
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11421
- - - - - - - - - - - - T T T AACA T A T AA TGC T A - - - - - - - - - - T AAAA TGTGGA - - - - - - - - - AA T T T T T AGA T T AA T T T AAA T AA T AAAA T T AAACGAA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - GT T T AA T T - - - - - - - - - A T T T T T T A T - - - - - - - - T T AA T AAA T A T T T T TGGA T T TGT C T TGA T C T AA - T T AA T T T T TGACAAA T T T A T T A T AA
T AGT C T T T CC T TGT T AGA T T ACA T TGCCAAAA TGAACAA - GAAA T T T - - - T T A T T T AAAAA T T T A T AGA T TGA T T T AAA T AA T AAAA T T AAAAAAA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - CA T T A T T CAA T T T CA T AAAAAGT T T C T TGGGT T T A T T T T T T A T AAA T T T T T T T AAA T T TGA T T TGA T C T AA T T AAC T AC TGAGT AAA T A - - - - - - - -
T AGT C T T T CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGGGTGTGAGCGTGT A T A T - - - AA
T AA T C T T CC T C T T T CGAA T TGT A T AGC T AAGA TGGT CCAAA T AA T T T - - - T T A T T T AAAAA T T T A T AGGC TGA T CAAAA T AC TGAAA T T AAAAAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACA TGA T T T AA T T T AA T AAAAAA T T T T T T A T A T T T A T T T T T AA T AAA T T - - - - - - AA T C T A T T T TGA T C T AA T T AGAGAA T T AGT ACGT AGA T - - - AA
T AGCC T T A T T C T T T T AAA T T A T A T TGC T AAAA TGAACAAAAAAA T T T AAAC T A T T T AAAAA T A T A TGGA T TGA T T T AAA T AA T AAAA T T AAAAAA - - - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA TGA T T T AA T T T AA T AAAAA - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT T T T T T T CGT - T AAA T T A T A T T AC T A T AAGGAACGAACAAC T T AAGA T T A T T CAAA - - T T T A T - - A T - - - T T T AAAAAA T AAA T T T CAAAAAA T TGA - - - - - - - - - - T T ACA TGA T T T AA T T T AA T AAAAA - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T AAAA T TGT C T T - - - - - - - T T T AAAAC TGAA T T AA - - - - - T C T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - A T C T AA T T T AGAAAAA T AC T T T T T A T A T T T T T T T T T AA T - - - - T T T T T T AAGT C TGGT T TGGT C TGA T T TGTGT T C T AGTGT T T AGGGT AC - -
- - - - - - - - - - - - T A T AAA T T A T A T - - - - - - AA T AAACAAAAAAA T T C - - - T T A T T TGAAGA T T T A T AGA T TGC T T T AAGTGACAAAA - - - - - - - - A TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGGAAGAAAAAAACA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T A TGACGT AAGT - - A TGAAAAA T T T T T T A T A T A T A T A T T CAA T AAAC T T T CCGAAAC TGGT T T C - - - - TGAC TGAGCAACAGGT T AA T A T AA T A T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - A T A T T T A T T T T T AA T CAA T - - - - - - A T A T T TGT T T T A - - A T AA T AAA T T AA TGAA T CGGTGT A T T A TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 11421bp; fragments: 175; full length: 0 (>=10278.9bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 11421 bp
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 size: 12441bp; fragments: 174; full length: 0 (>=11196.9bp)
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TE: ltr_1_family_49

 size: 272bp; fragments: 54; full length: 0 (>=244.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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