
Start crop Point End crop Point

MSA length = 13361
T A T AAGAAA TGAGAA TGCCAGGGAGT T T T AA T T C T T C T AGTGAAA T T TGGTGT TGCGAACAACAAC T C T T T T CAAA T T AA T T A T AAAA T AA T A T T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AAGAAA TGAGAA TGCCAGGGAGT T T T AA T T C T T C T AGTGAAA T T TGGTGT TGCGAACAACAAC T C T T T T CAAA T T AA T T A T AAAA T AA T A T T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - TGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT T C T AGT A T T T T TGTGCGT T A T AA T AA T AA T T T A T AACCGT ACAA T - A T A T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - - CAAC T AA T A T AAAACA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT T C T AGT A T T T T TGTGCGT T A T AA T AA T AA T T T A T AACCGT ACAA T - A T A T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - - CAAC T AA T A T AAAACA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT T C T AA T A T T T T TGTGCGT T A T AA T AA T AA T T T A T AACCGT ACAGT C - - - - - T AAAA T AAAAAGAAA T T - - - - - A T T AGA T AAGT CGGAACAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT T C T AA T A T T T T TGTGCGT T A T AA T AA T AA T T T A T AACCGT ACAGT C - - - - - T AAAA T AAAAAGAAA T T - - - - - A T T AGA T AAGT CGGAACAAA
T - - - - - AAA T A TGGGT A - - - - - - AGT T A T AA T T C T T C T AACGCAA T T AG - TGT TGCGAACAACAAC T CC T T T CAAA T T AA T T A T AAAA T AA T A T T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAAAAAAAAA T AAA T T T T CAAA T T A T A T AAA T CA T AA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT T C T AA T A T T T T TGTGCGT T A T AA T AA T AA T T T A T AACCGT ACAA T CA T A T A T AAAAAAAAAA T AAA T T T T CAAA T T A T A T AAA T CA T AA T A T A
T A T AAGAGA TGAACACAGCAAGAGGTGT T CAC T T T T CCAGT T AAA TG - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT T C T AA T A T T T T TGTGCGT T A T AA T AA T AA T T T A T AACCGT ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AAA T CA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - AGT A - - - - - - GGT T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT T C T AA T A T T T T TGTGCGT T A T AA T AA T AA T T T A T AACCGT ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AAA T CA - - - - - - -
T A - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - AGTGAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT T C T AA T A T T T T TGTGCGT T - - - A T AA T AA T T T A T AACCGT AC - - - - - - - - - - A T AAAAAAAGT CAC T T T T CAGAC T T T A T CGA T CA T AA T A T A
TGT AAGCAA T A TGAA T A - - - - - - AGT T T T AA - - - - - - - AAAC T AA T - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT T C T AA T A T T T T TGTGCGT T - - - A T AA T AA T T T A T AACCGT AC - - - - - - - - - - A T AAAAAAAGT CAC T T T T CAGAC T T T A T CGA T CA T AA T A T A
C - - - - - - AA TGAGAA T ACCAGGGAA T T T T AA T T C T T C TGGTGAAA T T TGGTGT TGCGAACAACAAC T C T T T T CAAA T T AA T T A T AAAA T AA T A T T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C - - - - - - AA TGAGAA T ACCAGGGAA T T T T AA T T C T T C TGGTGAAA T T TGGTGT TGCGAACAACAAC T C T T T T CAAA T T AA T T A T AAAA T AA T A T T CGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - GA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT T C T AA T A T T T T TGTGCGT T A T AA T AA T AA T T T A T AACCGT ACAA T CA T A T A T AAAAAAAAAA T AAA T T T T CAAA T T A T A T AAA T CA T AA T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAGT T C T AA T A T T T T TGTGCGT T A T AA T AA T AA T T T A T AACCGT ACAA T CA T A T A T AAAAAAAAAA T AAA T T T T CAAA T T A T A T AAA T CA T AA T A T A
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 size: 13361bp; fragments: 144; full length: 0 (>=12024.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 13361 bp
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 size: 14057bp; fragments: 170; full length: 0 (>=12651.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 970bp; fragments: 28; full length: 22 (>=873bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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