
Start crop Point End crop Point

MSA length = 18912
T ACAAGT T T CC - - - - - - - - - - - - - - ACGCGAAA T CAC T C T TGT T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGGT TGT AAAGGT T AGGGT T C T CG - - CACCGT C T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T T CGA TGAA T CGT T CC T T T T T T T T A T CAAA T C T CGA T AGGT T T - - - - - - - - - - GACGA T CGT T CCGACGAAAAAAGT T T ACC T AC T T T ACAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T T CGA TGAA T CGT T CC T T T T T T T T A T CAAA T C T CGA T AGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGTGAAA T T T T A TGAAGCGACAA T TGT TGA - - - - - - GAC T CCGT C T AA T
T T T T T A T T T T T T ACGTGCAAA T AC T AGGAGACA T ACCA T T T A T T ACAGA T - - - - - T T T T CAGT C T AC T T T T T - T T T T A T T T ACCAAAAC T TGGTGGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGAA T T T C T T ACGTGCAAA T AC T ACCGGCAGCGGC T T T TGT AA T AA T T A T A T A T A T T CGA TGAA T CGT T C T T T T T T T T T A T CAAA T C T CGA T AGGT T T - - - - - - - - - - GACGA T CGT T CCGACGAAAAAAGT T T ACC T AC T T T ACAACGT T CA T AGCAG - - - - - - - - - - - GT AA T AAAAAAAA T T ACGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGAA T T T C T T ACGTGCAAA T AC T ACCGGCAGCGGC T T T TGT AA T AA T T A T A T A T A T T CGA TGAA T CGT T C T T T T T T T T T A T CAAA T C T CGA T AGGT T T - - - - - - - - - - GACGA T CGT T CCGACGAAAAAAGT T T ACC T AC T T T ACAACGT T CA T AGCA TGA T T AAA T T T TGT AC TGGAACAA T T T T TGA T C T T CGGACACCGT C T AA T
TGAGAA T T T C T T ACGTGCAAA T AC T ACCGGCAGCGGC T T T TGT AA T AA T T A T A T A T A T T CGA TGAA T CGT T C T T T T T T T T T A T CAAA T C T CGA T AGGT T T - - - - - - - - - - GACGA T CGT T CCGACGAAAAAAGT T T ACC T AC T T T ACAACGT T CA T AGCAG - - - - - - - - - - - GT AA T AAAAAAAA T T ACGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACGA T CGT T CCGACGAAAAAAGT T T ACC T AC T T T ACAACGT T CA T AGCA TGA T T AAA T T T TGT AC TGGAACAA T T T T TGA T C T T CGGACACCGT C T AA T
T T T T T A T T T T T T ACGTGCAAA T AC T AGGAAAAA T ACCA T T T A T T ACAGA T - - - - - T T T T CAGT C T AC T T T T T T T T T T A T T T ACCAAA T C T TGGTGGGT T C - - - - - - - - - - GACGA T CGT T CCGACGAAAAAAGT T T ACC T AC T T T ACAACGT T CA T AGCA TGA T T AAA T T T TGT AC TGGAACAA T T T T TGA T C T T CGGACAC - - - - - - - -
T T T T T A T T T T T T ACGTGCAAA T AC T AGGAGAAA T ACCA T T T A T T ACAGA T - - - - - T T T T CAGT C T AC T T T T T T T T T T A T T T ACCAAA T C T TGGTGGGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T AGA T C T TGT T C TGAGCCAGT C T T T AGTGTGCGGCAACCGT C T AAC
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TE: rnd_1_family_522.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 18912bp; fragments: 3848; full length: 0 (>=17020.8bp)
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TE: rnd_1_family_522.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 19170bp; fragments: 3264; full length: 0 (>=17253bp)
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TE: rnd_1_family_522

 size: 6852bp; fragments: 956; full length: 131 (>=6166.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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