
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3642
- - - - - - - - - - - - - - - - - T T ACA T TGAAAAACA TGT CGA T T T CAAAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CGGT AAAACCC T AAAAA T A T T TGCAC T T A T T T AAGAC T C - - - ACCC TGT A T T AGGGCA T AA TGA T T TGGGGT TGT ACCAAAAAA T T T A - - - - - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGC TGC T A T A T T T AACA T ACAGGGA TGGCCAAAAGT C TG - - AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TGG - - - - - TGT T T AGAAAACGGA T T CAAA T A T AAA T AA T - - - A T A T T A T A T T AGGGCA T AA TGA T T TGGGGT TGT ACCAAAAAA T T T A - - - - - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TGG - - - - - TGT T T AGAAAACGGA T T CAAA T A T AAA T AA T - - - A T A T T A T A T T AGGGCA T AA TGA T T TGGGGT TGT ACCAAAAAA T T T A - - - - - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T AAGA T T A - - T AAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGGT AAAAGA TGCCGT ACA T TGAA T AA T A T A T AGA T T T T - - AA T T CCA T A T T AGGGCA T AA TGA T T T - - - - - - - - - CCAAAAAA T T T ACA T CGC TGG - - - - - - - - - - T T TGAC T T T T C T AAC T T A T T T T T T A T T A T T T T T T T AAAAAA T T AAA TGGT CC T T T AA T T TGT T AAAAACCAA T AAGCA T C TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T AGGGCA T AA TGA T T TGGGGT TGT ACCAAAAAA T T T A - - - - - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CGGT AAAACCC T AAAAA T A T T TGCAC T T A T T T AAGAC T C - - - ACCC TGT A T T AGGGCA T AA TGA T T TGGGGT TGT ACCAAAAAA T T T A - - - - - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T TGA T T AA TGAGT C T A T AA T A TGAACCCGGA T T T T A T T T CGAAAA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TGG - - - - - TGT T T AGAAAACGGA T T CAAA T A T AAA T AA T - - - A T A T T A T A T T AGGGCA T AA TGA T T TGGGGT TGT ACCAAAAAA T T T A - - - - - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGGT AAAAGA TGCCGT ACA T TGAA T AA T A T A T AGA T T T T - - AA T T CCA T A T T AGGGCA T AA TGA T T T - - - - - - - - - CCAAAAAA T T T ACA T CGC TGG - - - - - - - - - - T T TGAC T T T T C T AAC T T A T T T T T T A T T A T T T T T T T AAAAAA T T AAA TGGT CC T T T AA T T TGT T AAAAACCAA T AAGCA T C TGA
T T T CGGTGAAAGCC T AAAAA T A T T TGCGC T T A T T T AAGAC T CAAAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACA T TGAA T AA T A T A T AGA T T T T - - AA T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T T ACA T CGC TGG - - - - - - - - - - T T TGAC T T T T C T AAC T T A T T T T T T A T T A T T T T T T T AAAAAA T T AGGTGGT T CA TGT T T CCGA T C T T AGCC T AACAC T AACA T T
T T T TGGT AAAAGA TGCCGT ACA T TGAA T AA T A T A T AGA T T T T - - AA T T CCA T A T T AGGGCA T AA TGA T T T - - - - - - - - - CCAAAAAA T T T ACA T CGC TGG - - - - - - - - - - T T TGAC T T T T C T AAC T T A T T T T T T A T T A T T T T T T T AAAAAA T T AAA TGGT CC T T T AA T T TGT T AAAAACCAA T AAGCA T C TGA
T T T TGGT AAAAGA TGCCGT ACA T TGAA T AA T A T A T AGA T T T T - - AA T T CCA T A T T AGGGCA T AA TGA T T T - - - - - - - - - CCAAAAAA T T T ACA T CGC TGG - - - - - - - - - - T T TGAC T T T T C T AAC T T A T T T T T T A T T A T T T T T T T AAAAAA T T AAA TGGT CC T T T AA T T TGT T AAAAACCAA T AAGCA T C TGA
- T T TGGT AAAAGA TGCCGT ACA T TGAA T AA T A T A T AGA T T T T - - AA T T CCA T A T T AGGGCA T AA TGA T T T - - - - - - - - - CCAAAAAA T T T ACA T CGC TGG - - - - - - - - - - T T TGAC T T T T C T AAC T T A T T T T T T A T T A T T T T T T T AAAAAA T T AAA TGGT CC T T T AA T T TGT T AAAAACCAA T AAGCA T C TGA
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TE: rnd_5_family_12892.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 3642bp; fragments: 448; full length: 0 (>=3277.8bp)
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After TEtrimmer 3642 bp
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TE: rnd_5_family_12892.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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_bc.fa_se.fa

 size: 4746bp; fragments: 593; full length: 0 (>=4271.4bp)
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TE: rnd_5_family_12892

 size: 287bp; fragments: 71; full length: 24 (>=258.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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