
Start crop Point End crop Point

MSA length = 839
A T AGAGCAA T T T AA T T T AACAAA T ACAAC T A - - T TGT T T T AAGA TGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGC TGAAGAAAACGAACAAGA T AAAGA T CA TGAAGAAGAAGAAGA T CAAGAAGAACAACAAGAAGAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
AGAAA T T T AC T - - A T T CA T AAC T T T CAAA T ACA T TGT T T T A T C T T - - - C T T C T T C T TGA T C T T T C T TGT T AGT T T T C T T C TGGA T T AAGT AAA T TGCGT C - - - - - - - - - - T T AC T - - - A T CCAGGA T AAAGAAAACGAACAAGACGAAGA T CAAGAAGAAGAAGAAGA - CAAGAAGT ACAACAAGAACA TGT A T T TGAAGGT T AAGAA T T
A T T CAAA T - - - T AAA T T AA T AGGGACAAA T A - - - - - - - - - - AAA TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGACGAAGA T CAAGAAGAAGAAGAAGAACAAGAA T AAGAACAACAAGAAGT A T T TGA TGGT T A TGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - T T CA T AACC T T CAAA T AC T T TGT T T T ACC T T C T T C T T T T T C T TGA T C T T T C T TGT T CGT T T T C T T C TGGA T T AAGT AAA T TGCGT C - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGACGAAGA T CAAGAAGAAGAAGAAAGT CAAGAAGAACAACAAGAAGAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
CCAAAA T AGCC TGT T C TGAAAA T T T TGAAAA - T TGT T T T T AAA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAAAGAACGAACAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAGA - - - - - - - - - ACAACAAGAGGAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
AGAAA T T T AC T TGA TGCA T AACC T T CAAA T AC T T TGT T T T A T C T T C T T C T T C T T C T TGA T C T T T C T TGT T CGT T T T C T T C TGAA T T AAGT AAA T TGCGT C - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAGCGAACAAGAC T AAAA T CAAGAAAAAGAAGAAGA T CAAGA - - - - - - - - AACAAGAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
A T AAGACGACGT CAC T AA TGACGTGCAACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - T CCAAGA TGAAGAAAACGAAGAAGACGA TGA T CAAGAAGAAGAAGA TGA - - - - - - AGAAGAACAGAAGAAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
ACAGGT C T C T T A T T T T CC T C T AA TGGAGGCAC T T AGT A T AAAGGT T T T T T - - - - - - - - - - T T T T CGTGT T CGT T C T T T TGTGGAA T TGGGAAAGTGT A T C - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGACGAAGA T CAAGAAAAACAAGAAGA T CAAGAAGAACAA T AAGAAGAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
CCAAAA T AGCC TGT T C TGAAAA T T T TGAAAA - T TGT T T T T AAA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAAAGAACGAACAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAGA - - - - - - - - - ACAACAAGAGGAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
AGGA T T T AC T AGAGC T T C TG - - - - - - - - C TGT CAGA T CA T AACC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGAC TGAAGAAAACGAACAAGAGGAAGA T CAAGAAGAAGAAGAAGA T CAAGAAGAACAACAAGAAGAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
AGAGGA T C T T C TGGA TGCGCAGT AGT AAACGCC T - - - - - - - - - A T CGGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAA T CAACAAGACGAAGA T CAAGAAGAAGAAGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T T TGAAGGT T A TGAACG
AAAAA - - - - - - - AGT T AAAAGC T T T T AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - GGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGA T C T T T T AAA T TGCGT C - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAAGA T CAAGAAGAACAACAACAAGAAGT A T T TGAAGGT T ACGAA T C
GGAAA T TGGC T AAAAC T T T A T A T CACGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGACGACGA T T AAGAAGAAGCAGAAGA T CAAGAAGAACAAC - - - AAGT AGT A T T TGAAGA T T A TGAA T C
A T AGAGCAA T T T AA T T TGACAAA T ACAAC T A - - T TGT T T T AAGA TGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAAAGAACAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAAGA T CAA T AAGAACAA T AAGAAGAAA T A T T TGAAGGT T A TGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA T ACAGAAAACGAACAAGAA T AAGA T CAAGAAGAAGAAGAAGA T CAAGAAGAAC - - - AAAAAGAAGT A T T TGAAAGT T A TGAA T C
AGAAA T TGAC T - - A T T CA T AACC T T CAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT C T T C T TGT TGT T T C T TGT T CGT T T T C T T C TGGT T T AAGT AAA T TGCGT C - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGACGAAAA T CAAGAAGAAGA T AAAAA - - - - - - AAAACAACAAGAAGAAGT A T T TGACGGT T A T T AA T C
A T AAAA TGACACGA T C T T CA T T T CA T AGCCA - - T CGT - - - - GACGCCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGA TGAAGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAACAACAAGAAGAAA T A T T TGAAGGT T A TGAA T C
AGAAA T T T AA T CGA T T CA T AACC T T CAAA T AC T T TGT T T T - - - - - - - - CC T C T T C T TGACCC T T C T T C T T CGT T T T C T T C TGGA T T AAGT AAA T TGTGT C - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAA TGAACAAGACGAAGA T CAAAAAGAAGAAAA - - - T CAAGAGGAACAA T AAGAAAAAGCA T T TGAAGGT T A T AAA T C
- - - - - - - - - - - - - - T A T A T AACC T T CAAA T - C T T TGT T T T A T C T T C T T C T T C T T C T TGA T C T T T C T T A T TGGA T C T T TGC TGGA T T AAC T AAA T TGCGT C - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAAGAAGAC T AAGA T CAAGGA T AAGAAGAAGA - T CAGAAGAACAACACGAAAAAGT A T T TGAACGT T A TGGA T C
ACGAAA T AC T C T AGC T CAGCA T CC T CCAGGC - - - - - - - - - - AAA T C T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T ACA T T CAGGA TGAA - GAAACGAACAAGACGAAGA T CAAGAAGAAGACGAAA T T CAAGAAGAACAACAAGAAGAAGT A T T TGAAGGC T A TGAA T C
A T AGAGCAA T T T AA T T TGACAAA T ACAAC T A - - T TGT T T T AAGA TGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGAA TGAAGAAAACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAAGA T CAAGAAGAACAACA - - - - GAAGT A T T TGAAGGT T C TGAA T C
CCAAAA T AACC TGT T C TGAAAA T T T TGAAAA - T TGT T T T T AAA T T T TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T AC T T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAGA - - - - - - - - - ACAA T AAGAAGAAA T A T T TGAAGGT T A T AAA T C
AGAAA T T T AC T TGA T T CA T AACC T T CAAA T AC T T TGT - - - - - - - - - - - GT T C T T C T TGA T C T T T C T TGT T CGT T T T C T T C T AGA T T AAGT AAA T TGCGT C - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGA TGAAGA T CAAGAAGAAGAACAACA - - - - - - - - - ACAACAAGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C
AGTGAAA T A T T T AACCCGACA T T TGTGTGAA - - - - - - - - - - AAA TGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
- - - - - - - - - - - T AC T T C T ACA TGCGGGGC T C - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAAAAAGCGAACCAGACGAAGA T CAAGAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAGGT T A T CAA T C
AA T - - - - - - - - AAA T T TGT T AAA - - - - - A TGT T C TGT A T CGT CC T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGACGAAGA T CAAGA - - - - - - - - - - - - - - - AGAACAAC - - - AAGAAGAAGT AGC TGAAGGT T A TGAA T C
A T AGAGCAA T T T AA T T TGACAAA T ACAAC T A - - T TGT T T T AAGA TGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T AACA T T CAGGA TGAAGGAAACGAACAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAGA - - - - - - - - - A T AACAAGAA T AAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
AAAAA T C T ACC T A T T TGAAGGT T A T CAAA T AC T T TGT - - - - - - - - - - - C T T C T TGA TGA T C T T T C T TGT T CGT T T T C T T C TGGA T CAAGT AAA T TGCGT C - - - - - - - - - - T T AC T T A - A T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGACGAAGA T CAAGAAGAAGAAGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA
A T AGAGCAAC T T AA T T TGACAAA T ACAAC T A - - T TGT T T T AAGA T ACAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGAC - - - - - - - - - GAAGA - CAAGAAGA - - - - - - - - - ACAACAAGAAGAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
A T AGT A T T CC TGA T T T T T T AGT T T A T A T A T A - - - - - - - - - - A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T T CAGGA TGAAGAAAACGAACAAGACGAAGA T CAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAACAACAAGAAGAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
T T A T ACCAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGACGAAGA T CAAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - A T CACAACAAGAAGAAGTGT T T AAAGGT T A TGAA T C
A TGAGC T - - - - AAA T T T CCGGAAA T AA T T TGT CGTGT T T TG - - - TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA TGAAGAAAACGAACAAGACGAAGA T CA TGAAGAAGAAGAAGA T CAAGAAGAACAA T AAGAAGA - - - - T T T AAAGGT T A TGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T ACA T CCAGGA T AAAGAAAACGAACAAGACGAAGA T CAAGAAGAAGAAGAAGC T CAAGACGAACAACAAG - - T AAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
AAAGG - - - - - - CAA T T T T T A TGA - - - - - A T T C TGTGT T T T - T ACC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T T CAGGA TGAAGAAAACGAACAAGACGAAGA T CAAGA - - - - - - - - - - - - - - - AGAACCAC - - - AGGAAGAAGT A T T TGAAGGT T A TGAA T C
- - - - - - - - - - - CACC T ACA T A T T T T CAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGGA T CA T AC T T AGGGAGT CCGT T AGAAAA T AAAGGT AA
- - - - - - - - - - - T AAC T CAACA T C T T CAAC T A - - - - - - - - - - GAA T CC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T T C T C TGA TGAAGAA T AC T T C T C TGA TGAAGA T CAAGAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAGC T T A TGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGT C T TG - - - - - ACAA T T TGT ACA TGCCAAAGAACAAAA T AG - - - - - - - - - - CCAGAA T T AC TGT AAGT TGCAGT AGT AGAACGT CGT AGGAC
- - - - - - - - - - - CA T T T T CGTGT T T - - GA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGCGGAACAAAA T TGGAAAAA T T C T T TGAAAC T AAAAGAAC
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TE: rnd_5_family_15403.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 839bp; fragments: 249; full length: 9 (>=755.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 839 bp
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TE: rnd_5_family_15403.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_se.fa_rc.fa

 size: 1169bp; fragments: 167; full length: 0 (>=1052.1bp)
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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 Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_15403

 size: 966bp; fragments: 1083; full length: 1 (>=869.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 966 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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