
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5239
TGCGAAA T CAAA T - - - - - T AA T AAA T T TGAAA T T AAA T T - - - - - - - - - - - TGTGGGGT CA TGTGA T C T T ACCC T CCC T A T T T ACCAA T C TGTGGT ACGC T - - - - - - - - - - AA T AAA T AAAGT T T T AA T T AGAAGTGT T A T TGAGTGT TGAACCCAAAACA T AGGT T AAA T CAA TGCA T C T A T T CGC T AGA T - - - - - - - AC T AAA T C T T - A
CGCAC T AGT ACA T A T AAAAAA TGT C T T CACGA T T T AGT T CAGTGGCGCAA TGTGGGGT CA TGTGA T C T T ACCC T CCC T A T T T ACCAA T C TGTGGT ACGC T - - - - - - - - - - AA T AAA T AAAGT T T T AA T T AGAAGTGT T A T TGAGTGT TGAACCCAAAACA T AAGT - - AACCACGGT A T C T C T T CAA T CGA T - - - - - - - GC T T AA T T T T AA
CGT AAAAAGA T A T A T AAAGGGGAGAACGGAGAGGAACAA T AGT - - - - - - A TGTGGGGT CA TGTGA T C T T ACCC T CCC T A T T T ACCAA T C TGTGGT ACGC T - - - - - - - - - - AA T AAA T AAAGT T T T AA T T AGAAGTGT T A T TGAGTGT TGAACCCAAAACA T AAGTGGAA T CAC T AAAC T AAGAGGT T CGCA T T T C T AGG - - - AA T TGAAA
CGT AGAAACAAGT A T AAGAAGTGAGA T TGAGAGGAAGT T T AGTGGCGCAA TGTGGGGT CA TGTGA T C T T ACCC T CCC T A T T T ACCAA T C TGTGGT ACGC T - - - - - - - - - - AA T AAA T AAAGT T T T AA T T AGAAGTGT T A T TGAGTGT TGAACCCAAGACA T AAGT TGAA - - - - - ACA T C T AGCGAA T AGA TGA T A T AGGC T AAA T T T T AA
TG - - - - - - - - - A T A T AAA T AA T T T A T CGG - - - C TGGA T T T AGTGGCGCAA TGTGGGGT CA TGTGA T C T T ACCC T CCC T A T T T ACCAA T C TGTGGT ACGAA - - - - - - - - - - AA T AAA T AAAGT C T T AA T T AGAAGTGT T ACAGTGCGGTGT ACCGAAA T CC T AAGT TGTGT C T C TGT AAA T ACCCAACGGA TGA T A T AAGA T A T C T T T T T T
TGCAAAAA T A T T T A T AAAGAAA T T A T TGGA - - T CAAGT T T AGGGGCGCAA TGTGGGGT CA TGTGA T C T T ACCC T CCC T A T T T ACCAA T C TGTGGT ACGC T - - - - - - - - - - AA T CGAAAAAGT T T CAAC T ACA - - - T T T A T TGAA TG - - - - - - - - - - - - - - TGAGT TGAA T T AC T AGT AACAC T AA T CGGC TGA T A T AGGCAAAAC T T T AA
TGGAAA - - - - - GT AAACA T AAAC T A T TGG - - - T CGT A T T T AGTGT C T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T CAAA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T CAAA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAC T T T T A T A T CCACACGGAACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5239bp; fragments: 86; full length: 2 (>=4715.1bp)
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TE: ltr_1_family_631.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 5600bp; fragments: 82; full length: 3 (>=5040bp)
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TE: ltr_1_family_631
 size: 4883bp; fragments: 23; full length: 0 (>=4394.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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