
Start crop Point End crop Point

MSA length = 949
GAAAA T TGACCA T CA T AA T A T AACCA T TGC T T T T T CA T TGT CGACA TGTGT AACACCC T T A T AACA - CA T T A T AAGGT CAAGCGCCA T C TGTGA T ACA T T - - - - - - - - - - AGCAGT T T T T AAAAC T C T T AAAAAA T T AA T T A TGT T AGT TGGGT T A T T A T AAAA T A T A T AGCGT T C T CAGAA TGC T CGCCAAAAAA T T T ACACA T A - - - -
- - TGAC T AA - - - - - - - - A T A T AACCA T TGC T T T T T CA T TGT CGACA T - - - - - ACACCC T T A T AACACCA T T A T AAAGT CAAGCGCCA T C TGTGA T ACAC T - - - - - - - - - - AGCAGT T C T T AGAAA T C T T AAAAAA T AA T T TGTGT T AC T T CG - - - - - - - - CAAAAA T TGT T T A T AAAGGT T C T AAGAGC TGC T A T A T CACCAAA T A TGT T
- - CGACA TG - - - - - - - - TGT CAA T T T ACGAA T T T T CAC TGT CGACA TGT A - - ACACC T T T A T AA T AC T A T T A T AAGGT CAAGCGCCA T C TGTGA T ACA T T - - - - - - - - - - AGCAA T T C T T AAAAC T C T T AAAAAA T T A T T TGTGT T AC T TGGGTGT T T A T T AAGT ACAAC T T ACAACAA T T TGCC T AAC TGACAAAAAAA TGC T T A T A T T
GAAAA T TG - - - A T CA T AA T A T AACCAC TGA T T T T T CA T TGT CGACA TGTGT AA T ACC T T T A T AACA - CCA T T AAAGGT CAAGCGCCA T C TGTGA T ACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACGT A T - - - - - - - - CAAAA T A T T T CACAGAAAA T AAGCGA T TG - - - -
- - T AAGGGAGCA - - - - - C TGACAC T TGGGCGAGACCAGCC T CCACAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAA T T C T T AAAAC T C T T AAAAAA T AA T T CGTGT T AC T TGGGTGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AGCCCCAAAGACGT T CA T CA T T T T
A T CGAC T T ACCA - - - - - T T T T AGCA TGCC T T TGC T T A TGGT CC T CACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCAGT T C T T AACAC T C T T AAAAAA T AA T T T C TGT T AC T TGGGCGT C T A T CAACCGCAAA T CACC T T T A T A T T AGT AC T AA T AAGT AGAGT A T T AA - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AA T T A T A T T T T C T T A T CGCAGCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGT T T T T AAAAC T C T T AAAAAA T T A T T TGTGT TGC T TGGGT A - - - - - - - - ACA T T A T ACACA TGC T A T CACC TGGCGA TGAAAGA TGCAAGAA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGT T C T T AAAAC T T T T AAAAAA T AA T T TGTGT T AC T TGGGT T T T T A T T T A T TGT T T A T TGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TG
GAAAA T TGACCA T CA T AA T A T AACCA T TGC T T T T T T A T TGT CGACA TGTGT AACACCC T T A T AACACCC TGA T AA T A T CAAGCGCCA T C TGTGA T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AGAGT A T CA T A TGT CAAC T T T T AACAGT T T CGCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAC T C T T AAAAAA T AA T T TGTGC T AC T TGGGTGGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGTGAAAGGACGGGT T T - - - -
GAAAA T TGACCA T CA T AA T A T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACACCC T T ACAACA T CA T T A T AGGGT CAAGCGCCA T C TGTGA T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGT T T A T T C T C T A T TGGAAAC T T T AC T CAAAAG - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGACACCC T T ACAA T ACCA T T A T AAGGT CAAGCGCCA T C TGTGA T ACA T T - - - - - - - - - - AAC - GT CC T T AAAAC T C T T AAAAAA T AA T T TGTGT T AC T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A TGAA T T T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CAA T T T T T AAAA T CC T T AAAAAA T AA T T TGTGT T AC T TGGGT T T T TGT T CAAA T AAC T T T CCAC T AGT TGA TGT AA T T T T CAAA T CCA T A T T - - - A T T
- - TGGTGCGCC T T T - - - TGCA TGA T T C TGCA TGT T T A T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAGT T C T T AAAAC T CA T AAAAAA T AA T T TGTGT T AC T TGGGT A - - - - - T ACGCA TGAAGAACAACCAA T T A TGCAACCAGAAACAGAA TGAA T AAA T C
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 size: 949bp; fragments: 365; full length: 28 (>=854.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 949 bp
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 size: 1266bp; fragments: 341; full length: 0 (>=1139.4bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3335
 size: 1138bp; fragments: 473; full length: 1 (>=1024.2bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

Before TEtrimmer 1138 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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