
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3313
- - - - - - - - - - - - - - - GAA T T T TGACAAAAGT C TGAGACAA T C TGA T A TGT TGT AA T A T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGA T AA T CGT T AAGGT A T T T T T A T A T CAGT T C T A T T C T AAGGT T T - AAC TGT AA T A T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AAGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - AAA T AA T CAAA T T T T T AAAA T AAAA T AA T T T A T ACA T A T A T T T AAAA T T AA T T ACA T ACAAAAAAA TGAGAAACCAAGA TGTGA T AA T T A T T AGAGGGGG
ACACCA TGCGT T A - - - - GT TGGT A T T A TGA TGTGCAACGGAAGT T - - - A T T T T AA T T T CCCCGT A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - AAA T AA T CAAA T T T T T AAAA T AAAA T AA T T T A T ACA T A T A T T T AAAA T T AA T T ACA T ACAAAAAAA TGAGAAACCAAGA TGTGA T AA T T A T T AGAGGGGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T A T T A T A T T - T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T A - - - - - - - A T - - - - - T AA TGT T - - A T A T ACA T A T AA TGT A T - - - AGTGT AA T A T A T ACA T A T T A T T AAA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCC T T AAAC TGAC - - - A T T AA T T AA TGAA T T T AGAAA T A T AGAAC - T A T TGT AA T A T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACC T A T AAAAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGTGCGCAAA T T TGGT AGTGTGCAA T A T AC TGT AA T A T A T ACA T A T T A T T A T A T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AAAA T AA - - - - - - - - AAA T A T A T AAA T CACAAAC TGTGT AA T - T AGTGT AA T A T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T AAAC T AAAA T AA T T T A - ACA T A T A T T CAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGA TGTGA T AA T T - - - - - - - - - - -
AAA T AAAA T AA - - - - - - - - AAA T A T A T AAA T CACAAAC TGTGT AA T - T AGTGT AA T A T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T AAAC T AAAA T AA T T T A - ACA T A T A T T CAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGA TGTGA T AA T T - - - - - - - - - - -
AAAAA TGT CAA T A T - - - A T TGGCAC T T T AGT T T TGT A T T ACGAA T T - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACACA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT T T CCA T T AAAAAC T A T A TGT - - - A T TGT AA T A T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAGGGGG
AAAGA TGCAA T T A TGGAA TGCGGA T A T T AA T A T T AAAA T AAAAACAA T AC TGT AA T A T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGCAGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAACGAC T - - - - - - GCC T A TGA T CAA T T CAAAAAC T T T ACAA T A T AC TGT AA T A T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T T AAGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T CAAAAAA T T AAAA T AAA T T AA - T T A T A T AAA T A T T TGAAA T - - - - - - - - - - - AAAAAAA TGAGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGAGGGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T CAAAAAA T T AAAA T AAAA T AA - T T A T A T AAA T A T T TGAAA T - - - - - - - - - - - AAAAAAA TGGGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - A T T AGAGGGGT
A T A T AAAAGA T T A T - - - - - T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T - - - A T CCCGACAGA T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T AAAAGA T T A T - - - - - T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T - - - A T CCCGACAGA T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T AAAAGA T T A T - - - - - T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T - - - A T CACGACA T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T AAAAGA T T A T - - - - - T AACA T T T AA T CA T T AAA T T A T AAA T - - - A T CACGACA T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T CAACA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGGAACCAAAAA T T - T A T TGT AA T A T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - AAA T AA T CAAA T T T T T AAAA T AAAA T AA T T T A T ACA T A T A T T T AAAA T T AA T T ACA T ACAAAAAAA TGAGAAACCAAGA TGTGA T AA T T A T T AGAGGGGG
A T AACAA T C - - - - - - - - - - - - - T A T CAAAGAA TGAAA T CGAAC T T T - AAGTGT AA T A T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T - AA - - - - - - - - - - AAA T AA T CAAA T T T T T AAAA T AAAA T AA T T T A T ACA T A T A T T T AAAA T T AA T T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAA T T TGGA T T A T T AA T T AAAGAC T - - AC TGT AA T A T A T ACA T A T T A T T ACA T CA TGT T TGT AGGT ACA T AGAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGT TGAACC T A T AAA T AAAGTG - AAGA - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T CGA T A T T T T TGT AGGT ACA T TGAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3313bp; fragments: 166; full length: 0 (>=2981.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3313 bp
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 size: 3763bp; fragments: 166; full length: 0 (>=3386.7bp)
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 size: 4317bp; fragments: 126; full length: 3 (>=3885.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000
0

500

1000

1500

2000

2500

3000

3500

4000


