
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4677
- A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAGGAAAAACCC T T T A T TGT A T T AGT CAA T T T CG
- - - - - T T - - - T CAAAGT T AAA T AAC T C T - - - - - - - - - - - - - - GT T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAAGT A T AA T - - - - AAAACCCCACGT T - AA T CGA T T AAAGTGA T T T T T A T T T A T CAAAA T T CAA
CAAACAAACA T A TGGT T A T A TGT AAA T TGA TGGT T - GAAAAAAC T AAAC - - T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGT AAAG - - - A TGAA T C T T AGGGT A T CGGT CC TGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - T T ACA T C T T AGT AAAAAAA T T C T T C TGT T C - T T AA TGA T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T T AAA T T T T - T A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T AAGA TGT A - AAACAAAAAAA T T AA T T CCCACA T T T C T AAA T T T AA
- A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T - T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - A T A TGT T T AA T T A T T CAA T AA T AACAGAAAA T CCGT A T T A T TGAAA T AGT A T A TGT
C - - - - GGCCGGGC T ACCCAACA T AC T T T TGGGT T T - CCAAGACCCGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - T T T A T T AAGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T T A T T AAGAAAAAAA T T AA - - - - - - - - - - - - - GA T C T AAA
- - - - - T T ACA T C T T AGT AAAAAAA T T C T T C TGT T C - T T AA TGA T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T T AAA T T T T - T A T AGA T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AGT A T CA T AGT ACAGAA T AAAA
- - - - - T T ACA T C T T AGT AAAAAAA T T C T T C TGT T C - T T AA TGA T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T T AAA T T T T - T A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T AAGA TGT A - AAACAAAAAAA T T AA T T CCCACA T T T C T AAA T T T AA
- - - - - T T ACA T C T T AGT AAAAAAA T T C T T C TGT T C - T T AA TGA T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T T AAA T T T T - T A T AGA T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - T T ACAGT T A T T AGGTGT CAC T T AAC TGC T T AC T AAA T T T TGT AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACA T AC T T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T ACA T CCAGGT AGA T A T AAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGGCACAA TGAAAGGT A T TGTGCCGCGCC T A TGGT T T A TGA TGT T T
- - - - - T AC T A TGA T AC T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T ACC T A T AC T - - - - - - - - - - - - - - AA TGAA T A TGGAAAAA T CAAC T T A - - - - - - - - - - - - - AGAAAAAA
- A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T AAGA T ACAAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T AGT T T T T T C T CC T T A T T C T T AAACCA T C
C - - - - GT T T A T A T T AGT C T T T A T A T C T AGAGAAA T - CAAA T A T A T A T AGG - - - - - - - - T A T A T A T A T T TGT AGA T A T ACAAA T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AC
C T T T T T T A T CGAGAGCAAAGAAAGGT T C T CAACA TGT CCACA TGT CGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T ACA T A TGT CCGGCGA TGGGGT AGACGAGAGGAGAACCCAA
C - - - - A T A T CCA T TGT T C T CGACCC T T C T A TGGCC - TGGT CAGT T ACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAGT T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T CGT CA T AA TGGGGAAAACAACC TGC T C T CAC T ACCGGT - - T T CGG
- - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T
- - - - - T T ACA T C T T AGT AAAAAAA T T C T T C TGT T C - T T AA TGA T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T T AAA T T T T - T A T AGA T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGA TGGGGTGGACAAGAGGAGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACC T A T AGA T AACAAAAAAGGAACGCAAACGAGGCAAGAAGCA - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAA T T T T AC - - - - - - T T AAAAAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGTGAAGAA T T AAAA T AAAA T AA T T - - - - - - - - - - T T T CAAA T TGT CG
CAGA T T TGCA T ACAAAA T AAGAAGC T TGA T T T T T T - GT AGCAAACA T AC - - - - - - - - - - - - - T AAAGT A T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T AA T AGT T T AGT T C T T T A T T C T T CAACCA T C
- A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T ACA T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAAAACAAACAAAGT A T C T TGCAAAACCCACAGT AAAGT T ACA T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T T CGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGT CCA T C T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGA
- - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T AC T - - A T T T TGA T A T A - AAA T AAA TGT A TGT T TGC T ACCC T AAAAAAAAA T CAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T AGT T T T T AA T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - CCA T AA T CCCAAGAA T TGAGC T T T - - - - - - - - CAAAAAA T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T CGT CA T AA TGGGGAAAACAACC TGC T C T CAC T ACCGGT - - T T CGG
C - - - - GT A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T ACC T AAAAA TGACAAGAAACA T A TGT T T T T C T - T T AACGGTGGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T ACA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA
CA T AC T T CA T TGTGCCAA T AAAAGGT A T TGTGT T T A T AAA T T AA T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGT AAA T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A TGT A T T A T AGT A - - - - - - - - - - - GT AC TGT T ACA - - - - - - - - - - - AAA T T T AGT T CA T A T T T TGCAAGCAGT T
- A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T TGACAAACGT T CGACCAAAAGT C T T T T T CAA TGT C T AAAAGT CACA
- - - - - ACACAGCGT - - GGAA T T AA T T T C T A T A T CAAGCAAGAA T C T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGT CCAA T AAA T A T AAAAAA T A T T T T A T T T A T A T AA T AGT T AA T T T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGT ACAAAAGT T ACGAAAAACAA T T AAAC T T ACAAGA T TGAGT AAA T A
- A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T T T T T T T T T T T C T T ACA T A T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGC T TGACAAA T TGAAAAGT AGT T T T A T T AGCC T A T T TGGTGA T T T AA
- - - - - T AACGTGGGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T CA T T A T AC - T T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AACAGAGT - - - - - - - - - - - T A T T T AAC T T TGA
- - - - - T T AA T T C T T CACCAAGAAACC T T - - - - - - - - CCAAGAA T CC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T T T T T AGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T TGGT T TGCGGT CAGGT A T AAAC TGA - - - - - - CC TGT AAAAA T TGCA
- - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T TGT A T A T C T ACAAA T A T A T A - - - - - - - - - ACA T A T C T A T A T A T A T T TGT A T T T C T C T AGA T A T AAAGAC T AA T A T AAAC
- - - - - T T ACA T C T T AGT AAAAAAA T T C T T C TGT T C - T T AA TGA T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T T AAA T T T T - T A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T AAGA TGT A - AAACAAAAAAA T T AA T T CCCACA T T T C T AAA T T T AA
- - - - - T T ACA T C T T AGT AAAAAAA T T C T T C TGT T C - T T AA TGA T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T T AAA T T T T - T A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T AAGA TGT A - AAACAAAAAAA T T AA T T CCCACA T T T C T AAA T T T AA
- - - - - T T ACA T C T T AGT AAAAAAA T T C T T C TGT T C - T T AA TGA T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGA T T AAA T T T T - T A T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AC T AAGA TGT A - AAACAAAAAAA T T AA T T CCCACA T T T C T AAA T T T AA
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TE: rnd_1_family_874.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 4677bp; fragments: 435; full length: 0 (>=4209.3bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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