
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6904
GT T ACA T T AC T T T AAA T T TGC TGCAAAGT AA T CAA T A TGC T C TGT A T T AAGCA T C T AA T T AAACAAGT C T AAGAAACC T AAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T TGT CGGGAA T T A T AGA T AAA T AC TGT T TGACAAA T AA T T T T T ACA TG
GTGAAAAAAA T T T AAA T T T AC TGT T AAA T AA T T AA T A T A T T CAA T T T T AAACA T T T AA T TGGCCAAA T CCAAGGA T CGT CAAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A TGT TGAGAA T T T T AAGT AAAAAA T A T T T T AAAGA T AA T T ACCCGA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TGCA T A T T T - - - - - T T AC TGT T AAA T AA T CAA T A TGT T CAA T T T T AAGCA T T T AA T TGAACAAA T CCAAGAA T CGT AAAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA TGC TGGGAA T T T T AAA T AAAAAA T A T T T T ACAAA TGGT T T CCACA T A
- - T AAAA T A T A T T AAA T T T AC TGT T AAA T AGT CAA T A TGT T CAA T T T T AAGCA T T T AA T TGAACAAA T CCAAGAA T CGT AAAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA TGT TGGT AA T T T T AAA T AAAA T A T A T T T T T CGAA T AA T T T CCACA TG
GT T AAAGAAAC T T T AA T T T AC TG - - AAA T AACCAA TGCGT T CAA T T T CCGGGAC T T AA T TGAACAAA T T CAAAAA T TGGAAAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AA TGT TGGGACC T T TGAA T AAAAAA T AA T T T ACAAA T AA T T T CCACA TG
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TE: ltr_1_family_388.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: 6904bp; fragments: 51; full length: 0 (>=6213.6bp)
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After TEtrimmer 6904 bp
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TE: ltr_1_family_388.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: 7978bp; fragments: 49; full length: 0 (>=7180.2bp)
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TE: ltr_1_family_388
 size: 170bp; fragments: 17; full length: 11 (>=153bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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