
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3961
CA T AC T AC TGAGAAACCGAA T A T ACCAGGGGGCACGA T AAACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T C TGGAAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AAAGT A T T T ACAA T AAAGAAGAGACCAAA TGAA T T T T ACCAGAAA T CAAA T T ACGACCCCCC - - - - - - - - - - CAA T T T TGAAA T AAAGA TGT A T CA T T A T T A T T A T T T T T C T T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C - - - - - - - C T CAC T T T T AAGC - AAAGTGGT TG
GAAAA T A T T A TGAAAC T AAAA T CAAGAAGGGA - ACAA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T TGAAA T AAAGA TGT A T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T - - - C T T T T C T CCGT T T TGA T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC TGT A T AAG
CGT ACCCCAGAA TGGAAGGGCA T A T C TGAGGGCA T AA T AAAGC T CC T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T TGAAA T AAAGA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AA T T T ACCAC TGA T T T A TGT - GGAA TGT CGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T TGAAA T AAAGA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T AA T T C T A T T CCAGGT T T CGGT A T T TGT T TGCACGCCA T C TGCAAC - - - - - - AAC T CCGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T AAAGT A T T T ACAA T AAAGAAGAGACCAAA TGAA T T T T ACCAGAAA T CAAA T T ACGACCCCCC - - - - - - - - - - CAA T T T TGAAA T AAAGA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC - - GGT ACCACC T A T A T A TGT - CACA TGT T T C
T AACC T C T T T AAA T T C TGAACA T AC - - - - - - - - - - - - - - - AC T AGT T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T AC T AC TGAGAAACCGAA T A T ACCAGGGGGCACGA T AAACCGA T C TGCA T AAAGAAGAGACCAAA TGAA T T T T ACCAGAAA T CAAA T T ACGACCCCCC - - - - - - - - - - CAA T T T TGAAA T AAAGA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T ACAAGT T T TGA T AAAAGAA T AC - A T CCA T TGA T CA T T T AAGCA T T CC TGT T T T
CA T AC T AC TGAGAAACCGAA T A T ACCAGGGGGCACGA T AAACCGA T C TGCA T AAAGAAGAGACCAAA TGAA T T T T ACCAGAAA T CAAA T T ACGACCCCCC - - - - - - - - - - CAA T T T TGAAA T AAAGA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A TGACAAAGT ACGT T AAACAAACACAAAACAC TGAAAAGT T CAC T A T T AAAACAC T
CA T AC T AC TGAGAAACCGAA T A T ACCAGGGGGCACGA T AAACCGA T C TGCA T AAAGAAGAGACCAAA TGAA T T T T ACCAGAAA T CAAA T T ACGACCCCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGC TGGAAAAC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T TGAAA T AAAGA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CAAGCAGCC T T T A T T T T TGGT - ACAGCGACGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T T TGAAA T AAAGA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AA T T A T AAA T C T T AAAA T T T TGA T A T - AA T T AC TGACCGT T CAAA T ACC - - T AACC T
- - - - - - - - CCAGAGAC TGAA T ACAGAAGACGGCA TGT CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T T TGAAA T AAAGA TGT A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T - - ACAAGT T T TGA T AAAAGAA T AC - A T CCA T TGA T CA T T T AAGCA T T CC TGT T T T
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TE: rnd_5_family_4500.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 3961bp; fragments: 114; full length: 0 (>=3564.9bp)
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TE: rnd_5_family_4500.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: 4782bp; fragments: 102; full length: 0 (>=4303.8bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_4500
 size: 2112bp; fragments: 530; full length: 5 (>=1900.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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