
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2217
GCA TGT TGC T T AAC T C T A TGAGGAAGCA T A T AAAC T T A T C T A T AA T T TGGC T T T ACAAGT T ACAGAAA T AAGA T T A T AAAAA T T AAA TGAAAGT TGGGT C - - - - - - - - - - A T T A T T AAAA T A T A T A T AAAGT T TGA T T T CCAC T CAACCACCGAGT A T T T CACA T T CAC T - - - - - A T T C T AA T - - - AAAGAA T A TG - - - - CA T T CC T T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGCAGCAAACAA T C T AACA T A T A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T AAAA T A T A T A T AAAGT T TGA T T T CCAC T C T ACCACCGAGT A T T T CACACAA TGT CA - - T A T T CCGAA T - TGAGAA T CAGA TGAAACC T CA T T AA
GCA TGT TGC T T AAC T C T A TGAGGAAGCA T A T AAAC T T A T C T A T AA T T TGGC T T T ACAAGT T ACAGAAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGA T T AAAA T AAAGGT AAA - T T TGA T T T ACAC T T AAACC T T AA - - - - - - T CCA T T T TGTGA - - AA T TGCAGT - - - AAAAA T T T T AA - T T CA T T T C T CCA
GCA TGT TGC T T AAC T C T A TGAGGAAGCA T A T AAAC T T A T C T A T AA T T TGGC T T T ACAAGT T ACAGAAA T AAGA T T A T AAAAA T T AAA TGAAAGT TGGGT C - - - - - - - - - - A T T A T T AAAA T A T A T A T AAAGT T TGA T T T CCAC T CAACCACCAAGT A T A T T T A TGC T AC T - - - - - T T AACAA T - - - - AAAA T T - - - - - - - - - - T CAC T T A
- - - - - - - - - - CCACAC T A T - - - - - - - CAC T T A T T T T T ACCAAAAA TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAC T A T T AAGA T T AAA TGAAGGT TGGGT C - - - - - - - - - - A T T A T T AAAA T T T A T A T AAAGT T TGA T T T CCAC T CAACCACCGAGT A T T T CACAGAAAGAAAA T T A T C T CGGT A T - AAAAA T C T CG - - C T CACA T A T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAA T T CGT CACAC T T T TGT AGT AAAGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T C T CAAAACA TGC T T A T AGTGT AGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGAA TGGT CGA TGAA T A TGGT C - CAACAAGCA T A T AAGCGC T T AC T CA
GCA T T T T TGA T ACC TGT ACAACAAAGCAA T CAAA T T T T T CAGT AAAGT T T A T T T CC TGGT T ACCAAGA T T AAA T T T CAAAAA T T AAA T AAAAA T T TGGCC - - - - - - - - - - A T T A T T AAAA T A T A T A T AAAGT T TGA T T T CCAC T CAACCACCGAGT A T T T CACAAA T CGT CC - - CA T TGC TGC - - - AAAAGT CAC T AAC T T AC T T T T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T AAAA T A T A T A T AAAGT T TGA T T T CCAC T CAACCACCGAGT A T T T CACAC T T ACC T T AGAAGT C T TGT T T T T AAAGT TGT CGC - - CGCGT AACCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGAA T TGAAGAGGT T T ACCAA T AAC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T AAAA T A T A T A T A T AGT T TGA T T T CCAC T CAACCACGGAGT A T T T CACAAC T A TGA T A T C T T T T T AGT T T TGAAAA TGT TGCA T CGAC T C T T T T C
GCA - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAACAACACAGCCAA T CCAAAGT T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T - T CAAAA T AGA TGT AGAGGGTGA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAACGT TGG - - - - - - - - - - - - - T AAAAGT CAACCA - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA TGAAAGT TGGGT C - - - - - - - - - - A T T A T T AAAA T A T A T A T AAAGT T TGA T T T CCAC T CAACCACCC TGT A T T T T T A TGT T T T T - - - - - T T T T T AA T T T TGAAAA T T A T T AAA T T AACCA T T T A
GCA TGT TGC T T AAC T C T A TGAGGAAGC T T A T AAAC T T A T C T A T AA T T TGGC T T T ACAAGT T ACAGAAA T AAGA T T A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T AAAA T A T A T A T AAAGT T TGA T T T CCA T T CAACCACCGAGT A T T T CACAGT T A T T T AA T T C T T CCAAC T C - A T A T A T C T TG - - T T T T C T TGT T T A
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 size: 2217bp; fragments: 128; full length: 0 (>=1995.3bp)
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TE: ltr_1_family_544.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 2857bp; fragments: 129; full length: 0 (>=2571.3bp)
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TE: ltr_1_family_544

 size: 4317bp; fragments: 126; full length: 3 (>=3885.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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