
Start crop Point End crop Point

MSA length = 559
CC T T A T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T T ACA T T T CA T T T T AGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAA T T T T T TGAA T AA T TGT AA T AA T TGACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T ACACCA T T T T T CC T - AGT T A T A T AA T AA T A T T C T A T A T AA T AAAAA
A T T AGGT A T T T A - - A T T AC T AGCAGACCCGACAAACGT T A T CC T ACACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T TGAACAA T TGT AA T AA T TGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T ACG - - - - - - - CGTGT CGA TGC T CCG - - TGT T AACAACAAAAAA T AAA T AAA T AAA T A
T T A T A TGGA - - - - - GT AAC T AGCGGACCCCACAGACGT CC TG - T ACA - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T AA T TGT AA T AAA TGACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCACGGCGA TGT T ACG - - T A T T AACAACAA T AC T T AAA T AAA T A - - - -
T T C TGC T T C T T A T CAAA T C T AGCAGACCAGACAAACGT TGT CC TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T T CCGCCA T AACGCGT - T A T T T ACA T CAA T ACA T AAA T AAA T A - - - -
C T C T C T T A T A T A - - - - - - - T AGCGGACCCGA T AGA - - - T C T T C TGT ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CAC TGACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AACAA T ACGT AAA T AAA T ACA T T
T T T T A T T T A T T T T AAAAAC T AGCAGT C - - - - - - - AAA T T AGT T TGT A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGT A T CACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGA - AC TGAAGAGCCACGA TGA T T CCGT T - C T A T TGACAACAA T AGA T AAA T AAA T AAA T T
T T - - - - - - - - - - T AGT T AC T AGCAGACCCGACAGACGT TGT CC TGT ACACAC T T T T AAAA TGAACA T T C T AAAC T T T T TGAACAA T T T T AA T AACGGGC - - - - - - - - - - - T T A T T ACGC T AGA T A T ACACGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCCA T AA TGC T CACGC T - - T A T T CACAACAA T ACA T AAA T AAA T AAGT T
TGT CA T T T CCA T T CGGT AC T AGCGGACCAGACAGA TGT TGT CC TGT ACAA - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T AAAGT TGT TGAA T AA T TGT AA T AA T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T ACGT CGAAG - - - - - A T T T T T CA T CAAAC T T T CCGT A T AA T C T - - - -
T T T T A T T A T T A T - - GACAC T AGCGGACCCCACAGACGT TGT T C TGT AC T T AC T T T T AAA T CGAAAGT T T T AACCAA T T TGA - - - - - - - - A T AAA TGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAACGACGA TGC TGCA - - T A T T CACAACAAAACA T AAA T AAA TGAGT A
T T T CGT TGGA T T - - AGT AC T CGAGGA T CAAACAGAC T A T CA T T T A T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGT CAGA T A T ACAAA T CGGT T CGT A T T AACAGGAGAGAC TGAAGAGCCGCGACGA TGT T CCG - - T A T T CA T AACCA T ACA T AAA T T AAC T AGT T
T T C T A T TGAA T CCA T T T A T T AGCGGACCCGACA - - - - - GAC T T TGT ACAC - - T A T T AAA T CG - AAA T T T T AAAC T T T T TGAA T AA T TGT AAAAA T TGAC - - - - - - - - - - - T T A T T AGGT CAGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGAGGA TGA T AACGCG - C T AGCCACGAGA T A T T CGCAACACA T AAA T A
T T AAA T - - - - - - - - ACA T T T ACAAA T T T T CA T T T ACAC T C T T A T A T A T ACACA T T T AAA T CGAAAA T T T T AAAC T T T T TGAA T AA T TGT AA T A T T T T T TG - - - - - - - - - - T T A T T A TGT CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CCCAA T T CGGTGT - T AC T TGTGGGAAA T T C T AGGAA T C TGT A T A
T T - - - TGT A T - - - - A T AAC T AGAGAA T CC T ACAGACGT TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A TGT CAGA T A T ACAAA T CGGT T CGT A T CAAAAGGAGAGAC TGAAGAGT CACGACGA TGT T CCG - - T AGT CACA - - - - - - - - - GAA T TGACGGC T C
A T T AA T T T T T TG - - ACGAC T AACGCACCCGACAGACGT - - - C T T T T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T A T CAGA T A T ACAAA T CGGT T CGT A T CAAAAGAAGAGAC TGAAGGGCCAAGT CGA TGC T T CG - - T A T T CACAACAA T ACA T AAAAAAGT AAA T T
T T - - - TGT A T - - - - A T AAC T AGAGAA T CC T ACAGACGT TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A TGT CAGA T A T ACAAA T CGGT T CGT A T CAAAAGGAGAGAC TGAAGAGT CACGACGA TGT T CCG - - T AGT CACA - - - - - - - - - GAA T TGACGGC T C
T T CAACC T C T T C T AAAAAAGAGAAAA T - - - A T A TGCGT T AA T T TGT CC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGACGA TGT T - - - - - AA TGCACAACAA T A T A T AAA T AAA T AAA T T
T CAAAC T A T T T T T AAAAAA T AGC TGACCCAACAGACGT T T T CC TGT ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AA T AA T T T A TG - - - - - - - - - - - AA T T A TGT CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT CGT A T CAA T AA TGGA T C TGT C T AGT A T AAA TGGT T CACA T T T A - - - -
T T T T A T AAA T - - - - AA T AC T AGCGGACCCAA T AGACGT TGT CC T ACA - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T C TGAA T AA T T T T AA T AA T TGACG - - - - - - - - - - T T A T T A TGT CAGA T ACACAAA T CGA T ACGT A T CAAAAGGAGAGAC TGAA T AGCCACGACGA TGT T CCG - - T A T T CACAACAA T ACA T AAA T AAA T AAA T A
GCC TGT AAGA T A - - AGGGT TGT T CAAC T T AA T A TGCAGTGGT T CAGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAGT AA T TGT AA T AA T TGACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACACCGCAA T CCAG - - T A T T AAAAACAGCGGAGGGAGGAC TGAACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T T TGCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAC T AA T - - - - GGT CGAA T CAAAACCAAC T C T A T T CACAACAA T ACA T AAA T A T A - - AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T TGGGACAC T CCGTGCACAC T T T T AAA T TGAAAAA T T T AAAC T T T T T T AA T A T T CGT AAAAA T TGACC - - - - - - - - - - T T A T T A TGT CAGA T A T T CA - - - CGGT T TGT A T CAGAAGGA - - - - - - - - - - - - - CGCGACAA TGGT CCGT CAC T TGAAGAC TGAACC TGAAC TGA TGAA T A
- - - - - - - - - - - - T AAAAA T T AC T CGGT CCC T T T T ACGT TGT T T T A T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCAGGACGT TGT T CAG - - T A T T CACAACAA T ACA T AAA T AAA T AAA T A
T T T CGC T T TGT CCACGTGC T CGGAGAC T T CAAAGGCA T T A T T T T C T CC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T TGA T AGT AGA T T T AGT A T TGAC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T T AACC T ACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCC T CGACGA TGC T CCC - - T A T T CACAACAA T ACA T AAA T AAA T A - - - -
GT T T A T AA T T T - - - - - - AC T AGCAGACCCGACAGACGT - - - C T TGT ACGCAC T T T T AAA T CAAAAA T T T AAAA T A T T T TGAA T AA T TGT AA T AA T TGACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCCACGAAGA TGGT T CA - - T AGT CACAAAAA T ACA T AAA T AAA T AAA T T
T T A T T T T T T AGT - - TGTGC T AGCAGACCCGACAGACGT TGT T C TGT ACACAC T T T T AAA T CGT AAA T T T T AAAC T T T T T CAA T AA T TGT T A T AA T TGACG - - - - - - - - - - T T A T T ACGT CAGA T A T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC TGTGCGAC TGT T ACG - - C T T CAGT T AAAA T A TGT AGAGT A T T AAGCA
T T A T AC T ACC T T - - - - - - A T AG - - - - - - - - - - - - - CA T TGT T C TGT ACA T A T T T T T AAA T CGAAAA T T TGAAAC T T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T T A T T A T AAAGGA T T T A T - T A T AAA T A
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TE: rnd_5_family_3733.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 559bp; fragments: 27; full length: 0 (>=503.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 559 bp
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 size: 898bp; fragments: 18; full length: 0 (>=808.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3733
 size: 474bp; fragments: 28; full length: 0 (>=426.6bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 474 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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