
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4314
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCAGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGGCGGAC T T T AAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA T T - - - - - - GT T A T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGGAGA T AAA - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - A T C TGT A - T CCAA - - - C TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA T - A T A T T T T T T A T T A T A T T T T C TGT T T TGT T T CAGA T AA T A T T T T T AAAA
TGGT AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T TGAAGGT T A T C TGT T AGT
CGAAGAGAGAGA T - AAA T AA T - - - - - - - T T T C T A T A T AC - - - - - - - - - - T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA T - A T A T T A T T T A T T A T A T T T T T T A T T T T AC T T T AA T AAA T TGT T A T A T A T
TGT T AA - - - - - - - - - - - - - - CA - - T T T A - - - - - T TGT - - - - C T T - - AGC T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAA T TGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAA TGGCCACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGCC T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T AAACGAAC T AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - A T AAACAA - - C T AAA T T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T A T A T AAAGAAAGC T T ACAAC T T T A T T T CA T T AAA T AA - - - - - AA TGTGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAGT - TGT T A - - T A T AA T ACCCC - - - - - - - GGCCAAGC T T T T A T T T T T A TGA
TGT CC T T CAA T AC TGGGACGT AA - T T CA T T T CA T T T TGCAA T T T - - - C TGTGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T C T AAAGGAC TGT CGA T CGC
GGA TGCA TGAGAC T CCGGC T T A - - - - - - CCACA TGA TGT AA - - - AAA T A T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAACA TGACA TGT T AGAAAAGA - - - - T A - - - - A T T A T A T C - - - - - - - - - T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAC - - - - - - - T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T AAAAAAAAAAGACC T A T A - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - CA - - - - T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC - - - A T T TGAAAAA T T - - - - - - - - A T
TGACA T T TGAAAGT T ACA T ACA - - - T CA - - - - - ACA TGT A - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TG - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC TGA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - A T A T T T T T T A T T A T A T T T T C TGT T T TGT T T CAGAAAA T A T T T T T AAAA
AAA T AAACCAAA TGCGAAAA TG - - - - T A T T T CAA T A T ACA - C T T - - ACA T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - AC T C T A T T T T T T A T A T TGC T T AAAAAACGAAA T C T C T AG
T AGT A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T TGAAGGT T A T C TGT T AGT
AGA T AAA T AACGAGA T T TGGT - - - - - T A - - - - - A T AAA T A - - - - - - - - - T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGGGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAG - A T A T T A - - TGT T CCC T T T - - - ACC T T AC T T CA T CAGC T - - GT ACA T AC
C T AGAAA TGAAGGA TGGGCA - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - C TGACAACAC TGGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CACAAA T AA T T T T T C T A TGG
CAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGGGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAC - A T A T T A T C T A T T - - - - A TGT T A T - T AAGT T T A T T AA T T ACACGTGT AG
AAAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGT AAGTGCC TGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCCAAAAGT T - - A TGT CAAC
CGACAGGT AAAAGAAA T C T AGA - - - C T A - - - - AGT A TGT CA T T T AG - - - T TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA T T T A T CGTGAA T AA T A T T T T T T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T
AGCCGAAA T AGA T AAAA T AA T - - - - - - - T T T C T A T A T AC - - - - - - - - - - T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA T - A T A T T A T T T A T T A T A T T T T T T A T T T T AC T T T AA T AAA T TGT T A T A T A T
TGT AAAA TGT AGA TGAA TGT T A - - T T T A - - - - - T TGT T T CA T T T - - A TGT TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAC T T AA TGGGT TGT - - - - - - - -
- - - - - - AGGT TGT AAACGAACAA T T T CA - - - - - T T A T A T T T T T T AAAACC TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T T CGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T AAGT T AAACCA T - - - -
T AGAAGAAGA T ACAAACAAACGGC T - CG - - - - AC T A T ACA - T T CAAACCC TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T T CGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGT A T A T C T A T C TGT A T A T
TG - - - - - - - - T ACGGACGAA T AAC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACC TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T T CGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T CA T CCAAA T T TGACA T T
CGT CACAGGTGA T AAACGGCCAAC T - - G - - - - - T TGTGT A - T T - AGACA T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T T CGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T TGGGGT T A T T CC T AA T T
C T A T C T A TGGT C T A TGA T CACA - - - - - - T CACA T T A TGT A - - - - - - - T T A TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT TGCGGGT AGCAA T T AGGCAC
AAAAA T AAAGAAGAGCAAGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T C TGTGGCGGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAC T AAA T C T - - - - - - - -
T A T CAGAAAAAA T T A T AA T ACA - - - C TG - - - - - T T A T ACC - T T T CA - - - T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAC - - - - - - - T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGT AAGAAAAACAGCA T T AA - - - - - T AC T T CA T CA T AAA - T T T AA - - - A TGTGGCGGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACA T
AA T T AAACGAAC T AAAAAGT - - - - - - - - - - - - - A T AAAC - - - - - - - - A T T TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCCAAAAA TGCAA T C T CC TG
AAA T AAA T AAAC T AAA T AA TGAA - T C T A T TGCACCA TGAAGT T T AGAGCA TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CC T A T T AGGT T A - - - - - - - -
CAGAA T A T AGAAGGCCAAACCA - - - - T A - - - - - T T A T T CAA - - T AAAGT C TGTGGCGGAC T T CCAAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGA T AA T A T AAACA T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT - - - - T C T CA - - - - - - - - - - - - - AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - AGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T AAA T T AA T T T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGAC T T AA T T A T T T AGTGTGCC T AA T T TGC T ACCCGCAACGGCCACA T T CCACGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA T A TGAAAAA TGAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T AAAAAAACGACGAGGAGG
T AA TGACAAAAC T T A T T TGA TGAC - - - - - - - - - C T T AA TGT - - - - - TGT A TGTGGCAGAC T T CCGAAGGT AGCAAGTGCCCGCCACAGA T TGGT TGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAAGAAA T AAA T A T AAGT
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 size: 4314bp; fragments: 264; full length: 30 (>=3882.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4314 bp



0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
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 size: 4615bp; fragments: 264; full length: 28 (>=4153.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 5033bp; fragments: 7444; full length: 1 (>=4529.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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