
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3562
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T AAAAAAAAAAAAAAAGA T AC T A T T T AAA T AC T AGT T T AA - T AGT T A T A T A T A TGT A TGT ACAGGGT T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - - AAAAAAAAAAGT T A T CGA T - - - - - - T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AAA T T T T T AAA T A T A T C T AAAA T A T A T T CCAGGT A T T T A TGA T CGTGA T T ACC T T AAGAAAAA T AA TGAAAAGCA T AAA T A T T T T A T AAACAAGT T A T - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - AAAAAAAAAAAAA T CC T A T C - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T AAAAAAAAAAAAAAAA T CA T T TGC T - AACAC T T A - T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - AAACAAAAAAAAAA T A T CGT AAA T AAA T T T C T T T C T AGC T T AA T TGT CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAGTGT AAAA T A T A T T T AAAAAA T AA T CAGAA T A T C T ACAA T T A T AGA T AC T C T CAGAA T CA T AA T AA T AAA T A TGAA T A T T T T A T AGAAGAGT TGC - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T AAAAAAAAAAAAAAAAGT AA T CGC T AAA T C T CGA T C TGA - CAA T T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - AAAAAAAAAAA T AAA T AACAA T A - AA T AGT AGT T T AA T CAAC T T A T T T AC T AAAAC T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAAC T T T AAAC T A T AAC T AGAA T ACA T T CA TGA T ACC - - - - - T TGT AAA TGC T T T AAAA T AAA T AACGT ACAACA T AAA T A T T T T A T AAA T AAA T T A T - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - AAAAAAAAAAAAA TGA T CGC T A - - - - T TGA T T T ACGT AAAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T AAAAAAAAAAAAGAACGAAA T CA TGAAA T AACGA - - - - - - GT AA T AAGGAAA TGCAAGAGAA T AAC T TGA T A T AA T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - - AAAAAAAAAA TGT AC T A - - - - - - - - A T T T T T T AA T T AAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - AAAAAAAA T AGT AAAAGAGCAAC T - AA T A T T AA - - - - - - T C TGTGT CAAAACACAAC T T CACAGC T T T A T AAAA T CCGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - AAAAAAAA T AGT AAAAGAGCAAC T - AA T A T T AA - - - - - - T C TGTGT CAAAACACAAC T T CACAGC T T T A T AAAA T CCGT
- - ACGT T T T AAA - - - - - - - - AAAA T ACAGT T AAAACA T T A T T AGGTGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAAGGT T - - - AAAAAAAAAAAA TGT AAGGAA - - - - - - T CA T - - T AA T T C TGT T T T TGT A T T CA T C T CAACAGC - - - - - - - - - - - - - -
C T A TGT A T T AAAACAAA T TGAAAAAGTGT T CAAAA T A T TGT CGA T T T T ACA T ACC T T AAGA T AAACAA T A T AAAA TGT AAA T A T T A T A T AAAAAAA T CA T - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - AAAAAAAAAAAAAAA T AC - - - - - - - - - - T T T T A T CAA T TGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AAA T T T T AAAA T T T A T T T T AAA T A T A T T CAAAA T A T T T T TGA T TGT AAA T ACC T T AAGAAAAA T AA T A T AAAACA T AAA T A T T T T A T AAAAAAA T T A T - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - AAAAAAAAA T AAA T AA T T A T - - - - - - AC T T - - - - - - T C T A T T T T T A T - T AGAA T T A T A T A T T - T T ACA T AA T T AAC
T T AAA T T T T AAAA T T T A T T T T AAA T A T A T T CAAAA T A T T T T TGA T TGT AAA T ACC T T AAGAAAAA T AA T A T AAAACA T AAA T A T T T T A T AAAAAAA T T A T - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - AAAAAAAAA T AAA T AA T T A T - - - - - - AC T T - - - - - - T C T A T T T T T A T - T AGAA T T A T A T A T T - T T ACA T AA T T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGA T TGT AAA T ACC T T AAGAAAAA T AA T A T AAAACA T AAA T A T T T T A T AAAAAAA T T A T - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - AAAAAAAAA T AAA T AA T T A T - - - - - - AC T T - - - - - - T C T A T T T T T A T - T AGAA T T A T A T A T T - T T ACA T AA T T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T AAAACAAAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T AAAAAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - - - AAAAAAAAAAGTGGCAG - - - - - - - CC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT C - - - - AAAAAAAAAGGCAGAGT - - - - - - - - - A T T T T T - - - - GCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - AAAAAAAAA TGAGT AGAGA T T - - - - - AC TG - - - - - - GC T AC T T T T T T A TGAAAC T AAAGA T T - T T C T A T AA TGGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - AAAAAAAAA TGAGT AGAGA T T - - - - - AC TG - - - - - - GC T AC T T T T T T A TGAAAC T AAAGA T T - T T C T A T AA TGGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - - AAAAAAAACA TGT TGCAA - - - - - - - AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - - AAAAAAAAAAAGTGGCAA T - - - - - - GA TG - - - - - - GGAGCGA T CAGACAAAACCAGGT AAA - - T A T A T AAGC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - - - AAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T - - - - - - T CGA T T T C T T AA T A T CAGTG - - - - - - - - CA T T T AA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T AAAAAAAAA TGAAAACGT AC T AAA T AAA T A T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T AAAAAAAA - TGAAAACGT AC T AAA T AAA T A T CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - AAAAAAAAAAAAAAA T AAAAGT T AAA T AGTGT - - - - - - T C T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAGGGT T - - - AAAAAAAAAA T AAGGAACAA - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AGT T AA T AAAAGGT T - AAAAAAAAAGAAACAGT AA TGA T - - AA - - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGGT AAGCC T T - - T T T A TGG - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3562bp; fragments: 167; full length: 0 (>=3205.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3562 bp
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 size: 4497bp; fragments: 167; full length: 0 (>=4047.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2013
 size: 2001bp; fragments: 799; full length: 0 (>=1800.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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