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MSA length = 3162
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CG - - - - - AAA T C T T T T T A T T AA - AAGT TGT CC TGT T AAAGA T TGGT CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T TGT T A T AA T T A TGGA T CAC T T A - - - - - - - T T T A - - - - - - - - - - - - - GGA T - - - T AAAAC T T T T TGGCCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGGCCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T TGT T A TGGT T A TGGA T CAAA T AAA T A T T A T C T A T C T A T C T A T C T A T C T A T - - T T AC TGT T T T T CACGCCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T TGT T A T AA T T A TGGACCAAA T AAA T A T T A T C T A T C T A T T T A T C T A T C T - - - - - AAACA T T T T T CCGGA T - - TGC T TGT C T T A T AAAA - - - - AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T TGT T A T AA T T A TGAA T CAAA T AAA T A T T A T C T A T C T A T C TGT C T A T T C T AA - TGGGCA T T TGT A T CAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 500 1000 1500 2000 2500 3000

0
5

10
15

20
TE: rnd_3_family_682.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: 3162bp; fragments: 270; full length: 0 (>=2845.8bp)
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 size: 3798bp; fragments: 211; full length: 0 (>=3418.2bp)
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TE: rnd_3_family_682
 size: 1274bp; fragments: 176; full length: 5 (>=1146.6bp)
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