
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4712
A T T CA T T T T T T AA TGT C - - - - - - - - AAA T TGACGT T A T T TGAAAAAA T TGT T T AAGA T AA TGAC T T T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T - - - - - - - - - - GACA T TGT AAA T T T A T T C T CA T T C T T T C T TGAGGT TGAAA T AAACAGAC T AGT AC T AACAC TGTGAAC T CAACCCAGT AAAA T AA T CAA T CACGTGGT CC
- - - - - - - - T T TGGTGT CA T AAA - - AAAAA T T AGAA T A T T T AAAAAAA T TG - - - - - - AAAAAAGGA T C TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T - - - - - - - - - - GACA T TGT AAA T T T A T T C T CA T T C T T T C T TGAGGT TGAAA T AAACAGAC T AGT AC T AACAC TGTGAAC T CAACCCAGT AAAA T AA T CAA T CACGTGGT CC
- - - - - - - - CCACA T T T CAAAAA - - AAAAAC T AA - - - - - - - - AAAAAC T TGT T T T A - A T T A TGAC T A T TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GT T C T T T T A T T C TGC TG - - - - - - - - - - - - - T T AC T TGAAAA T A T CC - - - - - - - - - AGCGT T AC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGACA T T CGACA TGAA T CAGACAA T A TGACA T AA T CAA T CC T AC - - - - -
- - - - - - T T CCAGACGA TGACAG - - GTGAGC TGAA T T T T T - - AGAAAGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T - - - - - - - - - - GACA T TGT AAA T T T A T T C T CA T T C T T T C T TGAGGT TGAAA T AAACAGAC T AGT AC T AACAC TGTGAAC T CAACCCAGT AAAA T AA T CAA T CACGTGGT CC
T T T CC T T C TGT T ACA TGAACGA T T ACAACGCAAAA T T T C TGAAAAACACA T T T T AGACAAGTGTGT A TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T - - - - - - - - - - GACA T TGT AAA T T T A T T C T CA T T C T T T C T TGAA T T AAAGAAAAAAAA T T T CGT AC TGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T
T T T CC T T C TGT T ACA TGAACGA T T ACAACGCAAAA T T T C TGAAAAACACA T T T T AGACAAGTGTGT A TGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T - - - - - - - - - - GACA T TGT AAA T T T A T T C T CA T T C T T T C T TGAGGT TGAAA T AAACAGAC T AGT AC T AACAC TGTGAAC T CAACCCAGT AAAA T AA T CAA T CACGTGGT CC
T AGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGCCAAAAA TGT TGACCCAAAGCAA T T TGGCGGC TGACCGCGGGGC T T
T T T T T C T T T T T CACC TGCA T CCA T CCGACAAAAAA T A T T CGAAACAA T T A - - CAAAAGC T T A T T A TGTGT AGT A T TGT T A T AAAAA T AA T A T T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACCAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CCA TGTGGT AA
T AGT A T T T T T CCGA T T T T T C T A T T T CGA T TGCCAA T TGT T T AAAA T C T T TGT AAAA T T AAAAA T T T TGGT AGT A T TGT T A T AAAAA TGT CA T T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGCCAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT TG
TGT TGGT TGT CCGGT A T ACCGGT T AGGACCGGT AC T T C T - - GAAA T A T T T T T AC TGT T T T ACC T T AC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA TGT CA T T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGT T A T T AC - - - - - AC T AAGT C T AGT AAA T T AGT T AA T T T T T CAGT T T
TGT TGGT TGT CCGGT A T ACCGGT T AGGACCGGT A T T T C T - - GAAA T A T T T T T AC TGT T T T ACC T T AC TGT AGT A T TGT T A T AAAAA TGT CA T T T AAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4712bp; fragments: 216; full length: 0 (>=4240.8bp)
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TE: ltr_1_family_768.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 5085bp; fragments: 186; full length: 18 (>=4576.5bp)
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TE: ltr_1_family_768

 size: 925bp; fragments: 60; full length: 1 (>=832.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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