
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4646
A T ACGAAGT T AGT - T ACGTGT AAAC T A TGCAGT TGT AGT AGT CA T T T ACAC TGTGT ACAGT T AAAGGA T CAA T T T CAAAAA T TGC T C - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T C - - TGGT A T T A TGGT T A T T T T AAAA T - A T AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T ACGAAGT T AGT - T A TGTGT AAAC T A TGCAGT TGT AGT AGT CA T T T ACAC TGTGT ACAGC T AAAGGA T CAA T T T CA T AAA T TGC T C - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T AAAA T A T TGCAA T CA T T AAAAAACACCGA TGAAAGAGT AAAA T T
A T ACGAAGT T AGT - T ACGTGT AAAC T A TGCAGT TGT AGT AGT CA T T T ACAC TGTGT ACAGT T AAAGGA T CAA T T T CAAAAA T TGC T C - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - T ACC T CAGGA T T ACAAA T T T T T AAAGACGC T CGCGAAA T AGGTGGA T T
GT ACACA T AAAA T A T CAAAA T CGGT CAAGCCGT T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAAC T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T CGT AC TGACACA T AAAA T T T A T CGGT C T T AACAAAAAA T T A T AAAAAA T AGGGGA T
A T ACGAAGT T AGT - T ACGTGT AAAC T A TGCAGT TGT AGT AGT CA T T T ACAC TGTGT ACAGT T AAAGGA T CAA T T T CAAAAA T TGC T T - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AACACAGAA T AACAA T T T - T C T T AAACAC T CACGAAACGT ACGAA T T
ACGGAGAA TGCACACC T A T AGT AA T CGT A T CAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAAAGAAA T AGCAA - - - - T AGCAGGAAA T A T T T AAAA T T TGA T TGA
GT T TGCCGT T TGCA T T CAAGTGGAGT T T T CCGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AAGAGT T AAA T A
- - - - - - - - - - - - - - CC TGT A T CAAGCAAGT C T T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T C T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T - - T AC T AAA T T AA - - CAA T T T T T AGTGGAAA T C T T TGAAACACA T A T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T ACCAC T T T A T T ACAA - - - - T AAAAGAAA T TGA T A TGAGT C T AGA T CC
- - - - - - - - - - - - - A T T AAAGT AAAC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T C - - T T CC T CGAAA - - - - AA T T TGT AAAAAAAACC T AGCAGAAACC TGT CGT
- - - - - - - - - - - - - - TGGACCAGAACCGT T C TGC T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AGT - - - - - - - - T CACAGGAGT C - - TGAGAA T C TGGCCAA
ACGAAAAAGTGGGA T T TGTGCAAACCGCACCC T T C T - GT CGT CAC T AA T AACGTGT ACAGT T AAAGGA T CAA T T T CAAAAA T TGC T C - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A - - - - - - - - - - - T T CGTGT - - - T T A T ACAGA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT ACACAAA T T ACAA T AAA T T T T C T T T T T C T T A T T A T T A T T A T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4646bp; fragments: 170; full length: 4 (>=4181.4bp)
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After TEtrimmer 4646 bp
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 size: 4844bp; fragments: 170; full length: 3 (>=4359.6bp)
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TE: ltr_1_family_920

 size: 4893bp; fragments: 3945; full length: 4 (>=4403.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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