
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1815
TGGAAAAGA T CGA TGT T T AAAAGACGACA T T T C T AAA T A T AGA T AGT A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAGT T TGCGGGGGGGCCCCGCAAGAA T T TGCCACGC T AC TGG - - - - - T A - AAA T T A TGT T A TGCCAAA T TGT T T A T A T CAGTGT CCAA T C T A T C T C T
T AAAAA T AACACAAAGGT AAAGCGA - - - - - - - - - - - - - A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGT T T ACCCGGGGGCCCCGCGAGAA T T TGC T ACAC T AC TGT T CAA T CA T AGT A T T T A T T T T T CCAAA T T T T T TGT A T CAAAA T AAGT T AA T T ACAC
- - - - - - - - - T A T A T ACC T AC T AC T C T A T AA TGCAGCA - - - - - - - - - - - - - CAGGCGCGTGGCAACGCCCCGCGGACACGCGGGCGGGGGGGCCCCGGT AA - - - - - - - - - - ACAAAGT T TGCGGGGGGGCCCCACGAGAA T T TGCCACGC T AC TGA - - - - - - - - - GCA T AAGC T CGGT T A T A - - - - - CAGGGTGT T T CAAAAAACA TGTGC
TGA - AAAAA TGAA T AACA T T AGGT AAA T T TGAA T AGT CA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGT T TGCGGGGGGGGGGCGCGAGAA T T TGCCACGC T AC TGAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGT CAAAACAAAAA T TGGGCA T
T AA - CAAAA T ACAAAAC T AAAGTG - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGT T TGCGGGGGGGC T CCGCGAGAAC T T ACCACGC T AC TGT C T - A TGGT AAGAA T CA T C T CC T T AAACC T TGT ACC T A T A T ACAAA T T A T T T AAAC
AAAAAAAA T T T T T T T T A T AAA T T AGGT T A T T AC T A T T CAAAGA T AGT A T ACAGGCGCGTGGCAACGCCCCGCGGACCCGCGGGCGGGGGGGCCGCGGT AG - - - - - - - - - - AGGAAGT T TGCGGGGGGGGCCCGCGAGAA T T TGCCACGC T AC TGGC T A - T T A T A TGGCGAACC T T T TGAGG - - - - T T ACAAAAA T CGAAACAA T T T T CGT
TGAA - - - - - T A T A T AC T T T CAGCAAGA T AGGA T T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGGCCCCGGT AA - - - - - - - - - - ACAAAGT T TGCGGGGGGGCCCCACGAGAA T T TGCCACGC T AC TG - - - - - - - - - - GA T T ACA T A TGA T TGGA - - - - - TGCCGT AAAGT AAGAAA T A TGCA T
TGA - - - - - - CGT T AA T T T T CGGT TGCC T CGCAC T TGAC - - - - - - T AGACACAGGCGCGTGGCGACGCCCCGCGGACCAGCGGGC - GGGGAGCCCC TGT AA - - - - - - - - - - ACAAAGT T TGCGGGGGGGGGGCGCGAGAA T T TGCCACGC T AC TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT TGT CGAGC TGT CAGT T T T AC T CGT
TGAA - - - - - T A T A T AC T T T CAGCAAGA T AGGA T T ACAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGGCCCCGGT AA - - - - - - - - - - ACAAAGT T TGCGGGGGGGCCCCACGAGAA T T TGCCACGC T AC TG - - - - - - - - - - GA T T ACA T A TGA T TGGA - - - - - TGCCGT AAAGT AAGAAA T A TGCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGT T TGCAGGGGGGCCCCGCGAGAA T T TGCCACGC T AC TGA - - - A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T A T CAA T A T AA T T CC T T T T CC T
T AGAGGTGT T C T TGAGT T A T AACAAGT T A T AAC T CA T CA TGG - - AGT T T ACAGGCGCGT TGCAACGCCCGGAGGACCCGCGGGCGGGAAAGCCCCGGT AA - - - - - - - - - - ACA T AGT T TGCAGGGGGGCCCC T CGAGAA T T TGCCACGC T AC TGA - - - AGT AGT CGGCGCAC T CAGTGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA - - - - - - T CCCCGT T T ACAGC T AAGCAGT ACCCC T - - - - - - - - - - - - - CAGGCGCGTGGCAACGCCCCGCGGAACCGCAGGCGGGGTGGCCCC TGT AA - - - - - - - - - - AGAAAGA T TGC - GGGGGGCCCCGCGAGAA T T TGCCACGC T AC TGCC T AGT T A T AGAGTGTGC T CCACAGAA T T T T T T T T A T T AA TGT T AA T AACC T ACA T
T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGTGTGCGGGGGGGGGGCGCGAGAA T T TGCCACGC T AC TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA TGAAC
TGA - - - - - - AA T A T AC T T T CAGCAAGA TGCGGC T CCCCA T CGACAGT A T ACAAGCGCGTGGCAACGCCCCACGGGCCCGTGGGCGGGGGGGCCCCGA T AA - - - - - - - - - - ACAAAGT T TGCAGGGGGGCCCCGC T AGAA T T TGCCACGC T AC TGT - - - - - - - - - AAACCCA T T CCA T T A T A - T CC T T A T AAAAACGAGAAAAA T A T A T T T
CAGAACAAA T T T C T ACGT AGGCGAGGCGGT T ACA T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAAGT T TGCAGGGTGGCCCCGAGAGAA T T T ACCACGC T AC TGT C T A - - - - - - GAGCA T AGT T CC T CCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_13129.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 1815bp; fragments: 281; full length: 1 (>=1633.5bp)
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TE: rnd_5_family_13129.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 2142bp; fragments: 216; full length: 0 (>=1927.8bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries



0 500 1000 1500

0
5

10
15

TE: rnd_5_family_13129
 size: 1925bp; fragments: 301; full length: 3 (>=1732.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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