
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5490
A TGAC T AAAAC T AA TGGAGT T T AGCCAGT CA T ACAAC T T - - AA T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - ACCAGC T A T T T TGC - - - - - - AAAA T A T CCCGA T AC T T T CAA
GTGT T T T A T T T T AC TGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAA T AAAAAAAAAAAAAAAAAAA - GGGCGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAAAAACGGCA T T T T T C T CAA
ACGAC TGACC TGGAGCGGGC T AAGT CAGT C TGACAGC T T T AAGGA T CGAACC T C TGGT AAACC T AA T CCAAGGTGT TGACCGTGC T AA TGGA T AA TGA T A - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAA TGGT T TGGAAAAAAGT AAA - ACA TGGGT T C T T T - - - - - - - - T AGTGGT AGA T A T CAA T AA
ACGAC TGACC TGGAGCGGGC T AAGT CAGT C TGACAGC T T T AAGGA T CGAACC T C TGGT AAACC T AA T CCAAGGTGT TGACCGTGC T AA TGGA T AA TGA T A - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAGGAAACAAAAAGT AGT ACG - - - - T A T A T T T CAA - - - - - - - - CA T T T T T AA T AAC T CA T AA
A T AAA T AA T T T TGAC T AAAC T AAC T CA - - - - - - - - - - - - CAAAA T T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGAAGGT TGT A T AGT TGT AA TGT AA - - AGTGAAAAAC T AGT T T T T T T CA TGT
ACGAC TGACCCGGAGCGGGC T AAGT CAGT C TGACAGC T T T AAGGA T CAAACC T C TGGT AAACC T AA T CCAAGGTGT TGACCGTGC T AA TGGA T AA TGA T A - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACGT AGC TGGAAAGT A T T C T T T T T T T AGTGAA T A T CGT AAA T T A T T T T TGA
ACGAC TGACCCGGGGCGAGC T AAGT CAGT C TGACAGC T T T AAGGA T CGAACC T C TGGT AAACC T AA T CCAAGGTGT TGACCGTGC T AA TGGA T AA TGA T A - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T C T CC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAC T AAAAGA - - - - - - - - - - AA T CCA T AAA T CGGT T - - - - - - T A T AAC T T AGT CC TGACAA
AGAAA TGT T T T ACAAGGAAC T AAGT T AACA TGGCAGCA T T AGAAA TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T CC T CCAACAAAAAAAAAA TGAA - - - - - - - - - - - CGAAA TGT ACA T T T AAAA T T AAA - - - - C T AAAAGT AACCAA T A T T CAAAA
AAAA T TGACGCGCGC T TGAC - - - - - - AA T C TGGCGT C T A - - AGACGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - AAAA T A T T T T T T AA T T AG - - AA T A T ACC T T T A T A TGGT CGT
T T AAAC TGT T T T T T T T T AAA T AA T CAAGC T T T A - - - T T T T AAAC T T TGT T T T T T T TGT CAAAC T AA T CCAAGGTGT TGACCGTGC T AACGGA T AA TGA T A - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAA TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T TGT T T T A T T T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - AAGGT CGAAGA T ACGT ACGT TGA - - AA TGAACA T C T CGAC T T C T ACACGC
AGAAA T T T T CC T AGT AAAG - - - - - - - - - - - - - - TGGC T CAAAAA T T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAGTGT AAA T ACACA T A T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T T T ACAAC - - - - - - - - AAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAGGTGAAGGAAA - AAGGA T CCAACCGT A T AC T T TGT - - - - - - - - CA T TGA T CGT AA T T T C T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAAGGTGAAGGAAA - AAGGA T CCAACCGT A T AC T T TGT - - - - - - - - CA T TGA T CGT AA T T T C T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAACCGC T T CCCC T C T T C T CCAACAAAAAAAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T T T T A - - GG - - - - T A T AAGA TGA T T T T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T A T T T T C T T T T T - - - - T A T CCGT AGTGA T T T T T A TGA
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 size: 5490bp; fragments: 454; full length: 7 (>=4941bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5490 bp
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TE: rnd_4_family_950.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 5809bp; fragments: 445; full length: 5 (>=5228.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_950

 size: 2873bp; fragments: 361; full length: 34 (>=2585.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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