
Start crop Point End crop Point

MSA length = 561
GAA T AA T AGCACGG - - T T T T T AAA T AA T T T ACAG - - T T T T T T AGT CAA T T - - - - - - - - - - - - T C T AAA - - - T CAAA T T T CA T A T A T T A T T T A T A T T T T T T - - - - - - - - - - A T AAAAA T AAAA T T T T AAA T ACGTGC T AC T AAAA T AGT A T AAGTGT T A T AC T T T T TGAACAACCCC T AAGCA T T T T TGT T T T AACCA T TGGAAAAAA T CA
A TGT AA T AACA T AA T A T C T T T AGT T AGCCACGGA - - TGT T T T A T T T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGA T T CGTGT A T T A T T T - T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T AAAAAAGC T TGGT CGGCGT CCGGC T T TGT A T AC TGT A T T T AG - - -
CAGGT T TGT T A TGA T - C T T T T TGT T T AAA T AGGA - - CACCC TGAA T A T T T - - - - - - - - - - - - CC T T A T AAA T CAAA T T T CA T A T AC T A T T T A T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGAGGAAA T A T AAAGGT T A T CA T A T T T AAAAAC T AA T AA - - - - C T
GAGT A T T AGCC TGG - - T A T T T AGT T AA T T T T CAGAC T T T T T AACA T A T T T T A T A T T AGTGCC T T AAAAAAA T T AAA T T T CA T A T A T T A T T T - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGAAAA TGGGAGAGT CGAC TGTGCC - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AAA T ACA TGC T AA T AAAA T AGT A T AAGTGT T T T C T T T T T T AAAAA T ACACAGGGT A T CCCA T T T CAAAAAA T A T AAC T - - - - - T
GTGT T T T AGCA T AG - - CA T T T AGA T AA T T T T CAG - - - T T T T T AGT CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA T T AAA T T T T AAA T ACGT A T T AA T A - - - T A - - - - - - - - - - - - - - C T T T T T T A TGAAAGCCACA T AA TGA T T T T T TGA T A TGT AGA T A T AAGA T T
A T C T AA T AGCA T AC T - ACAC TGT A T AA T T T T CAG - - T T T T T T AGT T AC T TGT T A T T AGTGCC T TGAAA - - - T CAAA T T T CA T A T AC T A T T T A T A T T T T T T - - - - - - - - - - T T AGAAA T AGA T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CACCGAAAGACAGAGGCAGAGT AA T A T T CGT A T T T T CAGTG - - - - - -
TGA T A T TG - - - - - - - - TGA T AAGGT CAGTGACAGC T TGT C T TGGA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T AAAACA T AA T T AAA T C T T TGT T T T AAACA TGT T T T T - - - - - -
GGGT A T TG - CA TGG - - T A T T T AGA T AA T T T ACAG - - T T T T T TGT C T A T T - - - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - T CAAA T T T CA T A T A T T A T T T A T A T T T T TG - - - - - - - - - - - - AAAAA T AAAA T T T T AAA T ACGTGC T AA TGAC T AAGT A T AAA TGT T A T ACC T C T C T CAGAAGCCCAAAGCA T T T T AGT T T T AAA TGT TGA T A T - - - - - -
GAGT A T CAACACGG - - T A T T T AGA T AA T T T T CAG - - T T T T T T AGT CAA T T T T TGT AAA T ACCAC T A T AACACCAGA T T T CA T A T AC T A T T TGT A T C T T CC - - - - - - - - - - C T ACAA T T AA TGT T T T AAACACGT AC T AA T AAAA T AGCGGGAGT CC T ACAGCGCA T T T CGACC T CCA T A T CGT T C TGT T T CCA TGT A T TGGTGT A T A T T T
GGA T A T T AGCACGG - - T A T T T AAA T AAC T T T CAG - - T T T T T T AGT CAA T T - - - - - - - - - - - C T T T AAA - - - T CAAA T T T CA T A T A T T A T T T A T A T T T T T T - - - - - - - - - - TGAAAAA T AAAAA TGT AAA T ACGTGC T AA T ACA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAAA T AA T T T CCAGCGA T T T C T C T T - - - - - - - - - - - - - AA T T CG
- - - - - - - - A T AAAA T A T C T T T AAA T A T TGCACGCA T T AA T T T T TGT AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGT T T T AGT T TGACA T AC T AAAAGC T A T T T
GTGCA T TG - - - - - - - ACA T TGTGGTGAAC T AGTG - - T T A T T T TGC T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T AAAAA T AC T AA T A T A T - - - - - - - - C T AA T AC T AA T AC - - - - - -
GGA T A T T AGCACGG - - T A T T T AGA T AA T T T T CAA - - - T T T T T AGT CAGT T T T T A T T AGTGC T T T T AAA - - - CCAAA T T T CA TGT A TGGT T T A T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACGAAAAAGT AAC T AACGT T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAC T AA T ACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA T AAAA T T T T AAA T ACGCGT T AA T AAAA T AGT A T AAGTGT T A T ACCC T T C TGAGA TGCA T AAAGCA T T TGAGC TGTGAA T A T T AAAGGAAA T T C
GAAAA T AGGT ACAGT A T C TGAAGA T AA T T T T CAG - - T T T T T TGGAAGA T T - - - - - - - - - - - CA T T AACAAA T T AAA T T T CA T A T A T T A T T T A T A T C T T T T - - - - - - - - - - T T AAAAA T AAAA T T T T AAA T ACGTGC T AA T AAAA T A T T T T A TGTGT T A T AC T T T AC TGAGAAAGGCAAAACA T T T T TGT T T TGAA T A T T AGAA T AAA T C T
GCGT A T T AGCAAGGT - T T T A T AGA T AA - - - - - - - - - T T T T T T AA T CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T CGT A T A T T A T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - TGAAAAA T AAAC T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T T AAAAGTGCAA TGCA T T T T AGT T T TGAGAA T A T ACAGACA T C T
GAGT AA T ACCGCGG - - TGC T T AGA T AAA T T T T AG - - T T T T C T AGCCA T T A - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA T CAAA T CCCA T A - A T AA T T T A T AA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T AAGAAAAAGAAAAAGT T T A T A T T T CAAA TGC T - - - - - - - - - - -
AAGT A T T AACACGA - - T A T T T CGA T AA T T T T T AG - - T A T T T T AGCCAA T T T T T A T T AGTGCC T T T AAAAAA T CAAA T T T AA T A T A T T A T T T A T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - A T AAAA TGAAAA T AGTGCCA T AC T CAGT CCGAAA T T - - - - - -
ACGT T T CGGGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T C T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAAA T AAAA T T T T AACAACGTGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T CAA T ACCAGAGT TGGGCGT A T - - - - - - - - - -
GAGT A T T AGCACGG - - T A T T T AGA T AA T T T - - - - A T T T T T T T T T T T AA T T T T T A T T AGTGCC T T AAAA - - - T T AGT T T T C T T A T A T T A T T T A T A T C T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T T AAAAACGC TGACCAGGTGAGGCA T CAA T T A T T TGAA T - - - - - -
- - - - - - - - CAACGT T - T AC T AACACGA T CACCGG - - AA T T CCGA T CACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAACGAAA T T T T AAA T ACGTGC T AA T AAAA T AGT A T AAGTGA T A T AC T T T T C TGGGAAGAACAAAGCAA T T T TGT T T TGAA T A T T AGAAA T AA T C T
- - - - - - - - - CACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T TGAAAACAA T T T A T AACGA T T T CGC T TGA T CGA T T T ACC T - AA T C T
G - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AAAACAA T T T T CAG - - T T T T T CGT T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T CA T A T AA T A T T T A T A T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CGCGA T AAA T AA T AAACGC T CGCAAGCCACGTGT TGCCCGAA TGC T
GA T AGACAAC T T AA - - CA T T T T TGCAA - - - - - - - A T T A TGT AAAACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAAA T AGAACAGT TGT C TGCGCC T - - - - - - - - - - - - - GAA T C T
GCA T ACCA T AAAGC - - CA TGC T A T CCGC T T T CGG - - T A T T T TGTGT CCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T C T CA T AA - - - - - - - - - - - - T T T T T C T AA T A T AC T A T C T T - - - - - -
- - - - - - - - GCAAAGGA TGT T CAGT T AGAAGT CAA - - - - T T T TGT T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGT T AAAAAAGA T AA T AAAC T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T
T AA T A T CAGAACGG - - CGT T T CCA T AA T T TGCAG - - CA T T T T AGC T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAA T AAA T - -
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TE: rnd_5_family_5362.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: 561bp; fragments: 21; full length: 0 (>=504.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 561 bp
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TE: rnd_5_family_5362.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 977bp; fragments: 8; full length: 0 (>=879.3bp)
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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_5362

 size: 355bp; fragments: 19; full length: 2 (>=319.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 355 bp



Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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