
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4172
T A TGA T AAGT T A T ACAAAGT ACGACAAGT T TGAAAAA - - - - - - - - - - - - GTGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAAAA - - AC TGAAA T AGTGT TGCA T TGCCAAAGAGCA T T C T C TGT A T A T TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAA TGAAA T CAA - AAAA TGCCA - - - - AAA T C T AAAA T CGCGT - T CACAC TGT
- - - - - - AGGA T A T CAAAAAAA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - - - - T TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAGA T A - - - - - - - A T T ACGCAAGA T T AAA T C TGACACAA T T T T T AAA T T T AA
- - - - - - AGGA T A T CAAAAAAA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - - - - T TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAGA T A - - - - - - - A T T ACGCAAGA T T AAA T C TGACACAA T T T T T AAA T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T A T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACACCA - - - - - - - - - - AACACAA - - - - - - - - - TGA TGT AGCACAC T TGCCCAA
AAAAGAGA T A T A T TGAAAAA T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAAA T - - - - - - - - - AAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T ACAA TGTGA T AGT AGCA T T T T T AGGT T T A - - GAAA T T ACCAA TGAA T TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T TGTGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA - - ACCGGAA T AA TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AACAACACGCCGAGC T ACAA T CAC TGGCC T A T A T T CAGC T T C
AGT AAAAA T C T A T T AAAAAA TGGAAAAGT T TGAGGAAAACAACAA T C T AC TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAGT T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAA T T CAACCGACAGAA T C T TGGC T - - - - - T T ACA T T TGC T CA T CAC T A T AG
AGT AAAAA T C T A T T AAAAAA TGGAAAAGT T TGAGGAAAACAACAA T C T AC TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAGT T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAA T T CAACCGACAGAA T C T TGGC T - - - - - T T ACA T T TGC T CA T CAC T A T AG
AC T AGAAGAAAA T C T ACAAAA T AAAAAA T T T T - - - AACACGGT ACCG - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAAAAAAC T CGAC T T AA T T CAG - - - TGAAACGGACCC T T T T T A T C T T ACACA
AAGAC T AAGA T CA TGACAAA T C T TGAAGT AAGAGGGAAACAACAA TGAAA TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAAACA - ACCGA - AAAA T ACGAAA T - AAAACCAGACA TGCGAA T T ACA T AGA
AAGAC T AAGA T CA TGACAAA T C T TGAAGT AAGAGGGAAACAACAA TGAAA TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAAACA - ACCGA - AAAA T ACGAAA T - AAAACCAGACA TGCGAA T T ACA T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AA T T T A T CAGT C TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T AA T T T A T CAGT C TGT
AC T AGAAGAAAA T C T ACAAAA T AAAAAA T T T T - - - AACACGGT ACCG - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAAAAAAC T CGAC T T AA T T CAG - - - TGAAACGGACCC T T T T T A T C T T ACACA
AGT AAAAA T C T A T T AAAAAAGTGC T AAGT T TG - - - - - - - CAACAA TGACC TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAC T - - - - - - - - - - - - - TGCAAG - - - AAGACCAAGAC T AC T T A T T AGAC TGC
AGT AAAAA T C T A T T AAAAAAGTGC T AAGT T TG - - - - - - - CAACAA TGACC TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAC T - - - - - - - - - - - - - TGCAAG - - - AAGACCAAGAC T AC T T A T T AGAC TGC
CAAAAAGTGGCAC T AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T AC T A T T T CGAACAAAA - - - - - - - - - AAACACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAAAAGTGGCAC T AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T AC T A T T T CGAACAAAA - - - - - - - - - AAACACAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4172bp; fragments: 400; full length: 0 (>=3754.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4172 bp
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 size: 4475bp; fragments: 375; full length: 0 (>=4027.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 2808bp; fragments: 61; full length: 8 (>=2527.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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