
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7866
- - - - - - - A T AGAAAACGAGACGCAAGAA T CCGAAAA T T CC T C TGAAGA T T C T AA T CAA T T C T T A T C T CAA T T T T T AAAAA T T AAA T CACC T CGACCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T AGTGA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAACAAA T AA T A T AC T CAGA T A T T C TGAA T T AA T T ACA T ACGT T CAACAC T CAGAA T AAAAAA T AAA T T CGAA T A T AAAAAAAA TGGT A T ACACAC
T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAACAAA T AA T A T AC T CAGA T T T CC TGAA T T AA T T ACA T ACGT T CAACAC T CAGAA T AAAAAA T AAA T T CGAA T A T AAAAAAAA TGGT A T ACACAC
- - - - - - - A T AGAAAACGAGACGCAAGAA T CCGAAAA T T CC T C TGAAGA T T C T AA T CAA T T C T T A T C T CAA T T T T T AAAAA T T AAA T CACC T CGACCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGCACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGGAGGTGTGCAGA T
GGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAACAAA T AA T A T AC T CAGA T A T T C TGAA T T AA T T ACA T ACGT T CAACAC T CAGAA T AAAAAA T AAA T T CGAA T A T AAAAAAAA TGGT A T ACACAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAACAAA T AA T A T AC T CAGA T A T T C TGAA T T AA T T ACA T ACGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAA T T AA T AGAAAACGAGACGCAAGAA T CCGAAAA T T CC T C TGAAGA T T C T AA T CAA T T C T T A T C T CAA T T T T T AAAAA T T AAA T CACC T CGACCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAA T T AA T AGAAAACGAGACGCAAGAA T CCGAAAA T T CC T C TGAAGA T T C T AA T CAA T T C T T A T C T CAA T T T T T AAAAA T T AAA T CACCCCGA T CC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AAACAAA T AA T A T AC T CAGA T A T T C TGAA T T AA T T ACA T ACGT T CAACAC T CAGAA T AAAAAA T AAA T T CGAA T A T AAAAAAAA TGGT A T ACACAC
- - - - - - - ACACAAAACGAGACGCAAGAA T CCGAAAA T T CC T C TGAAGA T T C T AA T CAA T T C T T A T C T CAA T T T T T AAAAA T T AAA T CACC T CGACCC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T T CAAACAAGAAA T A T AC T TGAA T AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 7866bp; fragments: 119; full length: 0 (>=7079.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 7866 bp
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 size: 8496bp; fragments: 96; full length: 0 (>=7646.4bp)
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TE: ltr_1_family_613
 size: 4645bp; fragments: 55; full length: 0 (>=4180.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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