
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3187
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T AC T C T A T CGAGAGT T AACGGACGAGAAGAAGAAGAACACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGGACA TGGT A T A TGGT AGCAGAGC TGCGT T T AAAGC T AAAGGGCGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGGTGCGT C T CAAAAGTGGC T CACCCC T A T AAC T T T T T - - - - - A T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T AC T C T T T CGAGAGT T AACGGACGAGAAGAAGAAGA T T A T C T T CAAC T CCCCA T T T CA T ACCGAGGT T AACAAC T A TGA T CAAC - CA T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T AC T C T T T CGAGAGT T AACGGACGAGAAGAAGAAGC T C T AA - - - - - - - - - T AGT CC T T CAACGAACCCAAAAC T T ACAA T A TGT - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T AC T C T T T CGAGAGT T AACGGACGAGAAGAAGA T CCCA T T T A - - - - CGAGT CA T A T T ACAAGAA T AACAGCCCCCAGCGAAGAA - - - - T AGT T AC T
TGGACA TGGCA T A TGGT AGCAGAGC TGCGT T T AAAGC T AAAGGGCGAA T A - - - - - - - - - - ACCA T AC T C T T T CGAGAGT T AACGGACGAGAAGAAGAACA T T T AA T - T AA T A TGT AGT T T T A TGAA T AAA T C T A T AC T TGGAA TGAA T T AA T T AACC T C T
TGGACA TGGCA T A TGGT AGCAGAGC TGCGT T T AAAGC T AAAGGGCGAA T A - - - - - - - - - - ACCA T AC T C T T T CGAGAGT T AACGGACGAGAAGAAGAAGAAAAAAG - - - - - AA T T AA T T C T T AAAAGAA T T T AAGAAGTGT T A T C TG - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGT T
TGGACA TGGCA T A TGGT AGCAGAGC TGCGT T T AAAGC T AAAGGGCGAA T A - - - - - - - - - - ACCA T AC T C T T T CGAGAGT T AACGGACGAAAGAAGAAGAAGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T AC T C T T T CGAGAGT T AACGGACGAGGAGAAGA TGGTGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AC T AA T
TGGAC - TGGCA T A TGGT AGCAGAGC TGCGT T T AAAGC T AAAGGGCGAA T A - - - - - - - - - - ACCA T AC T C T T T CGAGAGT T AAAGGACGAGAAGAAGA T A T A T AAAAA T AA T T T T T CA T T CC T AAAAACAACGCA T TGT T AGA TGGTGT T AA T T CA T T C T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T AC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T C T T T T T T T A T A T AC T A T AA T A T A T A T AA T T T T A - - - - A T A T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T A T T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T AC T C T T T CGAGAGT T AACGGACGAGAAGAAGACAGAGGGT A T - - - - A T C T CCAA T A T CAA T CGT ACCAAAGT T CA TGGCACGACAA T AAGGTGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T A T T C T T T CGAGAGT T AACGAACGAGAAGAA T AAGAAA T AAA T T AACA T T T T T T TGTGA T T T AA T AA TGAA T A T TGTGAA T T T T T AA T T T A T T AC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCA T A T T C T T T CGAGAGT T AACGAACGAGAAGAA T AAGAAA T AAA T T AACA T T T T T T TGTGA T T T AA T AA TGAA T A T TGTGAA T T T T T AA T T T A T T AC T
TGGACA T AGCA T A TGGT AGCAGAGC TGCGT T T AAAGC T AAAGGGCGAA T A - - - - - - - - - - - - CA T AC T C T T T CGAGAGT T AACGAACGAGAAGAAGAAGAAAAA T C - - - - - AGCCGAGT T CA T ACGCA T A T C T A TGCCCA T AGT CGT C T - - - C TGC T T T T
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TE: rnd_3_family_500.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3187bp; fragments: 924; full length: 3 (>=2868.3bp)
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After TEtrimmer 3187 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000

0
5

10
15

20
TE: rnd_3_family_500.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_se.fa

 size: 3433bp; fragments: 782; full length: 0 (>=3089.7bp)
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TE: rnd_3_family_500

 size: 1363bp; fragments: 52; full length: 17 (>=1226.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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