
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7520
CAAACGT TGGCC TGT T AA - GTGACGTGACGCAA - AAC - - - GT T T AA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAAA T A T T T AAACAGT T T T T T T T T T A T T AA T AAAC T - - - - T T A T A T A
T AA T CAA T ACA T T A T A T T T T TGGT T T T T CGA T T - T A T - A T - - - - - - T A T T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T TGG - - - - - - - - - - - T A T T AAAC T A T A - - - - T AAAAA T A T T AAA T AAAAAA T T AA T T A T AA - T AA T A T A T A T A T A T A TGC TGCCAAAA T T T CA T T AA T AGT C TGT T C T T A T A T A
T T A T CGGT T T C T TGT AA T - T T AAGA T TGAGT AA - AA T T A T T T T T T A T AC T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T CC T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T TGG - - - - - - - - - - T AA T T AAGA T A T ACAA T CGAAGA T AA TGAA T AAA - - AGA T T T AGT AGT C T ACAAGTGC T ACCA T AA TGC T T T CA T T AAGT T A T T AAA T T - T AGT T A TGT A
T AAA T AA T AAA T CAAA T T T T TGAAA TGACGCGA T AAGCGCG - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGA T A TGA T A T TGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T TGG - - - - - - - - - - T AA T T AAAC T A T A T AA T T AAAAA T AA T AAA T AAA T AA T T T A T AA T AA T CAA T A T AGGT ACA T AGAGGGC T A T TGT T TGA T T - A T AAA T T A T T C - - - - - - -
GAGA T A TGA T A T TGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T AA T T A T T C T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T TGG - - - - - - - - - - T AA T T AAAC T A T A T AA T T AAAAA T AA T AAA T AAA T AA T T T A T AA T AA T CAA T A T AGGT ACA T AGAGGGC T A T TGT T TGA T T - A T AAA T T A T T C - - - - - - -
GAGA T A TGA T A T TGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CACGCA T C T AA T T A T T C T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T TGG - - - - - - - - - - T AA T T AAAC T A T A T AA T T AAAAA T AA T AAA T AAA T AA T T T A T AA T AA T CAA T A T AGGT ACA T AGAGGGC T A T TGT T TGA T T - A T AAA T T A T T C - - - - - - -
GT ACCGT TGCC T TGT AAA T T T CAGT T T CCACC - - - - - T A T - T T T T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAC T T AA T T A T A - A T T CGAAAA - GTGAAA TGAA T AA T T T A T AA T AAGGGA T AGGAAGAGGTGGAC T AA T TGCA TGGGCC T AC TGAA T T A T T T T T A T A T A
T AA T AA T T T T T T T A T A - - - - - GA T A T T T CA T AA - AA T T A T - - - - - - AA T T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T TGT T T T C T T T AA T TGGGT T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - T AC T A TGT AA T T AAGAGT AAGAAAAAAA T AA T T T C TGAAAA T CA T T T T AA T T T AACAAGT T A T TGCCGT T TGAAGAA T T AA T T T ACC T T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGA T A T T AA T CAACAAACCCAACA TGA T CAACAAGT T A T T C - - AAA T A
AGAACGT CA TGT CAAAAAC T TGAA T T CGCGTGT CAA T T A TGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAAC T AC T T A T CGT A T A T TGGAAA T T A T A T T A T AA T TGTGT T T T T T A T T TGT T CACGCA T C T CA T T A T T C T T T T T T T TGT T T T C T T TGA T TGGGT T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAGGT T CCAC T TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T C TGAAGT A T T ACAGGTGCCAGGA T A T A TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAGTGGCA T T T AACAAA T T T CAGGT T AA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 7520bp; fragments: 377; full length: 0 (>=6768bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7520 bp
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 size: 8208bp; fragments: 376; full length: 0 (>=7387.2bp)
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TE: ltr_1_family_565

 size: 5699bp; fragments: 130; full length: 29 (>=5129.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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