
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3921
AAA TGC T T ACAA - A T T AACAA T AA T A T AC T A T - - A T A T A T T T A T A T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - AAAAAA T AAAA T AA T A T A T - - - - - - - - - - - - - T AA T T AA T A T AA T AA
- A T T AGCGGCGT AAA T AACAAA T ACC T A T CACGAACA T A T T T A T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T A T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT
AA T T AGT CAAA T - - - T AACACAGCCA TGT CAC - - - T A T AA T AA T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T - - - AAAAA T T AAAA T AA T A T AA - - - - - - - - - - - - T T A T C T AC T A T AA T T T
- - - T AGT CAGGCAGA - - - CACAGT AAAGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGA T AGGGT C T T T A T TGTGT CCGC T ACGGT ACCCACGGCAAGCCGT AC - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AACGAGAAGAAGT AA T A - - AAAAA - - - - - ACAGCAAGAAGGAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- A T T AGT CAGGCAGA - - - CACAGT AAAGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGA T AGGGT C T T T A T TGTGT CCGC T ACGGT ACCCACGGCAAGCCGT AC - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - T CGGAA - - - - AGAA T AAACCGGAACACG - CCC T A T T T CC T A T ACCGT
- - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T AAA T AAA T AAA TGA T CGAA T T AGC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T AGC T - - - - - - - - - - A T TGT C T AACA T CA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - A T AA TGT C TGAG - - - - - - GT A T CAA TGCAGA T AACCA
- - - T AGT CAGGCAGA - - - CACAGT AAAGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGA T AGGGT C T T T A T TGTGT CCGC T ACGGT ACCCACGGCAAGCCGT AC - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AACAACC T C T AAACCA - - - - - - - A T CCAGAAA T - CAA TGGGAAAGCGGAACACAGCA TGGT C T CGGG - - - T A T
A T T AAGTGGA T A - - - - AA T AAAGA T ACGT CAA T AA T A T AAC TGT A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAC TGAAAA T A T T AC T A T AA - - - - - - - - - T TGAAA T AA T T ACA TGACGT AGCG - - - - - - - - T AC T T T CCACCA T AA - - -
- AC T AGT CAGGCAGA - - - CACAGT AAAGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGA T AGGGT C T T T A T TGTGT CCGC T ACGGT ACCCACGGCAAGCCGT AC - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - AAAAAAAAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - A T AA T A T A - - - - AA T T CAGCA T T CC T T T AGGC T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - AAAAAAAAAAAAA T A - - - - AAAACAAAGGAA T A T ACCGC - - - - - - - T A TGGT T T TGT A - - T TGA
AGT T AGT T AGA T T AA TGA TGCAGA T T T A T CGT T AA T A T AA T T A T A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA - - - - AAAAAA T AAAA T AA TGT AACG - - - - - - - - - - T T A T T T AA T A T AA TGA
AGTGAC TGA T A TGGA - - - GA TGGAGAA T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAACAGA T AAAACAGT AGT ACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C - - - - - - - - - - A T AA T AGA TG - - - - - - - - GCA T T AGA T CAGA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAACAGA T AAAACAGT AGT ACACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C - - - - - - - - - - A T AA T AGA TG - - - - - - - - GCA T T AGA T CAGA - - - - - -
- - - T AGT CAGGCAGA - - - CACAGT AAAGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGA T AGGGT C T T T A T TGTGT CCGC T ACGGT ACCCACGGCAAGCCGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - A T AA T AAA - - - - AACACAGCA TGGT C T CGGG - - - T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T AACA T TGT AAA T AA T AGT A T A T ACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - ACA T T AAA - - - - T ACACA - - - - - - - - - - - - - CAA TGT
AAAAAA T CAGGGGGACAAC T AGGC T AGGT AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGA T AGGGT C T T T A T TGTGT CCGC T ACGGT ACCCACGGCAAGCCGT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T ACC T C T T A - - - - - -
AA T AA T T T AGA T AGA T AA T T T AA TGAAA T T A T T AA T AAAAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3921bp; fragments: 209; full length: 16 (>=3528.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 3921 bp
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 size: 4247bp; fragments: 201; full length: 9 (>=3822.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_7957
 size: 673bp; fragments: 145; full length: 56 (>=605.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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