
Start crop Point End crop Point

MSA length = 625
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - AA T AAGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T - - TGAA T T T T TGACAAAAAA T AA T T AAA T T T T TGT T T ACA T CA - - - -
T A T T A T T - - - - - - AAA T AAAGA T T - - - - T T T T A TGA T T T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAGT T AGAGCCAAAGGT T A T AA T A T - - - - - - - - - - T T T T AAAA T A T T AAAAA T C - - - - - - - - - - T AA T T T T T AAAAA T A T T A T AGCA T A T CGAA TGT T T T AAAAC TGA T A - - T T ACA T CACA T T TGTGT AAA TGA
T A T T T T T - - - - - AAAA T AAAAAGTG - - GT T T T T T AACCAGT AGAACAAAA T AA T AGAGAA T T TGACA T T T T T CCAAAA T T AGGGT CAA T TGT T AGAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T CACC - - - - - CAGA T AA T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGGACCAA TGGT T AAAGT A T - - - - - - - - - - T C T T AA T AGA T T AAAAA T T A T TGAGT T ACC T T CA T T T AAAAA T A T T - - AGCA T A T CGAA TGT T T T AAAAC TGA T A - - T T ACA T T A T A T T TGTGT - - - TGA
T T C TGCGGA T AA T A TGT AAAAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGT T AGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C T ACC T T T A T AAAGAAAAAAACGAAA T T T T T CAA T T T A T - - - - - - - A T TGA T AGAGAA T T TGACA T T T T T T T T AAA T CAGGGCCAGTGGT AAGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CACA - - - - - - - - - T AAGGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T A T A T AA T T TGACA T TGAA T TGAAA T T AGGGC T AA TGGT T CGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGTG - - T AA - - CAGAAACAA T - - - - GT T - - - - - - T T A T AGAAAGA - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCCC TGA T A T - - - - - - - - - - T T T T AAA T T A T T AAAAGT T A T TGCA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T - - - - - - - - T T AAAAA TGA T - - - - - - GAA T AAGT T T T CCC - - - - - -
T A T TGAC T T T AAA T C T TGAGAACGGAAAGT T T T ACGT T CA - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C TGCC - - - GA T ACGAAAAACAGGAC T T T TGT TGA T - - - - - - - - - - - - - - GA T AGAGAAC T TGACA T T T T T T T AAAA T CAGGGC T AAGAA T T AGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAA T A T T AAAAA T T A T TGAGT T A T T A T T T T T T AAAAA T A T T A T AGCA T A T A T AA TGT T T T AAAA T TGA T A - - A T ACA T CACA T T TGTGT AAA TGA
- - - - - - - - - - - - T T CACAAAA T AA - - - - T T T T ACAAA T T A T - - - - - - - T T T AA T AGAGAA T T TGACA T T T T T - TGAAA T T A TGGCCAA TGGT T AGAA T A T - - - - - - - - - - T T T T AGAA T A T AAACAA T T A T TGAGTGT T T A T T T T T T AAAAA T A T T A T A T AA T A T CGCA T T T T T T CACGT T T A - - - - T T AA T T TGTGT T CC T ACACA TGA
T T C TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGAAA T T AGCGC T AGGAA T T AGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T T A T C T T TGA TGAAAAAAAAAA - GAA T T T A T AACCCC T T AGAA - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAGAGGT T AGA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGT A - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAAAC T T C T T AGC T T A T - - - - - - - AC T AA T AGAGAA T T TGACA T T T T T - TGAAA T T A TGAC T AA TGGT T AGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T C T T T AAGA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
AGC T ACA - - GAACAAGAAAAGACAG - - - T T T T AAAA TGCA T AGAGT A T - - - AA T AGAGAA T T TGACA T T T T T - TGAAA T AAGTGCCAA TGGT T A T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCCCAAAAGGAA T CA TGCGT AC T A T A T - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T - - - - - - - A T CAA T AGAGAA T T TGACA T T T T T - TGAAAA T A TGGCCAA TGGT T AGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T CGCA - - - T T T CAAA T T T A TG - - T T AA T T T T CA T T CGT A T AGA TGG
T A T AGTG - - TGA TGCA T AA T A T AC - - - - C T T A T T AA T T T A TGGAAAAAC T T AACAGAGAA T T TGACGT T T T T T TGAAA T T AAGGCCAA T AGT T AGAA T A T - - - - - - - - - - T T T T AAAA T A T T AAAAAC T A T TGAGT T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T - - - - - - - - T CCACGT T AGT T - - - - CGT A T AAGC T T A TGT A - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T T - - - - AGGAAAA - - - - - - AA T CAA T T TGACA T T T T T - TGAAA T T AGGGCCAA TGGT T AGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AAGAAAGA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT CAAAA T T AAAAA T TGAAA T AAAA T T T T CAAAAA TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T AAA TGGT T AGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA - T AGT T T T TGAA TGT A T - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT T AGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGAAAAAGTGA T A - - AAAAA T T T CA T T AGAGC TGA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAA T AC T T AAAA T T A T TGAGT T A T - A T T T T T T A T AAAGA T T A T AG - - - - - - - - - CGT CCGCGAGGTGAAGA T T T CGA T CACGT T CGCACAAGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAA T A T T AAAAAA T A T TGAGT T C T T A T T T T T T AAAAA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T CACA T T T A TGT - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGA T AA T T TGACA T T T T T T TGGAA T T AGGGCCAA TGGT T AGAA T A T - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGC T AC T A T T T T T T AAAAA T A T T A T AGCACA T CGAA T A T T T T T T C T A T CA T AA - T T A T T T TGT C T T TGT A T - - - - - -
GGT T CCGT T T AGAACC T T AAAAA TG - - - - - T A T T AA T A T A TGGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGGCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAA - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T CAC T T T CGTGT AAA TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAA T A T T AAA T A T T A T TGAGT T A T - A T T T T T T A T AAAGA T T A T AG - - - - - - - - - CGT CCGCGAGGTGAAGA T T T CGA T CACGT T CGCACAAGAGA
GA T T T AG - - - AAA T CGTGA TGAAC - - - - - - - - - - - - - T TGTGAAAAA T - - - AA T AAAGAA T T TGACA T T T TG - TGAAA T T AGGGT CAA T AGT - AGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T ACGAGT AA T T - - A TGC T T T CAA T T AC TGT - - - - - A
T AC TGT A - - - AACA T T T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - T T A T - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGAAACGT T AAGA - T - - - - - - - - - - - T T T TGT - - - - GA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CAAA - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T CAC T T T CGTGT AAA TGA
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TE: rnd_5_family_5480.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: 625bp; fragments: 44; full length: 2 (>=562.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 625 bp
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 size: 1001bp; fragments: 24; full length: 0 (>=900.9bp)
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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_5480

 size: 477bp; fragments: 49; full length: 2 (>=429.3bp)
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Before TEtrimmer 477 bp



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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