
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5872
TGTGT T T T AGACA - - - - GCCGAC T T T - CGACGT T T T T T T T T CA T CA T ACAACAA T T C T A - AAAA T ACA T T A T AC T T A T CGAAACCAAC T AAA T A TGGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T A - AACCA T T C T T T AA T AA TGTGAA T A T TGCA T T C T
ACGGT T T T AAA T AAAA T A TGGCA T T T T CCACAGT AAA T T T T T A T CAAAC T T CAA T T T T CCAA TGAA T ACGGT T TGAAA T AAAA T TGA T T TGA TGAACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGGT T T - - - A T T ACA T A TGGC T C T T T AAACAGT AAA T T T T T A TGAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGAA T T C T C TGAAA T CA T AAA T AAGTGT T T T
AGGGT C T T AA - AAAAAAA T CGA T T T T C T A T T A T T A T AAC T AC - T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A - - - - - GA T A T A T CGAGTGT TGT AA T AAAC TGT A T
CGCGC T T T AA - AA TGAAAAAGT T - - - - CAA T AA TGT AA TGAA - T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A - - - - T AA T T T A T T AAAC T CGA T AA T A T ACAAA T T
T T CGC - - - - - - GAGGA TGCCGA T T T T - C T ACA T T AAAA T T T T - T T AAA - - ACAA T T T T ACAA T A T ACA T TGT T T T AAA TGAAACCAA T T AGA TGT CCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T A T T AA T A T T T TGAAA T AA T T AAAAGT CAAA T T
T T CGC - - - - - - GAGGA TGCCGA T T T T - C T ACA T T AAAA T T T T - T T AAA - - ACAA T T T T ACAA T A T ACA T TGT T T T AAA TGAAACCAA T T AGA TGT CCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T T A T TGA T T T T A TGGAAAGCAC T A T T AAAA TGT T
T T TGC - - - - - - GAGGA TGCCGA T T T T - C T ACA T T AAAA T T T T - T T T AA - - ACAA T T T T ACAA T A T ACA T TGT T T T AAA TGAAACCAA T T AGA TGT CCGGT - - - - - - - - - - T T T AAAAAA T T T T AAGAGAAAA T CCA T CC T CGCGAAAAA T T ACA T T AAA T A T T - - - - T T AC T A T C T T AAAA T AGCAAAGAAGAAAA T T
GC TGC T T T AAAAAA T T TGT C T ACA T T - CAACAC T AC T C T T T T - T T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A - T T ACAGGTGT T CAGGGGGT TGAAAACA T A TGT T
T T CGC - - - - - - GAGGA TGCCGA T T T T - C T ACA T T AAAA T T T T - T T T AA - - ACAA T T T T ACAA T A T ACA T TGT T T T AAA TGAAACCAA T T AGA TGT CCGGT - - - - - - - - - - T T T AAAAAA T T T T AAGAGAAAA T CCA T CC T CGCGAAAAA T T ACA T T AAA T C T T - - - - T T AC T A T C T T AAAA T AGGAAAGAAGAAAA T T
T T TGC - - - - - - GAGGA TGCCGA T T T T - C T ACA T T AAAA T T T T - T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAA T ACGAGT AGC T C T AAAAA T C T T AAAAACA T AGT
- - - - - - - - - - AAAAAACA T T T A T T A T T TGCGA T T AAAAC T CGA TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAAA T T T T AAGAGAAAA T CCA T CC T CGCGAAAAA T T ACA T T AAA T C - - - T T T T T AC T A T C T T AAAA T AGAGAAGAAGAAAA T T
- - - - - - - - - - AAAAAACA T T T A T T A T T TGCGA T T AAAAC T CGA TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAAA T T T T AAGAGAAAA T CCA T CC T CGCGAAAAA T T ACA T T AAA T T - - - T T T T T AC T A T C T T AAAA T AGAGAAGAAGAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAAA T T T T AAGAGAAAA T CCA T CC T CGCGAAAAA T T ACA T T AAA T T T T T T T T T T AC T A T C T T AAAA T AGAGAAGAAGAAAA T T
- - - - - - - - - - AAAAAACA T T T A T T A T T TGCGA T T AAAAC T CGA TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAAAA T T T T AAGAGAAAA T CCA T CC T CGCGAAAAA T T ACA T T AAA T C - - - T T T T T AC T A T C T T AAAA T AGAGAAGAAGAAAA T T
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TE: rnd_5_family_1244.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: 5872bp; fragments: 124135; full length: 0 (>=5284.8bp)
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TE: rnd_5_family_1244.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: 6164bp; fragments: 120539; full length: 0 (>=5547.6bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_1244

 size: 2829bp; fragments: 15721; full length: 3 (>=2546.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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