
Start crop Point End crop Point

MSA length = 10850
CCGGTGGT CCCGA T CAGAGCCCAAAGA T TGGA T T AGCAAAA T T T AAA TGGA T AA T AAGT AGGT A TGGCC T T AC T TGAGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T T AAAAGCAAC TGACGAGT A T A TGCAAA T TGA T T A - - - - A T T AGT T AA T A T T CAGT AGGT A TGGCC T T AC T TGAGACCAAGGT CA T CCCCCA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAAAAAGT ACAAA T T T C T CGA TGTGGT AC T A T TGT AGT AC T A T TGT A T AA T T AGT AGGT A TGGCC T T AC T TGAGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T - - - - - - - - - - CC T T A T T T T T T AGT AAAGTGA T A T T T T CGGT T T T T CCAACAGT T TGAAC T
T C T CAAAAA T A TGCAGGTGAACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGGT A TGGCC T T AC T TGAGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T - - - - - - - - - - CC T T A T T T T T T AGT AAAGTGA T A T T T T CGGT T T T T CCAACAGT T TGAAC T
T C T CAAAAA T A TGCAGGTGAACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGGT A TGGCC T T AC T TGAGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T - - - - - - - - - - CC T T A T T T T T T AGT AAAGTGA T A T T T T CGGT T T T T CCAACAGGT TGAAC T
T CGGAGT ACCCAA T AAA T T T T T T AC TGT AAAGT AAA T CA TGGA T CAC TGAAC T A T AAGT AGGT A TGGGGCCAC T TGAGCCCAAGGT CAACCCCCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA TGTGT TGAA T AGGAGAGGCGC T AAGAC T T AA T CAGT AGGT A TGGGGCCAC T TGAGCCCAAGGT CAACCCCCA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCA T AAACA T CGACAAA - - - - - - - - - ACAAAGT AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT AGGCA T TGCGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGTGT T AA TGC - - - - - - AGT AGGCA T TGCGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCA T AAACA T CGACAAA - - - - - - - - - ACAAAGT AAA TG - CGCA T T A - - - - - - - - - - AGT AGGCA T TGCGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCA T T T T T - - - - - - - - - - CC T T A T T T T T T AGT AAAGTGA T A T T T T CGGT T T T T CCAACAGT T TGAAC T
- - - - - - AAAC T AAC T AAC T A T T T AA T T T T AACA T A T T CAAC T A T T A T T T T A T AA T AAGT AGGCA T TGGGGCACC T T AGACCAAGGT CAACCCCCAGT T T T - - - - - - - - - - T CCAAGT T A T T TGT CAAGGAACA T T T CC TGT T T T CACAAC TGT CGA T AC T
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TE: rnd_5_family_3948.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 10850bp; fragments: 11182; full length: 4 (>=9765bp)
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After TEtrimmer 10850 bp
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TE: rnd_5_family_3948.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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: 11044bp; fragments: 9236; full length: 3 (>=9939.6bp)
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TE: rnd_5_family_3948

 size: 4910bp; fragments: 3997; full length: 1 (>=4419bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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