
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3446
GAA T - - - - - - CA T T A TGCGT A T A T T T A T T AA TGGT A T T AA T CGT A T - - - - - - - - CCAACGTGTGT ACA TGT TGT A TGCAAAAC T T T T T CGAGGCA T A T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T T T A T AAAAGT AA T A T CGAAGAA TGAAAA - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T TGT A TGT AA T C TGTGG - - - - - - - - - - - - GCACAC T A T CAACGA T AGCGGAGCAC TGA TGCCGC TGGCGGA T C
C T A T - - - CA T AAAAAAGA T TGC T CA T T T T AGAGCCGTGAAGTGTGT A - - - - - - - CAGGCCCGGGAAAGT TGT A T ACGT CAAAA TGT T T TGAAA T T T T T AA - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T TGT A TGT AA T C TGTGT - AGA T T AAGT A TGT T CGT TGT T AGA T T CAC - - - - - - - - - - - - GT T T A T T T T TGT T T
T AA T TGCCACCGGCAGC TGCAAGC TGC T CAA - AA T A T CAAAACCA T A T AAAAAACAGGCCCGGGAAAGT TGT A T ACGT CAAAA TGT T T TGAAA T T T T T AA - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T TGT A TGT AA T C TGT - - CAGA T T AA T T A - GT T T ACCGT T C T TGCCAGTGA TGC - - - - - CAC T T C T ACCGA T T T
AAAC - - - AAAAAACGACAA T AAACGCGC T AA T ACGT AAGAGT A TGAACCAACAACAGGCCCGGGAAAGT TGT A T ACGT CAAAA TGT C T TGAAA T T T T T AA - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A - - - - T A TGT AA T C TGTGT CACA T TGGGCA T ACGAGT CA T CA T AC T CC T T A - - - - - - - - - - ACGT CA T C TGGC T T
T - - - - - - - A TGAGTGCA T T T T T ACA T T CCA T CGGT A T A T AGT A T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T TGT A TGT AA T C TGTGT - - - - - - - A T T A TGT T T AACA T TGGA T A T A T TGCAAA T C T CC T A T T T CGT C T TGT T T
T AA T TGC - A TGAGCGTGAACAGAGC T T A T AC TGC T C T C TGC TGGAA T T AAAA T ACAGGCCCGGGAAAGT TGT A T ACGT CAAAA TGT T T TGAAA T T T T T AA - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T TGT A TGT AA T C TGT - - - - - AGT AGT T T - T T CAGAGA T C T AGGT A T A TGTGA T CCAAA T AC T T T A T AAGAA T -
GGAC - - - - - - CCACA T AA T T CCAGT C T T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T T C T A TGT AA T C TGTG - - - - - - - - - - - - - GT C TGCAGCCGT TGGCGTGAA T A T ACGGT CGCGGT A T CAAA T T T
GAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T TGT A TGT AA T C TGTGACAGT T CAA T T T T CGGC T T CGT CGGC T T CACGCAAACGCAAGTGGCAGGCGCGAA T T
GAA T T T CCA T CAA T CGCCA T AA T T T CCGCAGTGC T T T CAAGACCA T A T - - - - - - CAGGCCCGGGAAAGT TGT A T ACGT CAAAA TGT T T TGAAA T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGCCCGGGAAAGT TGT A T ACGT CAAAA TGT T T TGAAA T T T T T AA - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T TGT A TGT AA T C TGTGT - - - - - - AAC TGCACGGGACGC T T T TGT TGTGA T T T T ACGGT T A T T T CGT T T TGC T T
AAA T CGC - - - - - - - - - A TGT AAGGT C T T TG - - GA T AACAAA T C T A T - - - - AAAGCAGGCCCGGGAAAGT TGT A T ACGT CAAAA TGT T T TGAAA T C T T T AA - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T TGT A TGT AA T C TGT - - AAGA - T AA TGA - - - - - - - - - - - CA TGT CGT T A TGA TGGAGACACAC T T T T T AA T - -
T AA T TGCC T T AAACAGAAA T AAA T T C T T T AA - A T T C T AGAAGGCGCA T AAAAAACAGGCCCGGGAAAGT TGT A T ACGT CAAAA TGT T T TGAAA T T T T T AA - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T TGT A TGT AA T C TGTGT CAGA T T T C T TG - - - GCGGAA T T CGTGA T C T CGGT A T A T CCCCGGAA TGT T T AA T C -
T AA T - - - - - - CA T T A TGCGT A T A T T T A T T AA TGGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGT CAAAA TGT T T TGAAA T T T T T AA - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T T TGT A TGT AA T C TGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T T C T AC T CA T T AAAA T A - - AGCGT A T CA T AAAAA T T
AAA T - - - CA T CAACA T A T T CAGA T TGT T T A - - - - - - - CAAA T T T A T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA TGCA TGAGAGT TGCCAA T C T A T A T - - - - - - - - - - T C T - - - - - - - - AA TGA - A T T TGACA T CCGAGA T A T CAGAGT CCAAACAC T T T T T T CAAA T -
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TE: rnd_5_family_7273.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: 3446bp; fragments: 225; full length: 3 (>=3101.4bp)
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After TEtrimmer 3446 bp
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TE: rnd_5_family_7273.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: 3751bp; fragments: 194; full length: 2 (>=3375.9bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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TE: rnd_5_family_7273

 size: 2128bp; fragments: 39; full length: 14 (>=1915.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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