
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4488
T T T A T T T AA T ACAGT - - - T AGGAAA T T T T A T T T C T A T AAAAAAAAA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCC T C T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCC T C T AAC
T T T C T AAAGT ACGT AAAA T AACCGACCCAA T CGC T A - - - - - - - AGGCGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACA T CACAAA T ACA T AAC T CCCC T C T AAC
T T T A T ACAA T ACA T T AAAAAACGCA T A T AAC T CGCGT T C T T AAGTGT T ACGCCAACCACGT TGGGCACCAGT T CCCGT T CAGT CGCC T A T T AGC TGCGGT - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCC T C T AAC
T T T AC T AA T T C T A T TGAAAAA - - - A T A T AAC - - - - - T A T T T AAA TGT AACGCCAACCACGT TGGGCACCAGT T CCCGT T CAGT CGCC T A T T AGC TGCGGT - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCC T C T AAC
T T T AC T T AC T A - - - - - - - GAAA T AAAAAAAC T A T AACA TG - - - - - - T AACGCCAACCACGT TGGGCACCAGT T CCCGT T CAGT CGCC T A T T AGC TGCGGT - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCCAC T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGCGA T TGCCA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCCAC T AAC
T T T T T T AA T CA T ACGAAAAA TGCAAGAC TGT T AC T A TGT AA - - - - - - - - CGCCAACCACGT TGGGCACCAGT T CCCGT T CAGT CGCC T A T T AGC TGCGGT - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCCAC T AAC
C T T C T T AGT T A T A TGAAACA T AAAA T A T AA T A T C T ACAGAAAA - AGCAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT CGCC T A T T AGC TGCGGT - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCCAC T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCCAC T AAC
T C T T T T CA T T C T A TG - - ACGAGGAAAGCCGT CA T T CCGCACAAC T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCCAC T AAC
T T T T T CCCC T A T A TGAAAAACAGAAAA T AGCAAAAA T A T TGAAAAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCCAC T AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGCAGCC TGTGGC T CCGTGGGT - AACGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGGT T AGT CGCC T A T T AGC TGCGGT - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCCAC T AAC
C T C T T T T A T T AAAA T AAA - - - - - - A T A T T A T T CCGA T A T T TGAA T A T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCC T C T AAC
ACCGC T T - C T A - - - - - - - GACAC TGA T T T A T T T TGA T A TG - - - - - - T AACGCCAACCACGT CGGCCACCAGT T CCCGT T CAGT CGCC T A T T AGC TGCGGT - - - - - - - - - - ACAC T - - - - - - - AAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCCAC T AAC
T T T A T A T ACCGCA T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T AAGAAGT T AC - - - - - - - - - - - - - - - T AGAGAGT TGGGT T AAGT CGCC T A T T AGC TGCGGT - - - - - - - - - - ACAC T A T CACAAAAA T T T T ACACAACACAAA T ACA T AAC T CCCC T C T AAC
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 size: 4488bp; fragments: 79; full length: 17 (>=4039.2bp)
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TE: rnd_5_family_3712.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: 4651bp; fragments: 79; full length: 15 (>=4185.9bp)
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TE: rnd_5_family_3712

 size: 3488bp; fragments: 430; full length: 62 (>=3139.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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