
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2327
- - GGT A T TGT T A - - - - T CAGACAAGC T AAAGA T AC T TGGGGA T TGGA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T A T AAA T AAAAAAAAAAC T T A T A T T T T A T T AA T AACA T TGC T T AGAAAA T CA T CAA - AGCAAGAAC T A T A T T T AAC T T T AAA T T AA T T
- - AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T A T AAA T AAAAAA T AAA - - - A T A T T T T A T T AA T AA T A T T T T T T ACAAAA TGGCAAA - - A T AGT AA T T A T A T CAA TGCACAACA T AAA T
C TGA T A - - - - - - - - - - - AAA T T T C T T T ACAA T CAGC T T AA T A - - - - - - - - T AAA TGA T AA T T C T A T AAAAAA T T AGAGAA T CA TGT CAAGGAA T T CAAAA - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T A T AAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCCAAGAACCC T T T AAAAAA T AAA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - C TGCC T CA T CGAAC TGACGT AA T CAGT CC TGGAGGT C T A - - GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T A T AAA T AA T AAAAA T A - - - A T A T C T T A T T - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T AAA T AA T - - - - - - - - - T A TGTGACAGGA T T ACAGGA T C
T TGA T A - - - - - - - - - - - A TGT T T CGA T AGT A T T CA T T CGA T A T AAA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T A T AAA T AAAAAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CAAAGAAAAGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGA T T T TGT AA T AAC T AAA T T A TGGT T T T - - T AAC T AAAAA T AAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T A T AAA T AAAAAA T A T A T T T - - - - C T - - - - - - - - - - - - T AA T AACAA T T T A T T T T T T CA T AAGAAA TGT A T T AAA T ACGAAC T TGAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T C T A T T AAA T T AAGAA - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T T T AAA T AAAAAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CAAAGAAAAGT T - - - - A T T AAAAA - - - A TGGAA T A T AAA - - - - - - -
C TGA T A - - - - - - - - - - - AAA T T T C T T T ACAA T CAGC T T AA T A - - - - - - - - T AAA TGA T AA T T C T A T AAAAAA T T AGAGAA T CA TGT CAAGGAA T T CAAAA - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T A T AAA T AAAAAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CAAAGAAAAGT T A - - - A T T AAAAA - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T A T T A T A T C T AGA T T T CGT T C T AAA T AAA TGAGGA T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T A T AAA T AAAAAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CAAAGAAAAGT T - - - - A T T AAAAA T A T A T T AAA T A T AGA T A T AGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A TGC T T T T A T AAGT TGAACA - - - - - T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T A T AAA T AAAAAA T A T A T A T T TGT T T CAC T AA T AA T ACGGCCCAAA T AAAAA T CAAGAA T T AGAAA T T AA T T AAA T A T AAAA T AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T T T AAA T AAAAGA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T A T AAAAAAAGT - - - - - - - - AGAAA T A T AC TGAA T A T T T AGGAAGT T
C TGA T A - - - - - - - - - - - AAA T T T C T T T ACAA T CAGC T T AA T A - - - - - - - - T AAA TGA T AA T T C T A T AAAAAA T T AGAGAA T CA TGT CAAGGAA T T CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - AGAACCC T A T AAA T AAAAAAAA T AA T T AGA T T A TGT T AA T AA T A T AGGCCACAAAAAAA T T AC T AA T T AGGAA - - - A TGCAGGGA T AAC T TGAGC
- - - - - - - TGT T A - - - - - AGAA T AGGT T A T T AAAAGT T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T A T AAA T AAAAAAGGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGC T CAGT AGT AA T T AA T AA T AAGT AGCACA T T T AA TGA T C T T A T ACC T
- - - - - - T TGT T A TGT T T A T C T T C T C T T C T AA T T CCC TGGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T C T AA T T AA T AA T TGA - - - - T AAAGACGT A - GGGAAA T AGACA TGT C T
- - - - - - T AGT T A T A T C - AAC T T AACGCAACA T T A T T AGAA T A T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T T T AAA T AAAAAA T A T A - - - A T A T T T T A - - GAAAA T A T C T C T AACAGAAGAA T T AA - - GCA T AGAGT A T - - - - GGAAGAAAC T CAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCCAAGAACCC T T T AAA T AAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCC - - - - A T TGGA T AA - - ACA T AGAGT A T A T A T A T ACA T AA T T T AA T T
C TGA T A - - - - - - - - - - - AAA T T T C T T T ACAA T CAGC T T AA T A - - - - - - - - T AAA TGA T AA T T C T A T AAAAAA T T AGAGAA T CA TGT CAAGGAA T T CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C TGA T A - - - - - - - - - - - AAA T T T C T T T ACAA T CAGC T T AA T A - - - - - - - - T AAA TGA T AA T T C T A T AAAAAA T T AGAGAA T CA TGT CAAGGAA T T CAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 2327bp; fragments: 248; full length: 0 (>=2094.3bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2327 bp
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 size: 2770bp; fragments: 248; full length: 0 (>=2493bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_4566

 size: 810bp; fragments: 87; full length: 15 (>=729bp)
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Before TEtrimmer 810 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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