
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5704
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T CAAAC T T A T A T AA T T T AA T T AC T T CA T A T T A T T T T AAAAAGCA T CA T T AA T T T TGT T C T T T T T T AAACAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT T T TGT TGA T T - - T AGC T T AAGG
GACAA TGT A T CGT AAGT T T T T T ACGCA T A T TGC T AAAGGT T A T T T C T T TGA T A T AA T T A T AAAAACCAC T A T T AAA T T TGT T T T T T T A T A T T T AGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T T T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - GCCGT ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGT T T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T AA T A T A T TGGT TGT A T T AGT T T AGA T T A T T T T A T T AA T T T A T A TGAAA T A TGT T A T AGT CA T T T C T T T AGC T T T AC TGA T CAA T AGT C T T T AG
GA T AA TG - AGCGT AAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T CA T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - TGT ACGT AC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T C T A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T T T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGGT A T A T CACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT CGA T T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T AA T A T A T TGGT TGT A T T AGT T T AGA T T A T T T T A T T AA T T T A T A TGAAA T A TGT T A T AGT CA T T T C T T T A T C T T T AC TGA T CAA T TGT C T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT CGA T T A T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T AA T A T A T TGGT TGT A T T AGT T T AGA T T A T T T T A T T AA T T T A T A TGAAA T A TGT T A T AGT CA T T T C T T T A T C T T T AC TGA T CAA T TGT C T T T AA
GACAA TGT A T CGT AAGT T T T T T A TGCA T A T TGC T AAAGGT T A T T T C T T TGA T A T AA T T A T AAAAACCAC T A T T AAA T T TGT T T T T T T A T A T T T AGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GACAAGGT A T CGT AAGT A T T T T A TGCA T A T TGC T AAAGGT T A T T T C T T TGA T A T AA T T A T AAAAACCAC T A T T AAA T T TGT T T T T T T A T A T T T AGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T AA T A T A T TGGT TGT A T T AGT T T AGA T T A T T T T A T T AA T T T A T A TGAAA T A TGT T A T AGT CA T T T C T T T AGC T T T AC TGA T CAA T AGT C T T T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC TGT T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T AA T A T A T TGGT TGT A T T AGT T T AGA T T A T T T T A T T AA T T T A T A TGAAA T A TGT T A T A T T AA T T C T T T T AGC T T T AC T T AACAA T AGT C T T T AG
GACAA TGT A T CGT AAGT T T T T T A TGCA T A T TGC T AAAGGT T A T T T C T T TGA T A T AA T T A T AAAAACCAC T A T T AAA T T TGT T T T T T T A T A T T T AGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCAA T T T C T T AGAAGT T T C T T A TGT A - - - - - - - GTGGCA T T T T T C T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T AA T A T A T TGGT TGT AC T AGT T T AGA T T A T T T T A T T AA T T T A T A TGAAA T A TGT T A T A T T AA T T C T T T T AGC T T T AC T T AACAA T AGT C T T T AG
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 size: 5704bp; fragments: 12602; full length: 0 (>=5133.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5704 bp
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 size: 6372bp; fragments: 12581; full length: 0 (>=5734.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 1878bp; fragments: 6632; full length: 1 (>=1690.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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