
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6338
AAC T TGC T T AGCGA T AA T T CAA TGAC - - - - - - - - - - - - - GGT A T A T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAAGT T T AAA T A T T AA T T T ACAAAA TGCCC T TGC T CAGAGGGT T T TGAAGA T
C T TGCC T T CGAGGT TGGT T T TGAGAGT T TGCGGTGC T T C T CGA T TGACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T TGT TGT TGT T C T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGAGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAGACACGA T AGTGAGC T ACCCCAA T T AGC T T A T T CGA T - - - - - - GGA TGCG
A T T A T CACCA T T CC T AA TGCAAAAGT T T C T T T T TGT T T A TGT A T AGT CC T TGT AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAGA T TGT TGT TGT T C T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAGT CC T T T C T A T T AGT T T C TGAA TGCA T T T - TGT ACAGGTGT T T CAAAGGA
A T T A T CACCA T T CC T AA TGCAAAAGT T T C T T T T TGT T T A TGT A T AGT CC T TGT AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAGA T TGT TGT TGT T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AA T T T T TGA T T T T T T T T C T A T AAAGGTGT T T - - - - - - -
ACA T T T T T AAA TGC TGAAA T AAAAA T A T A T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAGA T TGT TGT TGT T C T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAAAAGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACA - - - - - - - - TGT T AGA T TGT T TGT TGC TGA T AC T AGA - - - - - - - TGA T ACA
A T C T T T CGAAC T AC TGGT T T T AGT AA T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAA T AA TGGGACAC TGCAGAA T AC T T T T CAGC T AA - - - - - - T AACGCA
ACCA T - - - - - - - - - - - A TGT AAAAA TGT CAAA - - A T TGACACA TGA T A TGTGT AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAGA T TGT TGT TGT T A T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAA - - - - - - - T T C T A T T T AGAGTGT AA T T T T C T A T CGAA - - - - - - T AAAGT A
AC TGGTGCAAC T T T T T T AA T AAGAGT T CAA T T T T AA T T T T T AA TGGT ACC TGT AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAGA T TGT TGT TGT T C T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAG - - - - - - - T ACCAA T T CAAGAA T T T A TGA TGAA T T AAGTGA T T T AAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGACAAAAGCCAGTGT AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAAA T TGT TGT TGT T C T - - - - - - - - - - CGA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAGCCAGT A T T T T T A T AGAGGGT AA T T C T CCA T C T CCAAGTGT CCGGGAGCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAGGT A T T A T T A T T AGT A T T T A T CC TGA T T T T TGT CGA - - - - - - - CAAAAAA
A T A T T - - - - - T T CA T AA T ACA T AAACA T CA T T - - GT T T T A T T A TGGGT A T TGT AA TGT A T TGA T T TGT AAAAAGAGGA TGA T T CAGT T TGT TGT TGT T C T - - - - - - - - - - CAA T A T T ACAAACAA T AGAAGTGT T T T A T T AACAAA T AGCAA T CACCACAGGT A T T A T T A T T AGT A T T T A T CC TGA T T T T TGT CGA - - - - - - - CAAAAAA





0 1000 2000 3000 4000 5000 6000

0
2

4
6

8
10

12
14

TE: ltr_1_family_539.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 6338bp; fragments: 298; full length: 0 (>=5704.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 6338 bp
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TE: ltr_1_family_539.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 6638bp; fragments: 298; full length: 0 (>=5974.2bp)
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TE: ltr_1_family_539
 size: 5112bp; fragments: 106; full length: 2 (>=4600.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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