
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4360
A T T TGAAA T C T T T C T TGC T AA T CA T T A T T T AAA T C T T AC T T C T T A T ACC T TGT AAGAAAA T AA T AGC T T AC T A T T A T T T CGTGCGGTGACGAAA T CGAAC - - - - - - - - - - TGA T T TGT CAGCAAGAGTGAGAA T CGTGCGAA T T AGGACAGTGAGAA TGAAGTGT ACC TGT A T A T A T T T A T T T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGA T T C T AA
A T T T C T AGT C T TGGGTGCCAAGCA T T AA T AAGA T T T T AA T T CCCA TGCA T TGT AAGAAAA T AA T AGC T T AC T A T T A T T T CGTGCGGTGACGAAA T CGAAC - - - - - - - - - - TGA T T TGT CAGCAAGAGTGAGAA T CGTGCGAA T T AGGACAGTGAGAA TGAAGTGT ACC TGT A T A T A T T T A T T T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGA T T C T AA
A T T T T ACA T AGAAAA TGA T AA T CC T T AA TGAGA T C - T AA T TGTGGTGGA T TGT AAGAAAA T AA T AGC TGAC T A T T A T T T CGTGCGGTGACGAAA T CGAAC - - - - - - - - - - TGA T T TGT CAGCAAGAGTGAGAA T CGTGCGAA T T AGGACAGTGAGAA TGAAGTGT ACC TGT A T A T A T T T A T T T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGA T T C T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T CAGAAGT T AGGT T ACGAGGCGTGAAAAC T AGGACGA TGT AAC TGAGACCG - - - - - - A T ACGT C T AC T T A T T A T CCGAGT T TGA T CGT AA - - - - - -
ACAGAAAAAAACAGGTGT - - - - - - - - - ACAAAA T - T T AA T T TGAA T AAC T TGT AAGAAAA T AA T AGC TGAC T A T T A T T T CGTGCGGTGACGAAA T CGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T T TGT CAGCAAGAGTGAGAA T CGTGCGAA T T AGGACAGTGAGAA TGAAGTGT ACC TGT A T A T A T T T A T T T AA T AAA T A T A T TGT T T T A TGA T T C T AA
GT T TGCGACCACAC T T T C TGT T CAGCA - - - - - - - - - - - - - - C T AA TGCC T TGT AAGAAAA T AA T AGC TGAC T A T T A T T T CGTGCGGTGACGAAA T CAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T TGAA T A T T CAAA T AA T AA T CA T T T - CGAAA T CGAAAC T ACAGTGCAGTGT AAGAAAA T AA T AGC TGAC T A T T A T T T CGTGCGA TGACGAAA T TGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T - - - - - - - GGAA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGCGT AAAAAAC T A T T TGC T ACACGT AAA - - - - - - - - - - - - - - -
AC T C TGGC T T AGAAA TGG - - - - - - - - - AC T AAA T C T T T A - - AAGA T A T A T TGT AAGAAAA T AA T AGC TGAC T A T T A T T T CGTGCGGTGACGAAA T CGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T C T T T A T T T CA T AGCCA T - - - - - - - - - - - - CGC TGA
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 size: 4360bp; fragments: 291; full length: 0 (>=3924bp)
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TE: ltr_1_family_603.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 4672bp; fragments: 289; full length: 0 (>=4204.8bp)
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TE: ltr_1_family_603
 size: 4254bp; fragments: 300; full length: 1 (>=3828.6bp)
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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 2500 3000 3500 4000
0

500

1000

1500

2000

2500

3000

3500

4000


