
Start crop Point End crop Point

MSA length = 15512
GC T ACACCAGAAGAA T T T A - - - - - - - GT A T ACAAAGCAAC T TGA T T A - - GAAAA T A - AGT AGAGGGAGAAGGGGGT T T C T ACGCCAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - CCAC TGGCGCAGAAACCCCC T T C T CCC T C T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AC T - T AA T ACGCAA - - - - - - CA T T T A - - - - - - - - - - C T T C T A T AC
A T T C T A T CGACGAAAGT T AAA - - - - - ACACACAAA T T AA T T T AAC T - - - - AAAA T A T AGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T CACCA T CAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T T - GGAAAA T AC - T A T - - - - - - - - - - - AAA T A TGT T A - - - - T T T A T T T - - - - - - - - - - - T A T T T A TGT
TGT CAAC T AGGTGTGGC T CAAA - - T T A T A T ACA - - - CAAC T T CGGT A T C - - - - - - - AAGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T C TGCGCCAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACCCAC T AA T AGA T A T AAAAA T T AAAAAAA T AAA - - GA T T T AA T TGT CAAAA T T AAAGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T C TGCGCCAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - CCAC TGGCGCAGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC TGAAAAGGAC - - - T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA - - - - A T AA T T T T A T A T C T
GAA T T AC T AGTGAAAA T T AA T T - - T AA TGCGTGAA - - AAAA TGA T AACCCAGGA TGAAGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T C T ACGCCAGTGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC TGGCGCAGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T T T AA T - - - - - - A T T AA - A T T T T CGT T T T T T T CC TG
A T T C TGT TGAGT T AGACCCAAGT T T AA T A T - - - - - - - AC TGTGA T AA T C T AAAAAA - AGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T C TGCGCCAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - CCAC TGGCGCAGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T T - - - - - AA T T C T T T AA - - - - - - - - - - - AA T A T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT CCC T AAA T T T
T C T C T A T CAAACGGT A T TGAAA T T T CAAGT A T AACC T T T T C T AA T T A - - - GGAA T AAAGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T C TGCGCCAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA TG - GT A T AAGGAAAC T AGCA - - T A - - - - A T AAA T T AA T A TGA TGACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGA T T T CCA T AC
CA TG - GT A T AAGGAAAC T AGCA - - T A - - - - A T AAA T T AA T A TGA TGACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGA T T T CCA T AC
AA T C TGT T AGAGA T A T CGGAAA T T - AGT ACA T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T C TGCGCCAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - CCAC TGGCGCAGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TG - - - - - - - - - - - - A T T T CA - - - - ACGGT T T TGC T T A T
T T T T T A T C TGAAAAAA T AAAAA - - T AGT AGA TGGGT T T AGTGGACCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT T TGAAAGAGGA T A T CA - - - - - - - AGA TGTGAA - - GC T T T T A T T A T C T AAAA T AAAGT A T AGGT AGAAGGGGGT T T CACCA T CAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - CCAC TGA TGGTGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T CA - - ACAGT AC - T AAA T T T C T A T T T A T TGT A T C TGA T AAAC T - AA T T AAA T T TGAACA T T T T T A T T T
AA T T TGA TGACGGGAGT T CAAA - - - AA T ACAGAAA - - AACGT AA T T A T C T AAGA T A - AGT AGAGGGAGAAGGGGGT T T C T ACGCCAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T CCC T C T AC TGAAGCAAA T A T T T T A T T T T A T AA - - - T AA TGCGT AA - - - - - - - A T T T A - - - - - - T A T A T T T T T T T T T
GAAGTGT T T AAGAAGA T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - T A TGT TGA T AA - - - AAAA T A T AGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T CACCA T CAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - CCAC TGA TGGTGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACCCAC T AA T AGA T A T AAAAA T T AAAAAAA T AAA - - GA T T T AA T TG - - - - - - - - - - AGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T CACCA T CAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - CCAC TGA TGGTGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT A T A T C T
GT T T T ACACAAAAAAA T AGCCA - - - - AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - AAGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T C T ACGCCAGTGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T AAAAAAAA T - - - CAAACACAAAGT TGT AAAAGT T AGT AA T T T CAC T T AAA T T T - C T C T T T ACCA T T T
AGT ACGT A T AAAAGAA T T T - - - - - - - T T A T - - - - - - - - - T T T TGT TGT T T - - - - - - - AGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T C T ACGCCAGTGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGA T T T CCA T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T C T ACGCCAGTGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CGCA T AGAA T AA T A T TG - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T C TGCGCCAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - CCAC TGGCGCAGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T A - - - AA T T T AC T T AAA - - - - - - - T T A T T A T A TGAAA T - - - - - - ACGT ACGC T T - CACACA T T CAA T A
GA T T T A TGAGA TGAA T C T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - AAAC TGACAA - - T - - AA - - - AGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T C T ACGCCAGTGGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T A T AA TGTGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAGT T AAA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CG - - - - - - CA T A T A - - - - - AGAAAAC T ACACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC TGGCGT AGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T T - GAAAAA T A T T T A T A T A T A T AAC T A T AA T A TGCA T TGT A T T CGT T T AG - - - - - - GA T T T T T CGAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGAGGT AGAAGGGGGT T T CACCA T CAGTGGAGCAGTGGAG - - - - - - - - - - CCAC TGA TGGTGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T CAAAAAAAAAC T - AAA - - - - - - - - - A T AACA TGT AGT AAACCGA T T TGAA T C T - - GT CC T T T CA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC TGGCGCAGAAACCCCC T T C T ACC T C T AC T A T AAAAAA TGC T AAAA T T T T AAA T CA T T A T AAGT AA T AAA T ACA T T AAAA T T T A TGT T T T T A T A T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 15512bp; fragments: 18311; full length: 0 (>=13960.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 15512 bp
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 size: 15872bp; fragments: 18406; full length: 0 (>=14284.8bp)
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TE: rnd_5_family_7375

 size: 5888bp; fragments: 10720; full length: 15 (>=5299.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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