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MSA length = 3497
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AAGT A T AAA T AGAA T AAAAAAAA - C T T T AA T AAGAAGT AC T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AA T CA T C T T C TGA TGCGTGT CAAA T AC T CGT CAGCGAGT AA TGGCAGT AA - - - GT AAGGACA TGC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- T A T T T T T A TGGGGGTGT AAGGGGT A T TGAAGCGA T ACA T A T A - - - - - - GCA T AGC T T ACCCAAAAGT CAACC T CACC T T CACGTGGTGCACCC TGT T T A - - - - - - - - - - GCGT AA T CA T T T CC TGT TGGGTGT CAAA T AC T CGT CAGCGAGT AACGGCA TGA TGTGA TGA TGA TGAA T A T - - - T AGT T T T ACAAC T T T A TG - T TGT TGT
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T AGC T T T TGT AAAGAAAGAGAGA T T C T AAC TGAGAGA T AGC TGAGAAA - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AACCA T C T T C TGA TGCGTGT CAAA T AC T CGT CAGCGAGT AA TGGCAGT ACGA TGT A TGT A TGT A TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T A T
A T AAA T C T ACCGGGGTGT AAGGGGT A T TGAAGCGA T ACA T A T A - - - - - - GCC T AGC T T ACCCAAAAGT CAACC T CACC T T CACGTGGTGCACCC TGT T T A - - - - - - - - - - GCGT AACCA T C T T C TGA TGCGTGT CAAA T AC T CGT CAGCGAGT AA TGGCAGT AAGAAGT AAGT AAGT AAGT AAA T AA TGT TGT AA T T AAAA T - - TGC T AC
A T T T A T T T T T TGGGGTGT AAGGGGT A T TGAAGCGA T ACA T A T A - - - - - - GCC T AGC T T ACCCAAAAGT CAACC T CACC T T CACGTGGTGCACCC TGT T T A - - - - - - - - - - GCGT AACCA T C T T T TGA TGCGTGT CAAA T AC T CGT CAGCGAGT AA TGGCAGT AAGAAGT AAA T A T T T A T T T T T T T AAGT CGA T T A T CGTGAAC T TGC T AG
AGACAC T TGC T AGT T TGCACAGAA T C T T T A T A T AAA T AGT A T T T - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AACCA T T T T C TGA TGGGTGT CAAA T AC T CGT CAGCGAGT AA TGGCA TGA TGTGA TGA TGA T ACAA T T A T A T AA T T T T A TGA T C T AAAAAC TGC T CA
GCGT A T A T A T AAAGACAAAG - - - - - - - - - - CAAAA TGT ACC T AGT AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AA T CA T C T T C TGA TGCGTGT CAAA T AC T CGT CAGCGAGT AA TGGCAGT AA - - - GT AAGGACA TGC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT A T AAA T AGAA T AAAAAAAAAC T T T AA T AAGAAGT AC T T AA T AAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T - - - - - - C T T C TGA TGCGTGT CAAA T AC T CGT CAGCGAGT AA TGGCAGT AA - - - GT AAGGACA TGC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T T T A T C - - - - TGCAAAA T A TGC TGC TGAAGT T T CCGGA - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AACCA T T T CC TGT TGGGTGT CAAA T AC T CGT CAGCGAGT AACGGCA TGA TGTGA TGA TGAGT CA T A T AAACAA T T T T A T T A - - T CAAA - - T AA T AC
T T A T A T AAGT TGGGGTGCAAGGGGT A T TGAAGC T A T A T ACA T AA - - - - - GCC T AGC T T ACCCAAAAGT CAACC T CACC T T CACGTGGTGCACCC TGT T T A - - - - - - - - - - GCGT AACCA T C T - - T AA TGCGTGT CAAA T ACCCGT CAGCGAGT AAAGGCAGT AAGAAGT - - - - AAGTGT A T - - T T AGT T T T T CAA T T T T AAA - - CA T AAA
AGAAAAA T AC TGAG - - - - GAAGA T T T T TGGAGGAAAGAAGA T AA - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AACCA T C T T T TGA TGCGTGCCAAA T AC T CGT CAGCGAGT AA TGGCAGT AG - T AGT AGT AGT A T A T C T - - - - - - - - - - - - - - T T CCAGAA - AGT AAA
- - - - - - - - - - - - - - T T AAAGT T AC T C T T A T T - - - - - - - - - - - - - - AAA - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AACCA T C T T C TGA TGCGT A T CAAA T AC T CGT CAGCGAGT AA TGACA - - - - - - - - - - - GT AAGT A T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGTGTGACA T AAAAGGT CGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT AACCA T C T T C TGA TGCGTGT CAAA T AC T TGT CAGCGAGT AA TGGCAGT AAGAAGT AG - - - - - - - - - - - - A T AA T - - - A T AAA T T CAGAA T TGAAGT
GGGT ACC T AC TGGGGTGCAAGGGGT A T TGAAGCGA T A T A T A T AA T - - - - GCC T AGC T T ACCCAAAAGT CAACC T CACC T T CACGTGGTGCACCC TGT T T A - - - - - - - - - - GCGT AA T CA T C T T C TGA TGCGTGT CAAA T AC T CGT CAGCGAGT AA T AGCAGT A T - - - - - - - - - A T A T A T A T - - - T AA T A T T A T A - - T C T AAA - - TGT T AC
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 size: 3497bp; fragments: 26025; full length: 921 (>=3147.3bp)
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 size: 3896bp; fragments: 24403; full length: 0 (>=3506.4bp)
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TE: ltr_1_family_1001
 size: 6693bp; fragments: 29064; full length: 0 (>=6023.7bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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