
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9669
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGA TGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T T T T T TGAAAA T AAC TGT T T T AAAAAAAA T T AAAAAA T T T T A T T C T T T T T A
GT T T CAC T CC T TGT T TGGAGCA T T T T CAAGGT A T A T A T T TGCAGT C T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T CAC T CC T TGT T TGGAGCA T T T T CAAGGT A T A T A T T TGCAGT C T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T T T T T T TGAAAA T AA T TGT TGT T AAGAGT A T T AAAAAA T T T T A T T A T T C T AA
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T TGAGT T AAAAA T AAC T A T T T T AAAAAAAA T CAAAAAGT T T T A T T A T T T CAA
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GT T T CAC T CC T TGT T TGGAGCA T T T T CAAGGT A T A T A T T TGCAGT C T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T CAC T CC T TGT T TGGAGCA T T T T CAAGGT A T A T A T T TGCAGT C T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T CAAGGT A T A T A T T TGCAGT C T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAGGT A T A T A T T TGCAGT C T AAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T ACAAGAA T T T AACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 9669bp; fragments: 1230; full length: 0 (>=8702.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 9669 bp
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 size: 10811bp; fragments: 946; full length: 0 (>=9729.9bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_762

 size: 589bp; fragments: 289; full length: 60 (>=530.1bp)
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No TE domain detected

Before TEtrimmer 589 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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