
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6100
T CGCAA T C T C T TGACAA T AAAAA TGT T T ACAGGGTGCC - - - - - CA - - - AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACAAGT AGCA - - - GCGACCACA TGT T T AC T AAACCGT T ACAAAAAA T AGT T
ACGGGA T C T T AGTGGAACAAAA - - - - - - - - - - T T C T T CA T T AAA T - - - A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGT CCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T A T T T TGGT - - AAAGT A T CGACAC T T T AAAA T - T TGA T AAA T A T A T T AA
AA T AAA T T T T A T TGGGA T A - - - - - - - - T ACA T TGT T T C T T - - - AACACAC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CCCGAA T T T TGGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T C T CCGT T A T - AA T AAA T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T AGGT CC T T T AAAA T CAAAA T T T T T AC T A T AA - CC TGACGAGA TGT AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T A TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T T CGCCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAC T ACA T A TG - - - - - - - - - - - - - - T C T T CGAAA T - TGT T C T AAAAAA T A T A
T - - - - A T T A TGT TGAAA T AAA T A T A T T CACCC TGT A T CA T - - - AA - - - A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAA T A T C T T - - - T T T T T T T CA T C T C T A T AAAAC - T C T CC T ACCAA T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - GA TGAGT C T A - - CACAACC T T T CA T - - ACAGGCAC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGCACA T AAA - - - GCA T C T AAAAA TGT A T T AAA T - T CA T ACAAA T AC TGAG
AAAC - AC T T T T C T CA - AA T T A T T T A T T T T A T T A T T T T T C T - - - CA T ACAC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC - - T T T T T A T T AAAAA TGT AGA T C T ACAAA T TGT T A T TGA T T T C T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAC T AC T - - - - T CAAAC TGAGC T A T T CAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGT AGC T T T C T CGAGAA T T A T T T A T T TGT T CA T T T T AGA T - - T T TGCAA - - - - - - - - - - - - GT T T T - - - - - - - GT T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACA T TGT T T T - - - - GAAA T T T T AA T T T TGACA T - - - - - - - - - TGACCAA T T T T
T AAA - GT T TGA T A TGA T AGGA T TGA T T A T T CAA T TGT T C T T AA T AAA TGGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGGA T TGCCAGT - - TGGCA T C TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACA T C T AA TGT - - AGGAA T A T ACAGT T ACAAGGCCA T A T T TGA T A T A T CCC
AAAC - GCA T T AC T CG - - - - - - - TGA T CA T T T T A T T T T A T T - AA T AAA T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAG - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T ACA T A - - - - - - - - T C TGTGAAAC T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT AA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA T AA T TGAGA - - - AAACCAGA TGC T CCCGAAAAC T T TGT CGA T AAAAGCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGAGT TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAGAGT T T A - - - T TGAGACGCAGT CAGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T A T C T A T C - - - AA T T T CCAGGCAC T A T AGAAC - A T T T TGGACA T A T TGA
AAACGA T T T TGGAGAAACGGAAA - - - - T A T A T T T T T T CAC T AAAA - - - AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA - - - - - - - - - - - - AAAGT T A T T AC T C T T CAAAAC - GT T A - AAACACA TGT A
AAA T - - T T C T AAACAAAACAGT C TGT T AGAA T A T T T T T AA T AAA T AAAA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAAAA T T - - - - - - AA T T T T T AA T T T AC TGGAG - - - - - - - - - AAAA T A T A T T T
CAAC - - - - - - CA T T A - AAAAA T A T A T CCCAACA T C - - - - - - - - - - - - CA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACACCA T T T T CA T T AAGGT T TGT C T T T C T CGAGGACC T T T CCAAAA T AA T T AC
CAAC - - - - - - C T T T AA T T AAA T T CA T T AGAAAC T T T T AAA - - - T AAGT AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T - - - - - T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAGT AC T CA - - - - - - - - T TGA T T CC T CA T CAA - - - - T A TGAAAAAAA T T CC T
GAAC - A T T T T T A TGG - - - - - - T T T A T T CA TGTGT T T CCAA T AC T T T CGA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACACGA TGCG - - - - - GAA T CAAAAC T T T T AGACA - - - GT T T CGAAACA T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T T T T T A T C - - - - - - - - T AAACC T T T T CAAAGT - C T T T T AA TGGAAAAAG
TGA T AAA T T AGT CAGAAAAA T T CCAC T - - - - - - - - - - - - - - - - CAAC T CC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAC T CCCAA T T A - - GAA T T T ACAAC T T TGAGAAA T C T T TGC T CAGCA TGT AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA - ACAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAACAGT T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT AAA T CAACCA TGA T AAGTGCA T CCGAA T A TGGT AGA T AAGGAGT AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGT AGC TGT AC - - AAA T CAAAGT T T CA T AAAGC T - GT AAGAAA T AGT T C T T
T CGGAGT T T A T TGT AAC TGT T AACA T TGA T A T T T A T T T A T C - - - - - - - T C TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACC T C T T AA T T T - AGA T ACACAAA T T T T T AAAA T CCCAACGAA T ACGGAAC
A T A T - - - - - - - - - - - GA T CAA T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T ACA TGAA - - AAAGT A T T T A T A T A TGA T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T A T T T T CCC T AGAGC T AACAACGT T T T TGAGA - T T T TGAGAAAGC TGGT
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 size: 6100bp; fragments: 1155; full length: 0 (>=5490bp)
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After TEtrimmer 6100 bp
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 size: 6401bp; fragments: 1179; full length: 0 (>=5760.9bp)
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TE: ltr_1_family_538

 size: 7080bp; fragments: 500; full length: 1 (>=6372bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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