
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3344
T T T A T T AGT T T T AGT T C T A T AC TGTGT T T T T C T AA T A T A T C T CGAAAAAA - - - - - - T T TGGCAC T T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - AAA T T AAAC T TGCAAAA T CGT T T AC T A T T ACCCCGGT TGACCC T AA T T AA T T T T A T T - - - - TGCA T T T A - - - - - - - - - - T T A T T T A - GT T C T AGA T CGT A
- - GACA T A T T T T CGT T T T T T - T TGT T T C T T ACGT A T T TGAA - - - - AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAGTGT T AA T A T T T T T AAGT AGGGGT AA T - - - - - - - - - - AAA T T AAAC T T T AAAAA T CGT T T AC T A T T ACCACGGC - - - - - - - - - - - - - CGGCA - - C T AA TGCA - - T AAAAA T A T AAA T T AC T T A - GC TGC - GAAAA T A
T T AA T A T A T T T AGA TGT T CGT T TGT T T T T CA T T A T T A T A - - - - - - AAAAA - - - - - - - - - - - - TGT T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - AAA T T AAAC T TGCAAAA T CGT T T AC T A T T ACCCCGGT TGACCC T AA T T AA T C T CA T CAAAA TGT A - - T AAAAGAACAAA T AA T T T A T - - - - - - GAAAC T T
T T T AGAGA T TGA T A T ACCA T C TGACACA T TGCAAAGT T T CGGAC T AAACA - - - - - - T A T AC T T A T T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGAGGT AA T - - - - - - - - - - AAA T T AAAC T TGCAAAA T CGT T T AC T AA T ACCCCGGT TGACCC T AA T T AA T T ACA T - A T AA TGCA T T T AAAGAGA TGGA T T A T T TGTGT T CCGGA T AA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACCGA T T TGAAA T T AAAAAA - - - - - - GT AAAGCA T T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGCCC T - - - - - - - - T TGAAAAGACCAAA T T T TGCA T - T T CCACA T A T T T
C TGCGGTGT TGCCAA T C T A T T T T A T T T AC T AAAAC T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAGC T T T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - AAA T T AAAC T TGCAAAA T CGT T T AC T A T T ACCCCGGT TGACCC T AAA T AAAAC T TGT A T AC TGCACAGAAGAAAA T AAA T T AC T T A TGT T CCAAAA T CA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAAGGCAAAA - - - - - - GT AAAGAAGT AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - AAA T T AAAC T TGCAAAA T CGT T T AC T A T T ACCCCGGT TGACCC T AA T T AACGTGAC T A T AA TGCGT T T AAAAAAA T AA T T T T T C TGT A T T CCAACAA T T A
AAAAGACGT TGACGT T C TGT T TGACA T T T T A TGAAGT T AAAC T T CAAAAA - - - - - - - - - - - - AA T T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAA T A T CC T AACAA T A T C T AGA T A T T T AGAAAAAA T AAA T AA T T T A - - - T T T T - - - - - - - - - T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T AAAAAA T T CA TGAAAA T AGT A - - - - - - AAAA T AACAAAAA T A T AACAAAC T T T T T T C TGAGTGT AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAAA T - - - - - - - - T TGAAGAAGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT CGGC
A T A T CACAGA T AAAAGAGT TGT C TGTGA T T A T A TGT A T AA TGT A T AAAA - - - - - - - - - - - - T C T A T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CA T T - - - - - - - - T TGAAACA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T ACCCGA TGTGT AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T TGGC - - - - - - - - T TGGAA T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA T CACGCGCACAA - A T - T T T C T TGTGA T A T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAGT - - - - - - - - T T AAA - - - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAA T AAAA T AAAGT AAA T T T T T A T T T T T A TGT AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T AC TGCAGGT AGAAA T AAGT AAAA - - - - - - C T A T AAA TGT AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAACGACAC TGAA - GT T T T T T AGT A T TGGT AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T T A T T AA T TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T A T AAA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3344bp; fragments: 30; full length: 4 (>=3009.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 3344 bp
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 size: 3717bp; fragments: 33; full length: 0 (>=3345.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_796

 size: 3332bp; fragments: 44; full length: 0 (>=2998.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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