
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8480
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT
GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGGAGAGA TGCGAGACCACC T CACGCA T T - - - - CAAGA T T AA - - - AAGAACAGC T AAGTGT AGA T T T ACGT T C T AGT T T T T A TGT T T T AGA T T C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA
T C T AAGTGGT A T CA TGAAGCCCCACACACAAAAA TG - - - - - - - - - CCGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GAAACGTGGAGT T AGC TGGCA T A T T AA - A T AACAC T AAAC - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T
A TGGC T AGT TGCAAGAC T T T ACAGCAAAA T A - - ACGAGGC T TGA T TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GG
GAGC - - - - - - - - AGCAA T T T T CAGCAAGT T AAAAAGAAA T T AAG - T T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - AGGAACGCAAAA T T A TGT T A TGCA T CG - - - CCGGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CCGCCGAGC T CAAC TGGT CA T T T C TGT A T CGCGA T A T T CGAAGAAA T - A T AA T
ACGGAAGAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGT C T CAA T - GAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C TGTGAAA T ACGT T CGT T CCACC T TGT A T T AAA - - - - - - - - - - - T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAA -
A T AGA - - - A T T CGA T AGT T CCCA T CGCAA T - - - - GGT AAC T AAA T T CAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC - - -
A TGG - AAAC T ACAA T ACA TGCCA T T A T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGAGT CGGCGAAA T A T CA T CC TGT T CA TGAAAA T AGCGACAAA T AGACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T
GT CGCGGA T AGAAGT CGCAA T T T A T T T A T T ACA - - - - - - - - - - - - - AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - -
- - - - - T AAA TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGA T A T A T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - TGCA T C T TGT A T C T C T ACACA T A T C T AA - - - - - - - - - - - - - GAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T
ACG - - GCGGT AGAA TGGCCC T T T A - - - - - - - - - - TGC T T T T AGGT T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC - - - - - - ACAGCA TGGCAC T C T A - - - - - - - - - - TGAAA T T T AA T C T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGA T
AA - - - T TGGGAGCACCGGA T T T T T T - - - - - - - - - TGCC T T T C - - - T TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC - - - - - - - - AGT T T A T T TGT T AA - - - - - - - - - - TG - - - - - - - - - T CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGGAGAGA TGCGAGACCACC T CACGCA T T - - - - CAAGA T T AA - - - AAGAACAGC T AAGTGT AGA T T T ACGT T C T AGT T T T T A TGT T T T AGA T T C T A T A T - - - - - - - - - - AGT CCGCCGAGC T CAAC TGGT CA T T T C TGT A T CGCGA T A T T CGAAGAAA T - A T AA T
A TGGAGAGA TGCGAGACCACC T CACGCA T T - - - - CAAGA T T AA - - - AAGAACAGC T AAGTGT AGA T T T ACGT T C T AGT T T T T A TGT T T T AGA T T C T A T A T - - - - - - - - - - AGT CCGCCGAGC T CAAC TGGT CA T T T C TGT A T CGCGA T A T T CGAAGAAA T - A T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C TGC
A TGGAGAGA TGCGAGACCACC T CACGCA T T - - - - CAAGA T T AA - - - AAGAACAGC T AAGTGT AGA T T T ACGT T C T AGT T T T T A TGT T T T AGA T T C T A T A T - - - - - - - - - - AGT CCGCCGAGC T CAAC TGGT CA T T T C TGT A T CGCGA T A T T CGAAGAAA T - A T AA T
- - - - AGGAACGC - AAA T T A TGT T A TGCA T C - - - - CCGGA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CCGCCGAGC T CAAC TGGT CA T T T C TGT A T CGCGA T A T T CGAAGAAA T - A T AA T
AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - - - - - T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AC T
A TGGAGAGA TGCGAGACCACC T CACGCA T T - - - - CAAGA T T AA - - - AAG - ACAGC T AAGTGT AGA T T T ACGT T C T AGT T T T T A TGT T T T AGA T T C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGGAGAGA TGCGAGACCACC T CACGCA T T - - - - CAAGA T T AA - - - AAGAACAGC T AAGTGT AGA T T T ACGT T C T AGT T T T T A TGT T T T AGA T T C T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T
AAA T - - - - - - - - GAAAACGC T CCACCC - - - - - - - - - - - A T AAA - - - GAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CCGCCGAGC T CAAC TGGT CA T T T C TGT A T CGCGA T A T T CGAAGAAA T - A T AA T
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 size: 8480bp; fragments: 5203; full length: 5 (>=7632bp)
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TE: ltr_1_family_941.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 8870bp; fragments: 272; full length: 0 (>=7983bp)
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TE: ltr_1_family_941

 size: 4790bp; fragments: 580; full length: 0 (>=4311bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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