
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6254
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CAAA T TGA - - - - - - - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - GAGT A T T AAAA T A - - - - - - - - - - - - CGCA T C TGCA TGT A T A T A T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T ACA T ACAAA T T A T T A T T ACGT TGAAG - - - - - - - - - - - - - GTGAG
CA T CA T TG - - - - - - - - - - - T C T - ACGCGT T AAAA T - - - CAGACCACGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGA T T AA TGCA T A T T AGT AA T T AAA T A T T A T AA T AACAAAAAAA T A T T AACAAA T T T AA T AAA T TGT ACAAACCCGAAACCAA T AC T C T T T T A - - - -
T TGAAAAA - - - - - - - - - - A T T T AACGT T TGT CAA T T T T T A TGACGT AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAGAA T AAC T AAACAGAAA T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T ACGTGT A T AAA T T TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAAAA T T T A T CAAAA T A T ACA T C T C T AGT ACCAA TGCA T T TGAC T AGG
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CAAGT AGA T AAAAAAGT AA T T T AA T AC T CA T T T A T T T T AAAAAA T A T A T A T A T A T A T A T AA T T A T A T A T A T A T A T A T ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T T T T T T T T T AAAA T A T T TGT C T C T T TGAC
AAAAAA TGTGGGAAAACAGT T CGC T ACCCCA T CA T A T T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T AAA T AAA T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T A T A
CG - - - A T A - - - - - - - - - - - T T T - - TGT T T T T T TGT T ACCACGA T A T CA T C - - - - - - - - - - T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T AAA T AAA T A T T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T
T C T A T A T A - - - - - - - - - - - T A T AA T A T A T A T A T A T - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T ACA - A T AAAGA TGA T A T CGTGGGGAC T A T A - - - - - - - GT AAC
CGA T A T T T T A T AGT AA T AA T T T AA T A T A T A T A T A T T T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T AAGGAAAAA T A T T T C T TGT T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAC T T T T T T AGGAACGAACGC T TGC T T AAA
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CAAGAA T A T AAAAAAA TG - T TGAACGT CGCA TGA T T - - T A T T T TGT T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT T T AAA - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T AAA T AA - - - - T A T AA T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGA T A TGCC T T T CCGAGCGA T A T T T CA T C T T T C T CA
CGGAAAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T C T A T A T A T A T A T A T A T AA T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T T T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AAAAA T AACAAAA T AAA T T T A T CA TGCGACGT T T CGC - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T AGACGT A T CGAAGT A T ACCACCCC T AAAAA T A T T TGCAC T T T T T AA
T AAAA T T T AAAAAACA T AAACCAA T AC T TGCAC T T T T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T T T T T T T T TGT T TGT T TGTGGGGT AAAAAA T C T T C - - - T T AAG
CAAA TGCA - - - - - - - - - - - T CAAA T A T T AC T T - - - - - - - - - - A T A T AA T T T A T A T A TGT AGGT ACA T A TGCA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT A T T T AGTGGCACCCA T ACG - - - - T T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T AAAAAGA T AGGT ACCAAAAAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGGAAA T T TGGA T T T T C T AGAACC T C T C TGT A T A T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCGAGTGGCCA T T T T T A TGCAAA TGTGAAAAA T A T C T T CG - - - GT C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCACA T A T C TGTGT A T T TGT T AA T T T T TGTGGTGT AAGT T TGT - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAAAA T T T AA T T A T C T T AAGAAGT T T T TGT T TG - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAA T T T AA T CGAA TGT A - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T C TGGT A T T C T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T TGT T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T T AAAACC T CACGC T TGCA T CAACA T T AAC T TGAC T CAG
T A T A T A T A - - - - - - - - - - - T A T AA T A T A T A T A T A T - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - A T CA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T C T AGA T CC T AGA T T T T T TGA T CA T
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 size: 6254bp; fragments: 194; full length: 0 (>=5628.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 6254 bp
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 size: 6588bp; fragments: 193; full length: 0 (>=5929.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1893
 size: 1798bp; fragments: 140; full length: 12 (>=1618.2bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1798 bp
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TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000
0

200

400

600

800

1000

1200

1400

1600


