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MSA length = 7508
T ACA T TGT TGAA T T CAA T AAAA T AAGC T T T T - T T T AGAGAA T T - AA T AA T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T CAA T - C T A T T T A T AA T T T TGC T T AC T T TGGT T TGAAA - T A T T T T T AAGT T
AAAAGT AGT AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T A TGTGAGAGGAAA T TGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CC T TGT CGAAA T CCA T AA T T ACA T A - - - - - T AAAACA T T A T C TGCACC T A T CCGT AAA - - - - - - - - - - - -
AAAAGT AGT AA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGT T A TGTGAGAGGAAA T TGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T ACA T A - - - - - T AAAACA T T A T C TGCACC T A T CCGT AAA - - - - - - - - - - - -
T A T AACA T CCGT T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAA T - - - - - AC T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T T AC T A T T AA T T AAAA T T A T T T T - T T TGT CA T C TGA - - - - - T T T CC T AAA T
AGAAA TGGAA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AGGAA - - - - - T AGGGT A T CA T T T T T T A T AACGAGAAA - T ACC T AAGAACC
AAAAA T C T C TGACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T CGT AC - - - - - TGGAA T ACCACC TGT T T A T A T T AAAAA - - A T T T CCAAA T A
AA TGAGA T A T T T T A T A T T T ACA TGCAGTGT T T - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T TGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T A T AAAAGG - - AC T T TGAAA T T
A T TGGCA T C T AGGT T TGGAACGAACGT T A T T T T T T AAAGAA T T AAA T AC T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AAC T - T T AA T T A T AGT TGT T T T - A T A T ACA T A T AA - - - - - - T T T A T AACG
AA TGA T AACAA T ACACACAA T A T A T ACAAC T - T T T AAAAAA T A - - - - T C T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T A T C T - T CGAA TGAAA T T T C T T T - GT AA T AAGCA T AA T - T A T T T AGT AGA T
GACGT CGT T T AC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAGAC - - - - - GT CAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T TGT C - - - - - - T AGT ACA T T T T T T ACCCACAGCGAAAAAGA T C TGA T AGT A
AA T C T T A T T T T T AC T CC T CACGAGAGA TGGCG - - - AACAGA T - - - - - T AAAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T TGT AA - - - - - - CAAAAC T T T T T T T T T T A T T T T CGAGAAACGT T TGACCA T C
AACACCGTGT A T AC - - - - - - T AAAAAA T C T T T - - - - - - - - - - - AAA T A T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T T A T A - - - - - - AAGCGT T T T T T C T T T T T AAA T AAGAAA T - - T T T TGGAAC T
- - - - - - - - - - - - - - T T AC TGT T AAAAGAGCCC - - - - - - - - - - - AAA T AC T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AAC T - - - - - - T C T AA T T T T ACA - - - - - - - AGCAAAAAA TGT T A T A TGA T A
AA T AACA T T AC T T AC T TGT ACAAGAA T T T T C T T T T AAA T CA T T - AAAGT AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AGT A - T AAA - T AAAA T C T CGC T - A T T T T CA T CC T A - - - - - T T T T CCAAGC
AA T AA T T CA T AGA T C T AGAA T AGGCAGAC T T T AA T CAAAAA T - AAGT A T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AA T A - - - - - - T AA T ACGT A T AAAA T T AAAA T A TGAAAA - - - T A TGCAGT T
AGTGA T AA T AC T C T TGA T - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAAACC - - A T AC T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T T AC T - C T AA T T AGT A T C T C T - - - - T AGT AA T CC TG - - - - A T T A TGT AAA T
CGTGT AAAAGAA T TGT T ACACGT AAAAAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - T C T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T T T C T - - - - - - AAAAAC T T T T T T T T TGCGCA T AGAAAAA - - - - - - - - - - - -
AGT T T T A T TGT T CCCCAGCAAAAA T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - C TGAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T T C TG - T T T ACACA T A T T T T T T T TGC T C T CC TGT AAAAGT AC T T T C T T A T T
AA T - - TGT T T C T T T T T T T CA T T T AGGCC T T C - T T T AAAA T T T T - GA T A T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T T A T - - - - - - - T AAAGT T T T - - - - - T T T TGGT CA T AAG - - - T T T TGT AA - -
AAAGA T T T T T T T T T TGA T T ACGAAAA T A T T C - C T T AAA T AA T - - - - - AA T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T T AA T - - - - - - T AAAA T T A T A T T T T T CAACA T CAAAA T - T A T T T CA TGGT T
TGAAACA T CAAAC T - - - - T AGT CAAAA T T T T T T T T AAACA - - - - - - - A T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T CA T T A - - - - - T T T T A T T T TGT T TGC TGT CA T CAAAAA - - - - C T A T T AAC T
GACGCCA T T T T T T C T T T T T A T AAACACCAC T T - T T AAAAAGA T - - - - T CCAGT T A TGTGAGGGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T T T CC - - - - - - TGT AAC T C T A T T T TGT T T AA T T AAAA - - T ACCCGA TGA T T
AAACC T A T A T T T T T C T T T CACA T T AAGTGT CGT T - GAAAA T T - - - - - GT AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AGT AA - - - - - AAAAGTGT A T T T TGT A T T T ACCGGAAA - - - - - - - - T AAA T
T A T AGT TGCGGT T T CCAGAGT A TGAAGAGA T T T T T - - - - - - - - - AA T T CGAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T A T CGA - - - - - T AAAACAA T T C T T T T CCAGA TGAAAAA - - - - - - - - - - - - -
CA TGCC TGC T TGT T C T T T CACAAAAAA T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AAC T - T T AA T AAAAA T T T T C T T T A T T T A T A T CA T A T T - AA T C TGA T AAC T
AAAAA T C TGT T T T T T T C T T A T AAA T T CAGT A T - - - - - - - - - - - G - - - GT AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T TGGT A - - - - - - CAAAA T A T T T T T T T T T T T AA T T TGAAA - - A TGT T ACAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AAAGA T CGT T TGAA T C T T T C T T - GACA TGA T CGT A - - - - - - T T T T T AAA T
AACA T T A T T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AGAA - - - - - - - - - - - AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T - AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAA T C T T C T AC T T T T T CGT A T AA T CAACC T - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - AAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T T AA T - T T A T T C T AAGT CC TGACCC T TGACCC T AGAAAG - - - T T T A TGA TG
TGT AAC T C T T A T AACA T A T A TGCAAAC T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T AA T T T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AAA T AAAAAA - - - - - AACAACA
AAAAGT A T T A T T A T A TGAAA T A T A T A T T A T T T - - TGAAAAA T T AGA T T C T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A TGT CGT T TGTGT T T AAAAAAAA T AC TGT T - - - T ACAAAA T - - - - - - - AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T A T A T A T T T T T T T ACAA T AAA TGT ACCA T - - - - - - - - - - - GA T A T T T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGA T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAC T T T AAA T T C T T T AA T A T T AGT T T T T T T T T T ACAGA T - - - - - A T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCAACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAAA T AAAA T T T T T T AAAAAAGT A T T T T CGT TGT CGAAA T CCA T AA T T T T CCA - - - - - T CAAA T A T C T A T TGT T T TGA T T A T T AGA T T AC T AA TGGC T
TGT AA TGT T CGT T T CCAGT AC T T ACAGTGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA TGT T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC TGACAAGT AAC T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAA T T AGGT AA T AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AAAA T TGT A T T T AA T AAC T AAAA TGGA T - GT T AAAAAA T T - - - - - - - AGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - T CGAGT T A TGTGAGAGGAAA T AGCA TGGT T T T CCCACGAAGACGCGAGCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_11447.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: 7508bp; fragments: 468; full length: 49 (>=6757.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7508 bp
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TE: rnd_5_family_11447.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 7808bp; fragments: 468; full length: 49 (>=7027.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_11447

 size: 7511bp; fragments: 471; full length: 49 (>=6759.9bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 7511 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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