
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5565
ACAC T CCA T T ACAAA T CAA TGA T AA T T A T T CA - - - - - - - - TGC T CCA TGT TGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGA TGCGT AGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T C T - - - - - -
AA T AGA T ACCGAAAAAA TGT T ACAC T AAAA T A TGCA T T CC - - - - - - - - - C TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T - - - - T T AAAAGA TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T T T T CCGT T AAAAGTGCCA T AAC T T TGAACAAACAGCAA T C TGT T A T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T A T T T A T A T T AA T T T AA T AAA T T A T A T A T T T T AAAGCAAGAA T T T AA T CA T A T T T A T AGT T TGAAAAAGAAAAA - - - AA T T T T T A T T AAAA T T T T T AC - C
GT T A T T CA TGT T TGAAAAC T T AAAAAGAA - - - - - - - - A T TGA T A T TGT AGTGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - CAA T T A T A T CAA T T T AA TGAA T T A T A T A T T T T AAAAACAGAGT T T AA T CA T T T T T - - - C T T AAAAAAAGA T AAAAA T AA T T T T T A T T AAAA T T T T T CCGC
T CGCCC T AGC T CGCAA T A T T TGCA T T TGCA T A - - - - - - - - C TGC T T CCAC TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AAACA T AGAAGAAGA T - - - - A T AAC T A T TGT AAAGAC T T AACC T C
- - - - - - T A TGT T AAAACAGCAAGAAA T T T AAA - - AA T AA T - - - - - - C T AGTGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T A TGC T T - - - - AAGGA T AAGG - - AA T T T T T A T T AA T A - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCA TGCACA TGACA TGT AGA T AGTGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T A T T C T T T T T T A T T AAACAAA T CACA TGTGT A T AGCAAAGGAC T T AAGAA T T T T TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAAA T T C T T CCG -
- - - - - - - - - GT AAAAAAAACC T AAA T T T T ACA - - - - - - - - T CACAAA T A T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CC T - - - - T T AGA T A T AGA TGAGA TGAA T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T T T C T AGCCAAGTGGCGCAAAGGT A T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T - - - - - - AGCAA T AAA T A T AAA T CGA TGA TGTGAAAA T T AGT C T T -
ACGGC T CA T CGT T T AA T AGT T A TGGA T CCGT A - - GGCAACCGAACCGT A T TGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - AA T T T A T T T T AA T T AAA T AAACCACA T A T T A T CCGAA T AAAA T T T CA TGAGT T A T A T A T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC TGT C T A T T AGGGTGAACCAAAAAAACAA T T CAAA T AGCAGGT AAAGCGTGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T A T T T ACA T T AC T C TGGT AAA T T A T T T A T T T T AAAAAAAGAA T T T AA T CA T T T T T - - - C T T AGAAAAAGA T AAAAA T AA T T T T T - T T AAAA T T T T T CCGC
AC TGT T C T CGT AAGAC T A T AA T AGAC T A T A T T - - - - - - - - C T T A T T C T AC TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T A T CCA T A T TGA T T T AA TGT AC TGT AC T C T T AAGAACAGAAA T T T AACCA T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T C T C T A T A T CCC T ACAAC T A T AACCAACGGT AAACA T T AGC T T AA T AC TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGTGGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CGA TGAAAAAAAA T A T T T TGAA T T T T A T T CAAA TGAAAAAACAGT A T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C TGT AC T T AGAAAGTGAAGT AGGAA T T T A T T A T T AA T A T T - - - - - - T
AA T CA T T T CAAA T T T A TGA T T T CAGT C T AA T AC T AA T A T CGA TGACAGGT TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T - - - A T T AGAAAAACA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAC T CCA T T ACAAA T CAA TGA T AA T T A T T CA - - - - - - - - TGC T CCA TGT TGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T CA T T T CAAA T T T A TGA T T T CAGT C T AA T AC T AA T A T CGA TGACAGGT TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T T T T T CCGT T AAAAGTGCCA T AAC T T TGAACAAACAGCAA T C TGT T A T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGA T T T C T AGCCAAGTGGCGCAAAGGT A T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - GT AAAAAAAACC T AAA T T T T ACA - - - - - - - - T CACAAA T A T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGGC T CA T CGT T T AA T AGT T A TGGA T CCGT A - - GGCAACCGAACCGT A T TGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T A T T CA TGT T TGAAAAC T T AAAAAGAA - - - - - - - - A T TGA T A T TGT AGTGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGCCC T AGC T CGCAA T A T T TGCA T T TGCA T A - - - - - - - - C TGC T T CCAC TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T A TGT T AAAACAGCAAGAAA T T T AAA - - AA T AA T - - - - - - C T AGTGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CGA TGAAAAAAAA T A T T T TGAA T T T T A T T CAAA TGAAAAAACAGT A T TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CCA TGCACA TGACA TGT AGA T AGTGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC TGT C T A T T AGGGTGAACCAAAAAAACAA T T CAAA T AGCAGGT AAAGCGTGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - T A T T T ACA T T AC T C TGGT AAA T T A T T T A T T T T AAAAAAAGAA T T T AA T CA T T T T T - - - C T T AGAAAAAGA T AAAAA T AA T T T T T - T T AAAA T T T T T CCGC
AC TGT T C T CGT AAGAC T A T AA T AGAC T A T A T T - - - - - - - - C T T A T T C T AC TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T C T C T A T A T CCC T ACAAC T A T AACCAACGGT AAACA T T AGC T T AA T AC TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGTGGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AGA T ACCGAAAAAA TGT T ACAC T AAAA T A TGCA T T CC - - - - - - - - - C TGT AACA T CAA T AAAAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT T CC T A T AAGGA T AGGGCGGAAA TGCA T A T AAGGAAGT AAAAAACGGTGT AACA T CAA T AAAAA T A TGGGGAA T C T T A T T TGGT CGTGGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGGA T A T AGTGT AACA T CAA T AACAA TGTGGGGAA T C T T A T T TGGT CGT AGC T C T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5565bp; fragments: 251; full length: 21 (>=5008.5bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5565 bp
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TE: rnd_5_family_8434.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: 6951bp; fragments: 251; full length: 0 (>=6255.9bp)
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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_8434

 size: 603bp; fragments: 138; full length: 29 (>=542.7bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 603 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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