
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3355
AGT - - - - - - - - - - AA T AAA T CAA T T T T T T A T T AAAAA T T A T T TGAA T A TGAA T AAAA T T A T A T AAA T A TGT T T T T T C T CA T AAAA T T AAGGT TGCACCAA - - - - - - - - - - GGT CAGCGAAAA T T C T C T TGA T T T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T TGT - - - - - - AA T CAAAGCA T T T T T AC T T - - - - - - - - - - -
- - - A T T T T T TGT AGA T CAAA T CGT A T T T T A - TGAACCACA T T T A T A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T T T T T T - - - AA T CA T T T T A T T T T AAC T AAAAAC T T A - - T A T A T T AGAAAA T T A - T A T A T AAGT A T A TGT T T T AA T A T AA TGA T AAAAGC T CAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCAAC T AA T T T T T T C T T T A T T T AAACAGT T AA T AAAA T AGGT AAAACAAGTGC T T T A T T TGT T A TGGT AACAAAAGAA T C T ACGACC T T T ACACC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCAAC T AA T T T T T T C T T T A T T T AAA T AGT T AA T AAAA T AGGT AAAACAAGTGC T T T A T T TGT T A TGGT AACAAAAGAA T C T ACGACC T T T ACACC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - GTGAA T CA TGT CA TGT CCAA - T AGAA T T T A - - - A T A T - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCAAC T AA T T T T T T C T T T A T T T AAA T AGT T AA T AAAA T AGGT AAAACAAGTGC T T T A T T TGT T A TGGT AACAAAAGAA T C T ACGACC T T T ACACC T AA
- - - - - - - - - - - - - AA T C T T T T T AAAC T T T A - - - AAAA T T A - - - ACA T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCCAAC T AA T T T T T T C T T T A T T T AAA T AGT T AA T AAAA T AGGT AAAACAAGTGC T T T A T T TGT T ACGGT AACAAAAGAA T C T ACGACC T T T ACACC T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T T A T A T AAA T A TGT T T T T T A T T A T AAAGA T AAGGGT T CAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T TGT T TGT AGTGC T TGT AGT A T T T C T - T AAAAC T CGT T CGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACAC T T T T TGT AAA TGTGA T AA T AAC T T A T T AAAAA T T A T T T A T CGAAGAA T AAAA T T A T A T AAA T A TGT T T T T T A T T A T AAAGA T AAGGGT T CAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T T A - A T - AA T A TGT - T T T T A T T A T AAAGA T AAGGGT T CAC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CGT A T T T T T - - AAAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T AC T T T T CGT CAA T CACC T AA TGGT C T A T T AAA T T T T A TGT AGAA TGAAGT T AAGT T A T A T AAA TGGGT T CC T T A T T T T AGAGAGT A - - - T T AGC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCA T - - - - - A T AAAA T A T A T A T A T T T T T A T T AAAGC T T A TGT T T CGT AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA - - - - - - - - GGAGA T C T AA TGAAA T T T T A - T T AAAC T T AA T T A TGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T AAA T AA TGAA T AAAA T A T AC T AAA T AAA T AA TGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3355bp; fragments: 84; full length: 0 (>=3019.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3355 bp
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 size: 4166bp; fragments: 80; full length: 0 (>=3749.4bp)
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TE: ltr_1_family_268
 size: 299bp; fragments: 16; full length: 2 (>=269.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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