
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3416
ACCA T T AAC T T AAAGT CACA T T CGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T C T ACA T AA T AAA T AA T AAAA T T T A T T AAACA T T T TGGC TGT A T T
AAAAGTGAA TGACGC TGAAAACGT CGCAGACGCCAAA T C TGAGCCGGTGCGAAACGAAA T T AC TGCCAAGCAGT CGC TGGGCA T TGT TGAAGGCAAAAAC - - - - - - - - - - TGT A T T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T C T A TGT C T T A T CGAACC T T A T A T CGACAGGT CGA T A T A T C T A
GAAAGGT A T T AGCCC T CGAAA TGACCAAAA TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - GAAACGAAA T T AC TGCCAAGCAGT CGC TGGGCA T TGT TGAAGGCAAAAAC - - - - - - - - - - TGT AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AA T TGT CCAGT CCA TGT T
AAAAGTGAA TGAGGC TGAAAACGACGCAGACGCCAAA T C TGAGCCGGTGCGAAACGAAA T T AC TGC T AAGCAGT CGC TGGGCA T TGT TGAAGGCAAAAAC - - - - - - - - - - TGT AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T CAGT T - - - - - - - - - AGC T ACGC T A T T T A T CAAAA T TGA T AG - - - - - - -
AAAAGTGAA TGAGGC TGAAAACGACGCAGACGCCAAA T C TGAGCCGGTGCGAAACGAAA T T AC TGCCAAGCAGT CGC TGGGCA T TGT TGAAGGCAAAAAC - - - - - - - - - - TGT AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T - AAAC T A TGT C T AAC T T CAAAA T T CCGACA T T T T A T T AA T T A T AA T AA T A T T CAACGA T CGT T CAACGTGT C T C
AAAAA T AA T T T AAAA TGA T CACAA TGT AAAA T C T AAAGC TGC T T T CC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACAAAA T TGT T T AGA T A T A T T
AAAGA T T T AAC TGA T TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - AA T ACAGGGTGC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T A T A T AAAA - - - AACAGGAGT TGT C T AAGGACACAGA T ACA T T
AA T AACAAACAGC TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T T TGGAAAAGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T T T ACAAAAA T A TGGT CAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGAGCCAGA - - - - - - - - - - T CCA T CCAACGT A T TGC T T - - - - -
AAAAGTGAA TGAGGC TGAAAACGACGCAGACGCCAAA T C TGAGCCGGTGCGAAACGAAA T T AC TGCCAAGAAGT CGC TGGGCA T TGT TGAAGGCAAAAAC - - - - - - - - - - TGT AA T T T ACAAAAA TGTGGTGAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A T A T T C T T T AA T T T T CC T CA T CAGCCACAA T A T T T T T TGAAA T T T A T A - - - - - - - -
ACA T A T T AA T T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T AAAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A
GT ACGCCAA TGAA T T TGAAAAGGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAA T AAA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T C T A TGT C T A T ACAGTGAA TGA TGAAG - T CA T TGA - - - - - - - - - - - - T T T T
GAA T T T AAA TGGAAACACGAC TGT CGCAGCCGGT CGA T AC T A T T T TGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T T T ACAAAAA TGTGGT CAAA T - AAAA T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A TGT C T A T CGGT AAGT AA T T CC T T T A T T T ACA TGA T A T TGAG - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_14904.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 3416bp; fragments: 40; full length: 5 (>=3074.4bp)
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TE: rnd_5_family_14904.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 3719bp; fragments: 40; full length: 4 (>=3347.1bp)
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TE: rnd_5_family_14904

 size: 3104bp; fragments: 137; full length: 9 (>=2793.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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