
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2663
- - - - - - - - - - CAAA T AA T AGA T A T A T AGA T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGGACAAC T T AC T AGCGT CACA T AGCC T C T CC T A T T CAA T T CCGAC T - - - - - - - - - - CACCGA TGGCGGCGGGGA TGCGGA TGT CA T CAGCAGGA T AAAGAAGGCAC
AACC TGT TGACAAAGA T T AGGGGTGT AAAGGAA T AGTGA TGCGAA T A T A TGA TGCAGT AAC T T AC T AGCGT CACA T AGCC T C T CC T A T T CAAC T CCGAC T - - - - - - - - - - CACCGA TGGCGGCGGGGA TGCGGA TGT CA T CAGCAGGT T AAAGAAGGCAC
GAGGC TGAAACAAGCA T T AGGGGTGT AAAGGAA T AGTGA TGCGAA T A T A TGA TGCAGT AAC T T AC T AGCGT CACA T AGCC T C T CC T A T T CAA T T CCGAC T - - - - - - - - - - CACCGA TGGCGGCGGGGA TGCGGA TGT CA T CAGCAGGA T AAAGAAGGCAC
T AGCCA - - - - - - - A T AAAAGGGGTGT AAAGGAA T AGTGA TGCGAA T A T A TGA TGCAGT AAC T T AC T AGCGT CACA T AGCC T C T CC T A T T CAA T T CCGAC T - - - - - - - - - - CACCGA TGGCGGCGGGGA TGCGGA TGT CA T CAGCAGGA T AAAGAAGGCAC
CAAC T T C TGA - - - - - - - - - - AA T T T CAGGAAGACGA TGA - - - GAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCGA TGGCGGCGGGGA TGCGGA TGT CA T CAGCAGGA T AAAGAAGGCAC
AACCGGGT T ACAAA TGA T A - GAA T T T AGA T A T T T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCGA TGGCGGCGGGGA TGCGGA T A T CA T CAGCGGGA T AGAAAAGGCAC
GA T CCGT T CA - - - - - - - - - - AAGT A T AAAAAAA - - - - - - - - - - ACAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCGA TGGCGGCGGGGA TGCGGA TGT CA T CAGCAGGA T AAAGAAGGCAC
T AAAAAGT AA T AAA T AA T AGCGAC T CAAACC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T AAAGAAGA T AAGAA TGCC T T T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCGACGGCGGCGGGGA TGCGGA TGT CA T CAGCAAGA T AAAGAAAGCAC
AA T T CA T TGCAA - - T AAAGGGGGTGT AAAGGAA T AGTGA TGCGAA T A T A TGA TGCAGT AGT C T AC T AGCGT CACC T AGCC T C T CC T A T T CAA T T CCGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAGT T A TGA T T A T CCGAGCGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCGA TGGCGGCGGAGA TGCGGA T A T CA T CAGCAGGA T AAAAAAAGCAG
AAGCCGT TGT CA - - - - - - - - - - - - GT AAAAAGA T AA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_4_family_1796.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 2663bp; fragments: 125; full length: 4 (>=2396.7bp)
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TE: rnd_4_family_1796.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 2853bp; fragments: 100; full length: 3 (>=2567.7bp)
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TE: rnd_4_family_1796
 size: 2765bp; fragments: 529; full length: 14 (>=2488.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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