
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2294
GGAAGAA TGT AAGA T CAGCGGAAAC TGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T ACCCCAA T AAACACACAAACGT AAC T T AAACGT T T T AAAAAA T AGT - - - - - - - - - - GTGAA T T AAACGT T A T AAAAACGT AC T TGTGT T T A T TGGGACCGTGCCAA T TGT A T AAC T CGCC T TGAC T TGAGGAGAAACAGAAGGC T AAGCCAAAGCA
GAGGT AA T A TGCCAGAAGT TGT C T CGCCAAAGT T AC T AAAGA - - - - - - - - - - CAAGCCCAA T AAACACACAAACGT AAC T T AAACGT T T T AAAAAA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAAAAGA TGA T CAAACC T A T T T T T CCAA - ACCC T TGAAA T A T - GT T AA T T AAA T CCCAA T AAACACACAAACGT AAC T T AAACGT T T T AAAAAA T AGT - - - - - - - - - - GTGAA T T AAACGT T A T AAAAACGT AC T TGTGT T T A T TGGGA T AGT T T T A T A TGGA T AGCGCACC T TGAAA T AAGGT CC T AGGAGACCC TGGT A TGA T A TG
C T AAA - - - A T AGTGT A T A T TGT T T T TGT AA - - T T CAC TGAAAA T T T T T AA TGTGAACCCAA T AAACACACAAACGT AAC T T AAACGT T T T AAAAAA T AGT - - - - - - - - - - GTGAA T T AAACGT T A T AAAAACGT AC T TGTGT T T A T TGGGAAGGT T T T AA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - T CA TGGT AGAGA T CAAC T T - - - - T TGGAC T
GA T AAAGT AAAA T ACAAGCAAC T AA T AGAA - - - - CGT T AAAAA T A - - - - - - - ACAACCCAA T AAACACACAAACGT AAC T T AAACGT T T T AAAAAA T AA T - - - - - - - - - - GTGAA T T AAACGT T A T AAAAACGT AC T TGTGT T T A T TGGGAAGGT T T T AAC TGAA T AAC T CACC T TGGAAGCA T ACCAC TGAACAA T T TGCGCCCA TGCA
GAAGGTGT A T AGTGAGAA T CAACC T T T AAGAGT T CCCAC - - - - - - - - - - - - - GCA T CCCAA T AAACACACAAACGT AACAAAAACGT T T T AAAAAA T AGT - - - - - - - - - - GTGAA T T AAACGT CA T AAAAACGT AC TGGTGT T T A T TGGGA T AAGT T T AAGTGGA TGAC T T ACCAGGA - - T T C T AGT AGT AGAGA T CCCGAGCACC TGC T
- - - - - - T TGT AA T AACA T CAAAA T CAGT CAGGT T T TGAGAAAA T A T T AAA - - C T AACCCAA T AAACACACAAACGT AAC T T AAACGT T T T AAAAAA T AGT - - - - - - - - - - GTGAAC T AAACGT T A T AAAAACGT AC T TGTGT T T A T TGGGAGA - - - - - - - A TGC - - - - - - CACC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCC T CAA - - - - - - - T T A - TGCAC T CCCAA T AAACACACAAACGT AAC T T AAACGT T T T AAAAAA T AGT - - - - - - - - - - GTGAA T T AAACGT T A T AAAAACGT AC T TGTGT T T A T TGGGA - - - - - - - - - GCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGGAAAGCC TGT TGT - - - - - -
GAAAAACCCCA T T AAAACGT ACGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCAA T AAACACACAAACGT AAC T T AAACGT T T T AAAAAA T AGT - - - - - - - - - - GTGAA T T AAACGT T A T AAAAACGT AC T TGTGT T T A T TGGGA TG - - - - T - - C TGGA T AA - - T ACC T - GAAAAACAAACAA T CAAGA T A T TGGC T T T AAGTG
T T AGAGC T ACAA T A T AAAA T A T T T T T ACAAAGT T CCCAAAAAA T A T T T - GT A T T T ACCCAA T AAACACACAAACGT AAC T T AAACGT T T T AAAAAA T AGT - - - - - - - - - - GTGAA T T AAACGT T A T AAAAACGT AC T TGTGT T T A T TGGGT AG - - - - - - - ACGA - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA T AAAGGT AAA T T TGA T T T CACAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGG - - - - C T CGCC T TGAAACAACAAAAGGGGCCAGA T TGAGGA - - - - - -
T T AAAGCCC T AA T AGAAGA TGAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCA T CCCAA T AAACACACAAACGT AAC T T AAACGT T T T AAAAAA T AGT - - - - - - - - - - GTGAA T T AAACGT T A T AAAAACGT ACCA T TGT T T ACCAGTGTG - - - - - - - GGGA - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGA T TGAAGAACAAACCGAGT T CAGGGT
AAAAA TGAA TGC T T CAA T C T ACC T CCCACGAGT T AGAAAGAAA T A T T T T AAGTGA T CCCAA T AAACACACAAACGT AAC T T AAACGT T T T AAAAAA T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGAAACA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: ltr_1_family_571.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: 2294bp; fragments: 52; full length: 0 (>=2064.6bp)
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TE: ltr_1_family_571.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: 2606bp; fragments: 52; full length: 0 (>=2345.4bp)
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TE: ltr_1_family_571
 size: 2136bp; fragments: 50; full length: 1 (>=1922.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000
0

500

1000

1500

2000


