
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2863
T CCA TGG - - - - - C T T A - - - - - - - T T A T A T T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAA T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCA T ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T A T A T A T - - - - - GGT CAC
CAGACA T A T AGGAACGT T TGCAA T T A T AA T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAA T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T AA TGCA TG - - - - GC TGT
CCGA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT AC - GTGAAA T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAAAC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T AA T A TGAACC - CA TGGT
T AAA T T T A T T AGCA T - TGT T AAA - T A - - GT AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAA T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T AA TGT A T T - - - - - T AC TGT
T AAA T AAA T AAA T A TGT T T T AAA T T A T AA T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAA T T T T T T T TGCGGT TGT AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAGAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T AACGACAA - - - T A T T T T
T AAA T T T A T AAA T A T - T T T T AGA - T A T AGT AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAA T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGC T AAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T AGT AA T T ACA - AA T T A T
T T AA T A T A TGAA T ACGGT T CAAC - - - GCC T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAA T T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T ACCC T C - - - - - T A T CGG
T AGA T T T - - AAA T A T AAA T T AAA T T A T AA T AA T C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAAA T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAAGC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T AA T CCA - - T A T TGT T C T
T A T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGT T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAA T T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACCCCAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A TGT AGGC T A - - - T A T T AC
CCAA TGC T T - - - - - - - - T T T AAA T CA T A T T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAA - T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T T ACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T A TGA T A - - - - - T A T T C T
TGAGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAC T TGT T TGGGA - - - - - - - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGAAC T AAAAACCGT AAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T AACAC T TGT A TGGT T A T
T CGA TGA - - - - - T A - - - - - - - - - - - - T AA T CGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAA T T AAGGT ACGGTGAA T T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T ACAGCAAA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T C T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAA T T T T T T T TGGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T T CCGT A - - - - - - - - - - -
T ACACAA - - - - A T A TG - - - - - - - - - - T AGT AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAA T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T AGCCAC T ACA - TGT T TG
CAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAA T T T T T T T T TGCGGT T T T AAGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT T TGGT A T CCAGAC T A T T T T CCC T ACA T T AC T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T AAGCCG - - CGT TGT CGT
C TGAGAA - - AAA T A T A - - - - - - A T T AACA T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAA T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T AACAGGT T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACAGT TGACAAC T TGT ACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T TGT AGT AGTGT CAGGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T A T - - - - - T A TGT T T T T - - T TGT TGT AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAA T T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGT T AG - - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T T CCAGT T TGGCA T CCAGAC T AAAAA T AA - - - - T T ACAA T
- - AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGT A T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAA T T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACGGA T T AGT CCGT A - - - - - - - - - - -
T CAGTGC - - - - - T C TG - - - - - - - T T A T T A T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAA T T T T T T T TGCGGT T T T TGGT CAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T AAAGAGA T - - - - - - A T TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGTGTGGCGT CCAGAC T A - - - - - - - - - - - - - A T TGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCGT CCAGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAC T AAAAGCCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCGT CCAGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCGT CCAGAC T - - - - - - - - - - - - - - A T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGACGGT TGGGT TGT CGA T CGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T CCAGAC T A - - - - - - - - - - -
CA T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAA T T T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGT CAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T ACAAA T C T - - - - - T T T T A T
A T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGTGT T A T C T AGA T CCCAACCGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T AA T A TGGA - - CAACA T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAAA T T T T T T TGCGGT T T T AGGT CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT AC T T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T TGT CA T - - CAA T A T T A T
CAAA T AG - - AAA T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGCAAAACGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T T CACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T A T AA T T T T - - - - - - AA T A T
T A T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCAA T AGT C TGGAAGCCAGACGAAAAAGC TGGAAGT AAGGT ACGGTGAAA T T T T T T T TGCGGT T T CAAA T CAC T A - - - - - - - - - - T ACGAAC T AAAAACCGT CAAAAAACC T CCACCGT ACC T CAC T T CCAGGT T AAGCCAAAAA T CCCAGT T TGGCA T CCAGAC T ACAAGAGT - - - - - - - - - - -





0 500 1000 1500 2000 2500

0
5

10
15

20
TE: rnd_5_family_3069.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 2863bp; fragments: 622; full length: 1 (>=2576.7bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 2863 bp
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TE: rnd_5_family_3069.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 3186bp; fragments: 618; full length: 1 (>=2867.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3069

 size: 2797bp; fragments: 509; full length: 7 (>=2517.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 2797 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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