
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14538
- - - - - - - T T T - - - - ACAA TGT CGA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T CCCCCCGTGCAAAAC TGAGGT T TGGCGC
- - - - - - - - - - - - - - CCAC TGC T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACC T TG - AA TGT AAA T T CACGT T T T AGCA T
T A T T T T T T T T T A T T AAAAAGCCA T T T TGTGA T A TGT T T T AGT A T C T AA T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T T T CC T T CA T T A T ACAGCAAGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACCC T C - CA T ACACACACA T TGT C T AAC - -
T A T T T T T T T C T A T T T T AAACACAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA - - - - - - - - - - CACA T ACA T T C T T AGT T AC T CAAAAA T A T AACAAAAGGC T A T T T AAAAAA T A - - - - - - - - - AA T T AAA T T T AGAAC T T T AACA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T A T T T T TGAGT AAC T AAAGT T A T A T TGTGT T T AAAAA T T AGT T T AG - - - - - - - - - - AA T A T T T AGGCAA T A T AGC T CAAAAA T A T A T T T AGAGGCAA T C T A T AAA T ACC T T T CC TGAGA T T AAAGT T C T AAA T T T AA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T A T T T T TGAGT AAC T AAAGT T A T A T TGTGT T T AAAAA T T AGT T T AG - - - - - - - - - - AA T A T T T AGGCAA T A T AGC T CAAAAA T A T A T T T AGAGGCAA T C T A T AAA T ACC T T T CC TGAGA T T AAAGT T C T AAA T T T AA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T A T T T T TGAGT AAC T AAAGT T A T A T TGTGT T T AAAAA T T AGT T T AG - - - - - - - - - - AA T A T T T AGGCAA T A T AGC T CAAAAA T A T A T T T AGAGGCAA T C T A T AAA T ACC T T T CC TGAGA T T AAAGT T C T AAA T T T AA - - -
T A T T T T T T T C T A T T T T AAACACAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T T T T C T T T AC TGT A T AGACA T T T TGT T A T A T T T T TGAGT AAC T AAAGT T A T A T TGTGT T T AAAAA T T AGT T T AG - - - - - - - - - - A T T A T T T AGGCAA T A T AGC T CAAAAA T A T A T T T AGGGGCAA T C T A T AAA T ACC T T T CC T AAGA T T AAAGT T C T AAA T T T AA - A T
T A T T T T T T T T T A T T AAA T AGACA T T T TGT T A T A T T TGTGAGT AAC T AAAGT T A T A T TGCGT T T AAAAGT T AGT T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T T AAA T T T CAAAC T T T AACA T
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TE: ltr_1_family_606.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 14538bp; fragments: 364609; full length: 0 (>=13084.2bp)
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After TEtrimmer 14538 bp
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TE: ltr_1_family_606.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 14940bp; fragments: 203713; full length: 0 (>=13446bp)
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TE: ltr_1_family_606

 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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