
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4149
AGT TGT AGA T A T AGA T T T A T CGT AAAGT ACGACCA T T T A T A T C TGCAAGGTGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAAAGCAGT AGTGT TGA T T TGGAAGGA T TGGAACACAAAGAGCA T T C T C TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAA T - - A T T AAA T C T ACC - ACAAA TGCCAAACA T A T C T AAAA T CGCGT T CAC
GT - - A T AAA - AAGAA T C T A T AAGAAAA T A T AAA T T A T T CAGT A T CCCAC T TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAGAA T AC T A TGT A T - - - - - - - - - - - - TGAAAA T A T C TGACACAA T T T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T A T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAAACACAA TGA TGT A - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAA - - - - A T AAA T T T T A T - AC T AA TGCCAA T CC T T T AAAGA T T CC TGC TGA T
AGC T ACAAA T AAAAA T C T A T AAGAAACCAAGACCAAGAC T AC T T A T - - AC TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAGT T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - AAGACCAAGACCAAGGGAA T C T TGGT C T TG
AC - - - - - - - - - AAAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAC T T CGTGT C T T T CCAAA T CAC TGGCC T A T A T T CAGC T T CACAC T T
A T T T A T AAA T AAAAA T C T A T - AGA - AGCAAGACCAAGAC TGGA T CC - - GC TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACA - - ACAC T AC T T A TGAC T ACCAAGAACAAGACCA T AAGAGT C T TGGT C T TG
- - T T A T AAA T AAAGA T C T C T AAGAAACCGAAA T CGAAA TGGT CGACAA T A TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAAA - - - C T A T A T A T ACC T A TGAA - - A T ACGAA T A T CGAAGGA - - - - - - - - -
A T T T A T AAGT AGAAA T C T A T AAGA - AA T A T AAA T AGGT TGGT T T C T AA T C TGT TGAAA T A T T AGTGT T CAACGA T AA T T A T T T T TGT T AGGT T T CC T T T T - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAAC - - - - - A T AA T T T A TGT C T - - - - - - - GT AAAAC TGT AAAAGAA T ACGT T CAA
AG - - - - - - - - - AAAA T C - - - - - - - AAA T AAAAAAGT AA T T T T T TGT AAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T A - - - - - - - - - - CAC T T TGT T T A T T CGT ACGT TGT A T C T T T T A T T A T C T CC T A T T T CGAACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4149bp; fragments: 397; full length: 0 (>=3734.1bp)
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After TEtrimmer 4149 bp
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TE: ltr_1_family_531.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 4470bp; fragments: 377; full length: 0 (>=4023bp)
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TE: ltr_1_family_531

 size: 711bp; fragments: 16; full length: 8 (>=639.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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