
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2434
AA T TGGT T AC T AC T CGT CA T ACA - - GAAAGAAA T A TGT TGCAGAAC T - - CAAAACC T AAA T AAA T A T A TGA T T T T T AGC TGT A T T AAC T AA T ACAAAAAG - - - - - - - - - - TGA TGA T CC TGGCGA T CGA TGT C TGGAAAAAAAAAAGAAAA T T T T T - - A T T T TGT AGTGT A TGT - GAAGTGT T CCGCAGAAA - - - - - - - - AGAGAC T T CC
- AC T AC T AACAAGCC T T CA T T - - - - - - - - - - - - T A TGT TGCAGAAC T - - CAAAACC T AAA T AAA T A T A TGA T T T T T AGC TGT A T T AAC T AA T ACAAAAAG - - - - - - - - - - T AA TGA T CC TGGCGA T CGA TGCC TGAAAAAAAAAGC T AAAA T T T TGAAAA TGC T T AACA T A T CCAGGAGCGT C T - - - - - AAAAC TGT A - CAAA T A T T A T C
AA T C T T T AAAAAA T TGT T T T T CA T T AAAAGA - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T AGA T T T AAA TGAA T A T T CGA T T T A T AGC T A T A T CAA T T AA T ACAAAAAG - - - - - - - - - - T AA TGA T T C TGGTGA T CGA TGAC TGGAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AA T A T ACCGT A TGA T CGAAAAAAAACAGCGCAA - - - - - AA T TGGC
- AC T AC T AACAAGCC T T CA T T T A T CGAAAGAAA T A TGT TGCAGAAC T - - CAAAACC T AAA T AAA T A T A TGA T T T T T AGC TGT A T T AAC T AA T ACAAAAAG - - - - - - - - - - T AA TGA T C T TGGTGA T CGA TGT C TGAAAAAAAAAAA TGAAA - - T T CAAA T C T CA T AGGA T C TGC TGA T ACA T T T TGA T AAAA T CC T TG - T A T A T A T T A - -
AACGGC T A T AAAAA T T T TGT T CAC TGGAACAAGGAGA T CGT A TGA T T T T AAAAACC T AAGT AAACAAA TGA T T A T T AGC TGT A T T AAC T TGT AAGGT AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC TGAAA T AGT TGGCAA T AAA T T AACAAAA T T CGAA T TGT CGGT TGT C
T CCCA T T AC T T CAC T T T CA T ACC T T - - - - - - - - - - - - - T CCAGTGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC TGGGAAGAAAAAAAAAAGT T T A T AAA T T TGGCAGCA T A TGT T ACAGT T AAC TGAAAGCA T T T T A T T T ACAGGA TGT C
AA T T A T A TGAACA T T C T CGT TGA T - - - - - - A T A T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGA T TGCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC TGAAAGAAAAACAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACAAA T A T -
AACCGC TGA TGGA T T T T T T T T - - - TGAAAGAAAAAGGT CGT AGCA T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC TGAAAAAAAAAA T T A - - A TGT T T - - - T T AAA T AA T A T ACA T TGTGT T T T A T T T AAAA T AACAGAGT CAGCAA T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGA T CC TGGTGA T CCA TGCC TGGGAAAAAAAAGT A - - - - - - - - - - - - T T ACGGGT AAGCAC TGCAC T T A T T T C TGGGACACCC TGT T AAA T AGT A T -
TGT CGT C T CAGCGCAC T CAGTGA T - - - - - - - - AGGTGT TGC TGT T CC T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC TGAAAAAAAAAAA T AA - A T T T T T AAC T T T T T T A T T A T A T AC T T AAA T T A T C TGT AAAA T T T T AAGACA T T AACCA T T
- T C TGT CACAAAGGT C T A T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC TGAAAAAAAAAAAAA T A - - T T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T T AAC T A T T T T T
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TE: rnd_5_family_3116.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.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: 2434bp; fragments: 785; full length: 21 (>=2190.6bp)
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 size: 3034bp; fragments: 783; full length: 0 (>=2730.6bp)
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TE: rnd_5_family_3116

 size: 3309bp; fragments: 836; full length: 14 (>=2978.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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