
Start crop Point End crop Point

MSA length = 878
CC T T T ACCC T A TGT - - - AACAACGGAAGA T TGGGC T T CAA T TGT AGA T T T A T T T AC T A T C T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T A T CCAACAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T AAACAAAC T T T AAA T CA T AACAGAA T AAACAACC T ACAC T A - AC
CC T T T ACCC T A TGT - - - AACAACGGAAGA T TGGGC T T CAA T TGTGGA T T T A T T T AC T AGC T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CACA T ACCCAAAAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAC T ACAC T A T T T ACA T C T - GC
A - - - - - - - - - - - T AAAAC TGGT CAGAAAAACCAGGCC T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - T T T AGAGACACA TGT - AA TGA T T TGTGT CA T T TGT T T T TGACCA - GA
TGGT T T CCC T TGA T - - - - - - - - T AGGT T AA T T TGT CC TGT T T - - - - - - - - - - - - AC T AG - - - - T ACGT CCCAC T AGT CAAC T - - - A T ACCCAACAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - - - GAAACCACCCC T CA - ACAA T A T T T T T T A - - - - - T T T AAAAAA T CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG - T T T AGAGACACA TGT - AA TGA T T TGTGT CA T T TGT T T T TGACCA - GA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGC T CAGT T CAGA TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - - - AAAAACAA T AACG - - AAAAGAC T T AAAGAAC T A T T T A T AAC T T T A
CAGGT T C T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A T C T T TGT C - - - - - - - - - - - - AC T AGCGT C T AAGT CCCAC T AGT CAAGT CGCA T ACCCAACAA TGT T - - - - - - - - - - AGC TGCAACAAAAA T A T T A T CCAACAAAGAAGAC T T T C T AGCACAAAAAAAG - - T AAGAAAAGCC T CC - - AGAAAGC T T A T T AAACCGT C TGAAACA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T A T - - - - - - - - - - - - - AC T AGC T T C T ACGT CCCAGT AGT CAAC T CGCA T ACCCAACAA TGT T - - - - - - - - - - AGC TGCAACAAAAA T A T T A T CCAACAAAGAAGAC T T T T CAGC T CAAAAAAAC T - - AAGAAAAGCC T CC - - A T AAAGC T T A T T AAACCGT T TGAAACA - - G
T T CA T T T AGT CAGT AGAAA TGT T T TGCGA T T ACAA T A TGC T T - - - - - - - - - - T T AC T AGA T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAA T CGCAGACACAACAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAACGGCA - - ACA TGGT TGGGT A TGCAAGT TGAC T AG - AC
CGCAAC T AGAAGA T AG - GGT - - - - TGCGA T TGCGA T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGAAACGGCA - - ACA T TGT TGGGCA TGCGTGT TGAC T AG - GC
T ACC T A T C T CCA T T - - - AAAAA T T AA TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC TGCAACAAAAA T A TGA T CCAACAAAGAAGA T T T T T T AGCACAAAAAACG - - T AAGAAAAGCC T CC - - AGAAAGC T T A T T AAACCGT CCGAAACA - GA
T T T T - CCCA T ACC T AAAAAAAA T A T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCA - A T T CAACAAGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T - - AGAAAAAGCC T CC - - AGAAAGC T T A T T AAACCGT C TGAAA T A - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A TGT A TGTGT CCCAC T AGT CAAC T AGCA T ACCCAACAA TGT T - - - - - - - - - - AGC - - - - - - - AAAA T A T T A T CCAA - AAAGAA T AC T T T T T AGCACAAAAAACG - - T AAGGAAAGCC T CC - - AAAAAGC T T AC T AAACCGT C TGAAACA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAA T CA T T T A T AGAAAAA T - - AC T AGT T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T AC - - - - - AA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGC T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T ACC T AACAA TGT T - - - - - - - - - - AGC TGT CACAAAAA T A T T A T CCAACAAAGAAGAC T T T T T AGCACAAAACGT C - - - AACAAAAGCC T CC - - AGAAAGC T TGT T AAACCGT T TGAAACA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AC T AGC T T C T ACA T CCCAC T AGT CCCCCCGCA T A T T CAACAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCA T CAGT AA T CA T AAAC T AAA T - - - - - - - - - - - T AC T AGC T T C T ACGT CC T AC T AGT CAAA T TGCA T ACCCAACAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACAAACGGCA - - ACA T TGT TGAGT A TGCGAGT TGACGAG - A T
TGCA T T T A T T ACA - - - - GAGT A T CGGT T A T T T T A T T T T AA T AA T AGAAA T - - - - AC T AGC T T C T A T - - - - - AC T AGT CA T C T CGCA T AC T CAACAA TGT T - - - - - - - - - - AGC TGCAACAAAAA T A T T A T CCAACAAAGAAGAC T T T T T A TGACAAAAAAAC T T T TGGACACA T T T C T T AAGAAAGT T T A T T AAAACA T C TGAAACA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T C T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T ACCCAACAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAGGGGGACCC T CA TGGC T CAGT T T C T ACAAGC T C T AA T T T A - GC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T AGC T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCACAGA T T ACAA TGT T - - - - - - - - - - AGC TGCAACAAAAA T A T T A T CCAACAAAGAAGAC T T T T T AGCACAAAAAAAG - - T AAGAAAAGCC T CC - - AGAAAGCA T A T T A - - - - - - - - - - - - - - T A T
CAAA T - - AC T AAA - - - - AAA T T T CCGACA T T T T ACA T T A T T T - - - - - AA T T T - - AC T AGC T T T T ACA T CCCAC T AGT CAAC T CAGT CAGCCAACAA T A T T - - - - - - - - - - AGC TGCAACAAAAA T A T T A T C T ACCAAAGAAGT C T T T T T AGCACAAAAAAAC T - - AAGAAAAACC T CC - - AGAAAGC T T AA T AAACCGT C TGAAACA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - TGT CA T CAGT AA T CA T ACCC T AAA T A - - - - - - - - - T T AC T AGC T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAA T TGT A T ACCCAACAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAACGGCA - - ACA T TGT TGAGT A TGCGAGT TGAC T AG - A T
TGCA T T T A T T ACA - - - - GAGT A T CGGT T A T T T T A T T T T AA T AA T AGAAA T AA - - A T - - - C T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T ACCCAACAA TGT T - - - - - - - - - - AGC TGCAACAAAAA T A T T A T CCAACAAAGAAAAC T T T T T AGCACAAAAAAAC T - - - - AAGAAAGC T CC - - AGAAAGT T T A T T AAACCGT C T AAAACA - - -
T AC TGT T T T T AAAAAAAAAGA T T T AAAGA T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGC T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T ACCCAACAA TGT T - - - - - - - - - - AGT TGCAACAAAAA T A TGA T CCAACAAAGAAGAC T T T T T AGCACAAAAAACA - - T AAGAAAAGCC T CC - - AGAAAGC T T A T T AAACCGT CCGAAACA - GA
T T A T T T ACAAACA T - - - - - - - - - TGACAAA T T T A T T T TGAA T - - - - - - - - - - - - AC T AG - - - C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T ACCCAACAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T TGA T AAAAC T CACCA - TGAAA T T AAAAAA T AAAGT C T AAAGCA - GG
TGCA T T - - - - - - - - - - - - GT T AAC TGA T AACGTGA T T T T T T T AAAGGAAGA T T T AC T AGC T T C T ACGT CCCAC T AGT CAAC T CGCA T AC T T AACCA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAA T T CC - - AAAAAA T T T T T CAAAAAA T T T CGAA T T TGC
T T T T ACCCA T ACC T AAAAAAAA T AAAACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGT T T C T ACGT CCCAC T - - - - - - - - CGCA T A T CCAACAAGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - AAAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 878bp; fragments: 2098; full length: 0 (>=790.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 878 bp
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 size: 1217bp; fragments: 2062; full length: 0 (>=1095.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 1065bp; fragments: 596; full length: 6 (>=958.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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