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MSA length = 5663
A T T T T AAGGT CACCA T C T A T T T C TGT TGT T A T A T T T T T T CCC T - - - - - - - TGT T CGGT A T T AGA T AAA T T TGCCGCGA TGGCAGTGGAAGCAGGCGGAGG - - - - - - - - - - AGT CCAC T ACAAAAAAGAAACACC TGACA T A T C TGCA T TGCA T AAACGC TGC T CACA T A T T AGCC T AGTGTGAGCA T T T AAGAAAAA T AGAAACA T T AGT
- - - - T AAA T T T ACAAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGA TGT TGT T CGGT A T T CGA TGAA T T TGCCGCGC TGGCAGTGGGAGGAGGCGGCGG - - - - - - - - - - AGT CCAC T ACAAAAAAGAAACACA T AACA T A T T TGT A T T A T AAAAA TGC TGT T T C TGCGTGT AA T AGGT A TGTGCA T T T AAGAAACGAACAGT T T T T A T A
GA T T T AAGA T AGCAGGCAA T T T T T ACAAAAACC T T T C T T T T T AAGCA T A T TGT T CGGT A T T CGA TGAA T T TGCCGCGC TGGCAGTGGGAGGAGGCGGCGG - - - - - - - - - - AGT CCAC T ACAAAAAAGAAACACA T AACACA T T TGT A T T A TGT ACA TGC T A T CCC T CC T AACAC TGA T C T CGTGCA T T T AAGAA - - A T AGGT T TGT CA TG
GA T T T AAGA T AGCAGGCAA T T T T T ACAAAAACC T T T C T T T T T AAGCA T A T TGT T CGGT A T T CGA TGAA T T TGCCGCGC TGGCAGTGGGAGGAGGCGGCGG - - - - - - - - - - AGT CCAC T ACAAAAAAGAAACACA T AACA T A T T TGT A T T A T A T AAA TGT T A T TGT C T T AC T T AA T AAGCA TGT CCA T T T A T CAAA T A T AAGT AGT T T AA T
T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACGAAAGT C T T T A T T T C TGAGGAAAC TGT T CGGT A T T CGA TGAA T T TGCCGCGC T AGCAGT AGGAGGAGGTGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T - - - AGC T TGAGGCCA - - - - - - - - GGAAGT C T T C T T C T CCAAAAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CCAC T ACAAAAAAGAAACACACAAAA T T T T T A T A T T A T A T AA T TGC T A T T C T T T CC TGAAGCCAGGAC T TGAA T T T - - - - - ACAAACGC T CA T T AA T
- - - - T AAAGC T T A T T T CAA - - - C T ACAAAACCC T T T T T T A T T A T AGA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T AAAA T AA T T T T T AA T AC T T - - - - - - - T A T T T T T T C T C T T A T C T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CCAC T ACAAAAAGGAAACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT AAGT ACCAAC T AAA T AAA T - - - T T T - - - - ACCACA T AAACA T T A - -
TGT A T AGA T T T AA T T AGAA T T T C T ACAAA T A T T T T T C T T T CC T CAAA T AC TGT T CGGT A T T CGA TGAA T T TGCCGCGC TGGGAGTGGGAGGGGGCGGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T A TGCCA T CCAAGT A TGG - - - - - - CAGAACCACAGGGT T T T T A - -
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TE: ltr_1_family_1045.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5663bp; fragments: 23; full length: 2 (>=5096.7bp)
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TE: ltr_1_family_1045.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: 6216bp; fragments: 29; full length: 2 (>=5594.4bp)
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TE: ltr_1_family_1045
 size: 3791bp; fragments: 25; full length: 1 (>=3411.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000 5000
0

500

1000

1500

2000

2500

3000

3500


