
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3212
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AC T T T T - - - - - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGT C - - - - - - - - - - T A TGGCGT CGAAAA TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCCGCC TGACAAAA T A T T T - - - - - - ACGA T T A T T T AC TGGT A TG - - - - -
AGC T AC T T C T AAA - - - - T T T T AAAAACGAAAC T T A T A T AAA T - - - - - - A T - - - - - - T ACA T T T TGTGC T T TGAGGTGTGA T TGT T ACA T CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - T A TGGCGT CGAAAA TGA T AACA T T ACAGT CACC TGAAAACAAA T T AA T AA T T ACAA T ACAA T AAA T A T T TGGACACA T AA T T T A T CA T AGT T A T AA T TGA
- - - - - - - - - CGT T T CCC T AA T CAGACA T T A T T C T ACCC T T A T CC T T AAA T T T T A T A T A T AC T CGGA T T T T CAAGGT CAGAC TGT T ACGT CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCA TGT CAAC T AC TGT C - GCAAACAGGA T C T A T AACA T T T A - - - - - - A
AAC T T T TGACA T T T AC T T AAAAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAC T CGGA T T T T CAAGGT CAGAC TGTGACGT CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAAC T T CAGT T TGCA T T - ACAAA - ACAA T CAA T AAAC T CAA T AA - - AA
GAA T T ACGCCGT T T AGGT AA T ACGTGAAACGACC - - - - - - - - - - - - - AA T T T AA T A T AAAC T CGGA T T T T CAAGGT CAGAC TGT T ACGT CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAA T T AA T T T AAA T T - GTGCACA TGAGT AGT AGC T T T T A - - - - - - -
CGAC TGGGACA TGT AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T C T CGGA T T T T CAAGGT CAGAC TGT T ACGT CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAAA T T AA T T T AAA T T - GTGCACA TGAGT AGT AGC T T T T A - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGAAAAAGGAAAA TGTGA TGT T - - - - - - - - - - - AGGT A T AGT CGGA T T T T CAAGGT CAGAC TGT T ACGT CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - T A TGGCGT CGAAAA TGA TGACGT AACAGT CACC TGAAAACAAA T T AAAAAC TGT TGT T T CA - - T AAAA T TGTGAA T A T AA T T AA T AACCGA T AAAC T AAG
AA T CA T T AAAAA - - T A T T T T T AAAA TGTGGT C T T T T A T T T C T CA T T A - A T - - - A T A T AC TGT T TGT T T T T CCAAGT T TGGC TGT T ACGT CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - T A TGGCGT CGAAAA TGA TGACGT AAC TGCCACC TGA T AACAAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCCAA T T CAAAGGT A T T A T T AAAACGT A T AC T T T TGTGT C T - - - - - - - - - - - A T C T AC T C T T TGT T T T T CCAAGT T TGGC TGT T ACGT CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T TGA TGGCGA T - TGC T A T TGAGACAGCGAC T TGT AC T TGT CA T T CAA T - - T A TGT AC T C T T TGT T T T T CCAAGT T TGGC TGT T ACGT CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - T A TGGCGT CGAAAA TGA TGACGT AAC TGCCACC TGAAAACAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AAAA T CACA T AAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T AGT CGGA T T T T CAAGGT CAGAC TGT T ACGT CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - T A TGGCGT CGAAAA TGA TGAAGT AACAGT CACC TGAAAACAAA T T AA T AACAGGGA T T T T A - - GAGA T T TGT AGAC - - - - - - - - T ACC T A T T ACCGT T AA
- - - - - - - - - T AC T - - - A T AA T ACAAAA T AAAGA T A T T AC T AGCA T T AAA T T C T A T A T A T AGT CGGA T T T T CAAGGT T AGA T TGT T ACGT CACAAA T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC TGT TGT A T T T T T T T AC TGAA T TGT A T AAC T A TGACGT T T A T T A - CGT T T AAC T A T AGT C TGA T T T T CAAGGT CAGAC TGT T ACGT CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - T A TGGCGT CGAAAA T T A TGACGT AACAGT CACC TGAAAACAAA T T AA T AACA TGAGT TGT A T TGAAA TGTGTGAGCA T AAC T T A T T T C T T A T T T AA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA T T TGCCGA T CCC T CAAGT T - - - - - - - - T T T T TGT A T AGT C TGA T T T T CAAGGT CAGAC TGT T ACGT CACAGA T TGT C - - - - - - - - - - T A TGGCGT CGAAAA TGA TGACGT AACAGT CACC TGAAAACAAA T TGA T AA T T T T TGT AC T A - - AA T A TGTGTGA T AGT AA T CAC TGAAGA TGA T AAC TGA
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 size: 3212bp; fragments: 1863; full length: 0 (>=2890.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3212 bp
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 size: 3652bp; fragments: 1591; full length: 0 (>=3286.8bp)
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TE: rnd_5_family_4599
 size: 3254bp; fragments: 1153; full length: 35 (>=2928.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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