
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6167
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T ACC T C T CAAGT A T C T T CGAAGCAAAGAAGT TGAAAAAAA T T A T AACAA T CAA T CA T CAAAAAA T T AC T AA T T CAA T T T CA T CCAAA T A T A T T AGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T T T A T T AAA T T C T T T CAAAA T AAAA T AA T T A T AAACAGC T T CAACAA T AA T AGA T CAAGCGGACAAAGA T T AGAA T AC T T T AAAAA TG - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T T T A T T AAA T T C T T T CAAAA T AAAA T AA T T A T AAACAGC T T CAACAA T AA T AGA T CAAGCGGACAAAGA T T AGAA T AC T T T AAAAA TG - - - - - - - -
AA T A T A T CCAC T T T A T T T A T T AC TGGT T T A TGT T ACAAAA T T TGCAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T A T A T CCAC T T T A T T T A T T AC TGGT T T A TGT T ACAAAA T T TGCAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT TGT A T AACAC TGT T T T AC T T T CAACAA TGT T T ACA T AA - - A T AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T ACGAAGT AGGT A T A T - - - - - - - - - T A T T TGT AAAAAC T AA T T T
AGTGAAAGCAGTGCA T T T C T T AC T AA T T T A T A T T ACAAAAACCGCAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T ACGAAGT AGGT A T A T - - - - - - - - - T A T T TGT AAAAAC T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T - T T T A T T AAA T T C T T T CAAAA T AAAA T AA T T A T AAACAGC T T CAACAA T A T T T T ACGCCACCGCGT CGT A T T TGA T CGCA T T AAAA T AAA T TGAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T - T T T A T T AAA T T C T T T CAAAA T AAAA T AA T T A T AAACAGC T T CAACAA T A T T T T ACGCCACCGCGT CGT A T T TGA T CGCA T T AAAA T AAA T TGAAA T
AA T A T A T CCAC T T T A T T T A T T AC TGGT T T A TGT T ACAAAA T T TGCAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T A T CCAC T T T A T T T A T T AC TGGT T T A TGT T ACAAAA T T TGCAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT TGT A T AACAC TGT T T T AC T T T CAACAA TGT T T ACA T AA - - A T AAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT TGCAA T AC TGT AGT T T A T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T ACACA TGTGT CCC T
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 size: 6167bp; fragments: 66; full length: 0 (>=5550.3bp)
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After TEtrimmer 6167 bp
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TE: ltr_1_family_44.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: 7319bp; fragments: 66; full length: 0 (>=6587.1bp)
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TE: ltr_1_family_44
 size: 191bp; fragments: 21; full length: 13 (>=171.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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