
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7352
A T T AACGACA T T T AAGTGAAAA T A T T AGAC T T A T T T CAC T AA T T A T AAA T - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAGCCAACA TGT A T A T T - - - - T T ACAA T T AA T A T T T TGAA T T T ACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAGCCAACA TGT A T A T T - - - - T T ACAA T T AA T A T T T TGAA T T T ACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAGCCAACAG - - - - - - - - - GGT C - - - AGTGGTGT T T ACAAA - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T A T T T T TGA T T T T C T T
A T T AA T AAAA T T T AGGTGAAA T T A T ACGCC T T T T T ACA T T AA T T AGAAA T - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAGCCAACAG - - - - - - - - - GGT C - - - AGTGGTGT T T ACAAA - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T A T T T T TGA T T T T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAGCCAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGAA T AAAA T T T AAGT AAAAA T A T T AGA T T T A T T T C T T T AA T T A T AAA T - - - - - - - - - - T T T T T T T AA TGT C T AA T AAAC T ACGAACCAGCAAA T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AA TGT C T AA T AAAC T ACGAACCAGCAAA T AGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAGCCAACAC - - - - - - - - - AA T AAGAA T AAAAGT A T ACAGAGT AA T AGA T A TGAA T A T TGCGT A T T CAA T T AC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAGCCAACAC - - - - - - - - - AA T AAGAA T AAAAGT A T ACAGAGT AA T AGA T A TGAA T A T TGCGT A T T CAA T T AC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAGCCAACAGA T C TGT T AAAAA TGCAA T T AGGA T T T AGA T A T T AA TGGA T A TGGGT A T T T T A T T T T TGGT A T T A T T
A T T AA T AAAA T T T AAGTGAAAAGA T T AGAC TGA T T TGA T T AA T T A T AAA T - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAGCCAACAGA T C TGT T AAAAA TGCAA T T AGGA T T T AGA T A T T AA TGGA T A TGGGT A T T T T A T T T T TGGT A T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAGCCAACAGACA TGT T CAAA T AACGAGA TGTGAGT ACAAA T TGA TGGGT A TGAAAA T T T T A T T T C TGAAGGGC T T
A T T AA T AAAAC T A T AACGAAAA TGT T AGAC T T A T T T CA T T AGT T A T AGA T - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAACCAACAAA T AC T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T AA T A T A T AA T AAAC T ACGAACCAACAAA T AC T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 7352bp; fragments: 74; full length: 0 (>=6616.8bp)
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TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 7352 bp
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 size: 8677bp; fragments: 74; full length: 0 (>=7809.3bp)
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TE: ltr_1_family_92

 size: 248bp; fragments: 19; full length: 16 (>=223.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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