
Start crop Point End crop Point

MSA length = 18605
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGA TGT AAGT T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA T T T A T CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
T T A T T T A T TGA T T T AC TGA T T T A T T AA T T T A T CGA T T T AAA T T AAA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA - - - - - CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGA TGT AAGT T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA T T T A T CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGA TGT AAGT T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA T T T A T CA T T AA T T T A T AA T A T T A T C T ACA T T A T AC T A T T T A T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGA TGT AAGT T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA T T T A T CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
T T A T T T A T TGA T T T AC TGA T T T A T T AA T T T A T CGA T T T AAA T T AAA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGA TGT AAGT T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA T T T A T CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T A T TGA T T T AC TGA T T T A T T AA T T T A T CGA T T T AAA T T AAA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGA T T T A T TGA T T T A T AGA T T T AC TGA T T CA T CGA T T T AAA T T AAA T T TGT T - - - - - - - - - - A TGGA TGT AAGT T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA T T T A T CA T T AA T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA - - - - - CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGA T T T A T TGA T T T A T AGA T T T AC TGA T T CA T CGA T T T AAA T T AAA T T TGT T - - - - - - - - - - A TGGA TGT AAGT T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T T A T T T A T CA T T AA T T T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T A T T T A T TGA T T T AC TGA T T T A T T AA T T T A T CGA T T T AAA T T AAA T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA - - - - - CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGA TGT AAGT T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA T T T A T CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA - - - - - CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
T T A T T T A T TGA T T T AC TGA T T T A T CAA T T T A TGGA T T T AAA T T AAA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA - - - - - CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA - - - - - CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
T T A T T T A T TGA T T T AC TGA T T T A T T AA T T T A T CGA T T T AAA T T AAA T T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T AA T T T A T CGA T T T AAA T T AAA T T TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGA TGT AAGT T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA T T T A T CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA - - - - - CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T ACAAA T ACA T T T T T A T T AA - - - - - CA T T AA T T T A T AA T A T T A T T T AAA T T A T A T T A T T T AAA T T AAA T A T AAAAA T T CAAAAAGA
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TE: rnd_4_family_1783.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: 18605bp; fragments: 4559; full length: 0 (>=16744.5bp)
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 size: 18778bp; fragments: 4550; full length: 0 (>=16900.2bp)
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0 100 200 300 400 500 600

0
5

10
15

20
TE: rnd_4_family_1783

 size: 625bp; fragments: 151; full length: 49 (>=562.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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