
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11281
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGCA T C T T T TGT A T T T AAG - - - - - - - - - - AAACCAA T T C T AAGGGGAAGGGT TGTGCGGCAGA T CCGGCGT AGGGGA T T T T TGGGACCC T T ACGAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGCA T C T T T TGT A T T T AAGC T T AGACGT T AAACCAAA T C T AAGGGGAAGGGT TGTGCGGCAGA T CCGGCGT AGGGGA T T T T TGGGACCC T T ACGAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGACGCCAAACCA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAA T ACCAGGAAGAGGT C T T T T T CA T T T T AA T AGAA TGCCA T T TGGCCCA T A T TGT T T T T T T CAGTGAA T T AAAA T T T T TGGT T AAAGT CAAC T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAA T ACCAGGAAGAGGT C T T T T T CA T T T T AA T AGAA TGCCA T T TGGCCCA T A T TGT T T T T T T CAGTGAA T T AAAA T T T T TGGT T AAAGT CAAC T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGCA T C T T T TGT A T T T AAGC T T AGACGT T AAACCAAA T C T AAGGGGAAGGGT TGTGCGGCAGA T CCGGCGT AGGGGA T T T T TGGGACCC T T ACGAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGCA T C T T T TGT A T T T AAGC T T AGACGT T AAACCAAA T C T AAGGGGAAGGT T TGTGCGGCAGA T CCGGCGT AGGGGA T T T T TGGGACCC T T ACGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGT T AAAA T T A T T C T T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAA T ACCAGGAAGAGGT C T T T T T CA T T T T AA T AGAA TGCCA T T TGGCCCA T A T TGT T T T T T T CAGTGAA T T AAAA T T T T TGGT T AAAGT CAAC T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAA T ACCAGGAAGAGGT C T T T T T CA T T T T AA T AGAA TGCCA T T TGGC - - - - - - - - - - - - T T T CAA T AAAA T AAAA T T T T TG - - - AAACACAACGAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAA T ACCAGGAAGAGGT C T T T T T CA T T T T AA T AGAA TGCCA T T TGGCCCA T A T TGT T T T T T T CAGTGAA T T AAAA T T T T TGGT T AAAGT CAAC T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCAGA TGT T AGA T AAAA T AAAAGT AAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGCA T C - - - - - - - - - T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT TGTGCGGCAGA T CCGGCGT AGGGGA T T T T TGGGACCC T T ACGAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T T T T T T T CA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T A T TGT T T T T T T CGA TGACA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 11281bp; fragments: 490; full length: 1 (>=10152.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 11281 bp
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 size: 11595bp; fragments: 622; full length: 1 (>=10435.5bp)
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 size: 14301bp; fragments: 642; full length: 1 (>=12870.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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