
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7175
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T T AAC T T A T T T AA T A TGAAAAA T - T AA T AAAAA T T T T T T - T ACA T A T T T T T A T AAAGT T - - - - - - - GT T T - T T T TGT T CA TGAGT T A TGT CACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T TGAAAA T AAC T AAAAAACAAA T A T A T AA T T A T T A T CCGGAAGAA T C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA TGT AC T T A T C T A - T AAAGAAA T T - - - T T AAAAAC T T T T T - - - - - T A - - - - - AAAAAA T CC T A - - - - - - - - - - T AA T T CCACCAGGGT T T TGGTG
- - - - TGT AA T TGAA T AAAAAA T AGA T A T A T AA T T A T AA T C TGGAA - - - CC T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T TGAAGACAAACAAAAAA T AAA T A T A T AA T T A T AA T C TGGAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T AGT AAAAAAA T T CAGT TGAA T A T T T T T T T T ACA T A T - C T CAAGGAAC T C T A - - - - A TGT - T T AAAACGGT T AGT C T T T CAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T A T T T T T A T A TGT AAACAAAAAAA T T T A T T AAAAA T T T T T T T T ACA T AGT - - - - - - - - - - - - - - T CCGA T T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T AAAAA T AAA T T AAAAA T AAAA T T A T AA T T A T A - - - TGAAAAA T T C T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A TGT T T AC T T A T T TGA T AAAAAAAA T T T A T T AAAAA T T T T T T T T ACA T A T T C T T AAAA T A T T C T A T C T AGT T T T T T AAC T A T T T A TGTGGT T T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A TGT T T AC T T A T T TGA T AAAAAAAA T T T A T T AAAAA T T T T T T T T ACA T A T T C T T AAAA T A T T C T A T C T AGT T T T T T AAC T A T T T A TGTGGT T T AA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACA - - - - - - - - - - - - - T AAAGCAAA T T AA T T AGAAC T ACA T T C T ACGT AGT C T T AAAAA T T CCCA T C T AGA T T - - - ACGC T A T AGAAAGA TGCG - - -
CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGC T A T AA T C T TGAAAAA T C T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T TGAGAA T AAA T AAAAAA T AA T T A T T T AA T T A T AA TGTGGGAAAA T C T CCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A T A T T T AC T T C T T T AA T AAAACA T A T T T A T T AC T A T T T T A T T T T A TGTGT T CA T AGAAAA - T C T A T T T AGT T T T T T A TGT AAGACAA TGA T T TGA T A
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 size: 7175bp; fragments: 561; full length: 0 (>=6457.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7175 bp
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 size: 8495bp; fragments: 526; full length: 0 (>=7645.5bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_23
 size: 230bp; fragments: 38; full length: 31 (>=207bp)
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Before TEtrimmer 230 bp
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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