
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6860
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGT CA T T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCGAACAAGAAGCCAACACGA T T T A T CGAGAA T TGGGACCCACA T TGC
- - - - - - - - - - - - AGT TGTGT T AAA T AA T T A T C T AAA T CA TGT C T T CA T AAAAA T TGA T ACGGT A - - - - - - - - - - CGGGT CA T T T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGCGAACAAGAAGCCAACACGA T T T A T CGAGAA T TGGGACCCACA T TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T T T T T TGA T A T AAA T T T T C T T AA T AGT A TGT T T A T AAAA T T TGGAAGTGT AAA T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAC T T T AAAAGC T A T TGT
T T AAAAACA T T AAGT T A T A T T AAA T AGT T A T C T AAA T CA TGCCA T CA T AAA T T T T AA T AC T AAA - - - - - - - - - - T ACA T T T T T TGA T A T AAA T T T T C T T AA T AGT A TGT T T A T AAAA T T TGGAAGTGT AAA T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAC T T T AAAAGC T A T TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAA T T T AAACAC T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAA TGA T T AGGT ACACA T AAA T AAA TGA T C T T T T T AAAA T T AC T TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T AAA TGA T T AGGT ACACA T AAA T AAA TGA T C T T T T T AAAA T T AC T TGT
A T AAACACA T T A - - T T ACA T TGAA T TGT T A T T T A T A T CA TGCGA T T A T AAA T T C T AC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGA T CAA T ACAAA T T CA TGA T T AA T T T T AGA T T T T AAAA T T T T T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGA T CAA T ACAAA T T CA TGA T T AA T T T T AGA T T T T AAAA T T T T T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGCCA T A T T T T A T AAA T T T T C T T AA T AGT A TGT T T A T AAAA T T TGGAA T CGAAA T TGT CAA T ACGT CA TGA T TGGCAAAAAAC T T AGA T AGT T A T AA -
T T AAAAACA T T AAGT T A T A T T AAA T AGT T A T C T AAA T CA TGCCA T CA T AAA T T T T AA T AC T AAA - - - - - - - - - - T CCGCCA T A T T T T A T AAA T T T T C T T AA T AGT A TGT T T A T AAAA T T TGGAA T CGAAA T TGT CAA T ACGT CA TGA T TGGCAAAAAAC T T AGA T AGT T A T AA -
T T AAAAACA T T AAGT T A T A T T AAA T AGT T A T C T AAA T CA TGCCA T CA T AAA T T T T AA T AC T AAA - - - - - - - - - - T CCGCCA T A T T T T A T AAA T T T T C T T AA T AGT A TGT T T A T AAAA T T TGGAA T CGAAA T TGT CAA T ACGT CA TGA T TGGCAAAAAAC T T AGA T AGT T A T AA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGCCA T A T T T T A T AAA T T T T C T T AA T AGT A TGT T T A T AAAA T T TGGAA T CGAAA T TGT CAA T ACGT CA TGA T TGGCAAAAAAC T T AGA T AGT T A T AA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAAC T AA T AAGT AGA T A T T A T T AAA T A T T AAA TGA TGT AC T ACA T AA
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 size: 6860bp; fragments: 108; full length: 0 (>=6174bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6860 bp
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 size: 7140bp; fragments: 81; full length: 0 (>=6426bp)
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TE: ltr_1_family_82
 size: 247bp; fragments: 19; full length: 17 (>=222.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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