
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1234
CGT AAAA T AAAGGTGACGAAAGGGA TG - AGAC T T C TGTGGAA T A T AC T C T T CGA TGGGT T C T CAA TGCAGT T CC T T C TGGGGGT TGA T AGA T A T TGCC T T - - - - - - - - - - T C T CAGT CAGTGAAGCGT AC T CCGGT T TGCAGA T T T T CC T C T T CAAAAAAAAA T A T A T T T CAGT T T AC T A T T A T T T AAAAA T T T AAA T T C - - - - - - - - - -
CGT AAAA T AAAGGTGACAAAAGGGGTGC T CAC T T C TGT T AAA T A T AC T T T ACGA TGGGT T C T CAA TGCAGT T CCC T C TGGGGT T TGGGAGA T A T TGCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T T T T AC T AA T T A T T T TGGCC TGAA T A T TGGAA T A T A T A T A T T T AA
- - T T CA T CAA T A TGAGTGAAAA T A T T ACA T CGT TGAGCAAAAAC TGCCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCCGT CAGTGAGGCGGAC T C TGGA T ACCAGA T T T T CC T CCACAAAAAAG - - TGT AC T TGGT C T ACGT ACACC T CGACCGTGT CAACC TGT C T T T AAGG
CGT AAAA T AAAGGTGACGGAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGA TGGGT T C T CAA TGCAGT T CCC T C TGGGGGT TGAGAGA T A T TGCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGCA T T AC T C T T T C T T T TGT T T TGA TGT T T CCGA T C T TGA T T T TGT T
CGT AAAA T AAAGGTGACGGAAAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGA TGGGT T C T CAA TGCAGT T CCC T C TGGGGGT TGAGAGA T A T TGCC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGCA T T AC T C T T T C T T T TGT T T TGA TGT T T CCGA T C T TGA T T T TGT T
- GT C T ACCGGAAGGTGC T AAAA T A TGAGAACGT T T T AAAAAA T T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCCGT CAGTGA TGCAGAC T C TGGT T ACCAGA T T T T CC T CCACAAAAAAG - - TGT AC T TGGCC T ACGT ACACC T CGACCGTGT CAACC TGCC T T TGAGG
- - T T CACCAAAGTGGACGA T AAA - - - - - - - - GT CACACGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCCGT CAGTGAAGCGGAC T C TGGT T TGCAGA T T T T CC T CCACAAAAAAAA T TGCA T T T C T T T T CA T C T C T A T CAAC TGA T T A T AAGT T A T C T T A T T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCCGT CAGTGAGGCGGT T AC TGGT T TGCAGA T T T T CC T CCACCAAAAAGACCAC T T T CC T CCAAGAAGCGGT TGGCAA T T T T T C T AC T AA T C T CGAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC - T T T T T C T T CA T AA T ACCAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CCCGT T AGTGAGGCGGAC T C TGGT T TGCAGC T T T T CC T CCACCAAAAAAAA T AC T T T T A T AA T ACA T ACAA T C T ACAGA T T T A T AGA T A T A T T AGGCC
T T T CA T A T AAAGT TGA TGAAA - - - - - - - - - - T C T CCGTGGAA T A T AC T C T ACGA TGAGT T C T CAA TGCAGT T CCC T C TGGGAGT TGAGAGA T A T TGCC T T - - - - - - - - - - GCCCCGT CAGTGAGGCGGAGT C TGGT T TGGAGA T C T T CC T CCACAAAAAAAGT TGA T T AAA T CA T CA TGA T T T A T AAAAAC T T AGAGAAAC T T CCGT A T A
- - - - - - - - AAAGAGAACGAGAAGAC TGC - - TGT T ACGTGAAACA TGC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGGCGGAC T C TGGT T TGCAGA T T T T CCACCACCAAAAAAAACA TGT CCA T T T T T AACCCAA T T CGA T A T T T T T C T AAAAC T C T T TGGT
- - - - - - - - - - A T AAAA TGAAAA T AA T A - AGT TGCA T T T AAAAAAAAA T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - CGT TGT T AAAA T C TGTGC - GTGT CCCA TGAA TGT TGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCGC T T T T ACAGCCGC TGCAA T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_12293.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: 1234bp; fragments: 196; full length: 2 (>=1110.6bp)
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TE: rnd_5_family_12293.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: 1672bp; fragments: 127; full length: 0 (>=1504.8bp)
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TE: rnd_5_family_12293

 size: 1306bp; fragments: 163; full length: 45 (>=1175.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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