
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3364
C T A T AC TGTGT T - - - T T T C T AA T A T A T C T CGAAAAAA T AA T T T TGGCAC T T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T TGT AAACGC TGCC T A - - - - - - - - - - AAAAAGAA T CAA T T AA T AAAA T AAA T T A T AAAAAAA T A T AA T T T C T T A T A - - - - - - - - AGA T A T A T T AAA T T AAAA T AAA T AAC
T A T T T T CGT T T T T T - TGT T T C T T ACGT A T T TGAA - - - - AAAAAAAGAAAA - - - AGCCAGTGT T AA T A T T T T T AAGT AGGGGT AA T TGT AAACGC TGCC T A - - - - - - - - - - GGT AAAAA T T AAA T AA T AAAAGAAA T T A T AAAC T AA T A T AA T T T A T T T T AC T T T T T ACAAGT - - - - - - - - - - ACGGT AAGAAA T
GT T CGT AGT TGT - - - T T T T CA T T A T - - - T A T AAAAA T T AGT TGTG - - - - T T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T TGT AAACGC TGCC T A - - - - - - - - - - AA T AAAA T T CAAA T AACAA T A TGAA T TGT AAAAAAA T A T AC T T T A T T T T AC T T T T TGCAGA T A T A T T AAA T T AAAA T AAA T AA T
CCC TGT A T AGT T T AACA T C TGACACA T TGCAAAAGA T C T T C T A T AC T T A T T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGAGGT AA T TGT AAACGC TGCC T A - - - - - - - - - - AA T AAAGAGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T AC TGA T A T T T T AAAA T - - - - - - - - - - - -
AAAC T CACCGA T T T A - - - - - - - - - - - - - T T AAAAAA T AAAA TGT AAGCA T T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T TGT AAACGC TGCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T C TGCGGTGT TGCA T A T T T C T T A T T T AC T AAAAC T T TGT T T AAAAGC T T T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T TGT AAACGC TGCC T A - - - - - - - - - - AA T AAAA - T CAAA TGT T AAAA T AAA T T A T T AAAAAA T A T AA T T T AA T T T AC T T T T T AGAGA T ACA T T AA T T CAAAACAAA T T A T
CGAGGCAA T T T A T T A T T C TGAA T A T T C T ACAAGAAA T T AA T AGT AAGAAGT AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T TGT AAACGC TGCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAAA T CAAA T AA T T AAGT AAA TGA T AAAAAGA T A T AA T T CA T T T T AC T T T T T ACAGA T A T A TGGAA T T AAAA T AAA T AC T
CGT TGACGT T C TGT AGACA T T T T A TGAAGT T AAAC T T CAAAA T T AACAA T T AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T TGT AAACGC TGCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT CCGAAC TGT A T T CCAGC T T A T A T AC TGCAGGAAAAAGT T CC T A T AA TGT AGGGT CAACCGGGGT AA T TGT AAACAGGGGT AA T TGT AAACGC TGCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 500 1000 1500 2000 2500 3000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_796.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3364bp; fragments: 30; full length: 4 (>=3027.6bp)
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 size: 3579bp; fragments: 30; full length: 4 (>=3221.1bp)
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 size: 3332bp; fragments: 44; full length: 0 (>=2998.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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