
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4207
GGCGT T CAAGT CAC - - - - - - C T T C T CAAGAAA T T C T T T T T T C TGT T A T AC TGGT - - - - - - - - - - CCGGC T T T T T T A T T CGT A TGCCGC T T CCAAAA T AA T - - - - - - - - - - GT A T A T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T A T A T CGAA T AGGAA TGC T CCAGCA T T A T TGGTGAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - -
TGCG - - CAAAA TG - A T ACAACA T TGCA TGGAA T T CC T T T T T T TGA T A T AC TGAAAAA T A T CCGT CCGGC T T T T T T A T T CGT A TGCCGC T T CCAAAA T AA T - - - - - - - - - - GT A T A T ACGAAC T T CAA T AAA TGT 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 AAGACAAAA T T AA T A T TGAACA T TGGT CA T T T T - - - - - - - AA T AA T AAG
T AAA T T T AAAA T A T T T AAAA T AGT AAA T AAAGT T C T T T AGT T T T C TGTGT - - - - A T A T A T CCGT CCGGC T T T T T T A T T CGT A TGCCGC T T CCAAAA T AA T - - - - - - - - - - GT A T A T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AA T A T AAAGTGGT AGT CAAACGA T AGGA T TGGAAA - - - - - - - - - - - AAA TGAAAA
TGCGGCCAAGACGCA T A T AACA T TGCA TGGAA T T CC T T T T T T TGA T A T AC TGAAAAA T A T CCGT CCGGC T T T T T T A T T CGT A TGCCGC T T CCAAAA T AA T - - - - - - - - - - GT A T A T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T A T A T T TGGAC - - - - T TGAAA T T TGA T ACAGGT T AAC T TGAA T A - - AAAAAAAAA
C T T AGT CA T AA TGC - - - - - - T T CCGT A T T AAA TGCCGT T T T T CAA T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AGA TGAA T T AAA T T T TGGAA T AGGTGAA T CGT AAAA T A - - - - - - - - -
TGCGG - CAAAA TG - A T CCAACA T TGCA T AGAA T T CC T T T T T T TGA T A T AC TGAAAAA T A T CCGT CCGGC T T T T T T A T T CGT A TGCCGC T T CCAAAA T AA T - - - - - - - - - - GT A T A T ACAAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T - - - - - T A T AAAAAAAGA T TGT AC T CGCCA T A T T A T T T AAC T ACAA T A T AAAAAAAAAA
GGCA T T T AAGT T T T - - - - - - T A T CACA T TGT AC T T T C T T AGT T T A T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T ACAAAGT T CAA T AAA TGT A T T A T T A T TGT C T T C T T CAA T - - - - - AAAAAAAGGT AACAC T AC T TGT ACACAGT AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T A T T T AA T A T A T - - - - - - T CA T A T A T CA T A T A T A T A T A TG - AA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T - - - - - - - - - - AAA T AAAA TGT CA T A T T T T TGT T TGACA T T C T C T A T C - - - - - - - - - - -
AAAAA - CGGAAC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGT T TGT TGAAAAA T A T T CC T CAAGC T T T T T CA T T T A T A T T C TGT TGC T CAAA TGAG - - - - - - - - - - GT A T A T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAAG - T AAAA T ACA T ACCA T C T CGGA T T AAA T T TGC T T T TG - GA T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T ACGAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T TGT A T T C TGA TGGAA TGAAAAA T AGA T T A T AAA T A T T T ACAAAA T A - - - - - - - - -
T ACAG - A - - - - - - - - T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T ACAAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T - - - - - T A T AAAAAAAGA T TGT AC T CGCCA T A T T A T T T AAC T ACAA T A T AAAAAAAAAA
TGAAG - T AAAA T ACA T ACCA T C T CGGA T T AAA T T TGC T T T TG - GA T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGA T C TGA T AGGGAAGGT T CCGT TGAGACCC T CAA T C T T - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGA T - AAAAACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T ACAAAC T T CAA T AA - - - - A T T A T T T T T T TGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A T ACAAAC T T CAA T AAA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4207bp; fragments: 224; full length: 5 (>=3786.3bp)
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 size: 4546bp; fragments: 216; full length: 4 (>=4091.4bp)
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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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