
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1523
T T T AGT AAAA TGAA T AAA T C T CAA T AACGGACACC T C T - - - - - - - - - - - GT AGGGA TGT T CGA T ACGA T ACGA T A T T T TGAAGT A T CGA T ACA T T T T C T T - - - - - - - - - - ACGA T C TGT A T CGA T ACGAGA T A T CGA T AC T T T T AGAGT A T TGGAACA T CAAGT C T AGA T A T AAAA TGA T C T CGA T T CACCAC T T AGAA TGCGGT T AC T T
- - - - - - - - - - - GAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGGA T A T T CGA T ACGA T ACGA T A T T T T AAAA T A T CGA T ACA T C T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - GAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGGGA T A T T CGA T ACGA T ACGA T A T T T T AAAA T A T CGA T ACA T C T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T ACAA T AAAACGGTGAAA T - A T CAGA T CGA T A T T T T AGT T CC T T CAGA T C T AGGGA TGT T CGA T ACGA T ACGA T A T T T TGAAGT A T CGA T - - AACA T C T T - - - - - - - - - - ACGA T CCGT A T CAA T ACGAAA T A T CGA T AA T T T T AGAGT A T CGGAACA T C - - - T A T AAAGT T CAAGCCA - - - - - - AA T C TGGCCAGCCAAACGA T T T T T A
GCCA - - - - - - - T AGAAAA T - GT TGT A T TGAGT T T T T A - T C T T T T CAAA T - - - - - GAC T T T ACACAC T ACGCACGA T T T TGAAGT A T CGA T ACA T C T T C T T - - - - - - - - - - ACGA TGCGT A T CGA T ACGAAA T A T CGA T AC T T T T AGAGT A T CGGAACA T C T AC T A T AAGA T T CGAAGGACACGT AC T CAAGT C T AAACGCACCAAAA T A T
GCCA - - - - - - - T AGAAAA - - - - TGT A T TGAGT T T T T A - T C T T T T CAAA T - - - - - GAC T T T ACACAC T ACGCACGA T T T TGAAGT A T CGA T ACA T C T T C T T - - - - - - - - - - ACGA TGCGT A T CGA T ACGAAA T A T CGA T AC T T T T AGAGT A T CGGAACA T C T AC T A T AAGA T T CGAAGGACACGT AC T CAAGT C T AAACGCACCAAAA T A T
TGCAA T AAAACAAAAAAA T A T A T A T A T CGC T ACC T CAG - - - - - - - - - - - C T AGGGA TGT T CGA T ACGA T ACGA T A T T T TGAAGT A T CGA T ACA T C T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - AAA T AC TGAGAACA T T CGC T AAGA T CAA T A T T T C T CGAGA T A T
TGCAA T AAAACAAAAAAA T A T A T A T A T CGC T ACC T CAG - - - - - - - - - - - C T AGGGA TGT T CGA T ACGA T ACGA T A T T T TGAAGT A T CGA T ACA T C T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC - - - - AAA T AC TGAGAACA T T CGC T AAGA T CAA T A T T T C T CGAGA T A T
T ACAA T - AAACGAGACGA T - T T T ACAC TGGT T - - - - - - T T T CA T CGAA T C T AGGGA TGT T CGA T ACGA T ACGA T A T T T TGAAGT A T CGA T ACA T C T T C T T - - - - - - - - - - ACGA T CCGT A T CGA T ACGAAA T A T CGA T AC T T T T AGAGTGT CGGAACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AGT CGT ACCAAAGT T TGTGGT AC T AA
C T T A - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAA T CA T ACGT C - - - T T T T T T T AA - - A T AGGGA TGT T CGA TGCGA T AAGA T A T T T TGAAGT A T CGA T ACA T C T T C T T - - - - - - - - - - ACGA T CCGT A T CGA T ACGAAA T A T CGA T AC T T T T AGAGT A T CGAAGCA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T AGC TGT AAAAAGGT T T ACAGT T T T T T
CACA - - - - - - - AAAAAAA - - - A T ACA T T - - - - - - - - - - T T T T T T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T ACA T C T T C T T - - - - - - - - - - ACGA T CCGT A T CGA T ACGAAA T A T CGA T AA T T T T AGAGT A T CGGAACA T C - - - - - - - - - - - - CC T ACGACAGCGACCAGCA T T TGA T T T AA TGGT A T T AC
T A T AA T AAAACGGCAAAA T A - - CAAA T TGAAC T T T TGGT T T T A T CCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAA T T TGAA T AA - - - - - T A T AGT TGT T T AA T AAGTGAAA T T AA
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TE: rnd_5_family_5365.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_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1523bp; fragments: 619; full length: 2 (>=1370.7bp)
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After TEtrimmer 1523 bp
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TE: rnd_5_family_5365.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: 1861bp; fragments: 478; full length: 0 (>=1674.9bp)

TE consensus (bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE: rnd_5_family_5365

 size: 1293bp; fragments: 506; full length: 8 (>=1163.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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