
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9534
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AAGT C T T AAAA TGC T T AGT T T CA T AGGGTGT AGAAGT T T C - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGGAGT A TGACAGGGAGT CGC T T T CAAGT T T ACAGCAACAC T AGAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AAACGT CAAAGTGA T T AAA T - - - - - AA T T A T C T AAC T T T T A - - - -
T T T T C T AA T A T AACAACC T T A T T T CC T T A T CAGC T T T T AGGT AGAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAAAAA T T AAAAACAA T T T A T - - - - - - AAA TGT ACAAA - - - - - - - AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T C T AAAA T T CA T AA T AAGT A T AAGA T T T CACAAAAAGT T A T T T AACAACA T AGGT C TGA T T A TGT T T TGT T T CA T A TGGTGT T AAAC T C T T A - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T AAAC T T T A T CA T AGT AA T AA T A T T TGA T AAA T TGT T A T T T AAAGGT C T CAAA T T ACAGGCAA T T AGA T T CA T AAAA TGT AAAGA T AGT A TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T AAAC T T T A T CA T AGT AA T AA T A T T TGA T AAA T TGT T A T T T AAAGGT C T CAAA T T ACAGGCAA T T AGA T T CA T AAAA TGT AAAGA T AGT A TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCACAGAA T T AGCAGCGCC T CAAG - - - - - CA T T T TGGAAA T T A T AAGAC
T T T T C T AA T A T AACAACC T T A T T T CC T T A T CAGC T T T T AGGT AGAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T TGGA T C TGTGAGC TGT T AC T A - - AAAAGGGTGACAAGT T T CAGTGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T T AAAC T T T A T CA T AGT AA T AA T A T T TGA T AAA T TGT T A T T T AAAGGT C T CAAA T T ACAGGCAA T T AGA T T CA T AAAA TGT AAAGA T AGT A TGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AAACGT CAAAGTGA T T AAA T - - - - - AA T T A T C T AAC T T T T A - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGA T CGGT CCGGA T C - - - A T T CGGA T CGA T CCAGACAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T AAAAACAAA T T AAA - - - - - T CA T ACAGAAAGT T TGAGGT
T T T T C T AA T A T AACAACC T T A T T T CC T T A T CAGC T T T T AGGT AGAAACAA - - - - - - - - - - TGT CC T AGCGCAC TGCCAC TGT AA TGA T AA T CGGT ACA T T T T TGT T TGAACCAAAAAAA T T AAAAACAA T T T A T - - - - - - AAA TGT ACAAA - - - - - - - AG
T T T T C T AA T A T AACAACC T T A T T T CC T T A T CAGC T T T T AGGT AGAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGACA T C T T AAAAAGA T CCGT - - - - - - GAA T A TGGAAGCCC T AGT AC
T T T T C T AA T A T AACAACC T T A T T T CC T T A T CAGC T T T T AGGT AGAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGACA T C T T AAAAAGA T CCGT - - - - - - GAA T A TGGAAGCCC T AGT AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGACA T C T T AAAAAGA T CCGT - - - - - - GAA T A TGGAAGCCC T AGT AC
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 size: 9534bp; fragments: 144532; full length: 0 (>=8580.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 9534 bp
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 size: 10447bp; fragments: 132227; full length: 0 (>=9402.3bp)
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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_1_family_734

 size: 1187bp; fragments: 3759; full length: 623 (>=1068.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1187 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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