
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8886
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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GCAGT CC T A T CAA T T AACGT T C T T T - C T ACAAA T T T T T A T T A T T A - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T AAAAAAC T T T AAAAA TGT T A TGAAAAA T T A T T A T CAAA T AAACAGT T TGCAGAAC T T T - - AAAAAAAA
ACGT T CA T A T T AGT T A T CGC T T T CC T T T A T AAA T T T T T T T T A T T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T A T T AAGT - - - - C T T T T C T T T ACA - A T T T T T A T T A T T AGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T AAAAAAC T A T AGAAA T AA T T C T ACAAA T C T T T AGCAAGT AAACAGT T CACGAAAAC T T AGAAAAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T A TGT AAAA T T T A T AAAAGAA T T CGACAGA T T T T T AGTGAAAAAGCAGC T TGTGGAAA T C TGAA T AA T AGG
ACA T CCAAAGT AA T T AACG - - - - T CC T T ACAAA T T T T T A T T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T AAAAAAC T T T AAAAA T AAC T CGGCAAGT T T T CAGCAAA T AAACAA T T TGCGGAAA T T T AACAAAAAAA
ACA T T CA T T T T AA T T T ACGC T T T T C T T AACAA T T T TGT A T AA T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 8886bp; fragments: 75; full length: 0 (>=7997.4bp)
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T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 2000 4000 6000 8000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 8886 bp
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 size: 9533bp; fragments: 75; full length: 0 (>=8579.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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