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MSA length = 3698
GGAAGT T CCAA T ACGC T T T AAA T TGA TGGC T T TGGAC TGT A T A TGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT T T T A T T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T A T AAAAA
GGAAGT T CCAA T ACGC T T T AAA T TGA TGGC T T TGGAC TGT A T A TGAAA T A - - - - - - - - - - AACAGT T T T ACGCGCCGT CACGT CGCCA T C TGGAA T A T T C T ACGTGGGCGGGGCGT TGT AGT CCGCCGCAACACAA TGAACA T - GT T T A T TGTGT AAGAA
GT AAGT T CCAA T ACGC T T T AAA T TGA TGGC T T TGGAC TGT A T A TGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGT C T TGT T T T AC T ACAGTGTGA T AAACAC - - - - TGGAACA T CACAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGT T T T A T T CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAGT T CCAA T ACGC T T T AAA T TGA TGGC T T TGGAC TGT A T A TGAAA T A - - - - - - - - - - AACAGT T T TGT T AGT T A T C T TGT ACGCA T T AA T A T A T AAAAA T A T AA T A T T AC TGT T T T A T T T AGC TGCGT AACAACA - A T AAGA T C T T AA T CAGCC TGC
GGAAGT T CCAA T ACGC T T T AAA T TGA TGGC T T TGGAC TGT A T A TGAAA T A - - - - - - - - - - AACAGT T T TGT T AGT T A T C T TGT ACGCA T T AA T A T A T AAAAA T A T AA T A T T AC TGT T T T A T T T AGC TGCGT AACAACAAACAGAA T T T AAAA TGACC T CA
GGAAGT T CCAA T ACGC T T T AAA T TGA TGGC T T TGGAC TGT A T A TGAAA T A - - - - - - - - - - AACAGT T T TGT T AGT T A T C T TGT ACGCA T T AA T A T A T AAAAA T A T AA T A T T AC TGT T T T A T T T AGC TGCGT AACAACAAA TGGAAGT TGCCAAA T CAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T A T T - - - - - C T AC - - - - - - - - - AACAA - A T CC T AGA T A T T T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGT AAAGT T AGT T A T C T TGT ACGCA T T AA T A T A T AAAAA T A T AA T A T T AC TGC T T TGGT AAAC TGCA T A T AGT CAGACA T AA T TGT T AA T AAA T AGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T AAA T A T AAA T A T A T A T A T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500

0
5

10
15

20
TE: ltr_1_family_818.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 3698bp; fragments: 34; full length: 0 (>=3328.2bp)
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 size: 3993bp; fragments: 32; full length: 0 (>=3593.7bp)
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 size: 4129bp; fragments: 39; full length: 3 (>=3716.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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