
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4591
C T TGGAAGAC T CCA T CCGCAACC TGGA - - - TGAA TGCAAGT CGAAGCAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - - - - - - T T A T T A T T A T AAA TGTGA T ACA T T T T - - A T TGAA TGA T T AGAA TGGT C - AC T
T T T T A T AAAC T T TGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AA T TGAGT T T ACCA - T T T T A T A - - - - - - - - - - - AA TGTGTGTGTGTGT A T AAAC
C T CCGACAAC T T T A T TGT T AA T ACGAA T T A TGAA TGCAGT T AGT AGCA T T T ACAC TGTGT CA T AAGGA T CAA T T T CAAAAA T TGC T T AGTGAGTGT CGAA - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T AC T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AC T T T T T - - - - - AACAGAA T A TGGCAAACCAA T
C T CCGACAAC T T T A T TGT T AA T ACGAA T T A TGAA TGCAGT T AGT AGCA T T T ACAC TGTGT CA T AAGGA T CAA T T T CAAAAA T TGC T CAGTGAGTGT CGAA - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AC - - T AA T T A T T A T T - - AGA T T TGA T A T A T T - - - - - - - - - - - - T T AAAAA TGGT CGGC T
- - - - - - - AAA T A T A T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - AC TGC T AGT - GCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T C T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A TGGGAAA TGT CA T CG - - - - - - - - - - - - - TGCACA T AGC T CGC TGCGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - GACC T C T A T A T A T T - - - - - - - - GT T T A T AAAAAAAACC T A T T
C T CCGACAAC T T T A T TGT T AA T ACGAA T T A TGAA TGCAGT T AGT AGCA T T T ACAC TGTGT CA T AAGGA T CAA T T T CAAAAA T TGC T CAGTGAGTGT CGAA - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T TGGT A T T C TGGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AAAA T T T CA T CACCGT T T CGGA T CAAAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T C T T AGACGT ACAA T T A T CAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGAAAAA T T AAAAAAACAACCC T T
C T CCGACAAC T T T A T TGT T AA T ACGAA T T A TGAA TGCAGT T AGT AGCA T T T ACAC TGTGT CA T AAGGA T CAA T T T CA T AAA T TGC T CAGTGAGTGT CGAA - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T AC T AAAA T A T T T ACAG - - - T AA - - ACGC T CA T AAA T T T CACA T A T T T T T T A T T AAAA T A T ACGT A TGAACGA T T
T T TGGGAAAGC T AGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T C T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T T AC - AAAC T T TGT C T A T AAA T T A T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGGCCGAC
T T TGGA T A T T T T TGAGT CAAGAACCAA T CAAAAACAC T A T ACA T A T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AAC T AA T T T T - - AA T TG - - - - - T A T T T T - - AGT AGA TGCCCAAA T CGT AC T C T T
T T CAGGCCA T T T AA T T T T T AA T T T AA T A T A TGT T T T T AA T AA T T CCA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T - TGA T AAGAGT T T T AAA T T T T C T - T T T T T T T T A T T ACAGC T A T AA T A T AAA T T A T A
- - - - - - AAA T T CGA T T T T CAA T T CAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T T A T C T AAAAAGT A T AA T T ACA T T T - - AAAC T - T A T T T AC T T T C T A T CAAAA T ACA T AAACAAA TGT T T
T CGCGGACGC T CCGT TGT T CA T C T AAAC T T CA T TGA T AA T AA T AA T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T C T T A T T A T T A T T A T A T A T A TGC - - - - GA - - A T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGT A T ACAGGC T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T C T T C T T A T T A T T A T T A T T AA T T AAA - AGT TGAGCC T A T AGAC T T TGT A - - - - - - T T A T T AA T AAGTGGGAGGGGT T AA T C
A T AACGGAGA T ACCC T A TGA T T T CAACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACACAC TGT CA T AAGGA T CAA T T T CAAAAA T TGC T CAGTGAGTGT CGAA - - - - - - - - - - AAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T T T - - - - T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4591bp; fragments: 169; full length: 4 (>=4131.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4591 bp
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 size: 4910bp; fragments: 167; full length: 0 (>=4419bp)
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TE: rnd_4_family_309
 size: 2802bp; fragments: 112; full length: 0 (>=2521.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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