
Start crop Point End crop Point

MSA length = 7994
T T T A T T T CC T AAGGGT AGT T T AAGA T T T T T A T AAGT C T CGTGAAAGA T TGAACAA T CA TGCGCAACAGT AGGCCAA T AAC T CAAAA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T AACGT AGGAAAGT T AAAGA T T T T T A T AAGT C T CGTGGAAGA T TGAACAA T CA TGCGT AACAGT AAGCCGA T AGA T T AAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A T T AAC T T AGGAAAA T T AAAGA T T T T T A T AAGT C T CGTGGAAGA T TGAACAA T CA TGCGT AACAGT AAGCCGA T AGA T T AAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T T TGGA TGAAAACGT T CAAAAAAC T T A T T T T A T AA T ACC T T AAAA T T AAA T AC T A T T AA T
T T T A T T AAC T T AGGAAAA T T AAAGA T T T T T A T AAGT C T CGTGGAAGA T TGAACAA T CA TGCGT AACAGT AAGCCGA T AGA T T AAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAGA T T AAGGA - - - - - - - AAGT T T CA T AGAAGA T TGAGTGA T CGTGCC TGACAA T AAGA TGA T AGA T T AAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGT T TGGA TGT AAACA T T T AAGAAA T T T A T T T T A T AA T A T C T T AAAA T T AAAGA T T A T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGGT TGGA TGT A T AGA T T T A T AAA T T T TGC T T CA T A T AA T C TGGCAGT TGAAGT T T A T T C TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGT T TGGA TGT AAACA T T T AAAGAA T T T A T T T T A T T A T A T T T T AAGA T T AAAGA T T A T T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGT A TGAA TGTGAACA T T T CAAAAA T T T A TGT TGT AA T A T C T T AAAA T CAGAGA T T CA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 7994bp; fragments: 135; full length: 0 (>=7194.6bp)
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After TEtrimmer 7994 bp
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 size: 8715bp; fragments: 135; full length: 0 (>=7843.5bp)
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TE: ltr_1_family_94
 size: 351bp; fragments: 28; full length: 17 (>=315.9bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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