
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1344
C T A T T T T AAA T AA T T T T C T T AAAACA T TGCACCA T AAAAAA T T AA T AAA T T AAAA T AA T T A T T T CA T T A T TGT AA - A T T T T T ACGT CC T T T AA T A T T CAA - - - - - - - - - - T A T - CAAGT T T T T C T AAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC - - - - T AC T - - - - - - - - - - - - - AA T A T ACCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - CAAGT T T T T CAAAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC - - - - T AA T - - - - - - - - - - - - - AA T A T A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T A T T T T AA T T T T T T T T C T T AAAA T A T TGT T CAACAAAGAA T T AAA T AA T T AAAA T AC T T AA T T T T T T A T T AGAA T CC T T T T ACA T T T T C T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - AAA - CAAGT T T T T CAAAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC T A T T T AC T A - - - - - - - T CAGT CA TGACC T ACG - - - - - - - - - - - - - - T CGT - - - GAC
C T AC T C T AA T C T T T CC T C T T AAAA - - T T CCACA T CA T AAAA T T AA T AAAC T T AA T T T A T T AA T T - - T T A T T A T AA T A T T T T T A T A T T T T T T AA T A T T CAA - - - - - - - - - - T A T - CAAGT T T T T C T AAAGTGA T T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC - - - - T AC T - - - - - - - - - - - - - AA T A T ACCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - CAAGT T T T T CAAAAA TGGT T CAA T A T AGGT AAC T C T CCCC - - - - T A T T T - - - - - - T T TGCAAA T AAGCCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCC TGCAAA T T A T T T T T CC T - - - - CGT CGCA - GA T A T AAGT T A T A T ACA T T AAAACAA T T AA T T T T T TGT T A T AA T A T TGT T ACA T T T T T T AACAC T CAA - - - - - - - - - - T A T T T AGT A T T T T CAAAAGCGGT T CAA T A T AGGCAA T T C T CCCC T AC T T A T T T CACA - - C TGT T TGGAAAAC T AAA - AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGCGAGT T T - - - - GA T T T A T CA T C T AGAG - - - AA T - - - - - GT - - - AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - CAAGT T T T T CGAAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCC T - - - - T AA T AAAGG - - - - - - - - AGT A T C T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - CAAGT T T T T CGAAAGTGGT T CAACA T AGGCAAC T C T CCC T - - - - T AA T A T AGG - - - - - - - - AGT A T C T CA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - CAAGT T T T T CAAAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC - - - - T A T T TGTGA - - T T CAAGAAAA T A T AAC T T AAAA T T AAA T - - - - - GT T T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - CAAGT T T T T CAAAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC - - - - T A T T TGTGA - - T T CAAGAAAA T A T AAC T T AAAA T T AAA T - - - - - GT T T T AA T
- - - - - - - - - - - T T - - - - - - - AAAACA T TGCACAA T A T AAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - CAA T T T T T T CAAAAGTGGT T CA T T A T AGGCAAA T C T CCCC T A T T T AAGAAA T AA - T T AAA T AA T AGT C TGCG - AAGA T T AA T CA - T T CGT T - - AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AAGT T T T T CAAAAC TGGT T CAA T A T AGGCAAC TGT CCCC - - - - T A T T T A TGA - - T T CAAAAAAA T ACAAC T T AAAA T T AAA T - - - - - GT - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T - - - - - - - AAAACA T TGCACAA T A T AAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - CAA T T T T T T CAAAAGTGGT T CA T T A T AGGCAAA T C T CCCC T A T T T AAGAAA T AA - T T AAA T AA T AGT C TGCG - AAGA T T AA T CA - T T CGT T - - AAG
C T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T A - - - - - - - - - - - T AAAA T AA T T AA T T T T T T A T T A T AA T A T T T T T ACA T T T T T T AA T A T T CAA - - - - - - - - - - T A T T AGTGCA T T T CAC T AGT CCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T CG - - T T T T A TGGAAAAC TGAC - AAAA T T AAA T - - - GGGT - - - AAG
C T A T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T A - - - - - - - - - - - T AAAA T AA T T AA T T T T T T A T T A T AA T A T T T T T ACA T T T T T T AA T A T T CAA - - - - - - - - - - T A T T AGTGCA T T T CAC T AGT CCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T CG - - T T T T A TGGAAAAC TGAC - AAAA T T AAA T - - - GGGT - - - AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - CAAGT T A T T CAAAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC - - - - T A T T T T A - - - - C T T A T AAA T ACGT T A T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - T AAGT T T T T CAAAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC T A T T T A T T T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - CAAA T T T T T CAAAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCAC T A T T TGT T CAGT A T T T C T C T T AA T ACAGAA T A TGAGACAAGA T AA T T CA T - - - CCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - T AAGT T T T T CAAAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC T A T T T A T T T AA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AG - CAAGT T T T T T AAAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC - - - - T A T T A T CAAA T T T AA TGT T AA T ACGA TGT T TGA T T AAA T AC T T CA T T T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - CAAGC T T T T CAAAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC T A T C T AC T C T A T AAGT CC TGT AA T AAA T AACC T AAAGT T AGAAAC T T CAAC T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T - CAAGT T T T T CAAAAGTGGT - CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC TGT T TGT T T T AAAA - A T T AGAAA T C TGT AA TGCGAA T T T ACA T ACCACGT A T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T - - - - T T A T T A T AAAGTGGT T CAA T A T AGGCAAC T C T CCCC - - - - T A TGT C T AGG - T C T C T T AGT A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - CC T CGA - - - T A T
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 size: 1344bp; fragments: 82; full length: 0 (>=1209.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1344 bp
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 size: 1728bp; fragments: 72; full length: 0 (>=1555.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_15029

 size: 1244bp; fragments: 114; full length: 1 (>=1119.6bp)
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Before TEtrimmer 1244 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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