
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4709
T A T A TGT TGCGCCA T C TGTGGAAGGAAGT TGAAGTGA T AAAGT T A T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A TGT TGCGCCA T C TGTGGAA TGAAGT TGAAGTGA T AAAGT T A T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AC T TGT T T TGA T T TGT T T T CAA T AAA T AAAACCACAAAAACCAAC - - - T A T T T CAA T T A - - - ACGT T CCAAA T T A T T TGT AGA T T AA T T CGT T T T A
T A T A TGT TGCGCCA T C TGTGGAAGGAAGT TGAAGTGA T AAAGT T A T A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AC T TGT T T TGA T T TGT T T T CAA T AAA T AAAACCACAAAAACCAAC - - - T A T T T AAAC T A T AGCAGT T AAAAA T T A T T T A T AGAA T AA T ACA T T T AA
CA T A TGT T A T AGCA T T TGACAAAGGC TGT T A T TGT AGT A - AGT T A T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AC T TGT T T TGA T T TGT T T T CAA T AAA T AAAACCACAAAAACCAACAGT TGT T T T T T T T T - - - - - - - - - - - GC T T A TGTGTGGA T T AA T A T A T T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T AC T TGT T T TGA T T TGT T T T CAA T AAA T AAAACCACAAAAACCAACA T T T A TGT T A T T T T AGGACACAAAGAAA T A T T TGT AGA T T AA T ACGT TGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - T AC T TGT T T TGA T T TGT T T T CAA T AAA T AAAACCACAAAAACCAACAGC T ACC T T A T C T CAGT CC T TGAAAAA T TGT T AGT AGT T C T AAACGCGTGC
TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAACC TGT C TGGT CA - - - - - - ACGGTGGCAACAC TGT T T T C TGT T T T AGT T AA T A T T AAGCAAGAAGA TGT AACA - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACA T - T A TGT T AA T T TGT T TGC T AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T AA
TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAACC TGT C TGGT CA - - - - - - ACGGTGGCAACAC TGT T T T C TGT T T T AGT T AA T A T T AAGCAAGAAGA TGT AACA - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACAA T T A T AA T T T AGTGGT T AC TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGCGCCAC T T CAA T A T ACAA T T ACAGA T T T C T T T - - - - - - - - - - - ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGGGAGT CACA - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACA T T T A TGT T CACGGAA T A T TGGGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AGCA
TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAACC TGT C TGGT CA - - - - - - ACGGTGGCAACAC TGT T T T C TGT T T T AGT T AA T A T T AAGCAAGAAGA TGT AACA - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACAGT T ACACCGCCC T T A TGA T ACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T AA
TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAACC TGT C TGGT CA - - - - - - ACGGTGGCAACAC TGT T T T C TGT T T T AGT T AA T A T T AAGCAAGAAGA TGT AACA - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACAG - - A TGT T AAGGT T T T T A T C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT A TGT AACCCAA T A T ACAAC T ACAAACC TGT C TGGT CA - - - - - - ACCGTGGCAACAC TGT T T T C TGT T T T AGT T AA T A T T AAGCAAGAAGA TGT AACA - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACAA - T A T A T T A T AC T TGCCA T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T CAA
GGT CAACCAC T T AAAACACAACAAA T TGT T T A T T T A T T AAA T T T A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T AGGGAGAGGA TGT AACA - - - - - - - - - - TGT T A T T TGT T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAACCACAAAAACCAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGTGCAAA T T T T CA T AC T T CAGGACAGA T T T T T T T - - - - - - - - - - - AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - TGT T T T TGT C T AAC T A T TGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T T TGC T - - - - - - - - T C T T T AA T AAA T - AAAGCACAAAACCCAACAA - TGT A T CACCAGGACAA T TGCCA - - - - - - - - GCAC - - - - - - A T ACC T AG
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 size: 4709bp; fragments: 96; full length: 0 (>=4238.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4709 bp
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 size: 5031bp; fragments: 62; full length: 0 (>=4527.9bp)
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TE: ltr_1_family_801
 size: 4317bp; fragments: 12; full length: 5 (>=3885.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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