
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5594
AAGGGTGCC T CA T TGT CAGT A T T T T TGTGGGTGCCAGT T AC - - T T T ACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAA T AC T CA T T T A T AAC T TGACC T CAAACCAAGAA T AAA - - T T T AAAAAAA 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 A T A T A T A T A T AAC T ACA 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 A T T T T T T T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - T T T TGACGT T T A T T AAA T T T T T C T T T A T T T A T AA T T CA T T T T C T AGA - -
A T AAAGAAAAA T A T A T AA - T AAACGGT CAAAAAGAGACAAA - - T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A T A T T T T T T T AAA - - - - - - - - - - - GGT T TGAGT CAAGT T AAA TGAGT A T T T T T T AA - AA T T CA T T T T C T AAAGA
AAAGA T AAAAAAA T T TGGAAACAC T T A TGAGCA T AA T T CCA - - T T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGGA T A T ACACCGT CAAAAAAA T A T TGCAGCGGAA T T AAA T T TGCGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T A T A T AAAAC TGAA T AAA T A T T ACA T T AAAA T T - - - - - - - T AAAGA
AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - A T ACAGAGAGGT T C T AGAAAA - - CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T T T T T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T T TGACGGT CCGT T T T CC T CAGT T T CA TGT C T - AAA - G
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C TGT T AGGT T A T T TGGGAA T AA T A T AG - AA T A - - T T T T T T AAGT A
AA T T T T A T T T - - - - - - - - - - AAA T T T T CAAAC T T AAA T AAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A T A T A T A T A T A T AA T A T T AAA T T T A T A T A T A T T A T A T A T AAA T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T T T T T AA T TGGT AGAAAAACAA TGA TGTGCAAAAAA T - - AGGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A T T TGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T CA T AAA T C TGTGT A TGCGCCCCC T AGT T CAAA TGCA - - T AGAGA 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 A T A T A T A T A T A T AA T A T T AAA T T T AGT T T T AC T A T A T AAAAAGT T A T A T AA T T C T T AGT A T CGT T C T C TGAAGT
AA T T A T A T AAC T T T A T T T A T A T ACGT AAAAC TGCAAGAAAA - - T T TGT 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 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - T C T AAGCA 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 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 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 ACG - - - - - - AAA T C
AA TGT T ACCC T AC T T T AAGT A T AGC T TGGGGT T CCGCAA T T T A TGTGCC 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 A T A T A T A T A T A T AA T A T T AAA T T T A T A T A T AAAACGC T T AAACAAACAAAACCAGCAA - - - CA - - - - - CGAAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAAA T C T CA T T T T T T T C T T AA T CCGCGGT T T T T T A T T C T AACGGA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCGT T CGT T CC T AAAAAAG - - - - - - - - - - - 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCAA T AAGT CGC T T T AAA T AAA T T T AAAGA T T T T CAGGT A T AA T CGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T AAAA T AACA T A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGT CC T CGT A T AAGCA T T T C T T T T C TGG - - - - - - - - - - - - - - - - GA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAGAAAAG - - - - - - - - - - - - - - AGA T T T A T A T 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 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T AGT T C T AA T T T AACGAC T T A T TGC T AA 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 A T A T A T A T A T A T AA T A T T AAA T T T AGGGTGT CCAGAAA T AGGCAAGT A T T T T AAC 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 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 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 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T - - - - - - - - - - - - T T AAC TGC T A T T T T TGAAGT - - C T T T T - AAA - A
AGCCGT A T - A T T T T ACGGGCGTGT A T A TGAC T A T T AACA T A - - T C 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 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 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 A T A T A T A T A T A T A T AA T A T T AAA T T T - A T A T A T A T A T A T A T AAA T A T A T A T A T T T T T T AAA T T CAC T T T T T A T AAA
AAAAA 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 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 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 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 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 AA T A T T AAA T T T - T CA T A T ACACGCCCGAAAA T A T ACGGC T CGGAAA T T - - T T T C T T AAAGA
AA T AGCAGT T AAA TGGCAAGAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CC T - AA 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 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 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 A T A T A T AA T A T T AAA T T T - A T A T A T A T A T A T A T AAA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - - - - - - - A
AAGA T T T CGAC TGGAGGTGCAGA T T T C T AAA T T T A T TGT CA - - CC TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGCCA T T T T A TGCAAGTGAAAAA T A T C T T C - - - - - CG - - - - - T AAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A T A T A T A T A T A T AA T A T T AAA T T T A T A T A T A T T A T A T A T AAGT TGAAGT T T T T CCG - - - - - - - - - - - - - - - - GA
AA TGGT AGCAGGA TGT 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 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 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 A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T C T TGCAAA T T T T TGCGTGCA T C T A TGA - - - - - - - - - - - - - T A TGT 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 A T A T A T A T A T A T AA T A T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACA T CC TGC T ACC - - - - - CA - - - - - - - - - - -
AA T C T TGCAAA T T T T TGCGTGCA T C T A TGA - - - - - - - - - - - - - T A TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGCA T A T C 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 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 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 A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CAGCAA T T T A T T TGAA T T TGT C T TGT - - - - - CA - - - - - - - - - - -
CA T A T AAC T CA T A TGT ACGACAAGACAAA T T CAAGAA T AAAAA TGGGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A T A T A T A T A T A T AA T A T T AAA T T C - T T CCGAGGA T A T T T C T T T A T A T C T CACCCC TGAAGT - - T TGT T - - - - GA
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 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 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 A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAA T AAAGGAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAA 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 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 A T A T A T A T A T A T A T AA T A T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - -
- AAAA 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 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 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 A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAC TGT T T C T T TGT CAACGT A T T CAC T AAAC T ACAGGCA T AA T CAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 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 A T A T A T A T A T A T AAAACACAA T C - A TGAC T AA T AAGAC T ACGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GCA T T TGA T T T T T CA T T AAGCCGTGT CCA T CA T TGT C - - T ACGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T AGA T T AACACA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGGA T A T A T CCACAGAAA T A T T A T T T CCA T T T T - - T T T T T - - - - GA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGCGTGGT C TGG - - - - - - - - - - - - - AAA - -
GA TGT T A T T T A T T T ACCAAAAGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGCGTGGT C TGG - - - - - - - - - - - - - AAA - -
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 size: 5594bp; fragments: 194; full length: 0 (>=5034.6bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5594 bp
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 size: 5915bp; fragments: 192; full length: 0 (>=5323.5bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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