
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1711
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT AGT ACA T T AG - - - - - - - CA T T T T C T AA T AACAACA TGGC T AA T CA - CA T T CCAC T T AA TG - - - - - - - - - - A TGT A TGGC TGAA TGCAAC TGAAA T T T AAGAAA T TGTGA T AA T AA T AA T AAA T T T A T T T CCAGAC TGT T T A T T A
T T T A T T - - TGT T T A T T T A T T A - AA T T T A T A T T CA - - - - - - - - - - - A T T AG - - - - - - - CA T T T T C T AA T AGCA T CGTGAGT AA T CA - AAA T C T AC T T AA T T - - - - - - - - - - A TGT A TGGT TGAA TGCAAC TGAAA T T T AAAAAA T TGTGA T AA T - A T AA T AAA T T T A T T T C TGGAC TGT T T A T T T
CC TGGCAAA T T T T TGT T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGAC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGGT TGAA TGCAAC TGAAA T T T AAAAAA T TGTGA T AA T AA T AA T AAA T AC T T C T C TGT AC T C T T T A T CA
C T T A T T A T AC T A T AA T T A T AAAGT T T T A T AA T CACAC TGT AA T A T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - AA T AACAACA TGA T T AA T CA - GAA T CCAC T T A T TG - - - - - - - - - - ACGT A TGGT TGAA TGT AAC TGAAA T T T AAAAAA T TGTGA T AACAA T AA TGT A - - T A T T T T TGAAC TGT T T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TG - - - - - CA T T AG - - - - - - - CA T T T T C T AA T AACAACA TGGC T AA T CA - GA T T CCAC T T AA TG - - - - - - - - - - A TGT A TGGT TGAA TGCAACGGAAA T T T AAAAAA T TGTGA T AA T AA T AA T AAA T T T A T T T C TGGA T T T T A T A T T A
T T T A T T - - TGT T T A T T T A T T A - AA T T T A T A T T CA - - - - - - - - - - - A T T AG - - - - - - - CA T T T T C T AA T AGCA T CGTGAGT AA T CA - AAACC T AC T T AA T T - - - - - - - - - - A TGT A TGGC TGAA TGCAAC TGAAA T T T AAAAAA T TGTGA T AA T - A T AA T AAA T T - A T T T C TGGAC TGT T T A T T T
CC TGGCAAA T T T T TGT T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGAC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGGT TGAA TGCAAC TGAAA T T T AAAAAA T TGTGA T AA TGA T AA T AAA T AC T T C T C TGT AC TGT T T A T CA
- - - - - T AA T CAGT AA T T ACAAAGC T T T A T AAGCAAAC TGT AA T A T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT A TGGT TGAA TGT AAC TGAAA T T T AAAAAA T TGTGA T AACAA T AA T A T A - - T A T T T T TGAAC TGT T T A T T A
T T T A T T - - - - - - T A T T T AA T AAAA T T T A T CA T T A T A T T ACAC T ACAA T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGGT TGA T TGCAAC TGAAA T T T AAGAAA T T T TGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T T - - T T T T T A T T T AC T A - AA T T T A T A T T CA T - - - - - CA T T AGTGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGGT TGAA TGCAAC TGAAA T T T AAAAAA T TGT AA T AA T AA T AA T AAA T A T AC T T T TGGAC TGT T T A T TG
T T T A T T - - A T T T T A T T T A T AAAAAC T T ACA T T CA T AC T A T AGT A T A T T AAA TGCA T ACA T T T T C T AA T AACAACACGAGT AA T CA - GAA T TGAC T T AGTG - - - - - - - - - - A TGT A TGGT TGAA TGCAAC TGAAA T T T AAAAAA T T A TGA T AA T AA T AA T AGA - - - AC T A T AAAA T T A T T T T A T T
T T T A T T - - - - - - TGCC TGT T AAAA T C T A T A T T CA T - - - - - T T T T AA T T AG - - - - - - - AA T T T T CGAA T AACAACA TGAGT CA T CA - AAA T CCACC - - - - - - - - - - - - - - - GTGT A TGGT TGAA TGCCACGGA T A T T T AAA T AA T TGTGA T T - - - - - - - - - TGT ACACC T A TGGAC TGT T T T T T A
T T CC T TGGA T T T T T T T CCCCA - AAC T T A T T T T T A T AC TGT TGT T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGGT TGAA TGT AAC TGT AGT T T AAAAAAA T A T T ACAA T A - - - - - - GA - - - AC T A T AAAA T T A T T T T A T T
T T AA T TGT A T T T TGC T T AA T AA - - - - T AGAA - - - - - - - - - TGAGT A T C - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACCGT CA T AG - - - - - - - - - - - -
T T AA T TGT A T T T TGC T T AA - - - - - - - - GAAA - - - - - - - - - TGAGT A T C - T A T A T T T T CA T T T T T T AA TGA T T CAA TGA T T CA T CACAAA T CAAC T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGA T T A T A T T T T AC T T T A - - - - - - - - A T AG - - - - - - - - - T T CGT A T C - T - - - - - - - CA T T T T C T AA TGACACAA TGA T T CGACACAA T T C T AC T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A
C T AA T T A T A T T T T AC T T T A - - - - - - - - A T AG - - - - - - - - - T T CGT A T C - T - - - - T T T CA T T T T C T AA T AA T ACAA TGA T T CGT CACAA T T C T A T T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
T T AA T TGT A T A T TGC T T AA - - - - - - - - GGAA - - - - - - - - - TGAGT A T C - T - - - - - - T CAGT T T T T AA TGA T T CAA TGA T T CA T CACAAA T CCAC T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCCGGCACAGCGT TGCCCCC T T
C TGA T T A T A T T C T AC T T T A - - - - - - - - ACAG - - - - - - - - - TGCGT A T CA T A T A T T T T CA T T T T C T AA TGACACAA TGA T T CA T CACAAA T CCAC T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT C T AAAAAC TGCA T A T T T
C TGA T T A T A T T C T AC T T T A - - - - - - - - ACAG - - - - - - - - - TGCGT A T CA T A T A T T T T CA T T T T C T AA TGACACAA TGA T T CA T CACAAA T CCAC T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT C T AAAAAC TGCA TGT T T
T T AA T T T T A T T T TGC T T AA T AA - - - - TGGAA - - - - - - - - - TGTGT A T C - T - - - - - - - CA T T T T C T AA T CA T T CAGTGA T T CC T CACAAA T CCAC T T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - T A T TGAC T C
T T AA T TGT A T T T TGC T T AA - - - - - - - - GGAA - - - - - - - - - TGAGT A T C - T A T A T T T T CA T T T T T T AA TGA T T CAA TGA T T CA T CACAAA T CCAC T T ACCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC TGGCA T - - - - - - - - - - - - - -
T T AA T T T T A T T T TGC T T AA T AA - - - - TGGAA - - - - - - - - - TGGGCA T C - T - - A T T T T CA T T T T C T AA T CA T T CAGTGA T T CA T CACAAA T CCAC T AAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCCGGCACAGCGT TGC T CAC T T
C T T CC T C T A T TGCAA T CAGA - - - - - - AAAAG - - - - - - - - - A T AC T AC T - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CAA T T AAA - - - AGGC T A T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T C TGT A T AA TGT T T CGAACAA T T AAGA T - - - - - - - - - - GCGT ACC - T A T A T A T T CA T T T T C T AACGACACAA TGAA T CA T CACAAAACCAC - - T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGGT TGAA TGT AAC TGT AGT T T AAAAAAA T A T T ACAA T A - - - - - - GA - - - AC T A T AAAA T T A T T T T A T T
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 size: 1711bp; fragments: 32; full length: 16 (>=1539.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1711 bp
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 size: 1957bp; fragments: 22; full length: 0 (>=1761.3bp)
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TE: rnd_5_family_12215
 size: 1204bp; fragments: 17; full length: 17 (>=1083.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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