
Start crop Point End crop Point

MSA length = 15826
A T T AAA T T T AAAAC T T T AA T C T CACGGAGAGCAAGT A T TGC T A T AGA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAA T T T AAAAC T T T AA T C T CACGGAGAGCAAGT A T TGC T A T AGA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAA T T T AAAAC T T T AA T C T CACGGAGAGCAAGT A T TGC T A T AGA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAA T T T AAAAC T T T AA T C T CACGGAGAGCAAGT A T TGC T A T AGA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AAA T T T AAAAC T T T AA T C T CACGGAGAGCAAGT A T TGC T A T AGA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAA T - AA T T T T T TGT AAAA T C T T AA T T TGAAAAA T AAA T AA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T TGAA TGAGT T T T T CA T ACGA T T T T AGT A T AAAAAA T AAA T AA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - T AAACGAA T T T T A T A T AAAA T T T T AA T T T AAAGAA T AACCAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AC T T AGA TGAA T T T T T T A T AAAC T T T T AAA T T AAAAAA T AAA T AA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACCC T AAC TGAA T T CC T T A T AAAAA T T T AA T T T AACAGA T AAA T CA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAC T T AAA T A - AA T T T T T A T CAA - - - T T AA T T CAAAAAAGAAA T AAAA
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TE: ltr_1_family_426.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 15826bp; fragments: 96074; full length: 0 (>=14243.4bp)
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TE: ltr_1_family_426.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 15899bp; fragments: 95981; full length: 0 (>=14309.1bp)
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TE: ltr_1_family_426
 size: 2387bp; fragments: 256; full length: 1 (>=2148.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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