
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6233
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T A T T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T TGT
- - - - - - - - A T T T AA T T AAC T - - - - - - - - - GAA T A T T T T AAAA T AC T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AC - - ACAAAC T CAAGC T T AA T CAC T ACA T A - - - - - - - - - - AAGT T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T T AC - - ACAAAC T CAAGC T T AA T CAC T ACA T A - - - - - - - - - - AAGT T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T A T AAAACAACCAAA - - - - ACC - - - - - - GT T AGT T A TGGAAGAAAC T CAA T CA T A TGCAAA - - - - - - - - AC T A T C T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGA T AA - - - - ACACA T AAA T A T T T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T A T AAAACAACCAAA - - - - ACC - - - - - - GT T AGT T A TGGAAGAAAC T CAA T CA T A TGCAAA - - - - - - - - AC T A T C T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAG - - - T T T T TGAGT A T T T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGA T T T AA T T T T ACCGA T CA T AA T A - AGAAA T AAA T AAGAGC - AC T T T A TGTGAAC TGACAA T AC TGAC T T AGAAACCA T TGT CAA T CAAGC T T C TGA T - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T T AAAAAAA T CCGGA T T T - - - - - - - - - A T ACG - - - T CAA T CAA T CC T AA T T T A TGGCA T A - - T C T C T - - - T T T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T AAA T AAGAGC - AC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T T AAAAAAA T CCGGA T T T - - - - - - - - - A T ACG - - - T CAA T CAA T CC T AA T T T A TGGCA T A - - T C T C T - - - T T T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T A T AA TGAAA T CAGGA T T T A T T T AAAA T ACAAG - - - AA TGT TGC T CCAAAA T T T T C T T AAA T CCC TGT - - - - A T T T A T
- AAA TGT AA T T T - A TGAA T T A T AGTGT CGAGA T AA T CAAGAAA - T T T T T ACGT AAAC T AACAAAA TGAACGACGAAA T T A T AA T T AC T T AAA T T A T T AAA - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T A T AA TGAAA T CAGGA T T T A T T T AAAA T ACAAG - - - AA TGT TGC T CCAAAA T T T T C T T AAA T CCC TGT - - - - A T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T AAGA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT T A T A T AGAC TGAGA T T T AGT T T T AGTGT T - - - - - - - - - T T A T T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - C - - - - T ACCAG - - ACC T A TGGA TGT C T AC T T T TGGT T T A T CCC T C T - - - - - GC T A T
T AAA T T T AA T T - - A T T AA T C - - AACA - AGAAA T AAAGAAAGA T - - C T T CA T A TG - - - - - - CAA T A TGGGT A T - - - - - C T A T AA T CAGT T AACC T AC T CA T - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAG - - ACC T A TGGA TGT C T AC T T T TGGT T T A T CCC T C T - - - - - GC T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T AA T A - - - - - - - AAA T AAAAA T - T T T C T T TGT AAAC T AACAA T A TGAACA T AGAAA T T A T AA T T AGT T AAA T T A T T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - A T CGGT A TGAAA T T T CCAA T AC T CC T T C T AAC T T T T TGT
AGAA T T T AA T T T T A T T AA T CA T AA T A - - - - - - - AAA T AAAAA T - T T T C T T TGT AAAC T AACAA T A TGAACA T AGAAA T T A T AA T T AGT T AAA T T A T T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - - - - A T CGGT A TGAAA T T T CCAA T AC T CC T T C T AAC T T T T TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA T T T T T TGT A T - T C T CGC T - - - - TGC T A T
T AAAAC T AGT T A T A T T AC T T - - AA T AAAGAA - - A T A TGAAG - - T TGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T T T - - T C - - - - - - - - - - - A T T TGAAACA T A T A T T AACAA T AA T T T TGT AC T T T C TGT AC T - - - - - - - GAC T AC T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T T T - - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T AACAA T AA T T T TGT AC T T T C TGT AC T - - - - - - - GAC T AC T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T T T AA T T C - - T T AACCA T AA T - - - - - - - - AA T T AAAAA T A T A TGT A T A T AA T T T AACAA TGT AAACACGGAAGT T A TGGT T AGT T AAA T - - - - - GT - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T - A T AAA T ACACC T T T A T T T T T TGT T T T - - - - - - - - - - T T T C T A T
T AAA T CAAA T T A TGT T AA T C - - ACCAAAGAAACACA - - - AG - - A T T C TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T TGT TGGA T T - - - - - - - GA T TG - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T T T T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T TGT TGGA T T - - - - - - - GA T TG - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T A T T T T AAAC T CAGGA T T T A T T T AAAA T A T AGC T T CAGGGT C T T T T T AAAAA T T T TGCAAA - - - - - - - GACC TGT T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAAAGGCGTGT T T ACAA T A T A T T T T AAAC T CAGGA T T T A T T T AAAA T A T AGC T T CAGGGT C T T T T T AAAAA T T T TGCAAA - - - - - - - GACC TGT T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T AA T A - - - - - - - AAA T AAAAA T - T T T C T T TGT AAAC T AACAA T A TGAACA T AGAAA T T A T AA T T AGT T AAA T T A T T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAAGGAGTGT T T ACAA - - - T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACA T - AAAGAACAAAGCAAAA TGT T C T AAAA - - - GT CC - - - - - - - - - -
AGAA T T T AA T T T T A T T AA T CA T AA T A - - - - - - - AAA T AAAAA T - T T T C T T TGT AAAC T AACAA T A TGAACA T AGAAA T T A T AA T T AGT T AAA T T A T T AA T - - - - - - - - - - AA T AAAAGGAGTGT T T ACAA - - - T T T A T A T - - - - - - - - - - - A T - - AAAA TGT ACA T - AAAGAACAAAGCAAAA TGT T C T AAAA - - - GT CC - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGAGTGT T T ACAA T A T A T T AGAC - - - - - - - A T T TGT T - - - - - - T T AAA T - AAACA T CGC T AC TGAGGT T T TGT CCC T CCC T AC - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAGGAGTGT T T ACAA T A T A T T AGAC - - - - - - - A T T TGT T - - - - - - T T AAA T - AAACA T CGC T AC TGAGGT T T TGT CCC T CCC T AC - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A - - - - - - AAA T AAAAA T - T T C T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - AAAGGCGTGT T T ACAA T A T A T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - T A TGA T T CAACC - CAGGCCAAACCC T TGACCC T AGAAAA TGCC T C T - - - T A T T T AC
- - - A T T T T A T C T T CA T CA T CA TGT T T AAGAA - - AAA T T AAA - - AA T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGGCGT TGT T T ACAA T ACGT T T T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGGCGT TGT T T ACAA T ACGT T T T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - T T T T AAA T T T - T T AA T CAAAA T T A - - - - - - AAA T AAAAA T - T T C T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - AAAGGCGTGT T T ACAA T A T A T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAACC - CAGGCCAAACCC T TGACCC T AGAAAA TGCC T C T - - - T A T T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - AAAGGCGTGT T T ACAA T A T T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T T AA T A T T A T A T T T A T T AA T A - - - - - - - - - - AAGT T A T
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 size: 6233bp; fragments: 371; full length: 0 (>=5609.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6233 bp
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 size: 7539bp; fragments: 373; full length: 0 (>=6785.1bp)
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 size: 233bp; fragments: 95; full length: 66 (>=209.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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