
Start crop Point End crop Point

MSA length = 13077
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CCC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACCC T C - - - - T T T T - - T
TGAAAC T AAAGA TGTGAC TGGAGTGCA T T T T C TGGT T CC T T CG - GT T T T T TGT T CAAAA T CGA T T TGAACCGCAAA TGT T T T AGT AC TGT C T A T T TGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T TG - - - - - - - - - - - - - - AA T T AC - - - - - A TGT T T - - - - T T T T - - -
GC - T T CCGC TGACA TGACGT CA T TGT AGCCC T T - - - - A TGC TGTGT T T T T TGT T CAAAA T CGA T T TGAACCGCAAA TGT T T T AGT AC TGT C T A T T TGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T - CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCGA T CGC TGT AA T TGT AGCGCAAGT T T CGCAGAAA TGC T AC T A T T T TGC T T AA - - - - - T T CAAAGAA T T CC T A T A T T A T CC T T AGT A T T T TGT T
GC - T T CCGC TGACA TGACGT CA T TGT AGCCC T T - - - - A TGC TGTGT T T T T TGT T CAAAA T CGA T T TGAACCGCAAA TGT T T T AGT AC TGT C T A T T TGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T CCCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT -
GCA T T T C T T CACGT T T TGT T T AC T AAGC T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAA TGC T ACAA T A T T T T T T A T AA T A T T T AAAAAAA T T T A T A T AA TGT A T T T T T - - - - - - - - -
CAGT A T A T CAACAAC T A T C T CAC T A T A T T A T T T AA T T A T - - TGGGA T T T T TGT T CAAAA T CGA T T TGAACC - - - - - - - T T T T AGAAC T T T C T A T T TGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A TGT AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGACAGGT T T A TG - - - - - C T T AA T AGGT TGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAA TGC T AC - A T AC TGT T T A - AA T - - T T AAAAGA T T T - A T A T T A T A T A T T T T T T A T T T T - T T
CAACGCA T CAA TGGT C T T C TGGA T CAAGC TGT CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAA TGC T ACAAC T T C T T T AAAGA T A T C T A - - - - AA T C - A T ACAA T A T T T T T T T T A T T T TGT A
C T AC T AC T C T AGTGAAA T C T AAC TGT T ACGC T CAAC T A TGC TGGGT T T T C TGT T CAAAA T CGA T T TGAACCGCAAA TGT T T T AGT AC TGT C T A T T TGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T CGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA TGC T T T CA T A - T T T CA T T AGT C T A T C T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAA TGC T ACAA T T T CA T T CGAAA T A T T T AC - - - AA T C - A T A T AA T A T C T T A T TGA T T T T T T T
AA - - - - - - - CAACA T AA T - TGA T T A T AACGT TGCA T T C TGC T A T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T - T T C T T T TGT CGT AA TGTGAC T A T T T CACC T A - - - A T - - TGTGA TGT C TGT T CAAAA T CGA T T TGAACCGCAAA TGT T T T AGT AC TGT C T A T T TGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T C T A - - - - - - - - - - - - - - A T C T T T - - - - - AC T T T T - - - - - - - - - - -
CA T AA T T T CGGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CAAAA T CGA T T TGAACCGCAAA TGT T T T AGT AC TGT C T A T T TGGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T - - - - - - - - - -
T T A T A T T T T T ACG - - T A T T T T T A T ACAGCGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGTGCAA T CGC TGT AA T TGT AGTGCAAGT T T CGCAGAAA TGC T ACAA T T C TGC T T AAAA TGT T T AAGAGAGGT - ACGT T ACA T A T T T - T T A T T T T - - -
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TE: ltr_1_family_929.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_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 13077bp; fragments: 307; full length: 0 (>=11769.3bp)
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After TEtrimmer 13077 bp
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TE: ltr_1_family_929.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_se.fa

 size: 13511bp; fragments: 290; full length: 0 (>=12159.9bp)
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TE: ltr_1_family_929

 size: 5882bp; fragments: 59; full length: 1 (>=5293.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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