
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2902
AAACAAC T T AAAACACA T A T CAGTGGAA T T CCACACA T AA - - - ACAA T TGGT AAAAC T ACCC T AA TGT T AACAA T T AAA T AAAA T A T A TGT A T A - - - - - - - - - - ACACA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAG - AGTGAACCA T CA - A T CAA T T TGCA T AAC T T T T T T AA T T T AAAAAA
AA T T C T CC TGAGGC - - - - - TGAGTGA TGT T C T CCAAAGCC - T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T A T A T T A T TGGA T CGACAACAA T AAAAA T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T C T A T T T TGA T T AGT T CCAA T AA
T A T T AAAGGGAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACA T T A T A T A T T AC TGGA T CGACAACAA T AAAAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A TGCAACGA T T T TGT TGT CACC T A
AAACAACCCAAAACACA T A T CAGTGGAAC T CCACACA T A T - - - ACAA T TGGT AAAAC T ACCC T AA TGT T AACAA T T AAA T AAAA T A T A TGT A T A - - - - - - - - - - ACACA T T A T A T A T T A T TGGA T CGACAACAA T AAAA T T T AGAA T T A T T T AAAAA T AAGTGAGTGGT T AGAACGA T T T ACGAGACC TGT T TGT T T T C T AAAA
AAAC T ACAAAAAAGACA T T AAGGT AAAA T A T T T AA T T A T T - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T A T A T T AC TGGA T CGACAACAA T AAAAA T T AAAAC T A T T T AAGAAGAAGT A T AAGT T AGGAGC - - T A T AAAAGAGT T T A T C T ACGT CAGTGA
AAACCACCCAAAACACA T A T CAGTGGAA T T CCACACA T A T - - - ACAA T TGGT AAAAC T ACCC T AA TGT T AACAA T T AAA T AAAA T A T A TGT A T A - - - - - - - - - - ACACA T T A T A T A T T A T TGGA T CGACAACAA T AAAAA T T AAAA T TGT T T T T AAC T - - - - - - A T A T T T A - AGCAA T A TGT AAAA T T CA T T T AA T T - - - - - - -
AAACAACC T AAAA T ACA T A T CAGTGGAA T T CCACACA T A T - - - ACAA T TGGT AAAAC T ACCC T AA TGT T AACAA T T AAA T AAAA T A T A TGT A T A - - - - - - - - - - ACACA T T A T A T A T T A T TGGA T CGACAACAA T AAAAA T T AAAA T T A T T T - - - - - - - - - TGAACAC T TG - - - - - - CC T A T AAAA T TGT C T CGC T A T C - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGAGGTGAA T AGT T T AAA - - - - - - GCACGA T C T T T T T T TGTGAAAAAA
AAAAAAC T AAAA T AAAA T A T T A TGACAAAACCACGA T T T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T A T A T T A T TGGA T CGACAACAA T AAAAA T T AAA - T T AAA T AA T TGT C - - - - - ACAGCA T AGCCAA T TGA T AGAGT T CGCAC T T T C TGGGGAG
AAACAAC T T AAAACACA T A T CAGTGGAA T T CCACACA T A T - - - ACAA T TGGT AAAAC T ACCC T AA TGT T AACAA T T AAA T AAAA T A T A TGT A T A - - - - - - - - - - ACACA T T A T AAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT AAAA T T C T CC T AA T C TGA T AGT
GAA T T A T A T AA T A T A - - - - - GAGT A T AA T A T CACCCA T A T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT - - - - - - A T T T T T AAA T C T A T T T - - - - GA T T T T T T TGT T T T T T T AGA
AAA T AAAA T AAAAAA T AAGAAGGT ACA T T T AAAAAAACA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T A T A T T A T TGGA T CGACAACAA T AAAAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAA T A T T T T T T T TGA T A T T AA T A T
AAGT CAC T T CAAA T ACA T T T T AC T AAAAAGT AAGAAGT T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T A T A T T A T TGGA T CGACAACAA T AAAAA T T AAAA T T A T T T AAAAA T A - - - - - AAAACCAAGGCAC T C TGT A TGA T T A T T T T T AA T T T - - - - -
AAA T T T AAAACAAAGGAC T T C TGT TGA T T T C T T T CGA T CC - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T A T A T T A T TGGA T CGACAACAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGG - - - - - - A T T C T T AAAAAA T AC T ACACA TGTGT T T CAGAA T T T ACAA
AC T T T AA T T A T AACA T A T AAGAA T T AAACA T CA T AGT T C T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACA T T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGC - AC TGAA T T T T T T AAC - - - T T TGT A T A T T T T T C T A T A T T T T A T AAA
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 size: 2902bp; fragments: 2901; full length: 0 (>=2611.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 2902 bp
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 size: 3438bp; fragments: 1906; full length: 0 (>=3094.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_1_family_915
 size: 608bp; fragments: 1829; full length: 233 (>=547.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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