
Start crop Point End crop Point

MSA length = 15616
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCCA T AAAA T A T T T T - - - T C T ACGT C T T T CCGT T CA - - - - - - - - A TGC T AGT AGA T AAGCAACC T ACGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T AGT A T A T T - - - - - - - - - - GCA T AAGT AGA T AAGCAACC T ACGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T ACAGGGTGA T T CAAA - CCAAAGT TGT A T A T T T A T T A T TGT AA T ACCAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T T T TGT T AAAA TGACGGA TGCGCAAA T A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGCC T C T T TGT T T T C TGCCC T AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T ACAGTGAAA T A T C T AGACC T A T A - T T T AGGGGCCAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAAAAAGTGT CAA T C T CAA T A T T T A TGT ACCAGT AGA T AAGCAACC T ACGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T T T TGT T AAAA TGACGGA TGCGCAAA T A T - - -
- - - - - - - - - - - - - T A T T TGT TGACAC T T T T TGT T C T AAAA T T T AAGT AC T AGT AGA T AAGCAACC T ACGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T T T TGT T AAAA TGACGGA TGCGCAAA T A T A - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAGT T CGACA T C T A T AA T A TGA T TGGT AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T T T TGT T AAAA TGACAGA TGCGCAAA T A T A T T
- - A T ACAGT AC T T CC T AAAC T T TGAA T T T AGAA T T T A T - - T T AAA - - ACCA T T AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T T T TGT T AAAA TGACG - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - TGA T ACAGTGAAAA T - - - AAA T T T A T AA T T T AACCAAGAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T T T TGT T AAAA TGACAGA TGCGCAAA T A T A T T
- - - - - - - - - - TGCGT CCACC T A T AAC T T T T T T A T T T A T AA T T AAAGT A T T AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T T T TGT T AAAA TGACGGA TGCGCAAA T A T A T T
ACA T A TGA T A TGT CA T - - - T T CAGAGTGT CA T T T T T A T AAACCAAA T ACGAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T T T TGT T AAAA TGACGGA TGCGCAAA T A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T C T T T T A T T - - - - - - - - - - GCAA T AGT AGA T AAGCAACC T ACGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAA T T T T TGT T AAAA TGACGGA TGCGCAAA T A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA T A T - - - - - - - - - T T - - - - GTGAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T T T TGT T AAAA TGACGGA T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T AAAAAAA T ACA T A - - - - - - T T AAAAGT T AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT T AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T - - - - - - - - - - - - - AGAGAAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCAAAAA T A T T T T - - - - - - T T T ACAACAAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T C T T - - - - - - - - - - - - - - T AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGT - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T T T T AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CGGT T - - - - - - - - - - - - T TGAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGA T AC TGC T T C - - - - - - T T AA - - - - - AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGCC - - - - - - - - - - TGGT AAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CGC T C - - - - - - - - - - - - - - T AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A - - - - - - - - - - - - - T T AAAC T T CAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T AGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAAAA T T T TGT T AAAA TGACGGA TGCGCAAA T A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCGGAAAA T T - - - - - - - - - - A T A T AAGT AGA T AAGCAACC T A TGT T CGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - A T T AAA T T A T T AAAAA T T T T T TGT T AAAA TGACGGA TGCGCAAA T A T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T A T AAAAA T A T T T AGA T CGACAA T TGCAAA T T CAAAA T A T AGTGC T CAGT AGA T AAGCAACC T T CGT ACGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T T ACC - - - - - - - - - - AGCAAAGT AGA T AAGCAACC T T CGT ACGGCGGCAAAA T CCCA TGC T T T T T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_5838.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: 15616bp; fragments: 9776; full length: 0 (>=14054.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 15616 bp
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TE: rnd_5_family_5838.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_se.fa
 size: 15766bp; fragments: 9645; full length: 0 (>=14189.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_5838
 size: 7912bp; fragments: 4952; full length: 20 (>=7120.8bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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