
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1764
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGGTGA TGT T C T T T T A T T C T T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGAAA T T T AGACAACGAAGT C T T T A T T T T T AAA T T T A T T AAA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - T AAA T - - - - GAAA T TG - - - T TGT T C T AAGC T AC - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AAAGCGACAAAAAA T AA TGT AA T T T T T ACCAAAGCAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGT AA T - - - - - - - - - - AGTGGAAA T T T AGACAACGAAGT C T T T A T T T T T AAA T T T A T T T AA T A T T A T A T T T T A T AA T ACAGAAACGCAA T AGC T TG - - - CGGT AGT CAGT TGT CA T
C T T T A T AAACCGT T T A T C T A T AAAGCAACAAAAAA T AA TGT AA T T T T T ACCAAAGCAGA T A T T T AA T AGCC T ACAAAA T T T CAAAA T AA T T AAAACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA TGAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T
- - - - - T AAACCGT C T - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T T T TGACGCGT T T CG - - - - - - - - - - A T T T AAA TGAC T ACAAAA T T T CAAAA T AA T T AAAACAAA T - - - - - - - - - - AGTGGAAA T T T AGT CAACGAAGT C T T T A T T T T T AAA T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T AAA - T AAA TGT A T T T T A T T T AGAGA TGC T T A T C T T
A T TGGT AAA T CCC T T - - - - - T A T AGGT ACCAA T AAA T A TGT T A T T C T AAA T AAAGAA T T CA T T T AA T AGAC T ACAAAA T T T CAAAA T AA T T AAAACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T ACAAA T T A T - - -
C T T T A T AAACCGT T T A T CAA T AAAGCAACAAAAAA T AA TGT AA T T T T T A T CAAAGCAGA T A T T T AA T AGAC T ACAAAA T T T CAAAA T AA T T AAAACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGT AA TGCA T AA T T CGAAGA T A T TGT T T A T A T AGC T AGGT A T - - T
C T T T A T AAACCGT T T A T CAA T AAAACAACAAAAAA T AA TGT AA T A T T T ACCAAAGCAGA T A T T T AA T AGAC T ACAAAA T T T CAAAA T AA T T AAAACAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T T A T - A T AAA T AAA T - - - - GAAA T AA - - - A T AAAA T TGT T TGT T - C
- - - - - - - - - - - - - - - AGCAAGGAAA TGT TGACAA T CC T CCAA T TGT C TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGAAA T T T AGACAACGAAGT C T T T A - T T T T AAA T T T A T T AAA T A T T A T A T T T T A TGA TGCA T AAA T T AAAGAAA T TG - - - A TGT ACCAGA T T A T - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA TGCAAGGCCAA TGCA T AA T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACGGACA - GGGA TGGGT T TGA T ACAAAAAAAAC T AA TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T T AAA T T T CA T T CGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGAAA T T T AGACAACGAAGT C T T T A T A T T T AAA T T T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T A T T A TGT ACAAAA T CGA T T AA - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA T T A T AACGTGT T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGAAA T T T AGG - - - - - AAGT C T T T A T T T T T AAA T T T A T T T T A T A T T A T - - - - - - - - - T ACA TG - - - GAAGGA T A T T T T A T A T C T AC T TGA T CAC - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T TGC T T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGAAA T T T AGAAAACGAAGT C T T T A T T T T T AAA T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA TGAA T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - A T AAGTGAA T T TGT CAGTGT T T TGACGT A T T T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA TGAAA T T T AGACAACGAAGT T T T T A T T T T T AAA T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AACAAAGT ACC T AGTGT TGGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGGAAA T TGAGACAACGAAGT C T T T A T T T T T AAA T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA TGAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T
C T T T A - - - - - - - - - - - - - AA T T TGA T TGCAA T CA T C T A T A T ACA T TGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGGAAA T T T AGACAACGAAGT C T T T A T T T T T AAA T T T AC T CAGT T T T A T A T T TGA T A T T AC T TGAGTGT AAGAGAC T C T A T T CACAGT AGAAAAACAC
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 size: 1764bp; fragments: 2254; full length: 13 (>=1587.6bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 1764 bp
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 size: 2094bp; fragments: 2141; full length: 0 (>=1884.6bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2275

 size: 1715bp; fragments: 2399; full length: 16 (>=1543.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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