
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4221
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAAAAAAAA T AA T AA T AA T T AACAAGAAAAA T AAA T A T CAAAAAAAAAAA - - - - A T AA T T T AA T CA T CAGT C T AA T T C T T A TGCA T T T A T TGT CA
T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACAA TGAC T CAC T T ACCG - - - - A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - AAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - AAAAA - - - - - T ACC T T T A T T AGCC - - - - AA T T T - - C T T AAA T AA T T ACAG
T AAAA T CA T T A - CAGCAG - - - CAGAAGA T AAA T CAGCACC T A T C - ACAACAAA T CGGACAGGA TGAGAGTGAGA T ACA T A T T AAAACAGCAAGAAAC T TG - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAA T AAAAAAAA T T AAAAACAAAA T A - - - - - - - - - - - - GAAAAA T AAACAA T C T T AC T AACAGT T AAA T C T CC T CAA T AC T AGA T T T A
T AAAA T CA T T A - CAGCAG - T AGGT AGCA T AAA T CAACA T C T T T T - ACACAAAA T CGGACAGGAGGAGAGTGAGA T A T A T A T CAAAGAAGCAAGAAAA T TG - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAAAAAAAAAAAAA T - - - - - - - - - - T AA T A - - - - - - A T AA T T AC TGGCC - - CAGAGACAAGTGAAA T T A T CAACA
CCCAA TGA T AA - - - - - - - - - - - AGA T AGCAACA T ACC T AC TGGACGAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA - - - - - AACA T T T A T TG - - - - - - - AAC T T A T ACAGAACAA T T T - - -
T AAAA T A T T T A - CGCGAA T T A T T AGAGGC TGT T CAACC TGT A T T - AGC TGA T AC - - GACAGGGGGAAAGTGAGA T C T A T AGT AACAGA T CACGAAAC T TG - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAA - AAAAAAAA T AA T AA T - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - A T TGT CA - - CCCAGGACAC TGAA T CCGC T C T CA
TGT AA T C T CCAACAGC TGC T T CAGGGAA TGAGGCAGC T CA T TGT CGAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAAAAAAAAAAAAAA - - - - - AAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T AC T T AA T TGGT T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAAAA T AAAAA T AA T - - - - - AA - - - GT A T A - - - - - T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AAACAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAAA - - AAAAAAAAA - - - - - A - - - - AAAAA - - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAAAAAAAAAA T A T A - - - - - A - - - - AAAAG - - - - - T AACCA T A T CAGCGGT - - - A TGCAAGT AAAACAACC T ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAAAAAAAAAA T AA T - - - - - AA - - - AAAA T - - - - - T AAAGT T AA T AACG - - - - - AAGT CA T T AAAGC TGT T AAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAAAAAAAAAAAAAA - - - - - AAAAA T AA T AA T AA - CA T A T C T ACCACACAC - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AA T - AA T AA T AA T AA T AA T - - - - - - - - - - CAAAA - - - - - T A T C T T T A T T T CCC - - CA - GCAACAA T AAAAA T AA T AA T A
T AAAA T T C T AA - CAGC TG - T T AAAAAAA T TGACCAGCACGT AAC - ACAAAAAA T CGGACAGGA TGAGGGACAGA T A TGT A T T AAAACAGCGAGAAA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C TGC TGGCCCA T A TGGT - - - GT AAAAACAA T T T A T AAACAA T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - AAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - AA T AA - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAC T C T T AA - C TGGAG - C T CAAAAGA T AAGCACACA T C T AGA - CCA T A - - - - CACACAGGA TGAGAGAGAGA T A T C T A T T AAAACAGCAAGAGGC T TG - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AA T - AA T AA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T T A T TGCC - - - CA - ACGT CAGAAAAAAGGT T A T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAGA T AAAA T AA T AA T AGAAACAACCA T CAAAAAAAGAAAA T AAGCA T AA T T T T TGGT A - - CAAACGC T T CC T AA T T T - - - - - - -
T T AAA T T A T AC - GGGGTGA T T T AGA T AGT AAA T ACA T A TGT A T T - A T AAA - - - - - GT ACAGGT TGAAAGTGAGA T A T A T A T T A T AACAGCAAGAAAC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAAAAAAA T C T T T A T - - - - - - - - - - T CA T T - - - - - T ACA T CCA T AAGT A - - CAAA T ACAA T T AAA T T T A T T T C T A
T AAAA T CA T T A - CAGCAG - - - CAGAAGA T AAA T CAGCACC T A T C - ACAACAAA T CGGACAGGA TGAGAGTGAGA T ACA T A T T AAAACAGCAAGAAAC T TG - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - AAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - AAAAA - - - - - T AA T T T T A T T AGCCA T T - - A T T TGG - - - - - - - - - - - - - - -
CC T AAAGGACAA - - - - - - - - - CAGA T T ACAA T T CACCAA T TG - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - AAAAAAA T AA T AA T T A T AAGAAAAAAAAA - - - - - T ACA T T AAGT A - - - - - - - AA T C T AGCCAAGGC T AC T CC T A
CAAAA T AC T T A - CA T CAG - T ACACAAAA T T AGGT CACACGT AGA - AACA T AAA T CGGACAGGA TGCGGGTGAGA T A T A T A T T T CAACAGCGCGAAAC T TG - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - AAA T A - - - - - T T T A T T T T T T T T T A - - C T AA TGC T ACCGGA TGCGT T AACG
T ACAC TGC T AAACGACAAAC T T T AAAAC T AA T T T A T T A T T T TGCC T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAA T AA T AA T AA T AAA T CAAGGA T AAACA T AAC T AG - - - - - - - AAGAA - - - - A TGA T CACA T CA T AAGT CAA - - - T T A T T A TGT CAGC T ACAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T CGGCA T A - - - AGAAA - - - - - AACAC T CA T T CCAA - - - - - A T C T T AGC - - - - - - - - - - - - -
CA T AA T T T T CC - T A T T A T A T T T AAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T T AC T A T CAAGAAACCAAAA T AAAGGC T CC T A T CGGCA - - CAAA T C T CAAAGAGGACC T CAACA
CA T AA T T T T CC - T A T T A T A T T T AAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T AA T T AC T A T CAAGAAACCAAAA T AAAGGC T CC T A T CGGCA - - CAAA T C T CAAAGAGGACC T CAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAC T CGACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_3018.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4221bp; fragments: 253; full length: 0 (>=3798.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4221 bp
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TE: rnd_5_family_3018.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 5321bp; fragments: 253; full length: 0 (>=4788.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3018

 size: 638bp; fragments: 260; full length: 0 (>=574.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 638 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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