
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9513
- - - - - - TGT AA TGTGT AAAAAAG - - - - - - - - GT C T CGA T AGA T CGA T T AGAAGGGCC TGC T T TGA T T T A - - - - - T AGT ACAAAAAAAGA - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - AAGCA T T T AAAAGA T C T T A T C T T T CACACAGA T A T CA TGAA T TGCGACA T T - - - GT A T AC T CAC T CAA T AA T T AA T T T T T A T A T AAAA T AGGT CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCAAGCA T T T AAAAAA T AGTGA TGT T TGCACAAAAACC T TGAA T TGGTGCAC T AAGGT AGA T ACA T T AA T CAACAAC T T CA T ACAACCGGCCAA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCAAGCA T T T AAAAAA T AGTGA TGT T TGCACAAAAACC T TGAA T TGGTGCAC T AAGGT AGA T ACA T T AA T CAACAAC T T CA T ACAACCGGCCAA T CA
T TGC T T T A T AAAGTGT CAAAAAGT A T A T T T TGT T T CGAAA T A T TGA T T AAAAAAGT T TGC T T TGA T T T AA T T AA T AA T ACAAAAAAA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACCAAGCA T T T - AAAAA T AGTGA TGT T TGCACAAAAACC T TGAA T TGGTGCAC T AAGGT AGA T ACA T T AA T CAACAAC T T CA T ACAACCGGCCAA T CA
T TGC T T T A T AAAGTGT CAAAAAGT A T A T T T TGT T T CGAAA T A T TGA T T AAAAAAGT T TGC T T TGA T T T AA T T AA T AA T ACAAAAAAA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGC T T T A T AAAGTGT CAAAAAGT A T A T T T TGT T T CGAAA T A T TGA T T AAAAAAGT T TGC T T TGA T T T AA T T AA T AA T ACAAAAAAA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGC T C T ACAAAA TGT CAGCAGA T A T A T T T TGA T A TGAAA T A T TGGT TGA T AAAGT T TGT C T T AC T T TGGT T AA TGA TGAAAAAAGA T A T T T T - - - - - - - - - - A T T ACAAACA T A T AGAGAA T AGCGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 9513bp; fragments: 1291; full length: 0 (>=8561.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 9513 bp
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 size: 10126bp; fragments: 9324; full length: 0 (>=9113.4bp)
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TE: ltr_1_family_151

 size: 288bp; fragments: 20; full length: 19 (>=259.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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