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MSA length = 3474
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T T AAAGCGAAA T A TGTGGACCACA T T CAGC - - - - - - - T TGT CAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAAA T AAAAAAAAAAAA T AAAA T A - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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C T TGGA T T T AG - - - GCGT T T CAA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T A T AA T A T A - - A T AAAAAA - - - GT AC T T T T T A T AC T T T A - - -
T C TGGA T AGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAGCCC T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG
T A TGGC T CCAGT A TGTGT A T T AAA T T T AACA T AAACA T T T AAAGTGACCCAAGGAAAA T T AGA T T T T CAAGT AGCCAGT AAAAAACGACAA TGGGT T T A T - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T T ACC T T A T A T A T AA - - - - T T T A T AC T T C T AAAGT - - - - - - -
T C TGAAA T CAGT A - - - - - - T T AAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAACCGT A T - T AA T T TGT CAA T ACCCCCCGT AA T AA
T CGAAGCCGT A - - - - - - - - - - - - - T T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAAAA T T AGAC T CCCAAGACGCCAGGGAAAAACGGCAA T TGGAA T C T - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA - - - - - - - - - - - - AAA T T AA T AA T T AA T T AA - - - - T T T A
T A T AAC TGCAA - - - - - - - - - - - - - - T T AACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T C T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AGA T AAA T A T T C T A - - - - - - - - T T T T T TGC T T T T C TGT - - - - - - -
T CAAACGTGT T TGT CCACA T T AAGC T T AAAA T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA - - - - - - - A T AA - - - - T T T T T A T T TGACA - - - - - - - - - -
T A TGGC T CCAGT A TGTGT A T T AAA T T T AACA T AAACA T T T AAAGTGACCCAAGGAAAA T T AGA T T T T CAAGT AGCCAGT AAAAAACGACAA TGGGT T T A T - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA TGAAAAAA T AA TGT T A T AC T A T - A T AA TGT A T T TGT T CC T T T AA T A T T T T A T AG
TGT AAGC T CAA - - - - TGT AA T A - - - T T ACCAAAAACA TGT T AAGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - AA T T T TGT AAGT T T T CAA - - - - - - GG
T A TGGC T CCAGT A TGTGT A T T AAA T T T AACA T AAACA T T T AAAGTGACCCAAGGAAAA T T AGA T T T T CAAGT AGCCAGT AAAAAACGACAA TGGGT T T A T - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T T ACC T T A T A T A T AA - - - - T T T A T AC T T C T AAAGT - - - - - - -
TGT A T T T T AGA TGT AC T T A T T T AA T A T T A T A T AAACAA TGAGAGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAGAGAAAA T ACA - - - - - - AGT T T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - -
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T A TGGC T CCAGT A TGTGT A T T AAA T T T AACA T AAACA T T T AAAGTGACCCAAGGAAAA T T AGA T T T T CAAGT AGCCAGT AAAAAACGACAA TGGGT T T A T - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAA T CA T T A T C - - A T - - AAGAC T TGT AC T T T T T CAA - T T T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AA T AAAA T AAA T AAA T AAA T A T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C TGT A T CC T T T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT A T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T TGTGAAA T AAA T AAA T AAA T AAGAAGT AA TGT T T A T A T - - - - A T AA T T TGT A T T T AA T T AA - - - - - - CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T ACAAAAA T T TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGCA T T T T T TGT TGAA TGCC T C TGGCGT T T A TGAAA T AAA T AAA T AAA T AAA T AAA T A T A T AAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA
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 size: 3474bp; fragments: 177; full length: 0 (>=3126.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3474 bp
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 size: 3837bp; fragments: 166; full length: 0 (>=3453.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_15686

 size: 863bp; fragments: 122; full length: 32 (>=776.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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