
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3421
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA T A T T TGAA T T T TGAAA TG - TGCAGGT AAAACA T T T TGGGCA T AGT - - - - - - - - AG
AA T T T T T CA T AAAAA T C TGT AAAAC T T A T A T T T A T A T T A T T T AAAA T A TGA T T T A T CAGT T AAGAGC T TGCAAGT A T TGT A T T A T T AGA T A T A T T T AAAA - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T T AAA T T T TGAAAGT - T T CA T AA T CAGT AC T T C TGACAACAC TGT C T CCG - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA T T C TGT AGT T T TGACAC T - - - - - - - - - - - - - - AC T C T T A T C T C T C T AC T T A TGAG
- - - - - - - - - AAAAAA T T CC T AAA T T T T A TGT TGC T A T TGT T T AAAA T ACAA T T TGT AAAA T T AAAACC T AA T AGT AC T AAGGT A T T T AA TGT ACCAGA T A - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACACGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T TGAA T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGAA T T A - - - - - - - - - - - - -
AA T CACC T T AAAAAA - - - - - AAA T T T TGTGT T T A T A T T A T - - - - - - - ACAA T CAAA T AA T T T AAAA T T TGA T A T T AC T AAAGT A T T T AACA T A T T T AAA T - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACACGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGAAC T T AA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACACGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T TGAA T T T TGAA T T T - - - - AAA T T T TGAA T T T TGAA T T A T C T TGAGA T CCAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGTGC T AA T T - - - - - - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACACGAA T AAAGAA T T T TGAA T T T T CCAA T T C T T C T C T T T T T C - GGA T T CACGCA T C T CA T T AGT T CA T T AGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T CAACAGT T A TGGTGT C T CGGGCCGAA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T T T T - TGAAAA T T T T T A - - T T T T A TGT T T A T A T T A T T T AAAA T CCAA T T TGT AAA T T T AAAGT T TGA T AGT A T AAAA T T A T T T AA T A T T T T T AAAA - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACACGAA T AAAGAA T T T TGAA - AACAA TGAGA T A T AGT - - T T - AAAAC T T A T - T T T C T AACGAAC T - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT T - - - - T T TGAAA T T T T AAAAA T T T ACGT T AA T A TGA T - - - AAA T A T AAC T T A T AAA T C T AAAA T T T AAAAGT ACAAAGT T A T T T AA T ACAC T T AAAA - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T T TGAA T A T TGT TGG - T T - - AAA T AAA TGT T T C T AA T T T A T T T A T T - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CGT AAACA T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T TGAA T T T T T TGAAGT T T T - - - - - - - - - - GA T CGGGC T AAACC T T AGGT AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA - - - T AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T TGAA T T T ACGC T A TG - A T C - - - - - - - - - - A T TGCAGCAAAGCCA T T AA TGT T
AA T T T T CC - T T AGAA T T CGTGAC T T T T - - GT C - - - - - - - - - GAAAA TGCAA T T T A T AAA T T T AGAA T T TGA T AGT AC T AAA T CA T T T AA T ACA T T T AAAG - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T TGAAAA - - - - - - - - - T T - ACAA T AAAC - T T TGT AACCA - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T TGAA T T TGAA T T T T - - - - - GAA T CA T CA T T T T CAGC T T A T T CAAACA T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACACGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T T AAA T T T T TGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA T T T T TGAA T T T TGAACAGT - - - AGAAGAAGAC T T T TGAAAAAAA - - - - - - - - - - -
AA T T T T T T T AAAA - - - - - - T AAA T T T T A - - - - - - GA T T A T - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACCC T AA TGGT AA T T T ACA TGAA T AAAGAA T T T T T AA - T T T TGAAA TGA T CAA T T - T T T A T AC T T AGCCAGT T AAAC T AAAC T A T C T C T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T T TGAAAA - T C T AAGGTGCGGAGT T T T AA T T A - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - A T A TGCACA T CAACACC T - - - AGGCCAAACA T T T C TGACA TGAA TGC T T T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T T TGA - A T T T T AAAA TGCCGGC - - - T - AAAACACGA - T T T TGAGACAAA T TGT CCACACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA T AGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA T AC T T CGAA T TGA TGGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T TGT AAC - C T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T TGAA T T T TGAAA T AA T CC - T AC TGT A T A T T T AAAACCC - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T TGAA T T T TGAA T T T - T T - - AA T T T A T T AA T TGT CA T T A T A T CAC T A T TGAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGTGCAAA - CC T AA TGGT A T T T CAGGAAAA T AAAAAAGTGTGAGT T T T T T AAA TGGAACA T C T T T C - CAC T T T ACA T - - - - AACCC - - - - - - - - - - - - -
AGC T T T T T C T ACAAA T T T T T AAA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA TGGAACACC T T T - - - - - - - - - - - T C T ACGA T T AA T A T AAAGGT AA T
T A T T T T T T - - - - - AAC T T T T AAGT CAAA T A T T T AAGT T A T T T AAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T TGCA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAA T C T T AA TGGT AA T TGACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T TGAA T T T TGAA T T T - - - - - AA T T T TGAA T T T TGAA T T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T AAAAAC T T T - - - - - - - - - - GT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACACGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T T T T TGAA T T T AA - - - T T - CAAAC T T T T A T T T T T AACAAAA T C T T T CC T - - G
- - - - - T T T - - - - AGA T T T T AAAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT AAGCC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T T AAA T T T T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGAA T T AAGT T AAC T A TGGT
GAC T T T T T T T AAAA T T T T T T A T AA T T CA TGT C T A T A T TGT T TGAAGT AC T A T T T A T AAA T T T AAAA T A TGA T AA T CC T AAA T T A T T T T A T A T A T T T CAAA - - - - - - - - - - GA T TGT AAACC T T AA TGGT AA T T CACA TGAA T AAAGAA T T T TGAA - T T T T T AGCAC T A T AC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT
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TE: rnd_5_family_3867.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: 3421bp; fragments: 224; full length: 0 (>=3078.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 3421 bp
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TE: rnd_5_family_3867.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: 4124bp; fragments: 178; full length: 0 (>=3711.6bp)
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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_3867

 size: 1115bp; fragments: 188; full length: 28 (>=1003.5bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1115 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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