
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2487
AA T AC T T A T ACAC T T CAA T A T AAA T T T T T T T CA T T A T AAAA T AA T AAAGCAAAA T TGT T A T TGGGGGT A T T CAA TGACGGAAAA T A T AACAGAA T A T A T T - - - - - - - - - - T C T TGT AAC T T T TGT T AA T CGGAACAAA T AAA TGAA T AAA TGAA T AC - - - TGT A T - C T AA T A T AAGA T A T CAA TGACAGTGAACAAAAAACGAC - - - - - -
AA T AC T T A T ACAC T T CAA T A T AAA T T T T T T T CA T T A T AAAA T AA T AAAGCAAAA T TGT T A T TGGGGGT A T T CAA TGACGGAAAA T A T AACACAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T T CAGAGA T A T T AAAAAA T AAA T CAAAAA T AA T A T T - - -
AA T - - T T A T - - - - - - - - GT ACAAA T T T T - - - - GT CA T AAAACAA T AAAGCAAAA T TGT T A T TGGGGGT A T T CAA TGACGGAAAA T A T AACACAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - TGTGA T CACACACGT CACACAGT ACACAGT AA T T C T T A T - - - -
AGT AC T T A T A T - - - T T CAAA T AAA T T A T T T - - - - - A T AAAA T AA T AA T - - AAAA T TGT T A T TGGGGGT A T T CAA TGACGGAAAGT A T AACACAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T A T T T CAGT AGT A T ACA TGAAAA T T T T T AACA T AGT T T A T T T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T TGT T A T TGGGGGT A T T CAA TGACGGAAAA T A T AACACAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGA T T AGT T A T AAAGAAGACAC T A T CA T AA T T CAC - - - - - -
AA T AC - - - - - - AA T A T CAAGT CGC T T T CA T T T A T T ACGAAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T CA T AGCCAC T T T AGT AGGGCAA T C TGA T AGT A T T T T T A T A - - -
- - - - - - - - - - - A T T T CCAAAAAAC T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - CAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGT AAC T T T TGT T AA T CGGAACAAA T AAA TGAA T A T C T A T C T A T C T A - - - - - T C T A T C T AAAAACA T AAAAAAGT T ACAAAAGTGAGCCAC T T T AAA
AA T AA - - - - - - A T T A TGGAAGGAGGT T T A T - - - - - A T AGAA T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGT AAC T T T TGT T AA T CGGAACAAA T AAA TGAA T A T C T A T C T A T C T A - - - - - - - - - - T C T AGAAGACA TGAAAAA TGAAAA TGAAAAA T AGT CGAAG
AA TGC - - - - - - AC T C T CCAGACAGT T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGT AAC T T T TGT T AA T CGGAACAAA T AAA TGAA T A T C T A T C T A T C T A T A T A T T C T AGT AGAA T AGT T AAGGAGGTGAC T AC TGCAA T T TGT TGCAAG
AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAA T AAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T A T T T CA T T AAAAAA T AAAAAAAAC TGT T T AAA T A T T TGT T AA - - -
- - - - - T T A T ACAGGT CCGT AACA T T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - A T AC T AACAAAGCC TGCAAAGAGA T C T C T A T T ACCGA T CACAA T AAA
- - - - - T T A T ACAGGT CCGT AACA T T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - A T AC T AACAAAGCC TGCAAAGAGA T C T C T A T T ACCGA T CACAA T AAA
- - - - - - - - - - - A T TGT T AGACCAC T T C T T T - - A T T A T AGGGT AGT AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGT AAC T T T TGT T AA T CGGAACAAA T AAA TGAA T A T C T A T C T A T C T A - - - - T T A T C T A T T AAGCCACA T CCAAAA T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGT AAC T T T TGT T AA T CGGAACAAA T AAA TGAA T A T C T A T C T A T C T A TGAAC T T T T T T TGTGGGT A T A TGT AGAGGGGCAA TGTGCA T AA T T T AGAA
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 size: 2487bp; fragments: 321; full length: 2 (>=2238.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2487 bp
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TE: rnd_5_family_383.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 2830bp; fragments: 268; full length: 0 (>=2547bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_383

 size: 2930bp; fragments: 296; full length: 13 (>=2637bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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