
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5679
T T A T CA T T T T A T T T T TGAA T T T T T T TGA TGTGT - - - - - - - - T AAGA T C T TGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - ACACAAC T A TGAAA TGAAAA T A T T AA T T T T T AAA T A T T C T A T A T T AA T AACA T CA T A - - - AAC T T - - - - GACAAAA T - - - - - - - - A T T CGAGGA - T CA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T A T T T T AA T A T A - - - AGT AAGA TGAA T T T CGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - ACC TGCAAACGCCA T T T - - - - - - - - CA T AGAAAACA T AA TGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T A - - - AAC T TGT ACGAGGT T A T CGT A T T T AA TGCA TGAAGA T - - -
- - - - - - T T T TGGCAGCCA T A T C T T T T A - T A T - - - - - - - - - T T AAGA T T T CGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T AGACAAGA T ACAAGT A T T - - - - - - - - GAAG - - - - -
T T T AAAACC T AC T A TGAACAAGT C T CG - CGC - - - - AACAGAACA T C TGGTGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T - - - GT AA T T T TGA T - AAC TGA T - AGAGT T AA T TGA T AAAA T CAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGCAC TGGT T C TGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - GA TGTGCA TGAGCACA T T CA T - - A T T AGAGT AGA T C T T CCGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AACA T AAAGT AA T A T AGA T A T A - - - - - - - AAAA TGT T AA TGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAG - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - A T ACGAAC T C - - - - - - - - - - - -
T T A T T A T T T T AAAA T AGGTGAA T T T AGACAGA - - - - - - - - - AAA TGT T ACCGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T TGA - - - - - - - AAA T - T AA T AA T AACA T T CAAA T - - - - - - - T T A T T
- - - - - - - T T T AGCA T C T AGAAGT ACA T - - - - - - AAAGT AGA T ACCA T AA TGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GACAGT T T T AA T T TGT T A T A T TGGAGAAACAC TGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAGA T T T ACA T T T CAGAAGTGGA T AA - - - - - - - GGAAAA T AGCGTGGT TGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - AAA T T - - - T T - - - - AAAC TGA -
- T A T AA T T T T ACA T T T AAAC TGT T T - - - CA T A T AAAA T AAA T AAAAAAACGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AA T T T CAAAAAGT A T CA - - - - - - - - - - - - - - AGGAAAAACGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - ACAAAA T T A T AAAA TGAAAA T A T T AA T T T T T AAA T A T T T T A T A T AAA T AA TGA T T T AAA T AGT T T AAAC - AAA T AA T - A T A T T T T A T T CA TGAAA T T AA T
- - - - - - T T T T A T T AC T AAGA T AAA T - - - T A T ACAAAAAA T TGGT AAA T TGGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGCGGAAC T C T AAA T ACACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - GCAAAA T T A T AGAA TGGTGAAA T CAA T T T T T AAA T A T T T T A T A T AAA T AACA T - - - - - - - - - T C T AAGCGAAA T AA T - A T A T T T T A T T CA TGGA - T T AGT
- T A T AA - - - - AC T A T CGCGA T T T A T CG - - - - - - - - - - - - - GAAAAGT C T C T AAAACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - ACAAAA T T AAAAAA TGAAAA TGC T AAC T T T AAAA TGT T T T A T A T AA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T - A T A T T T AAC T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - ACCAC T T AGGA T A T TGAA T ACA T A T T AGA T AAACAAAGAAGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AA T T T AAAGA T A T T T T T - - - - - - AAAA T AAA T AA T AAA TGGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAAA T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - A T T AGA T T A T AAGAAGAAAA T A T T A T T A T C T A T T T A T T TGGT AAAAA T AACAAA T T AGA - AA T T T AAAAGGAAAAA T AACACC T ACGT - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AA T T T CAAAAAGT A T CA - - - - - - - - - - - - - - AGGAAAAACGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - ACAAAA T T A T AAAA TGAAAA T A T T AA T T T T T AAA T A T T T T A T A T AAA T AA TGA T T T AAA T AGT T T AAAC - AAA T AA T - A T A T T T T A T T CA TGAAA T T AA T
- - - - - - T CGT AA T T T CCAAA T T A T T TGA T A - - - GA TGT T T AAGTGA T CACGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAAC T C T AAA T T CACC - A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AACA TGGA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AGT ACCCA T T TGTGT T A - T A T A T - - - - - - GT T AAGAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGAAA T AA T AA T A T T - - - - - - - GGAAA - - - - -
- - - - - - - - - - AA T A T T TGA T AGA T T T A - - - - - T AA T AGA T T T A T AA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - - - - - - ACCGT C T A T T AGT A T T A T T A T - - - - AGT TGT A T T T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA - - - AAACGA T T CAGGT - AAAAGAGAA T A TG - - - - - - - - - - - - T T AA T
T - - T AA T T T TGT CA T CAAA T ACC T T CAA T C T CCGA T CA TGT AAAGCAC TGGGT AACA T T TGGGC T C TGCGGTGGAACAC T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - AGCGT AAAGAAAGCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA T T TGGGC T C TGCGGGTGAAC T C T AAAA T AACC T A T T T T AA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - ACCA T TGT T T AA T C T A T - - - - - - AA TGGA T AAAA T A T A T A T A T AACA T T T AGGC T C TGCGA TGGAACCA T AAA T T CACC T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5679bp; fragments: 84529; full length: 0 (>=5111.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5679 bp
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 size: 6397bp; fragments: 84115; full length: 0 (>=5757.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1507

 size: 876bp; fragments: 8528; full length: 1 (>=788.4bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 876 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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