
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6057
T T T T T T T CACC - - - - - - - - - - - - - C T T T TGA T T T T T AAA T - - - - - - - - - - TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAA T AGT T CAA T T T T CAACAGGT A - - - - - - - - - - - - - CC T CGGT A T T T T T T T - - - - AC TGT A T T CGA T AG
ACAC - - - - - - - - - - - - - - - T AC TGT ACCAAA T A T T T AGGTGGAGGC - - - - TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAA T AGT T CAA T T T T CAACAGAGG - T A T T A T A - A T T T - - - - - - AA T T T ACC T T - - - GT T T T A T AA T A T AA
T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAC T AAC TGA T CAAACAGT T T C TGT T T T AAAAAGT CCGA T T T AA T T - - - - TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACAAA T T T - A T T T CA - A T AC T AAAAACCA T T T T TG - - - - AC T C TGT C T CAAAC
GGGAAC T AAAA TGAAAGC T T T C T C T TGGAGAAACAA T C T T T T A TGCA T T T TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACAAGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T A T A T ACA T AAA T AAGTGCAA T T CAGAGCACGT AGA T C T CGA T ACA T TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAACAAA T AGT T CAA T C T T CAACAAC TG - AA T T T T A - - - - - AAAAAAGA T T T T T T T C T - - T T T T T T CGCGAAAA
C T AGTGAAA T A TGAAAAAAAAA T A T T T A TGA T AA T T T T T T AA T CGCA T A T TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACA - - - - - G - - T T T T - A T T - CAGGT A T T T T T T T T C T T - - A T T T T T T T C T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAACAAA T AGT T CAA T T T T CAACAA T AA T - - - - - - - - - - - - T AGAAA T AA T AGT T T - - - - GT C T AC T T TGA TGA
A T A T T A T ACA - - - - - - AGA T A T T A T CCGAAA T AGT C - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAAC - - - - - - AAC T T C - - A T - - - - - AGACGT TGT T TGT A T CA T CCAC T A T A T AA T
T T AA TG - GT TGT AGAAGCACA T T - T T T CC T A TGTGT TGACAAA T AAA T A T TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAA T AGT T CAA T T T T CAACAAC TG - AGT T T C T - A T - - - - - - - - C T T T T T T T T T T A T AC T TGCCA TGT TGG
A T T T T AGT T A T - - - ACACA T A T T AA T C TGAA T A T T A - - - - - - - - - - - - - T TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACA - - - - - AACAC T AAA T - - - - AAAACCC T A TGT - T T T T ACCGTGGT T AGAAA
T CGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T C T ACAAAGAAAAAGT T CAA T C T T CAGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T AA T A T T T CA T A T T - - GT T T CC TGT T T AA T
T TGT AAA T T AC T T T C TGT A T C T AAA T A TGAA T T T T A - - - - - - - - - - - T AC TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - - A T AA T A - - - - - CAACAGGA T T T T T C T T T T T A T T CCA T T T T T T AC
GA T T T T T T A T A T CA T AAAA T A TGA T T C TGC T T AAAC TGC T TGACGT A - - - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAC TGA T - GTGTGG - - - - - AGGAGGGGT T T C T CG - - - - A T C T CAAA T T CCAA
A T T ACC T A T AA - A T T TGT A T T T T A T C T T T AC T T C T C T CGT C TGT A T A - - - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGGT A T T TGA T C T T A T T A T AAA T TGTGA
AAACAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T T AA T AGT CA T T CAA TGT T T T T A - TGT T T T C TGTGT T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAAAAGT T CAA T T T T CAAAAGT AG - - - - - - - - - - - - - GAAAAACAA T T T T AA - - - - C T C T T ACACC TGA T
CC - - - - - - - - - T AGAACCGCGCCA T T T CCAA T T T T CCGGT - - - - - - - T A T TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAAAAGT T CAA T C T T CAGCACCCAA - AC T T T A TGT T T T AAAAGCAC T C T AG - C T T T A T T T T ACACA T T TG
T A T T T ACAACACAGGGA TGTGCCAGCCACGA T T T T A TGACCGAC T C T TGA TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACACACGT - - - - - - - - - - - - CAAAA T AA T C T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - - - - - - - - - T TGGTGCA T T T CA T T CAAAAAA T T C TGACCGCAGC T T C T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T A T AACA T TGA T - - - - - - - - - - - - T T AAAA T AA T A T TGA TG - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A TGGT AGAA T AAACACA T AC T AC TGT AAA T A T CGACA T CACACGACGT TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAAC TGT AA T T TGA T AA T T T A T T T A TGT TGT T T T TGT - AA T T TGT A T T TGAA
ACGT CAC T AAA T AA T TGTGT T T T T T C TGCAACGT T A TGT C T A T TGT A T A T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - - - - - - - - - A T T T T AGT TGT AC T AC T T - - - - - AGT T TGT CCA T T AC
T T AGT A T A T A T T A T A T ACA TGCCA T CAGCGA T T T T ACACACGTGT T A T - - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAAC T A T AC T TGT A - A T T T T AAAGT C T A T A T T TGT T T - T T C T T AGACA TGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T TGAA T T C - GAAGACA T T A T A T - T T T T AA T TGGCA T TGACG
GCGT AGTGAAA - - - ACA T A T AA T A T AAAAAA T A T AAA T A T CCC T T C - T A T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGA T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - T A T T T T - - A T C T - AA TGT CA T T T T CA - T C T TGT T T AAAACAGCAA
AGT TGGT T T CGTGA TGT TGT T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAGT AA - - - - - - - - AGT T T TGTGT T CA T T A T T TGT T - - T T C T CA TGAC T T AA
T T T T TGCGGGGT AAAGT AGAACCAGA T TGAAA T T TGGCA TGT AGGT A TG - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACACAAGT - - T T T T A - - - - - TGGCGGCA T T T T TGA T T - - A T T C T A T T T A TGAA
C T C T AGA TGTGCC T TGAGA T AC T AC T T AAGT T T T TGT CACGT AGCCGT A T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T A T AACAAACA T - - T T T T A - ACGT T AGAAACGA T A T CAA T T T T A T T T CGT T T CAAAA
A T T AAACGT AA T T T AAAAA TGA T A T AA T AAA T AC TGT TGT T - - - - - - T A - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T T T ACAACA - - - - - - - - - - - - AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T - A T CACA TGCA T CGA
- - - - - - - - - - - TGT A T A TGT A T T A T AA T T AAA T T TGTGA T CAACA T - T A - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - AA T A T T A - - - - - T AAAA T T A T TGT AA - - - - - A T C T TGGA T T T T AA
GT T T C T CAAA T - - - - - - - - - - T T AA T C TGA T T A T A T T CA T C - - - - - - - - - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAACAA - AA T T CCGAA T - - T AAAAA T A T T A T T T T T T T AAA T A TGCA T AA T A T
AC T T CA T AA TGT CGAAA T A T AC T AC T AAAAA T A T T TGAAC T T A T T TGT A - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAGA T A T - - - - - - - - A T T A T AAAAA T AA TGT T AA - - - - A T C T T AAAAGTGAA
A TGCGCCAGGA T AAAAAAA T A TGGT AAAAGA T AA T AAGAAGTGGCCA T A - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T T CAACAAA TGT - - - T T T AAA T A T CAA TGGAA T T T T TGT - - - - T CA T T AAA T T T AGA
GC - - - - - - - - - TGA T AA T T T A T T A T CC T CAA T ACA T AGCCC T T CCAGT AC TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA T TGA - - - - - - - - - - - - - A T ACAC T AC TGCA TGT T - - GCCC TGCA T T T T AC
T AA TGT T A T A T - - T T T T T A T T T T T C TGT T AA T A T T T T T A TGT A TGT A T A - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - - - - - - - - - A T - - AA T AGGCA T T T C T T - - - - - A T T C T A T ACAAAA T
- - - - - - - - - - - TGAA T AAA T A T AGCA T ACAAC TGTGT T T T C T T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAGCA T TGGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T T T AAAAACAAACGGGT ACAACACAAAA TGC T T A T ACA T AAACA - - - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACACAAA - AA T T T T AGA T T T CAACAACA T C T T C T T - - - - AGT C T AC T T CC T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACAAAGAAAAAGT T CAA T C T T CAACAGT C T A - - - - - - - - - - - - T AAGAACAA T C T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T AG - - - - - T AAA T A T CAAC T AGA T CAAA T TGCA T TGT T AACA T A - - - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAGACA - - T T T A T A - A T T CC T AAAACA T AA T T T - - - - - AA T T T CCAC TGTGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T TGAC T T T T TGGC T T AA T C - - - - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGA - A T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T ACA T T T CAA
T AGTGGCAAGA T A T T T T TGGGT AAAAGAAAA T A T T T TGGC TGAAGAA T A T TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA T C T A T AAC T T CA - - - - - CA TGGCCA T T T T T C - - - - - AC T C T T T TGA TGAA
ACA TGA TGACA T AAAGAA T T C T T A T T CGCGA T A T AA T T T T T T AAC T - CAC TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AA T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACAAC T A T - - T T T T AAGT - - - - - - - GT T T T T C T TGCC - - ACGT CACAGA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - TGT T T AGTGGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT C T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - T AA T ACC T C TGAGT AC T AC T A T CAACGAAGAAA T AGT T CAA T C T ACAACA - - - - - AGT T T T A - - - - - T AAGT T T TGGA T T CGT T T T A T T T T ACAAGA T AC
- - - - - - - - - - - TGGGCA T ACACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TG - - - - - - - - - - - - - GA T A TGCAC - - - - TGT T T AA T AGT CA T T CAGTGT T T T T A T TGT T T T C TGT T T T CC T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGA - GACAGT - - GGT TGTGTGGGGC T T C T TGT - - - - C T T T AGT AGA T AG
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TE: rnd_4_family_2667.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: 6057bp; fragments: 202; full length: 39 (>=5451.3bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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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 6057 bp
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TE: rnd_4_family_2667.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
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