
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6704
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAAA T TGGCGC TGC - - CGGT CCAGGTGGAAGTGAA T T AA T T T T A T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T CCA T C - - - TGAACGT AAA - - - - - T T T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - T T A - - - - T T T CCC TGT C T CA TGT A T ACAAA - - - - - T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T AGCA T AGGC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT C T TGT T - T A T AGGCAACA T - - - - - T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACA T T A T T T AGAAC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAAA T TGGCGC TGC - - CGGT CCAGGTGGAAGTGAA T T AA T T T T A T A T A T A
- - - - - ACAACAA T T - - - - - T T C T T C T A T T - CA T AAA TGT AGA - A T AA T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAC T AC T AC T T T CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A
C T T A T TGAGAAA T T A T T - T T T AC T T CA T T T T T TGGAC T T AAGT A T - - CCGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGCCGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TG
T T T A T AAAAA T A T T A T T A T T CGC T ACGAGT T C TGT CA T TGAC - A TGAAAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACAAGT AGCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
T T AA T AAAAAAAA T C T T A - CCA T T T CAC T C T A TGT T C T T T AC - ACGT AAGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGAC T ACAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T - - A T A TGT T AGA T - - - - - T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A
A T T A T AAAA T AAC T AA T T - T TGT T T C T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - AAAAAAA T T A T - - - C TGC TGCGT C T T A TGT CCCCAA T - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAAAA TGAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA
- - - - - AAAAAAA T T A T - - - C TGC TGCGT C T T A TGT CCCCAA T - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGT AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T C T CGT C T T A TGCA T C T CGA T A T AA T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAAAAA T TGGCGC TGCGACGGT CCAGGTGGAAGTGAA T T AA T T T T A T A T A T A
- - - - - AAAAAAA T T A T - - - C TGC TGCGT C T T A TGT CCCCAA T - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAA T A T T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA
- - - - - AA T ACAA T T A T - - - A TGT T C T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACAGCACA T AAAGCA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T T CACAAC TG
- - - - - AAAAAAA T T AA - - - ACAGT C TGT T T T ACA T CA T T AAAA - - - - AA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAAAA T T AA T AAA T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T
- - - - T A T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACA T TGT T T T ACAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAAAAA T TGGCGC TGCAACGGT CCAGGTGGAAGTGAA T T AA T T T T A T A T A T A
T T T AGAA T AGAA TGAA T T T TGGC T T T A T T - - - TGT T T CCAA T T A TG - GA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACACGA TGCGGAA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T ACACGAA
T T T T - - - AAAAGT T A T CA T T T A T T T T A T T T C T T T T T T C T AAA - - - - - T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAG - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T ACA T A T C TGTGAAC - - - - - - - - - CGGGAGTGAAC T AAC T T T C T - T T AA
- - - - T A T T AAAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - AAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACACCA T T T T CAAACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- T T A - - - - - - - - T T A T T AC T TGC T A T A T C T T A TGT AC T TGGT - A TGAA T T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACA T T T A TGAAA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A
T C T AAGA T T AAGT T A T T A T CAA T T T T A T T ACACAACC T T T AA T AAGA T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - ACA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAGT AC T CA T TGA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T C T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T A T T T T CCA T AACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T C T A T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACAA T AGT T A T AGT T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCCGAA - - - ACCC T CAACAAGT TGGCCC T AC TGAACAGGACCACAACA T T A T T T AAAGTGCGAACGGCCCGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT T T CAGC T TGT TGCCAGGAGT - - - - A T C TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T TGT AA T A T T AGT T T AGGA - - - - - - - - - - CACCCGAAAAGACCC T CAACAAGT TGGCCC T T C TGAAGAGGACCACAACACA T C T AA TGCAC T C - - CAGT T AAGGT ACAGGC TGC - - - - - - - - - - - CA TG
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 size: 6704bp; fragments: 1240; full length: 0 (>=6033.6bp)
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 size: 7069bp; fragments: 1252; full length: 0 (>=6362.1bp)
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TE: ltr_1_family_439
 size: 6200bp; fragments: 298; full length: 3 (>=5580bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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