
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5059
AGT T T T A - T A T T T A TGT CAC T CC T T CAA T CGGAAAAACC T T AAA T CA TGGTGT CAGAGCCA TGT T AAAAACA T TGT T T AA T T AA T T T ACA T T T T A T T A T T - - - - - - - - - - T T TGT A T ACC T T A T T AAAAA T A T AGAGT T T TGAGGAGA T T AAC T T ACACAGT T C T T A T AAA T T A T T T A T A T CGT TGCACC TGAACACA TGT AAGAGAA TG
AC T CG - - - - - - - T A TGA T A T C T T T T T TGGTGA T T TGGT T TGGAGACGT AA TGT CAGAGCCA TGT T AAAAACA T TGT T T AA T T AA T T T ACA T T T T A T T A T T - - - - - - - - - - T T TGT A T ACC T T A T T AAAAA T A T AGAGTGT TGAGGAGAC T AAC T T ACACAGT T C T T A T AAA T T A T T T A T A T CGT TGCACC TGAACACGT A T A - - AGGT C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT AA TGCA T T AA - - - - - - - - - - - - - - ACGCACA T A T A T AGGAAGA T T
AA T T ACAA T A T T T A TGA T A T A T T T T T CAGAAAAA TGT A T T T AAAGT CC T T T AC TGGAGCCA TGT T AAAAACA T TGT T T AA T T AA T T T ACA T T T T A T T A T T - - - - - - - - - - CCAC T A T A T C T CA T T AAAAA T A T AGAGT T T TGAGGAGA T T AAC T T ACACAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T ACAA T A T T T A TGA T A T A T T T T T CAGAAAAA TGT A T T T AAAGT CC T T T AC TGGAGCCA TGT T AAAAACA T TGT T T AA T T AA T T T ACA T T T T A T T A T T - - - - - - - - - - CCAC T A T A T C T CA T T AAAAA T A T AGAGT T T TGAGGAGA T T AAC T T ACACAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAACAA - - - - - - - - - T A T T T T T CCCGCGA T A T C T CCC T AA TGGT TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGGCAA T ACCA T A T AAGGCGGCAAGT TGT T AGT AGA T T AA T T T ACAC - - - - - - - GT AA T TGA T T T A T AGT T T ACAA T C T AA T TGT T T A T AA - AAGT A T
AGC T C TGGTGT T AA TGA T A T T T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT CAGAGCCA TGT T AAAAACA T TGT T T AA T T AA T T T ACA T T T T A T T A T T - - - - - - - - - - T T TGT A T ACC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGA T AGT CACC T A T T A TGTGT T T CCCA T T AAAA T - - - - - - GAAGACAAA TGT CAGAGCCA TGT T AAAAACA T TGT T T AA T T AA T T T ACA T T T T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT T A T AAA T T A T A T T CGT T A T CGT ACCGA T A T ACA T A TGAGCGT CC T
T C T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAGT AAAA T AAAA T A T ACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT A T ACC TGA T T AAAAA T A T AGAGT T T TGAGGAAG - - - - - T T ACAC TGT TGT T A T AAA T TGT T T A T AAAA T AGCAGAGACA T CCACA T AACAGAAC T
AAC T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAAAACAA T CCGGAGACA T AC TGT CAGAGCCA TGT T AAAAACA T TGT T T AA T T AA T T T ACA T T T T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5059bp; fragments: 221; full length: 2 (>=4553.1bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 5059 bp
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 size: 5348bp; fragments: 187; full length: 2 (>=4813.2bp)
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TE: ltr_1_family_506
 size: 5732bp; fragments: 116; full length: 7 (>=5158.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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