
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6544
T TGT T T ACAAAAGGACA T T - - - - GT AAA T C T A T CAGGAAAAAA T C T T CAC TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACCACCAA T ACA T T C T ACAGCGAGAC TGAGCGTGCA T T AGAAGT A T - GAGA
T - - - - - - - ACCAA TGCA T AAAGA T T AAA T CGT TGT CAAC T T AA T C T A T TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT TGAA T T AAA T C T T A T TGCA T T CGT AAAAGGA T C T T T A T AGTGT - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACGA TGGAA T AAGT T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T T T AAA T AAA T C T T T TGGCGC T A T T AAACA TGT AAC TGAGGT A T - - - - G
T - - - - - - - - - - - - TGCA T T - - - - - T AGC T C T T TGGTGA T AAGA - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T C T CGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAGGA T CAA TGGT A T T CAAG
C T C TGT CCGT C TGT CCGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGT CCGTGT CCGT T C T CCGT C TGT CC TGT CCGT C TGT CCGT C TG - - GT CCG
- - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGGCC TGGAA TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC TGA - - - - - - T T T T T AGTG - - - T T AAAC T TGGA T C T A - - - - - - - - - - -
T T T T TGT CAA T AAGA T A T T AAAACAGCGA T T T T T ACCAAGAGA T T T AAGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT T A - - - - - - - - - - - AAA TG
T CGT T T CCAAAGGAA TGC T - AGAC T AA T ACGT AAGT AACAGGGCC T A TGT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AGAGA - - - T T AACGGCAAA T CCGAA T AGAGA TGC T TGA T A T CAGAA
C TGT T TGAAAGGA T CCA T TGGAA T T T AA T CC T T T T AGACCAAGC T C T T A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAAACGACA T CACAC T A T AA - - - - - - CA T AAAA T ACCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - T T AA
T T TGA T T AGA T A T T ACA - - AAA - T TGT AC TGCC T T AAACAGGGAAAAA T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - T AAA T AA T T AC T AGT T T T - - T AAC T
C T T T A T T TGT TGGT T TGT T - - - - T T T AAA TGT T A TGAA T AA T CA T CA T A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGT C T T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGGCA T CACAA T A T T T AAAC T T T CCGCAACA T TGA T AAA T A T TGGCAA T T T A T - - T T ACA
T - - - - - C TGAAAA - - - - - - - - - - CGT CAA T AA T AAAAAAGGT T T C T T - GT TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T TGT AA - - - - - - - - GGAACA T AC TGT AAGAGC T AC T C T T T T T A - - AAACA
CAC T A T CAGA T AAGA TGT TGAAAACGCA T C T T T CGA T AGCA T - - - - - - AGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC T T C T A T - - - - - - - - - T ACA T CA T T TGGT AGT A T CCA T T TGT T CG - T CA T TG
T T T T T CGCGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T A TGT C - - - - - - - - T CCAA T AGC T ACAGAGA TGAAGT T A T CGA - - CAGCA
- ACGAA T TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA - - - - - - - - - - - - T T CA T T A T TGAAAAAAGTGGGT T T CC - - - - - TGA T A
T - - - - - T TGAAAACGT A - - AAA - CGGT AACA T A T A T CGA TGTGT T T C - AC TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T C - - - - - - - - - - - - ACCA T CA T A T A T AAAAGC TGACC T T C - - - - - AGACA
TGT T A T T TGAGAAAA T A T T - - - - T CGAAACA T T T AACACCAAA - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAAA T AA - - CA T T T T T CAGCGC T AAGCAAAA T CGA T T T T CCAAA T TGT CG
TGT T A T T TGAGAAAA T A T T - - - - T CGAAACA T T T AACACCAAA - - - - - - - TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACACAAA T AA - - CA T T T T T CAGCGC T AAGCAAAA T CGA T T T T CCAAA T TGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CAGAAA T T C T AAAAAA T AAAA T T CAAA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T AAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA TGGAAA T T C T AAAA - - GGAAA
CC T T CCCAGGT A T T AAAGT AAAA T TGT T A T T TGTGT TGA TGCGA T T T T AA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T C T AC T AC T ACGT T - - - T T AGCA T CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGG
A T C T AA T AGACAAAGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA - - - - - - - - - - - - - T CACAGT ACGAA T CGA T T T T T A T T T T C T C T - - - - - - -
- GAAA T T AACGAA T ACAC TGAAA T AACAAAAAC T AAAGT AA TGCAAAGT A TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAGT AGAA T A - - - - - T A T AACACAAAAGAA T ACA T A T A T T T AC T - - T A T AC
TGGT AC T CAAAAA T ACA T CAAA T CGCAGAAA T T TGT CACCGT CGT T AA T C TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T T A T T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGT AAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAAA T CC - - - - - - - - - CAAACCAC TGT TGT AAGT CAACC T AC TGGC T AAGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGT T T T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAC T - - - - - - - - - - - T AACAA - - - - - - - GGGC T A T T A T T T T T T T A - - GAAAA
- CC T A T T T AAAAACC T A T T AGA T C TGCAA T A T CA T ACA T CGGC T T A TGTGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGGTGCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - GCAAA T T T TGAAC TGT C T A - - T A T T A
TGT T A T T TGAGAAAA T A T T - - - - CCAAAGCA T T TGACACCAAAC TGGT C T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - A TGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CAC - - - - - - - - - - CA T T T T T CAGCGC T AAGCAAAA T CGA T T T T CCAAAC TGT CG
C T T T CACCGGAAA T ACA T - AAAGCGGT A T T T T T T A - - - - - - - - T T A T T CGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAAA T AA T AC T C TGA - - AGAA T
- - - - A T AAAAAGA T A T A - - - - - - T AAAAA TGT A T AACAAAAAAAAAA T T T TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACA T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAAA T CGC T TGGGT TG - - - - - - -
T T T C T ACCGAAAA - - T A - - AAAA TGGCAACA T AGA - AGA TGTGGCGT - AGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - - - - - - - - - - - T ACA T T T A T T A T AAAAGT AAGT CAAC - - - - - A TGTG
T T T AGT T CGG - - - - GCA - - AA T - CGGCAAC T ACCCAC T C TGT CAAAGCAGTGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T AA T T CA T T AA T - - - - - - - - - - AGGGTGAACA TGTGT T TGA T T T T CCCGT A T TGGAA TGAGACGACA T CACAGCAGAA - - - - - - - - T ACAGT A T C TGT AAA TGACGA T CAGCGCGT T CAGCG
- - - - - - - - AAAAAAA T A - - A T AAAAGT AAGTGCAGT CA T T A T A - - - - - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T A T T T TGGAAC - - - - - - AAAAC TGAAA T T T CC T A T ACGGT - - - - - AAA TGT AGTGCGACC TGGT T ACCCAACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - CA T - - - - - - - - CAGC T T CCGAAA T TGAGCGGT T A T TGT AGTGCGACC TGGT T ACC T AACAA T TGT T TGT T T AA T A T T T CA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T
- A T T T T CCGGT AAAACGGT AAAA T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AACGCCCA T CAGT T - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_1487.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: 6544bp; fragments: 570; full length: 39 (>=5889.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6544 bp
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TE: rnd_5_family_1487.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 6847bp; fragments: 570; full length: 38 (>=6162.3bp)

TE consensus (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 Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1487

 size: 6348bp; fragments: 433; full length: 39 (>=5713.2bp)

TE consensus (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

Before TEtrimmer 6348 bp
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Dotplot
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TE consensus after TEtrimmer (bp)
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