
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6038
ACGT T T CGACCA T T AAC T T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT T T CGACCA T T AAC T T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - AAAAAA T T TGC T T C T AAGT A T A T A T AAA T ACCGT AAAACGAAAAGT T AAAGT T T TGA T T - - - T T T T CGT T T AACAA T T A TGA T T CAAA T TGA T A T A T T A T
ACGT T T CGACCA T T AAC T T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT T T CGACCA T T AACC T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT T T CGACCA T T AACC T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT T T CGACCA T T AACC T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CAA - - AAAGC - - - AC T T AA T AA - AACGA T T T - - - - T T A T - - - - - - -
ACGT T T CGACCA T T AACC T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - AACAA TGT A T A T TGA T A T A T T A T
ACGT T T CGACCA T T AACC T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT T T CGACCA T T AACC T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT T T CGACCA T T AAC T T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - AGAA T A T T T CA T T CGAAGT A T A T A T AAA T A T CA T AGAA TGAAAAA T T AAAA T T T TGGT T AAA - - T T T A T T T AA T T A T AACGAC T AA T A T T TGAA T A T T A T
ACGT T T CGACCA T T AAC T T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - AAAA T A T T TGA T T C T AAGT T AA T AAA T A T A T AA TGAGA T T AAAAA T TGAA - T T T TGA T T AAAGT T T T A T T AAGT AA T AACAA T T T A T A TGT A T A T A T T A T
ACGT T T CGACCA T T A - CC T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - T AAA T A T T TGA T T C T AAA T A TGCGTGAAC T T CACAAAA TGAAAAA T T AAGA T CGTGA T T AGAGT T T T A T T T AA T AA T AACGT T T T - - - - T T A T A T T T T A T
ACGT T T CGAACA T T AACC T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT T T CGACCA T T AAC T T TGGT C T T T T T CAAAA T T AA T AAC T T C T T CAA - - - - - - - - - - AAAA TGT C TGA T T T T AAGCA T A T A T AAA T A T CA T AAAA TGAAA T AACAAAA - - - - - A T T AAAGT T T T A T C T AA T AA T TGCGGT T TGTGC T TGTGT AC T A T
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TE: rnd_4_family_4674.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: 6038bp; fragments: 651; full length: 0 (>=5434.2bp)
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After TEtrimmer 6038 bp
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TE: rnd_4_family_4674.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_rc.fa
 size: 6296bp; fragments: 620; full length: 0 (>=5666.4bp)
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0 500 1000 1500 2000 2500 3000

0
5

10
15

TE: rnd_4_family_4674
 size: 3298bp; fragments: 140; full length: 24 (>=2968.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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