
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2026
AAGCAAAA T T T C T T C T A T A T CAACAGGGGA T A T T A T TGCA T C T CCCGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AA T T TGAACCAGGT C T C T T TGAGAAAAA TGGA TGCC T T C T T T AAA T T T CAAAACAA T T CC T AGA T C T T AA T AA T T T AAA
A TGCAAAAC T T CA T AAAAA T T CCAGGAACA T TGT T T T A T T TGT T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T ACC T C T T T AA T T TGAACCAGGT C T C T T TGAGAAAAA TGGA TGCC T T T T T T AAA T T TGT AA T T A T C T T A T A T T A T TGCAGC T A T T AAA
GAAAAAAGT A T T C T C TGA T T CC T AA T TGT T TGGGC TGA T C T T CGCC - - AA - - - T TGGT T T AAAAAGT AGAAAAAAGAC T T AAAGT C T CGGT C T CAACGT T - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AA T T TGAACCAGGT C T C - - TGAGAAAAA TGGA TGCC T T C T T T AA - - - - - - - - - - - - T C T A - - - - - T A T AAGGA T T ACA T
AAGAAGAGCA T C T T T T AAA T T C T AA T - - T AAAGT T T AA T T T C T C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGGT TGAGA T CC T TGACAGT T C TGT - - TGACGA T T CA T C TGACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T C T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAAGAA T TGACGCC T T C T T T AAA T T T AAAA T - - T T T AACAC T A T CAGA T AGC T C T AA
GAGC T T T ACA T T CGT CCCA T T T AAA T T - CAAAAA TGCA T AGT T T CCC - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AA T T TGAACCAGGT C T C T T TGAGAAAAA TGGA TGCA T T C T T T AAA T TGCA T - - - - - - - - - GA T T AGT T AAA T T T T T T AG
AAA T ACAACACCC TGT A T T T T T T T A T T AGGGT T T CC T A TGCC T A T C T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AA T T TGAACCAGGT C T C T T TGAGAAAAA TGGA TGCA T T C T T T AAA T T T CGT T T - - - - - - - AGT AC T A T TGGCAA T T AGG
AAGAAGAGCA T C T T T T AAA T T C T AA T - - T AAAGT T T AA T T T C T C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT C T T T T T T C T AC T T T T C T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAAGAA TGGACGCC T T C T T T AAA TGC T AAA - - - T T C T A T AAAAA T AAAGC T A T TGAG
AAGAAGAGCA T C T T T T AAA T T C T AA T - - T AAAGT T T CA T T T C T C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AA T T TGAACCAGGT C T C T T TGCGAAAAA TGGA TGCC T T C T T T AAA T T T AAAAC T C T - - AA - - - - - - - - GAGCAGT T T AA
GGAAAA T A T T T C T T C T AAAA TGT A TGG - GT AGT T T T T ACC T TGC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AA T T TGAACCAGGT C T C T T TGAGAAAAACGGA TGCC T T C T T T AAA T T T CA T A T - - - - - - - T A T TGGACACGGC TGTGAA
AAAGAAGGC T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T C T CAAAA TGGT T AAA T T AAAAAGT AGAAAAAAGAC T CAAAGT C T CGGT C T CAACGT A - - - - - - - - - - GAGT A T T T T T T C T AC T T T T T T AAA T TGAAGC T A T AGT T - - T - - - - - - - - - T AA T T T T T T T C T T T AAAA - - - - - - AA T T T T A - - - - - CAA T A T AAGT AGAG
A T T A T T AGCA T T T C T AA T AAC T AA T A T A T AA T C TGT CGT TGT T C T CACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T ACC T T T T T AA T AAGA T C T CCA T T T A T T T T - - - - - - - - AAA TGAGT T T T T CAGGCCGCGT - - - - - - - - - TGACAGT CCAACAGCAAAA
A TGA T AAAGA T AAGT T CAGT T A T T AA - - CAGA T T ACCCC TGGT CACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AA T T T AAGT CACCC TGT - - - - - - - - - - - - T C T TGTGT A T T T C T CACCCGGT T T T A T T - - A T A T T T T T CCACCGGC T T AA
AAAGAAGGCA T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T CAAAA TGGT T AAA T T AAAAAGT AGAAAAAAGAC T CAAAGT C T CGGT C T CAACGT T - - - - - - - - - - GAGT T T T T T T T C T AC T T T T T T ACA T T T A T T T A T A T A TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T CGG - - TGCCCAAACCAC T CAAC
- - AAC T AC T T CCA T T T AAA T CCCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T C T AAA T AAGACCACCC TGT T T AA - - - - - - - - GTGCA T C T CGT ACAAGACACAAG - - - - - - - - T AA T T T T T AACGAAACGAA
- - GT T AAA T A T A T T T T AAA T TGT T A T - - AAA T T C TGCA T C T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T ACC T T T T - - - T T AAAGCC T AC T T A - - - - - - - - - - - - - T T T TGT A T AC T C T A T A T C T CGA - - - A T T T T A T T C T T T T CAA T AAA T T AAA
AAAGAAGGCA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T C T C - - AA TGGT T AAA T T AAAAAGT AGAAAAAAGAC T CAAAGT C T CGGT C T CAACGT T - - - - - - - - - - AAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AAAAAGAAGT TGT T A T C - - - G - - - - - - - - GGA - - C T T C TGGCGA - - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - - - - AGAA T T AGGA
AAAA T A T A T A T T T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCC T T C T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T C T T T T AAC T AAAGA TGA T AGT T - - - - - - - - - - - - TGA T A T A TGT TGACAAGCACC T - T - - - - - - - T T C T A T A TGCAAAA T A T AA
- - - - - - - - CA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT T T A T T T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T A T T A T AGGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGGT A
A TGACAGA T A T CAA T TGAAA T T T AAA - - AAGGCGT CCA T T C T T C T CA - AA TGGT T AAA T T AAAAAGT AGAAAAAAGAC T CAAAGT C T CGGT C T CAACC T T - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T CC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AGA T TGC T AGT CAC T ACAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AAGAAAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T C TGC TGGCG - - - - - - - - - - A T T T T A T T T A TGC T CAGA T A T CCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T A T T T AA T T TGAACCAGGT C T C T T TGAGAAAAA TGGA TGCA T T C T T T AAA T T ACACC T A T ACA T A T CC TGT T T ACC T C T TGGGA
GTGAA T CC T T T CA T T CAAGA T T T AA T - - C T T C T T T T T A T T CAACGCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T C T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAAGAA TGGACGCC T T C T T T AAA T T T CA T AC - - T T C - GC T T T T T T C T AC T T T T C T AA
T AAAAGAA T A T AA T T T AA - - - - - - - - - - AAGGCGT CCA T T C T T C T CAAAA TGGT T AAA T T AAAAAGT AGAAAAACGAC T CAAAGT C T CGGT C T CAACGT T - - - - - - - - - - GAGT CGT T T T T C T AC T T T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T AGT T T T T A T A T A T T T T - - - - - - - T T T - - - - - - - - - AAC T CAC TGAA
AGAA TGGACGCCGCGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC TGT A T C T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AA T T T AAAA T ACC TGT T CAC T TG - - - - - - T - - - - - - - - T TGAGAAAACCCC - - - - - - - - - T T T C TGAC TGAC T A T CAGA
A T A T AGTGCAGT C - - - - - - - - - - - - - - A TGAGGT T T T A T A T T TGT T - AAA - - - - - - - GA T AAAAAGT AGAAAAAAGAC T CAAAGT C T CGGT C T CAACGT T - - - - - - - - - - GAGT C T C T T T T C T AC T T T T T T AA T T TGAACCAGGT C T C T T TGAGAAAAA TGGA TGCC T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - C T T AAGAAAGT AGA
AAAGT CAAA T T CCAACGAGA TGAAA - - - - - - - - - - - - C T ACCCC T CAAA - T A T T ACAA T T AAAAAGT AGAAAAAAGAC T CAAAGT C T CGGT C T CAACGT T - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AA T T TGAACCAGGT C T C T T TGAGAAAAA TGGA TGCA T T C T T T AAA T A T T ACA T TGT T T T A T T T A T CA T CACCA T T AGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAGC T T CC TGT A T CGT AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T ACC T T T T T AA T T TGAACCAGGT C T C T T TGAGAAAAA TGGA TGCC T T T T T T AAA T A T CCA T T - - - T T T A T T A TGA TGCCCGT T T T AAG
AAGAAGAGCA T C T T T T AAA T T C T AA T - - T AAAGT T T AA T T T C T C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - A T AAA T A T AGGT TGGGT - - - - T A T - - - GGT AC TGA T AGC T T T AGA - - - - - - - AAA T T AAAAAGT AGAAAAAAGAC T CAAAGT C T CGGT C T CAACGT T - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T C T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAAGAA TGGACGCC T T C T T T AAA T - - - - - - - - - - TGT - - - - - - - - - AAGGCGGTG - -
AAAAAAAA T AC T T T C TGT T AGA T AAA T A TGGTGGA T T AC T C TGT T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T C TGT T T T CCA T T A T T T T AAC T T A T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAGC T T TGTGT CGAGC TGT AA - - - - - - - - T A T T T C T CCAC T TGT T AAA
T TGC T AAGC T TGC T TGAA T CCC T ACC T AAAGGCA T CAA T T T T T C T CAAAA TGGT T AAA T T AAAAAGT AGAAAAAAGAC T CAAAGT C T CGGT C T CAACGT T - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T T T AAA T AAAA T T AA T T T TGTGTGGC - - - - - - T A T TGAC T T T T - - - - - - - - - - - - - T A T T T A T T A T TGAGT CACCAAC T AGA
- - - GT AAACC T AA T T T A T C T - - - - AA T - AAGGCGT CCA T T C T T C T CAAAA TGGT T AAA T T AAAAAGT AGAAAAAAGAC T CAAAGT C T CGGT C T CAAAGT T - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T AC T T T T C T AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT ACC - - C T T T A T A T - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - - - AACACAAAAAA
A T AGT AAA T C T TGT T AA T AGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T T T T T T T C T AC T T T T T T AA T T TGAACCAGGT C T C T T TGAGAAAAA TGGA TGCC T T C T T T AAA T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AAAA T A T AAA T CAACC T CAAAA T - AAAC T AACCA T T A T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT C T CGGT C T CAACGT T - - - - - - - - - - GAGT CGT T T T T C T AC T T T T C T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAAGAA TGGACGCC T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T CA T AGAA TGCGT T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT C T T T T T T C T ACC T T T T T AAC T AAAA T CAACAGT CAA TGGG - - - - - - AGA TGGA T CACAAAAA T T ACAGA T T CC T T AA T T ACGGC T CA T CGT T CAAA
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TE: rnd_5_family_3806.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: 2026bp; fragments: 1509; full length: 0 (>=1823.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 2026 bp
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TE: rnd_5_family_3806.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 2451bp; fragments: 667; full length: 0 (>=2205.9bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 500 1000 1500 2000

0
50

0
10

00
15

00
20

00

TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3806

 size: 1047bp; fragments: 861; full length: 48 (>=942.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 200 400 600 800 1000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 1047 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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