
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1714
CGT CAAAAAGAC T A T T ACGAGAAAGCA TGC T CC T T T AACGAAGT A T ACGGTGGCAACA TGT T C TGGT T CAAGCAAA T AAAGGC T C T AA TGACGGACAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A T A T CGAGT AA TGT A T CGAGAGAC - - TGC T T T AACAGC T T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAGAGGGCAC T ACCAGT ACCAA TGCCCGAAGAGAGAGTGGTGTGCAC T AA
AGT CAGAGCAGCAGT TGAGCGA T CGAC T - - AGCC T CGA T AGT T T ACAGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAGAGGGCAC T ACCAGT ACCAA TGCCCGAAGAGAGAGTGGTGT - - ACCAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAGAGGGCAC T ACCAGT ACCAA TGCCCGAAGAGAGAGTGGTGT - - ACCAC
GT CGACAAAA TGCA T T A T T TGA T AGGCCGA T CCGCGC T T AGT T T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAGAGGGCAC TGCCAGT ACCAA TGCCCGAAGAGAGAGTGGTGTGCAC T AA
GT CGACAAAA TGCA T T A T T TGA T AGGCCGA T CCGCGC T T AGT T T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAGAGGGCAC TGCCAGT ACCAACGCCCGAAGAGAGAGTGGTGTGCAC T AA
CGT CAAAAAGAC T A T T ACGAGAAAGCA TGC T CC T T T AACGAAGT A T ACGGTGGCAACA TGT T C TGGT T CAAGCAAA T AAAGGC T C T AA TGACGGACAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGA
TGAGACACCC T CCGC T T T T - - - - - - - - - - - ACCC T CAAAA T T T CA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAGAGGGCAC T ACCAGT ACCAA TGCCCGAAGAGAGAGTGGTGTGCAC T AA
GGC T AAA T T AGT CA T T A TGA T ACA TGACA T T C TGT T A T TGGGT CA T T C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGT CAAAAAGAC T A T T ACGAGAAAGCA TGC T CC T T T AACGAAGT A T ACGGTGGCAACA TGT T C TGGT T CAAGCAAA T AAAGGC T C T AA TGACGGACAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A
CGT CAAAAAGAC T A T T ACGAGAAAGCA TGC T CC T T T AACGAAGT A T ACGGTGGCAACA TGT T C TGGT T CAAGCAAA T AAAGGC T C T AA TGACGGACAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T
AGA T A T AAAAACCA T T T T T TGGAGAAC T C TGT C T C T T A T AGT T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAGAGGGCAC T ACCAGT ACCAA TGCCCGAAGAGAGAGTGGTGTGCAC T AA
AGA T A T AAAAACCA T T T T T TGGAGAAC T C TGT C T C T T A T AGT T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAGAGGGCAC T ACCAGT ACCAA TGCCCGAAGAGAGAGTGGTGTGCAC T AA
A T CCAGACCACGCAGT T T C TGA T CAGA T CGAA T T CCAA T A T A T CA T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAAGAGGGCAC T ACCAGT ACCAA TGCCCGAAGAGAGAGAGGTGTGCAC T AA
CGT CAAAAAGAC T A T T ACGAGAAAGCA TGC T CC T T T AACGAAGT A T ACGGTGGCAACA TGT T C TGGT T CAAGCAAA T AAAGGC T C T AA TGACGGACAGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T
C T T CAGAAGGT C T AAC T TG - - - - - - - - - - - T A T T A T AA T T T A T T A T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 1714bp; fragments: 19; full length: 0 (>=1542.6bp)
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TE: ltr_1_family_58.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: 1918bp; fragments: 19; full length: 0 (>=1726.2bp)
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TE: ltr_1_family_58
 size: 225bp; fragments: 16; full length: 15 (>=202.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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