
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7385
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T T A T T CGT AC T T T - - - - - A T T T T T CAAA T CACC T T T C T A T T A T AA T T AAA T T CAAAA T AGGTGT A T T T T AAC T AA - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CAAAACAGT - - - T A T C T T T A T T T AAAAGCAA T C T CCCAC T T T A T T T AGCAAAA T A T CC T AAC T - - - - AAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CAAAACAGT - - - T A T C T T T A T T T AAAAGCAA T C T CCCAC T T T A T T T AGCAAAA T A T CC T AAC T - - - - AAAAA T T
GAAAC T A T T T CAAGAAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCAA - - - - - - - AAA T T AC T T T ACA - - - - - - - C T AAA T T AAAAA TGAA - - - TGT T T AA T T AA - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CA - - - - - - - - - AAAC T A T - - - - - - AAAA T AA T CGC T AAC T A T AA T T AA TGAAGT C T T T T T ACC T - - - AAAAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CA - - - - - - - - - AAAC T A T - - - - - - AAAA T AA T CGC T AAC T A T AA T T AA TGAAGT C T T T T T ACC T - - - AAAAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CA - - - - - - T TGC T T T T A T T A T T T - AA T T T A - - - - - C T A T T T T A - - - - A T AAA T AA T T T T T AC T T T T - GT ACA T T
- - - - - T AA T T CAGGAAAAA T AA T A T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CA - - - - - - T TGC T T T T A T T A T T T - AA T T T A - - - - - C T A T T T T A - - - - A T AAA T AA T T T T T AC T T T T - GT ACA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CA - - - - - - - - GAAGAAG - - - - - - - AA T T CA T T T TGAAAC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CA - - - - - - - - GAAGAAG - - - - - - - AA T T CA T T T TGAAAC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CAACA - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - T A T T A T T - - - - T AGT T T T A - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T T T AAAACGT A
AAAAGT A T T CCGT AAA - - - - - A T T T T T A T T T A TGA T T T - - - - - A T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CAACA - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - T A T T A T T - - - - T AGT T T T A - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T T T AAAACGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CAAA T CAA T T T AAAACA T T A T T T AAGT AA T C - C T C T T T T T T TGT T T AGCA T A T ACCC T ACA T CA T T AGAGAA T C
AAAAC T A T C T CAAAAAAAA T AA T T T T T A T T T A T AA T T T TGCAAA T T T C T CAAA T T AC T T T T C T A T T A T AA T T AAA T T CAAAA T AAA T A T A T T T T AA T CAA - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CAAA T CAA T T T AAAACA T T A T T T AAGT AA T C - C T C T T T T T T TGT T T AGCA T A T ACCC T ACA T CA T T AGAGAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CAACAGC T CAA T TGA T ACAAC T AGT T AA - - - - - - - - - - - T T T T T TG - - - - ACAAAAA T T A T T T ACC T TGGAACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CAACAGC T CAA T TGA T ACAAC T AGT T AA - - - - - - - - - - - T T T T T TG - - - - ACAAAAA T T A T T T ACC T TGGAACA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAA T C - - - - - AA T T A TGT T T AAC T AA T T ACA T A T A T C T T - - - - - - - T T
AAAAC T A T T T T AAAAGAAA T AA T T T T T T T T CA T AAAA T TGTGAA T T T C T T AGA T T CC T CA T C T C T T A T A T T CAAAGGCA T AGT AAACA T A T T T CGGT T AA - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAA T C - - - - - AA T T A TGT T T AAC T AA T T ACA T A T A T C T T - - - - - - - T T
AGA - - T A T T T CAAAA - AAA TG - - TGCCGTGT T C - - - - - CACAA - - - - - - - AAAC T A T T T T T T T A T T A T AA T T AAA T - C - - - A T AAA T A T A T T T T AA T T AA - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CAACA - - - - - - - - - - T AC T - - - - - - - - A T TGAA - - - - - - T A T T T TG - - T AA T AAA T A T T A - - - - - - - - - - GTGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CAACA - - - - - - - - - - T AC T - - - - - - - - A T TGAA - - - - - - T A T T T TG - - T AA T AAA T A T T A - - - - - - - - - - GTGAA T T
- - - - - - - - - T CAAAA - - - - - - - - - - - T A T C T A T AA T T T - - - - - C T T ACCC - - - - - - - - T T T C T A T T ACAA T T AAC T T CAA T A T AAA T ACA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CAAA TGAA T - - AAA T T C T T A T C T AGGGT T T C - - - - CAAGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AGAAC T AAGGGA T ACA T CCC T CA T CAAA TGAA T - - AAA T T C T T A T C T AGGGT T T C - - - - CAAGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAGT T
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 size: 7385bp; fragments: 35; full length: 0 (>=6646.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7385 bp
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 size: 8944bp; fragments: 35; full length: 0 (>=8049.6bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_182

 size: 302bp; fragments: 19; full length: 3 (>=271.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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