
Start crop Point End crop Point

MSA length = 864
GT T A - - - - - - - - - CGT A T CACA T T AGACCAG - - - - - - - - - - - - - - A T - - T ACAC TGGGCAACAGCCAAAA TGAA T T T T AAA TGAAA T CAACAAGA T C T TG - - - - - - - - - - GAAA TGT AC T T T C T A T AAGA T ACCACCAA T AAAC T AAAA T A TGT T T CCCAGTGA T A T A - - - - - - - - - - - - TGAA T T T - - - - - T T T AA T TGT T - TGAGAA T
GT T A - - - - - - - - - CGT A T CACA T T AGACCAG - - - - - - - - - - - - - - A T - - T ACAC TGGGCAACAGCCAAAA TGAA T T T T AAA TGAAA T CAACAAAA T C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T AAA - - - - - - - - - - - - - ACA T TGAACAGAG - - - - - - - - - - - - - - - A T AACAC TGGGCAACAGCCAAAA T T T A T C T T AAA T T AAA T CAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AAA - - - C T AGT T C T CCAGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T
T T A T - - - - - - - - - T T TGTGA T A T T T AGTGGT C - T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGGCAACAGCCAAAA TGT A T C T T AAA T AAAA T CAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCACCAGGAAAC T AAAA T T TGTGGT T CAGT A T AA T T T T T C TGA T T ACAAAAA T T T - - AA - - - - - - - - - - - - - A T AAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AGAAA - - - - - T CAA T ACA T - - T ACAC TGGACAACAGCCAAAA T T T A T C T T AAA T AAAA T CAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - GAAA T A T T T T T T T AA T AAGA T A T C T CCAA T AAAC T AAAA T T T - - - - - - - - GT A T - - - - - - - A T T TGT A T AAGAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - AAAC T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGT T AAAA T AA T T C T AAAA T AA T A T CAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - GA TGT A T AC T T T T T ACAAGA T ACCACCAA T AACCCAAAA T T TGT TGT CCAC TGT AA T - - - - GT AGT T A T T TGAAAGCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT AGAAGAAGA - - - - - - - AC T A T A T A T AACAC TGGGCAACAGCCAAAA T T T A T C T T AAA T AAAA TGAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T CGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGAC TGGACAACACC - AAAA T A T A T C T - AAGT AAAA T AAACGACA T C T T A - - - - - - - - - - GAAGT A T AC T T T T T A T AACA T AC T ACCAAAAAA T T AAAA T T TGT T A T C T AGTGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CA T T - - - T T T T T A T CAAGA T T AAACACA T A - - - - - - - - - - - - - - A - - - - ACCAAACCA - AACCAAAA T A T A T C T T AAA T AAAA T CAACCAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T ACCA - - - GAA T T T A TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - AACAC TGGGCAACAGCCAAA T TGT A T C T T AAA T AAAA T AAACAAAA T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AGT A - - - T T T T C T ACACACA T T T T T AA - - - - - - - - - - - ACGGCAAC
T T A T - - - - - - - - - T T TGTGA T A T T T CA TGAA T - T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGGCAGCAGCCCA TGT A T A T C T T AAA T AAAA T CAACAAAA T CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCACCAGT AAAC TGAAA T T TGT TGT CCGGTGT AAC T T T T C TGGT T A T AAAAA T T T - - AA - - - - - - - - - - - - - AA T AGT
C T CAAAA - AA T A T T T TGTGCAAA T CGGACGA T - T T AAA - T A T T A T A T - - T ACAC TGGGC - - - - - - - AAAA TGT A T C T T AAA T AAAA T CAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - GAAA TGCAC TGT T T A T AAGA T ACCGCCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGTGT T A T T - - - ACAA T T A T T T AA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACCAC TGGGCAACAGCCAAAA TGT A - - - T CAA T AAAA T AAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - GAAA TG - - - C T T T T A T AAGA T A T CACCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGTGT ACGA - - - GAAACCCCAAAAAA T T TGA T T CCCGA T A - - - - AAAAAGA
T T T A - - - - - - - - - C T T T TGAAAC TGGACGCGC - T TGA TGT A T T A T AG - - GGCAC TGGGCAACAGCCAAAA TGT A T AC T AAA T AAAA T CCACAAAA T T T T A - - - - - - - - - - GAAA TGT AGT T T T T A T AAGA T ACCACCAA T AAAC T AAAA T T TGT TGT CCAGTGGAGT A - - - - - - - - - CC T T AAGT T T - - - - T T T T AGT A T T T A T AGAAGT
T T T A - - - - - - - - - C T T T TGAAAC TGGACGCGC - T TGA - T T A T T A T AG - - GACAC TGGGCAACAACCAAAA TGT A T AC T CAA T AAAC T CCACGAAA T C T T A - - - - - - - - - - GAAAAGT AGT T T T T A T AAGA TGCCACCAA T A T AC T AAAA T T CGT TGT CCAGTGGAGT A - - - - - - - - - CC T T AAGT T T - - - - T T T T AGT A T T T A T AGAAGT
T T T AA T T - - - - - - C T T T T T T AA T T ACACAAGA - T T AA - - - A T T AA T T A T AA T AC TGGGCAACCGCCAAAA TGT A T C T T AAA T AAAAGCAACAAA T T T T T A - - - - - - - - - - GAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T A T T TGCA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - AACAAA T
- - - - - - - - - - - - T T T A T T T A T A T T AAA TGT ACGT T AGT A T A T T T T A T - - AACAC TGGGCAACAGC T AA T A TGT A T C T - - - - - - - - - - - - - T AAAA T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGT C T A TGAC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT
- - - - - - - - - - - - T T T T TGT T AA TGT CACGA T T A TGAAA T - - T T A T A TGAAACAC TGAACAACAGCC T AAA TGT A T T T T AAA T AAAA T CAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAA T A TGT T T T T AA - - - - - - - - - - - - T A T T AAA
- - - - - - - - - - - - T T T T TGT T AA TGT CACGA T T A TGAAA T - - T T A T A TGAAACAC TGAACAACAGCC T AAA TGT A T T T T AAA T AAAA T CAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T AAA T A TGT T T T T AA - - - - - - - - - - - - T A T T AAA
T T T A - - - - - - - - - C T T T TGAAAC TGGACACGC - T TGA - T T AC T A T AG - - AGCAC TGGGCAACAGT CAAAA TGT A T AC T AAA T AAAA T CCACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - AAAA TGCAGT T C T CGA - - - - - - - - T C T CAGA TGCAGAA T T T AA T TGT C TGT CAAA T T A T T T C T A T C T C T T CAAGT T T T T AA T T T CAA T A T C - - - - - - - A T
T T T AAAA - AA T T T T A T T T A T AA T CGAAC T AAAC T T A T T T T A T T A T A T A T T ACACAAGGCAAGAGCCAAAA TGT A T C T T AAA T A T AA T CAACAAAA T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT T T T CA T AA T CA T - - AA - - - - - - - - - - - - CGGCGA T
C T T T AGC - GA T T C T AGT TGAAAC T TGA T AAA T - - - - - - T T AC T AGA T - AAACAC TGGGCAACAGCCAAAA TGT A T T T T AAA T AAAA T AAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - GA T A TGT AC T T T T T A T AAGA T AC T ACCAA T AGAC T AAAA T T T A T TGT CCAGT C T AA T T - - - A TGT T T CAACACA T T T T - - - - T T ACA T A T - - A T A T AGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T T AGA T AA TGAA T AA - - - - T CGTGT - - AACAC TGGGCAACAGCCAAAA TGT A T C T T AAA T AAAA T CAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T ACAAGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGT
C T CAA T A TGT T T T C T T T C T CAA T AAAGCAAA T AC T AGT T T C T CGT T T A T T ACAC T AGACAACAGT AAAAA T - T A T CC T AAA T AA - - - - AACAAAA T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T A TGT A TGTGC T AA T AAA T T TGA T - - AA T AC TGAGCAACAGACAAAA TGT A T C T T AAAAAAAA T CAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AACA T T C T CGT TGAC T CACCC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AGAG - - - - - T CC T A T CGCGT T CGA T C T AA - T T A T T - T A T T A TGG - - T ACAC T AGGCAACAGCCAAAGTGTGT C T T T AA T AAAA T CAACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T
T T T AAAG - - - - - T CCCGT CGCGT T CGA T C T AA - T T A T T - T A T T A TGG - - T ACAC TGGGCAACAGCCAAAGCGTGT C T T T AA T AAAA T CAAGAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAC T AGT CAACACCC TGT A T A T A T A T T AAA T AAAA T C T ACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - GAAAAGT AC T T T T TGT AAGA T ACCACCAA T AAAC T AAA T T T TGT TGT CCAGTGT AA T A T T T A T AGT T T AGT A T AA T T T - - - T A T T AAAA T T T - AAAAAA T
T T AAAACAAA - - - T A T T CAA T A T T CGGCAGGA - T T AA - - - - - - - - - - A T T ACAC TGGGCAA T AGCCAAAGTGT A T C T T AAA T ACAA T CGACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - GAAA TGT AC T T T T T A T AAGA TGCCACCAA T AA T C T AAAA T T TGT TGT CCAA TGT T A T - C T T T TGA T T A T A T A T AAAC T - - - T T T T AA T - T T T A T AAAA T T
T T AAAACAAA - - - T A T T CAA T A T T CGGCAGGA - T T AA - - - - - - - - - - A T T ACAC TGGGCAA T AGCCAAAGTGT A T C T T AAA T ACAA T CGACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - GAAA TGT AC T T T T T A T AAGA TGCCACCAA T AA T C T AAAA T T TGT TGT CCAA TGT T A T - C T T T TGA T T A T A T A T AAAC T - - - T T T T AA T ACCGC T A TGTGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCAC TGGGCCACAGT CAAAA TGT A T T T T AAA T AAAA T T AAAAAAA T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAAGT T - - - T CAC T TGC TGAAGT T T CC - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAC T AGT CAACACCC TGT A T A T A T A T T AAA T AAAA T C T ACAAAA T C T T A - - - - - - - - - - GAAAAGT AC T T T T TGT AAGA T ACCACCAA T AAAC T AAA T T T TGT TGT CCAGTGT AA T A T T T A T AGT T T AGT A T AA T T T - - - T A T T AAAA T T T - AAAAAA T
C T T AA TGAAGT A T T T T T T ACGGT T C TGGT ACCA T T AA - - - - - - - - - - A T AACAC TGGGCAACAGCCAAAA T A T A T C T T AAA T AAAA T CAACAAAA T T T T A - - - - - - - - - - GAAA T A T AC T T T T T A T AAGA T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CA T T - - - T T T T T A T CAAGA T T AAACACA T A - - - - - - - - - - - - - - A T T ACAC TGGGCAACGGCCAAAA T A T A T C T T AAA T ACAA T CAACAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_6566.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 864bp; fragments: 160; full length: 2 (>=777.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 864 bp
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TE: rnd_5_family_6566.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: 1210bp; fragments: 127; full length: 0 (>=1089bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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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_6566
 size: 311bp; fragments: 84; full length: 3 (>=279.9bp)
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Before TEtrimmer 311 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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