
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4300
AGTGA T T T TGACAGTGAGA TGAA TGT TGAAGAAAA T ACC TGT AA T A T T T A T T T AA T AAA T A T A T - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGAGT ACAGAGT T C T T T T A T A T T T T C T AACAC T - CA T T T CAA T T T TGCAAAGAAA T AC T ACA T T A T A T T AA - - - AA T A T A T
AGTGA T T T TGACAGTGAGA TGAA TGT TGAAGAAAA T ACC TGT AA T A T T T A T T T AA T AAA T A T A T - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGAGT AC - - AGT T C T T T T A T A T T T T C T AACAACCAA T T T CAAC T T T T T T T A TGAACGCA T T A T AAC T T CGA - T T AACAAC T
- - - - - - - - - GACAGTGAGA TGAA TGT TGAAGAAAA T ACC TGT AA T A T T T A T T T AA T AAA T A T A T - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGAGT ACAGAGT T C T T T T A T ACGT T C T AACAAG - - - - - - - - A T CA T T A T AAAAAAC T T AA TGT T ACAA T CAA T AAACAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGAGT ACAGAGT T C T T T T A T A T T T T C T AACAAA T T A T T C T T A T A T A T A TGAAAAA T AAA T CA T A T T T T T ACGGTGGT ACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AAA T A T A T TGT T T T C T AAGT C T AGAGT T T C - - - - T A T T T T C T AACA T T T AAC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGAA T
AGTGA T T T T AAAAGTGAAA TGAAA T T T TGAGCGAGAAC TGGCAACGT CGA T T AAGCCAA T T TGT - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGAGT ACAGAGT T C T T T T A T A T T T T C T AACAAA T - - - - - - - AA T T T CCGGTGAAACAGGAAGTGACCGAAAA - CAA T CAA T
AGTGAAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGAGT ACAGAGT T C T T T T A T A T T T T C T AACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAA T C T AGCGT CAGA T T AAA T T AA T AAA T
AGTGA T T T TGACAGTGAGA TGAA TGT TGAAGAAAA T ACC TGT AA T A T T T A T T T AA T AAA T A T A T - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGAGT ACAGAGT T C T T T T A T A T T T T C T AACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGAA T C T AGCGT CAGA T T AA - T T AA T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGAA T A T A T TGT T T T A TGAGT ACAGAGT T C T T T T A T A T T T T CACACA TG - GAC T T T A T CGAAC T AAAGAA T A T AAAAA T T A T T T AAA - - TGGTGA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T A T TGT T T T A T T AGT ACAGTGT T C T T T T A T A T T T T C T AACA T C - T A T T T TGAC T T AC T TGGAAAAC - - - - CGT AAAAAGAA - - - AA T A T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGAGT ACAGAGT T C T T T T A T A T T T T C T AACAC T T A T C T CCGAA T A T AAA T A T ACGT A T AA T ACAAC T AAAAA - - AACAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AAA T A T A T TGT T T T C T AAGT C T AGAGT T T C - - - - T A T T T T C T AACA T T T AAC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACGAA T
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 size: 4300bp; fragments: 303; full length: 0 (>=3870bp)
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 size: 4635bp; fragments: 292; full length: 1 (>=4171.5bp)
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TE: ltr_1_family_809
 size: 1553bp; fragments: 211; full length: 1 (>=1397.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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