
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2554
- - - CAGT AGGTGAAACGT A T AACCGT T T T TGTGA T A T AAAA TGT CA T TGGTGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAA - - - - - - - - - - GT AC T T TGAAAAAGGACCGA T AGTGAACGA TGGGC T T T A T T T T ACCGA T A T ACCCAGAAGA TGT AGGT T A TGAGGAA T TGGA T AAA T T T C TGGT A T A T AC
CAGTGT TGAAAAAAGC - - - - - - - - A TGT T T T T T AAACAAAACA TG - T TGGTGT AC TGGGAAAA T AACCAGGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAA - - - - - - - - - - A T AA T T TGT AAAA TGACAAA T AA TGAAA T A T CGA T T T T A T T C T ACCGAGAAGCGAAGCGA T T AAGT T T TGT AAAGCA T TGGAGGGTGAA T C TGAA T A T A T
- - - T TGT AAAAAAAA T T A T T T T TG - - - - C T T T TGT A T A T AA T T T T T T T T C TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA T T T CGT T T T T A T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGAA T T AAGTGAAAC T AACAGACGCA T T T T C - - GACGAAA T T T AA T AA T T T T AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGCGTGAC T CC T AA T AGT AAA - - - - - - - - - - A T AA T T TGT AAAA TGACAAA T AA TGAAA T A T CGA T T T T A T T C T ACCGAGAAGCGAAGC T A T T AAGT T T TGT AAAGCA T TGGAGGGTGAA T C TGAA T A T A T
TGGT AACA TGGAGAAGT AGAA - - - GTGT - - - - - - GAGAAAAAGT AA T T TGTGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAA - - - - - - - - - - A T AA T T CA T AA TGTGA T AAGT AA T AACA T A T CGA T T T T T T ACGACCGAGAAC TGCAAA T TGT T CC T T T TGT AAAGCA T T AGAACGAAAAGC T C T T T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT CA T T CA T A T AAAA TGT AAAGCA TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGAAA T T A T T AA T TGC T AC - - - - - - - - - GAACA T ACAGGGT CA T A T T -
T T T T AC T AACGAAA TGAAA T T T AA - - - - - - - - T C TGAAAAA T - - - - - - - - TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC TGC T AA T AGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T A T AAA T AAAAA - - - - - - - - A TGT T T C - - - AA T AAGA TGT - - - T T T TGT AC TGGGAAAA T AACCAGGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAA - - - - - - - - - - A T AA T T TGT AAAA TGACAAA T AA TGAAA T A T CGA T T T T A T T C T ACCGAGAAGTGAAGCAA T T AAGT T T TGT AAAGCA T TGGAGGGTGAA T C TGAA T A T A T
- - - - T T T AAAA T AAA T CA T CCCAAA T AC T T T T TGT AGAAG - - - - - - - - - - TGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T AA T A T T ACAGA T T T A T AAAA TGC TGAAAGAA T T A T CGCGA T A T A T
T CAGAGAAGAAAAAAGAAACCAGA - - - - - - - - T T TGCAAGA TGGA - - - - GTGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA - - - - - - - - T T TGCAAGA TGGA - - - - GTGT AC TGGGAAAA T AACCAAGC T T AAAGGTGC T TGAC T CC T AA T AGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 2554bp; fragments: 26; full length: 2 (>=2298.6bp)
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TE: ltr_1_family_886.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: 2938bp; fragments: 26; full length: 0 (>=2644.2bp)
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TE: ltr_1_family_886
 size: 1246bp; fragments: 15; full length: 5 (>=1121.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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