
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1764
A T AAAAAA TGT AC - A T T TGGGT AACAA T T C T T ACA T - - GA T AAG - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T TGA T AG - - T A T A T T T T A T A T ACAAC T A T AAGT T A T T TGA T - T A T A
A T AAAAAA TGT AC - A T T TGGGT AACAA T T C T T ACA T - - GA T AAG - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TGGA - - - - - - AAAA T CAAAA T AAAAA T AAAAC T T C T ACAA T C T AGA
A T AAAAAAGT CA T - - - - - ACAGT A T AA T T T T T ACCGT T AA TGAGT AACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAC TGCGACA T T AAAA T T AAAA T AAAC T CAAAAAAAAGT T A T T AAACG
ACA T AAAA T T T A T T ACGCA T C T A T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - TGGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T CC T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGAAA T CGT CC T T TGCA TGT AGCGAGA - - - - - - - AAGAAAAAC T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGGCA TGGGACCAC TGCA TGT AA T AGAA - - - - - - - AAAA T AGT T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGCCAA T A TGTGC T CAACGCGT A T CCAGAAAACGA T TGGCAC - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T CAA T AG - C T T T A T T T C T A T TGGAGA T A T T CGC T T T TGAA T - - - - -
A T A T C T A T TGT T A T AA T CACGAAA T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAAA T T - - - - T T AA T T T T T T T T AC T T T AAAAGGGTGTGC TGT A T AGG
AAAAGGA T T C T A T - AGAAA TGTGT T T C T T - T T ACA T - - - - - - - - T AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT ACAAA T AA T A TGT AC T T T CC TGCCACAAGAAA T A T A TGT AC T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - C T C T A T AAAA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T T T CACAC T T CAACAA T T T ACCAGA T AACAAA T AAGTGGT - - - T A
A TGGT AC T TGT A T - - - - - - TGT AA T T A T T T T T AC T CGGAA T A T AGAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T AC T - - - - TGT T T T TGAACAACGA T T AGAAGA T AGCA TGT - AA T A
AAGAGGA T T T T A T - AGAAA TGTGT T T C T T - T T ACA T - - - - - - - - T AAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AAAAA T AA T A TGT AC T T T CC TGCCACAAGAAA T A T A TGT AC T - - - - -
GTGGCAAGT T T A T T T CGC T C T T AAAAA T T CAAACA T AAAA T T AA T TGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGA T T T T AA T A TGAA T A T TGAGA T A T A T AAGAGGTGT C T CA T CGT A T T
A T AGGAA T T T AAC TGT AC T T AACC T AA T T - - - ACA T T AA T TGG - AAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGTGT TGCCGT T T CA T AC T AAAAGTGGT AGCA T C T T TGT TGT - - - - -
A TGT CAAA T T T ACAAC T TGT ACAAAAA T T C T T ACA T - - - A T AAG - AAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T TGA T AG - - T A T A T T T T A T A T ACAAC T A T AAGT T A T T TGA T - T A T A
A TGA T A T T T A T A T T A TGT AAA T A T AAA T T - - - - - - - AAAA T AAGT T AA T T AAGAGT T T A T TGACA T AA T T AC T AAAA T T AAAGGTGT T T T CC T A T T T T T T - - - - - - - - - - T TGC T AA T TGT AAGAAGT T T AA T A T T CAACCA T TGCA T T A T T T T AC TGACAA T A TGT T T T A TGGGT T T T T A T T A T AAAACAAGGA T T AA T T CA T T A T A T C
A TGA T A T T T A T A T T A TGT AAA T A T AAA T T - - - - - - - AAAA T AAGT T AA T T AAGAGT T T A T TGACA T AA T T AC T AAAA T T AAAGGTGT T T T CC T A T T T T T T - - - - - - - - - - T TGC T AA T TGT AAGAAGT T T AA T A T T CAACCA T TGCA T T A T T T T AC TGACAA T A TGT T T T A TGGGT T T T T A T T A T AAAACAAGGA T T AA T T CA T T A T A T C
- - - - - - - - - - - - - - T T T CA TGT AAAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T T AA TGAAGT ACA T C T T AGAGGCCGT T AGTGGGCA TGT TGT - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - T T T CA TGT AAAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T T AA TGAAGT ACA T C T T AGAGGCCGT T AGTGGGCA TGT TGT - - - - -
A TGA T A T T T A T A T T A TGT AAA T A T AAA T T - - - - - - - AAAA T AAGT T AA T T AAGAGT T T A T TGACA T AA T T AC T AAAA T T AAAGGTGT T T T CC T A T T T T T T - - - - - - - - - - T TGC T AA T TGT AAGAAGT T T AA T A T T CAACCA T TGCA T T A T T T T AC TGACAA T A TGT T T T A TGGGT T T T T A T T A T AAAACAAGGA T T AA T T CA T T A T A T C
A TGA T A T T T A T A T T A TGT AAA T A T AAA T T - - - - - - - AAAA T AAGT T AA T T AAGAGT T T A T TGACA T AA T T AC T AAAA T T AAAGGTGT T T T CC T A T T T T T T - - - - - - - - - - T TGC T AA T TGT AAGAAGT T T AA T A T T CAACCA T TGCA T T A T T T T AC TGACAA T A TGT T T T A TGGGT T T T T A T T A T AAAACAAGGA T T AA T T CA T T A T A T C
A TGA T A T T T A T A T T A TGT AAA T A T AAA T T - - - - - - - AAAA T AAGT T AA T T AAGAGT T T A T TGACA T AA T T AC T AAAA T T AAAGGTGT T T T CC T A T T T T T T - - - - - - - - - - T TGC T AA T TGT AAGAAGT T T AA T A T T CAACCA T TGCA T T A T T T T AC TGACAA T A TGT T T T A TGGGT T T T T A T T A T AAAACAAGGA T T AA T T CA T T A T A T C
A TGA T A T T T A T A T T A TGT AAA T A T AAA T T - - - - - - - AAAA T AAGT T AA T T AAGAGT T T A T TGACA T AA T T AC T AAAA T T AAAGGTGT T T T CC T A T T T T T T - - - - - - - - - - T TGC T AA T TGT AAGAAGT T T AA T A T T CAACCA T TGCA T T A T T T T AC TGACAA T A TGT T T T A TGGGT T T T T A T T A T AAAACAAGGA T T AA T T CA T T A T A T C
ACACAAGCCCCAAAA T T T A TGAAA TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - T T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGT CA T CACAGTGGCC T CAAAA TGACAA T CGAAGA T AA T T T T T - - - - G
ACACAAGCCCCAAAA T T T A TGAAA TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - T T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCGT CA T CACAGTGGCC T CAAAA TGACAA T CGAAGA T AA T T T T T - - - - G
A TGA T A T T T A T AGT A TGT AAA T A T AAA T T - - - - - - - AAAA T AAGT T AA T T AAGAGT T T A T TGACA T AA T T AC T AAAA T T AAAGGTGT T T T CC T A T T T T T T - - - - - - - - - - T TGC T AA T TGT AAGAAGT T T AA T A T T CAACCA T TGCA T T A T T T T AC TGACAA T A TGT T T T A TGGGT T T T T A T T A T AAAACAAGGA T T AA T T CA T T A T A T C
AGAAAAAA T A T A T C T TGGGAGT T ACAAA T C T TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACA T AGAAAAAAAAA T T AAAAAAA TGAA T ACACA
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TE: rnd_5_family_7683.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: 1764bp; fragments: 691; full length: 0 (>=1587.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1764 bp
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TE: rnd_5_family_7683.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: 2106bp; fragments: 170; full length: 0 (>=1895.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_7683

 size: 1446bp; fragments: 170; full length: 15 (>=1301.4bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 1446 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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