
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11410
A T AGT AA T A T T T AAA T A T AGAAAGT AACAAG - CGGACA T T T T T CGAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AA T AA T TGGACAAA T ACAGAAGAACAAAGT ACAAA TGGC T AGAAA T CGT T T AAA T T TGCC T AACA T ACAA T T A T T CAAA T T AAGC T T AA T TGACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA TGC TGGT T ACACAAA T ACAGCA T AACGAGCGT AGCA TGGC TGACACACGT T T AAA T T TGCA T AA T A T ACAA T T A TGT AAA T T ACGC T T AA T CGACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGT T AAGT A T AGAAA T ACAGAA T AA T AAACCGGAAGTGCCC T CA T A T TGT T T AA T T T TGCA T AACGT AAAA T TGT T T A T AC T AA T T T T AAA T T A T AAA - - - - - - - - - - AAAAA T T AAAA T A T A T T C T AGCAGAAA T AAGCAA TGTGGACCAGACAGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGT AAAGT A T ACCC T AGCAGAGGT AAACGA T T TGGACC T AACAGT A
A T TGT TGGC T A TGCGAA T - - - - - - - - - - - - ACCC T AGGT C T C T T AA T T CCA T C TGCA T T TGCA T TGCA TGCGA T T A T T T AAA T AAAGC T T AA T TGGCACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T AAAA T A T A T T C T AGCAGAAA T AAGCAA TGTGGACCAGACAGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T T AAAA T A T A T T C T AGCAGAAA T AAGCAA TGTGGACCAGACAGT A
A T T AACAAA TGGAAAAA T ACAGAA TGACAAACCACA TGTGGC T CAAAAAGGT T T AAA T T TGGACAACA T ACAA T T A T T T AAA T T AAGC T CAA T TGACACA - - - - - - - - - - AAAGA T T CAAA T A T A T T T T A TGTGAAA T T AGGAA TGTGGAA T AGA T CGT C
AACA T T AACCA TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - CGCAGT ACAGC T CCAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_11215.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: 11410bp; fragments: 949; full length: 0 (>=10269bp)
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TE: rnd_5_family_11215.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_se.fa
 size: 12010bp; fragments: 558; full length: 0 (>=10809bp)
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TE: rnd_5_family_11215
 size: 4226bp; fragments: 497; full length: 66 (>=3803.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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