
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4314
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AAAGACA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGACA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AA T T AAAAC T AC TGA T A T A T C T T T A TGCGT T AAA T AAGGA T T AA T ACCAA T AAA T TGT T TGA
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGACA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T TGT T - - - - - - - - - - - - A T T T T T AACCCAAAAGCC T AA T - A T T T A - - - - - A T T T A T AGA T T T T AGGG
A TGT AA T TGAAA T T T AAGAGAAACGA T AC TGGAA T CGT CAAA TGTGA TGGT - - - - - - - - - - AAA T AAAGACA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T TGT - - - - - CGA T T T TGT T T T AA T T A T T T A T T TGAACA T T AACA T T AA - - - - - - - - - - - -
A TGT AA T TGAAA T T T AAGAGAAACGA T AC TGGAA T CGT CAAA TGTGA TGGT - - - - - - - - - - AAA T AAAGACA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T A TGAC T AC TGGT ACA T T CGAA T TGAC TGA T - AAA T A T T AA TGT T CA TGAAC TGGCGGA
A TGT AA T TGAAA T T T AAGAGAAACGA T AC TGGAA T CGT CAAA TGTGA TGGT - - - - - - - - - - AAA T AAAGACA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T A T AAC T ACAAA T T T AAAAAAAAAGA T T A T A T AA T T A - - - - - - - - - - - - AACCGT AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGACA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T - - - - - - ACGT ACCGAC TGAC TGCAGGCAA T TGGGCAAC TGT TGT CC TGCGCAAAC T T TGAAA
A TGT AA T TGAAA T T T AAGAGAAACGA T AC TGGAA T CA T CAAA TGTGA TGGT - - - - - - - - - - AAA T AAAGACA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AA T T T A T AAC T A TGAC T A T A T T T T AA T AA T T T A - - - AA T T A T T AA T T T T AGA T AA T T A T T AAG
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGACA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T A T C T AAAA T AA T T AAA - AAA T A - - - - - - TGCAAAAA T TGT AAAA
A TGT AA T TGAAA T T T AAGAGAAACGA T AC TGGAA T CGT CAAA TGTGA TGGT - - - - - - - - - - AAA T AAAGACA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T A T C T AAAA T AA T T AAA - AAA T A - - - - - - TGCAAAAA T TGT AAAA
G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGACA T T T A T T A T T A T C T CCC TGT T TGA T A T C - - - - - - - - - - - - CGA T AGA T T T AGACAGA T CGAA T AACCACAAA T A TGCCAAA T T T A TGA T T
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGACA T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T C T T ACG - - - - - - - - - - - - T CGT T TGT T CAAA T T T T A TGGA T A T T CA - - - A T T T T T AA T AC T CGT T CAA





0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_606.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_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 4314bp; fragments: 196; full length: 5 (>=3882.6bp)
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 size: 4474bp; fragments: 189; full length: 5 (>=4026.6bp)
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 size: 6101bp; fragments: 223; full length: 1 (>=5490.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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