
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1163
T T TGT AC T - - CCCAC T AAA T CCA T T ACAGT T T AAA - - - T T AA TGAGGAAAC T A T AA T TGT A T T AAAA T ACAGGTGA T T T T AA T A T T T AAC T T T T CCGAAA - - - - - - - - - - T T T CG - AAAAA T T AACAAAAAC TGT AAAA T T T T CA T AAGCCA T CGT T T T A T AAAAAGAACAGGA T T TGTGGAA TGT - A T T AC T A T T T T C T T A T T T T AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CG - AAAAA T CA T CAAAAAC TGT AAAA T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - AACGAA TGT TGGT ACC T AGT TGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T - A T - - CC T AC T T A T T CCA T T ACAGT T T AAA - - - T T AACAAGGAA T C T A T AA T TGT A T T AAAA T ACAGGTGA T T T T AA T A T T T T AC T T T T CCAAAA - - - - - - - - - - T T T TGCAAAAA T CAACAAAAAC T A T AAAA T T T T CAAAAGCCACC T T T T T AG - - - - - - - - - GGT A T T T AA T TGA T C T - A T T AACA T A T T CCCAGGGCAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - AGAGC T T AGT - - - - - - - - - - - C T CA T C T CCGA T A T CAGT C
T TGACG - - - - CCAAC TGA T T A T C T T T T AGT T CACA - A T C T T A T AG - - - - - C T A T T A T TGT A T T AAAA T ACAGGTGA T T T CAA T A T T T T AC T T T T CCGAAG - - - - - - - - - - - - T CGCAAAAA T CAACAAAAAC TGT AAAA T T T T CAAAAGCCACCGT T T T AA - - - - - - - - - GGT A T T A T C T A TGGGT - A T T ACAACAC T CGGAC TGCAGAA
T T T A T - A T - - CCCAC T T AA T CCA T TGCGGT T TGT A - - - T T AACAAGGAAAC T A T AA T TGT A T T AAAA T ACAGGTGA T T T T AA T AA T T T AC T T T T C TGAAA - - - - - - - - - - T T T CGCAAAAA T CAACAAAA T C TGT AAAA T T T ACAAAAGCCACCGT T T T AC - - - - - - - - - GGT ACC T - - - - - - - - - - AA T A T TGGACAA T T A T T T T AAAA
C T T A T AC T - - C T T A T T T AA T AC T T A T CGA T T CCAAAA T C T AA TGA - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGCAAAAA T T AACAAAAACAC T AAAA T T T T CAAAA T CCACCGT T T T AC - - - - - - - - - GGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T AA T T T C T T AA T AAA T AC T AAAC TGT AC TGAAA T - T AA T A - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CG - - AAAA T CAACAAAAAC TGT AAAA T T T T CAAAAGCCGCCGT T T T AC - - - - - - - - - GGT AC T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGACAAAAA T CAACAAGAAC TGT AAAA T T T T CAAAA T T CA - - - - - - - - CGA TGA T AGT T A TGT CCAC T T TGT T T A - - - - - - A T T T T A TGACAC T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CG - - AAAA T CAACAAAAAC TGT AAAA T T T T CAAAAGCCGCCGT T T T AC - - - - - - - - - GGT AC T T T T AGAA - - - - - - - - C T ACACACGAAA T T T AAAA
GT T AAAA T T T CC T AGCGGA T - T C T AGCGGT T T T T AAA T T T AA T - - - - - G - C T A T AA T T A T A T T AAAA T ACAGA TGA T T T T - - - - T T T T AC T A T T CCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGCAAAAA T CAACAAAAAC TGT AA T A T T T T CAAAAGCCA T CGT T T T A T - - - - - - - - - GGT A T T T A T TGGA T CCGA T T T C T ACAGAC TGA T T C TGGAG
T T T A T - A T - - CCCAC T T AA T CCA T T ACAGT T T AAAA - - T T AA TGAGG - - - C T AC - - - - - - - T T AAAA T ACAGGTGA T T T T AA T A T T T T AC T T T T CCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - A T T C T AGT AA T T C - A T T - - - A T T T A T T AAA T T T AA - -
T T CGT A - - - T TGT AGAA T A T T T AC T T TGGT C TGGA - AA T AGAAA - - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGT CAAAA T T AACAAAAAC TGT A T CAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - GGT AC TGT A T T T A T T T - - - - - - - A T T T CA TGA T ACAAA T A
T T T A T A - - C T CGCA T T AAA T A T C T CAGAAC T CGACG - - T CAA T AGGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T A - - - - CCCA T T T AGT T CA T T ACAGT C - - - - - - - T T AA T AAGGAAAC T A T AA T TGT A T T AAAA T AAAAGTGA T T T T AA T A T T T T AC T T T T CCGAAA - - - - - - - - - - A T T CGCAAAAA T C - - - AAAAAC TGT AAAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - AA - TGCA T T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T C - - A - - - T TGAAAAAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - T A T T AAAAA - - AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CGCAAAAA T - - AAAAAAA T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCAA T AAA T AAAAAC - - - - - - - ACCA T A TGA TGCAAGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGCAAAAA T C - - - AAAAAC TGT AAAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - AA - TGCA T T T AC T T TGT T A - A T T AC TGTGCCACAAAA T AAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TG - AAAAA T CAACAAAAAC TGT AAAA T T T T CAAAAGC T ACCGT T T T ACGAGA T T AACGACAC TGT T CGT T C TGA - - - - - - A T T T T A T AA T T CAAAA T
T T T A T AAC T C T T CAGTGGT T T CAAA T T TGT C T AACA - - T CAA TGG - - - - A T T A T AA T TGT A T TGAAACACCCGTGT T T CCGA T ACGT TGTGC T T C TGAAA - - - - - - - - - - T T T CA T AAAAACCAACAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - AAA - - - - - GA TGT T C T T T - - - - - - - - - - - - - AGA T CC TGA T T T T AACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA T AAAAACCAACAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - AAA - - - - - GA TGT T C T T T - - - - - - - - - - - - - AGA T CC TGA T T T T AACA
T - - GCA - - T CC T TGC T TGGT T TGT T AGA T T C T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGCAAAAAGAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - AAAA T AA T AA T A T T CAAC T AA T T TG - - - - - - GA T T T CCAAACA T AAAA
T T CA T A - - T T C T CAA T T TGT T T AGT T T AGT T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGCAAAAAGAAA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - AAAA T AA T AC T A T T CAAC T AA T T TG - - - - - - GA T T T CCAAACA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - GA T A T A T CGA T AAC T AG - - - - - - AA TGGGTGAC T T T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CACAAAAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - GGTGT TGT CG - - - - - - - - - - T T T A T T A T T T AAAA T T AAAC
- - - A T A - - - - C T CA T T T AA T T T TGT A T AAC TGAGACC T T AAA T AAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - GGT AGT AAACAAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T CAAAAAACAACAAAAAC T A T AAAA T T T T CAAAAGT CAC TGT T T T AC - - - - - - - - - GGT AACCAAACCAAAAG - - - - - - GGA T T A T TGGAGAAGGG
T TGA T A - - - - T T T ACGT AGC T T CACAGGGT TGGGA - - T T T AA T - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T CAAAAAACAACAAAAAC T A T AAAA T T T T CAAAAGT CAC TGT T T T AC - - - - - - - - - GGT AACCAAACCAAAAG - - - - - - GGA T T A T TGGAGAAGGG
T T T - - - - - T T T T CA T C T T A T T CA T A T T AGGTGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGAAA T AA T AAGGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAG - AA - GT CGT T A T T T AGA TGT - - - - - - - ACA T AAAAAA TGAAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AA TGTGACA T AA T T T A TGT - - - - - - - GT CC T A T AA T TGCAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T AA TGTGACA T AA T T T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1163bp; fragments: 48; full length: 0 (>=1046.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1163 bp
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 size: 1537bp; fragments: 14; full length: 0 (>=1383.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 784bp; fragments: 47; full length: 0 (>=705.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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