
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2082
AAAC TGGAAGGCCCGT AAA T CCACAA T T T T TGGA T T AAGAGA T T CACC T CCGT T CACA T A T T T AGCAAAA TGT T A T AACGAAA T CA TGAACAACAA T CAA - - - - - - - - - - GT AA T AA T TGGAGCAAC TGGA T TGGT A T CAAAGT CCA T ACAGAAGA T CGT
AAAC TGGAAGGCCCGT AAA T CCACAA T T T T TGGA T T AAGAGA T T CACC T CCGT T CACA T A T T T AGCAAAA TGT T A T AACGAAA T CA TGAACAGCAA T CAA - - - - - - - - - - GT AA T AA T TGGAGCAAC TGGA T TGGT A T CAAAGT CCA T ACAGAAGA T CGT
AAAC TGGAAGGCCCGT AAA T CCACAA T T T T TGGA T T AAGAGA T T CAGT T CCGT T CACA T A T T T AGCAAAA TGT T A T AAGGAAA T CA TGAACAACAA T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T T AA TGG - - - - - - - - T C T ACAACA T T TGT T T AAGGT AC T T T TGCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AA T TGGAGCAAC TGGA T TGGT A T CAAAGT CCA T ACAGAAGA T CGT
AAAC TGGAAGGCCCGT AAA T CCACAA T T T T TGGA T T AAGAGA T T CACC T CCGT T CACA T A T T T AGCAAAA TGT T A T AACGAAA T CA TGAACAACAA T CAA - - - - - - - - - - GT AA T AA T TGGAGCCAC TGGA T TGGT A T CAAAGT CCA T ACAGAAAA T CGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AA T TGGAGCAAC TGGA T TGGT A T CAAAGT CCA T ACAGAAGA T CGT
AAGA T T AA T ACC TGGT AAA T T ACAGT T T T T TGT T T CAGT AGGT - - AGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AA T TGGAGCAAC TGGA T TGGT A T CAAAGT CCA T ACAGAAGA T CGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCA TGT T T T T T T ACGT AGGACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AA T TGGAGCAAC TGGA T TGGT A T CAAA - T CCA T ACAGAAGA T CGT
AAAC TGAGCGAC - - - - - CAAC T AAAC T CAA T ACGACAAGAAGT ACGAC T ACA T T AGCA T A T T T AGT AAAA TGT T A T AACAAAA T CA TGAACAACAA T CAA - - - - - - - - - - GT AA T A T T TGGAGCAACCAGACAGAAGACAGACACCA TGAA - - - - - - - - -
AAAC T T CAAAAACCGC - A T T T T T T AGT T T T TGA T T T TGGGGGT TGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AA T TGGAGCAAC TGGA T TGGT A T CAAAGT CCA T ACAGAAGA T CGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AA T TGGAGCAAC TGGA T TGGT A T CAAAGT CCA T ACAGAAGA T CGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A T AA T TGGAGCAAC TGGA T TGGT A T CAAAGT CCA T ACAGAAGA T CGT
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 size: 2082bp; fragments: 86; full length: 14 (>=1873.8bp)
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TE: rnd_5_family_3241.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: 2252bp; fragments: 86; full length: 13 (>=2026.8bp)
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TE: rnd_5_family_3241
 size: 2087bp; fragments: 103; full length: 14 (>=1878.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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