
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6684
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CGCGA T T AGCCAC T AAA T T T A - - - - -
T AA T AGA T AA T T - - AAA T A T T A T T T T AA T T CAA T T T C T T AAA T CAA TGAA TGTGC T TGT T TGT T T - - AGAAA T T T A - - - T T AAC T T T AA T T A T AGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAG - - - - - - - - AA T AAAA T A T T T T T AAAAAC T AAA T A T T T T A T T T T T T A T - - - - - - T A T T T - - - - - - - AAA T A T A T A T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGACAA T AA T CA T AAA T A T T A T T T T AA T TGAA T T T C T T C T A T CAA TGGA TGT T C T TGT T TGT C T A T AACAAC T T A T T TGT AAC T T T - A T T A T - - T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGAA - GT AGT T - - T AA T A T T T T T T T AAGT AAC T C T C T T AA - - - - - - GGGTGT TGT TGT T TGC T T A T AACGA - - T A T T T T T AAC T T T AAA T A T - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T AGAAA T AAAAAA T T AGT AAGAACAAAA T AAC T T T T T T T T T A T ACA T CG - GA T AGA T CAC T AAA T ACAC T T AG
TGAA - - - - - - - - - - - GA T A T T A T T - T T TGT AAAC T T C T T AA - - - - - - GGA - - T T C T TG - T TGT T T A T AACAA T T T A T T T T T AGC T T T AA T T A T AG - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGCAACAAGAAACACAA T AA T A TGAAAAA T AAAA T AA T T T T T T T T T T A T T T A - - - TGA T T AA T CAC T AGGT ACA T T TGG
T AGT AAA TGT T T A T AAA T AA TGT T T T A - - - - AA T TGC TGAA - - - - - - GGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGAGAA TGAACACAAGT A T CAGT T T AA T CAAAGT CGT CAAA T CAA TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T CA T AGAAA T AAAGT A T T A T TGAAAACAAAC T AA T T T T T T T T T T A T T CA T CGTGA T T AA T CACCAAA T A T A T T T AG
T AGAAA T T AA T TGT AAA T A T T AC T T T A T T T AAA T A T A T T AAC T CAA TGGA TGT T CA TGT T AGT T T A T AACAA T C T ACAGT T AAC T T CAA T T A T AGGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AA T T AGAGT TGAA - - - - - - - - - - T AGT T AA T AGAAA T AAAA TGT T A T T AAAAGCAAGA TGA T AC T CGT T T T AC T CA T T T TGA T T AA TGAC T AAA T T TGT T T AG
T AGAAAA T AAA T A T AAA TGT T A T T - T AA T T AAGT T T C T TGCAACAAAGGA TGGT C T T T T T T A T T T A T T ACAA T T T A T T T T T AA - A T T AA T T AGAGT TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
5

10
15
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 size: 6684bp; fragments: 88; full length: 0 (>=6015.6bp)
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TE: ltr_1_family_172.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 8589bp; fragments: 88; full length: 0 (>=7730.1bp)
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TE: ltr_1_family_172
 size: 182bp; fragments: 20; full length: 15 (>=163.8bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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