
Start crop Point End crop Point

MSA length = 946
TG - - - - - - - - - - - - AAAA T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA - A T T CAACAAGGT TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - - GAAAGAA - - - AGAACGGGCAA T A T T T T T T T T AAA T A TGAA T T AAAAA T - - - C T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T ACCCAACAA TGT TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGC T AGA T T T TGCCACGC - CAAA T A T - - - -
A T - - GAAAGAA - - - AGAACGGGCAA T A T T T T T T T T AAA T A TGAA T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AGT CA T C T CGCA T AC T CAACAA TGT TGCCG - - - - - - - - - - A T T T C T T T A T A T T A T T AAAA TGAA T T A T ACAGAAA TGT A T AA T T T T CGT AA T AAAA T AAAAAA TGT C T C T TGA T AAAAA T CGC T ACGA - CAAGGAC T T T A
T T - - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT T ACAC T AGC T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T ACCCAACAA TGT TGCCG - - - - - - - - - - A T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAA TGC T TGA T T T T CA T T T T ACA T T A T TGT AAA T AAA T A T A T T A
A T - - T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C T T TGT A T T T T T AGAGA T AA T CGAA T AGGAA T ACA T AGT T T T T T T AAAAAAAAAA TGC T TGA T T T T CA T TGT CCA T T A T TGT A - - T AAA T A T A T T A
AC - - CAAAGAA - - - AAAA - - - - - - - - AA T TGT T CCAGC T - T T AA T CC T T AAC T AGC T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T ACCCAACAA TGT TGT CG - - - - - - - - - - A T CCAGTGAAC T T A T T AAAAA T AA T T A T A T AGAGA T A T A T AAA T A T T T CCA - - - - - T CAGT CACA T T T T C TGA T AAGT A T T A T CACGG - T T AA T A T T T T A
- - - T CC - - - - - - - - AAAA TGGGAAA - A T T T - T T T TGAGT A T T ACGC TGTGAC T AGC T T C T ACGT T CCA T T AGT CAAC T CAAA T ACCCAAAAA T T T TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T CAAA T AGT T T AAA T T A T AAA - - A T T T - - - - - - - - - A T CGT T CA T T C - C T AC T T T C T ACGT CCC T C T AGT CAAC TGT CA T ACCCAACAA TGT TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGC T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T AC T CAACAA T A T TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T CAA TGACC T C TGGA T AAA T T T ACCGCGAA - - - - - - - - - T A
TG - - - - - - - - - - - - AAAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CGCA T A T CCAACAAGGT AGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC TGT CA T CACCGACAAAGAA T TGACA TGC T - - AA T AA T T - -
GA T ACCAA T AAGT T AAAAGA T T AAA - AGT T - T T A TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGT T CGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T ACCCAACAA TGT TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAGT T T T T T - - - - - A TGT CAAA T AGAC T AGC T T C T ACGT T CCAGT AGT CAAC T CGCA T ACC T AACAA TGT TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T CCAC T A T C T CCAGT AC TGT T T AGTGT AGA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T TGT CAAA T - - - - - - - - - - AAC T AGCGT C T AAGT CCCAC T AGT CAAGT CGCA T ACCCAACAA TGT TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AA T T T T T T T CAAAAAAC T T T A TGC TGT - CAAA T AC T T - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T A T T AAAAA T AA T T A T A T AGAAA T A T A T AA T T T T T T T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACA T T AA TGTGGA - AAA T A T T T - -
A T - - - - - - - - - GT T AAGT CGAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T TGA TGT T A T C T AGT A T AA T A T AA TGGGT - - - - - - - - - - TG
GT - T AAA TGAA - - - AAAA TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - A T T AACAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - AAGA T A T T A T T T T T AAC T T T C T T T T A T TGTG - - T AGACA T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAACACCAGACCACC T CA T CAC TGAGTGTGCA - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T A T T AAAAA T AA T T A T A T AGAAA T A T A T AA T T T T T T T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACA T T AA TGTGGA - AAA T A T T T - -
GT T T T TGAGGAGT T AAA T TGA T AAA - A T C T - T T T TGAGT A T T A TGC TGTGAC T AGC T T T T ACGT C T CAC T AGT CAAC T TGCA T ACCCAACAA T T T TGC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T TGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGGCAAC T CGGT A T A T T T T AAAAAGGAA T A T T A T T C - T TGACA T T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CAC T AGC T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T TGCA T ACCCAACAA TGT TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAACCCCCCACCCCACCAAAAAC T AA T AGGT T - - - - - - - - - AA
A T - - AAA T CAA - - - AAAACA - - - - - - A T T T T T TGT AAA - AC T T T T T TGTGAC T AGC T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T C T CA T ACCCAACAA TGT TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T T T T A T T C T TGGC T T T AGGT TGT TGG - - - - AAGT A T T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT - T CAAAGA - - - - - - - ACGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - GT T T ACAAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T C T A T A T A T CAC T AAAAA T AA T T A T A TGAAAA T A TGT AA T T T T T T T AG - - - - - T AAA TGGT A T T T T T AACCA T C T C T T A T T T T - - - T AGGTGT T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGCCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T T AA T T T T T AAACAAA T T T T AGAGCCC - T AGA T AC - - - -
GT C TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AAA T - - T AGT T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T T A T TGGAC - - GAA T A - - - - -
A T - - - - - - - - - GTGAAAACGGA T A - - A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAC T T CC TGT T T CACCGGAAA TGAC T ACA T - - - - - - - - - - - -
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 size: 946bp; fragments: 2057; full length: 0 (>=851.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 946 bp
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 size: 1402bp; fragments: 2001; full length: 0 (>=1261.8bp)
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 size: 910bp; fragments: 2156; full length: 1 (>=819bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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