
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9321
- - - - AAAAA T CAA T A T AAGTGTGT C TGTGTGA T AAA T T AAA T AAAA T CAGACCA T T AAGGACCA T T - - - - - - - - - - - - CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T T CA T AAACAA TGGT T T AAA T CA TGT AGAGT C T CA T AAGT AGACACAAA T
A T T CAAAAA T T ACGA T AGT T T T CCAC T T T T AACAAA T A T TGGAAAA T AAAAC T A T T T AAAAACA T T AC T AAGCAAAAGC T C - - - - - - - - - - GT A T T T T C T TGAA T AA T AGT T T AAAGAA TGT AAGA T CCCA T T AGT AGAAAAGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T ACC T AAAC T C - - - - - - - - - - GT A T C T T C T CAAA T A T T AGT T T AAA T AA T T T AAGAGC T AA T T AGT AAGCAAGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA T T T T C T T AAGT AACAGT CCAAA T AA TGGAAGA T C T CA T TGGT AGACGAGAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T T T T T AAA T AA T AGT T T AAA T AA TGT AAGA T T T CA T T AAAAGACAAGAA T
T T T T AAAAA - T AAGT T AA T T T ACC T A T T A T AA T AAA T T T AGGAAA T T AAAAC T A T T T AGAAA T ACCAC T T T ACA T A T A - T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T AAAAA T T AAGA T AA T T T T CC T T T TGT AA T AAA T T T AGGAAAA T AAAAC T A T T T AGAAACA T T AC T T T ACA T AAAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T AAAAA T T AAGA T AA T T T T CC T T T TGT AA T AAA T T T AGGAAAA T AAAAC T A T T T AGAAACA T T AC T T T ACA T AAAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 9321bp; fragments: 84; full length: 0 (>=8388.9bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 9321 bp
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 size: 10406bp; fragments: 85; full length: 0 (>=9365.4bp)
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TE: ltr_1_family_377

 size: 507bp; fragments: 34; full length: 25 (>=456.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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