
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1928
A T CAAAAC T CAGCAA T AA T C TGT T T C T AA T AGCAA T CAA T A T CAGT CAAGAA TGAA T AAAAA TGT T AAAAAA TGT A T A T A TGT TGA TGA T C T TGT T A T AA - - - - - - - - - - AAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC T AGGGAAAAAAAAGT T T TGA T A T T AA T AGAACA T T T CACAA T T T T A T AA TGAA T - - AGT AA TG
A T CAACAC T CAGCAA T AA T C TGT T T C T AA T AGCAA T CAA T A T CAGT CAAGAA TGAA T AAAAA TGT T AAAAAA TGT A T A T A TGT TGA TGA T C T TGT T A T AA - - - - - - - - - - AAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC T AGGGAAAAAAAAGT T T TGA T A T T AA T AGAACA T T T CACAA T T T T A T AA TGAA T - - AGT AA TG
A T CAACAC T CAGCAA T AA T C TGT T T C T AA T AGCAA T CAA T A T CAGT CAAGAA TGAA T AAAAA TGT T AAAAAA TGT A T A T A TGT TGA TGA T C T TGT T A T AA - - - - - - - - - - GAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC T AGGAAAAAAAAAC T C T T ACCC T CAAAA T T T CA T T CGAA T CAC T AAAAGCAAA T A - GACGA T A
A T T AACA T T AA T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAGAA T AAAAA TGT T AAAAAA TGT A T A T A TGT TGA TGA T C T TGT T A T AA - - - - - - - - - - GAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC T AGGAA T AAAAAGA T CA T T AA T T T AAAAA T AAA T CCCCAACA TGAA T AA TGAA T T AGACCACA
A T CAACAC T CAGCAA T AA T C TGT T T C T AA T AGCAA T CAA T A T CAGT CAAGAA TGAA T AAAAA TGT T AAAAAA TGT A T A T A TGT TGA TGA T C T TGT T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T T T A T TGA T T T C - GTGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC T AGAAAAAAAAA T CGA T AACGGT T A T T AAAA T A T C TGAAAAA TGTGT AA T AAA T T A - - T AA T A
- T T AAA T A T T AAC T T T AA T T T T T T CGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGT C T AGAAAAAAA T T ACGT T C T TGT C T ACCA T T T T AACGT AGCCACA T A T ACA T - - - - - A T T AAAA
A T AAAC T T TGAA T T A T A T A T T T T T CGT AA T T TGAA T - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT A T A TGGT ACA T ACGGT A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AGT T C T T T AGT AACAGCCAAAGT A T A T A T A T TGCA T T A - - - - - - -
CCAGA TGT CCAACAA - AA T ACC TGT T T AA T ACCAGT T T AAACCAA T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC T TGTGA T CGA TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T T CAC T AA T T A T AC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT A T A TGGC T T A T T A T A T A T T A T A T T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - CGTGGA TGT T TGTGGGT AAAA T ACAAA T T AA T CCAA T C - - - - - GA T AAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T A T TGCA T T T T TGGC T T C T T T CGA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC T AGGAAAAAAAAAAA T A T T T A T T T A T T AA T A T C T C TGAAAC T A T CGAAA T AAGT T AGAAGC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT ACA TGGC T AA TGA T CC TGA TGA T CGA TGCC T AGGAAAAAAAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAGAAA T AGAA T T ACAA T A T T T T T A TGA T T T AA T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC T AGGAAAAA T AAA T AC TGGT AC T CAA T AA TGT AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT TGT A T A TGGC T AGTGA T CC TGGTGA T CGA TGCC T AGAGAGAAAAAAAAAA T AACGCCAAAA T T A T AA TGAAAGAAACGA T AGCCAAA T A T ACAA T C
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TE: rnd_5_family_3116.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 1928bp; fragments: 786; full length: 25 (>=1735.2bp)
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After TEtrimmer 1928 bp
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TE: rnd_5_family_3116.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 2233bp; fragments: 752; full length: 0 (>=2009.7bp)

TE consensus (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_3116

 size: 3309bp; fragments: 836; full length: 14 (>=2978.1bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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