
Start crop Point End crop Point

MSA length = 20014
T T T A TGTGA T T T TGTGACAAA T T T CGAA TGACAAAA T AAAACAACCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGT AA T T T T T A T A T ACAA T T T TGAGT T CGAAAACAACAAAAA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGT AA T T T T T A T A T ACAA T T T TGAGT T CGAAAACAACAAAAA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGT AA T T T T T A T A T ACAA T T T TGAGT T CGAAAACAACAAAAA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGGT AA T T T T T A T A T ACAA T T T TGAGT T CGAAAACAACAAAAA T AA T T
T T T A TGTGA T T T TGTGACAAA T T T CGAA TGACAAAA T AAAACAACCAAA T - - - - - - - - - - T T AGGT AA T T T T T A T A T ACAA T T T TGAGT T CGAAAACAACAAAAA T AA T T
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T T T A TGTGA T T T TGTGACAAA T T T CGAA TGACAAAA T AAAACAACCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A TGTGA T T T TGTGACAAA T T T CGAA TGACAAAA T AAAACAACCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T A TGTGA T T T TGTGACAAA T T T CGAA TGACAAAA T AAAACAACCAAA T - - - - - - - - - - T T AGGT AA T T T T T A T A T ACAA T T T TGAGT T CG - AAACAACAAAAA T AA T T
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 size: 20014bp; fragments: 48291; full length: 1 (>=18012.6bp)
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TE: rnd_4_family_7213

 size: 1140bp; fragments: 614; full length: 157 (>=1026bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 10000 20000
0

1140


