
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5084
CACAA T TGGCCA T AGTGAAGGC - - - - - - CA T T C T C TGCGAAAG - - GGAGGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCCAGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACGT AAAAA T AAGA T T T A T T T T C T T AC TGT T T CGT AGC T ACA - - GGGGGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - GA T CCC TGGT ACGAAGGCC T T AGT T T AA T T AAA T T CAAAC TGTGT AA T CAAAAACGACAAAGAAAAAAA T AGAA T T AAAAAAA T T AAC T A T T T AA T T T T T
CACA T T T AAA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C TGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCCAGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - GA T CCC TGGT ACGAAGGCC T T AGT T T AA T T AAA T T CAAAC TGTGT AA T CAAAAACGACAAAGAAAAAAA T AGAA T T AAAAAAA T T AAC T A T T T AA T T T T T
CACAA T TGGCCA T AGTGAAGGC - - - - - - CA T T C T C TGCGAAAG - - GGAGGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCCAGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACA T T T AAA T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T C TGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCCAGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - GA T CCC TGGT ACGAAGGCC T T AGT T T AA T T AAA T T CAAAC TGTGT AA T CAAAAACGACAAAGAAAAAAA T AGAA T T AAAAAAA T T AAC T A T T T AA T T T T T
CACAA T TGGCCA T AGTGAAGGC - - - - - - CA T T C T C TGCGAAAG - - GGAGGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCGTGAGAAAAAAC T C T ACAGC T A - - - AA T T T T T T AAC T ACAA TGGGT T TGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCCAGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - GA T CCC TGGT ACGAAGGCC T T AGT T T AA T T AAA T T CAAAC TGTGT AA T CAAAAACGACAAAGAAAAAAA T AGAA T T AAAAAAA T T AAC T A T T T AA T T T T T
AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AC T A T T T A TGT AAGT T T A T TGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T T T T CC TGAAA T ACAC T C T T A T A - T TGCAGT TGGGGA T AA T AGTGT TGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCACCGACAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACAA T TGGCCA T AGTGAAGGC - - - - - - CA T T C T C TGCGAAAG - - GGAGGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACCA T C T T CCACGGGGT A T T C - - - - - C T AAACCA TGTGAAGT AAGCA TGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T CA T C T A T CACAC T C T A T A T T T A T ACGAGT CC T T ACACA T T A T CC T C T TGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - T A T T CCCGCCACAGAGGCC T T AGT T AAA T T T AGC TGAAGC T A T C T AC T AAGT T AC T AGT AAC T AACGT A T AAAGCA TGGT AAA T AAAC T A T T T AC T T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC T C T TGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGTGT C TGTGT AGAA TGTGCACACGC - - T A T CC T C TGGCAA TGA - CCCGGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACGT AC T AC T A T AA TGGTGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T AGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACGT AC T AC T A T AA TGGTGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T AGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - TGT A TGC T T A T A - T T C T CCC T AAAAA T AA - TGT AA TGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CACAA T TGGCCA T AGTGAAGGC - - - - - - CA T T C T C TGCGAAAG - - GGAGGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAC T A T A T A T CC T AAAGGAC TGT T A T AC T AGT CGCCGTGGA TGAGCAGGGTGT AAAGGTGAA T T A T CAACACCC TGT A T T T AA TGAA T T TGT T T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5084bp; fragments: 47; full length: 0 (>=4575.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 5084 bp
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 size: 5428bp; fragments: 33; full length: 2 (>=4885.2bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: ltr_1_family_86

 size: 236bp; fragments: 19; full length: 19 (>=212.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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