
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4764
AA T A T TGAAAGT T T T AGA T T CGAA T T T C - TGT A T T AAA T AAA T AAA T AAA T T T AAC T T CAGT TGT A T T T T AC T T AGT T TGCA T T T AAAGAC T CGT T T T T A - - - - - - - - - - T T T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAACAA TGGACGCC T T C T T T AAA T T C T C - AAA T T AAAGAA T T T AAAGC - - C TGGT T T - - AAA T T AGA - - - - - - AA
A T T A TG - - - - - - - T T CGA T T TGAA T T T CA TGT T T T AAAAAAA T T - - T AGA T A T AAA T T T A T T T T T A T T T T A T T T T A T C T C T A T TGT AAAAA T T A T T CACA - - - - - - - - - - T T T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAACAA TGGACGCC T T C T T T AAA T T C T C TGAGAAAAAA T T T T TGA TGC T ACCGA T T CGCGT A T TGGT - T T AGCCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAACAA TGGACGCC T T C T T T AAA T T T CC T AAAACAAAA T - T T T AGT A - GGGCAA TGTGCAAGT T AAA - T T AGT AG
- - - AC T TGAAACG - - - - - - - AGAGC T CCA T A T AAGGAAAGAA T AGGGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAACAA TGGACACC T T C T T T AAA T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A T T C T CCCCA T T AACA T T A - - - -
- - - - - - GAAGA T T - - - - - - - TGGA T T T - - - - - - - - AGAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAACAA TGGACGCC T T C T T T AA T C - C T C T - - - ACAAAAG - - - - - - - - - TGT CCGT T AGAGCA T CAA T - - - - - ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAACAA TGGACGCC T T C T T T AAA T - - - - - - - - AAAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGT T - - - - - - - -
AA T A T TGAAAA T T T T AGA T T TGAA T T T C - TGT A T T AAAAAGA T AAGT AAA T T T AAA T T T A T T T T T A T T T T AC T T AA T T TGT A T T T AAAAAA T TGT T T T CA - - - - - - - - - - T T T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAACAA TGGACGCC T T C T T T AAA T T T - - - GA T T T T AAAAA TGGAA T A T - - CGTGTGT - - AAA T T - - - - - - - - - - -
GA T A T TGT AA T A T T T AGAGT TGAA T CGCA T T CA T T AAAAGAA T A - - - - AA T T T AGA T T T A T T T T T A T C T T AC T T AA T T TGT A T A T AAAAAAA TGT T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAACAA TGGACGCC T T C T T T AAA T - - - - - - - - T AAAGAAA T T T AA TGC - - CAAA T T TGT AAA T CGGT - - - - - - CA
AACA T A T AA T A T T TGAAA T C T AGT T T T C TGGT ACGAAAACA T T AA - T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CG - - - AACAC T A - T T AAC TGCGGT CAGT T T AAA T T T AGGT - TGA T T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AA T T T - - - - - TGT T T T T T AA T AAA T AAGT - T T A - T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T ACAAGT A - - - - - T T C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T A T CAAGAGGAGC T CC T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T TGC T AA TGT T T CGT T A T T A - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T T T A - - - - - - - GAAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGT T T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA - AAAAAAAA T - - - - - - - - - GAAA T T AGT AAA T AAA T - TGAGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA TGAAGA T A T AGT C T ACA T CAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAACGG - - - - - - - - - T ACA T AAA TGT AAA T AAA T A T T AGT A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T T AAACCAGGT C T C T T TGAGAACAA TGGACGCC T T C T T T AAA T - T T C - - - - AAAAAAA - - - - - - - - - TGC T TGGAAA T ACA T CGA TGT T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAAA - - - - - - - - - - - C T CA T T A T T A T AACA T T A T CA - T AA
AA T A T TGAAAA T T T T AGA T T TGAA T T T C - TGT A T T AAAAAGA T AAGT AAA T T T AAA T T T A T T T T T A T T T T AC T T AA T T TGT A T T T AAAAAA T TGT T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T T T AA - - - - - - - - - A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAAA - - - - - - - - - - - CAGGC T ACCGCA T AAA T A T T A - T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AG - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T - T T A - T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGA T - - AAACAAA - - - - T T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T AAAAAAAAAAAA T T AA TGC TGT T T T T T T T T - AACAGA T - C T AGT AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T TGAGAA T AGA T A T C T CGAACAGCAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC - AAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGA T - - - - - T AA
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 size: 4764bp; fragments: 1487; full length: 0 (>=4287.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4764 bp
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 size: 5631bp; fragments: 1275; full length: 0 (>=5067.9bp)
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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_3806

 size: 1047bp; fragments: 861; full length: 48 (>=942.3bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 1047 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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