
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3122
C T A T T T T A T T T AAGACA T AAAAAAA T A T A TGT T T T T T T CGAAAAA T AAA T T T T A T A - - AGT ACAGT T T CAGC T C T CGT ACGAA T T AGACGTGT T T A T AAA - - - - - - - - - - A T T CGT T A T TGA T T C T A T AGCAACACC T C T T TGT T ACA T AA T AAA T AA T T
T T T T T T T T AA T CA T AA T T AACAAAA TGCA TGA T T T T T T T T AAAA T T AA T A T T T AAA T AAGT ACAGT T T CAGC T C T CGT ACGAA T T AGACGTGT T T A T AAA - - - - - - - - - - A T T CGT T A T TGA T T C T A T AGCAACACC T C T T TGT T ACA T AA T AAA T AA T T
T T A T CACGGGT CAAAC T T AAAAAAA T T AA T T T T T T T A T T AAAAA T T AAA T T T T A T A T AAGT ACAGT T T CAGC T C T CGT ACGAA T T AGACGTGT T T A T AAA - - - - - - - - - - A T T CGT T A T TGA T T C T A T AGCAACACC T C T T TGT T ACA T AA T AAA T AA T T
T T A T CACGGGT CAAAC T T AAAAAAA T T AA T T T T T T T A T T AAAAA T T AAA T T T T A T A T AAGT ACAGT T T CAGC T C T CGT ACGAA T T AGACGTGT T T A T AAA - - - - - - - - - - A T T CGT T A T TGA T T C T A T AGCAACACC T C T T TGT T ACA T AA T AAA T AA T T
TGC T C T TGGT T TGT T C - - - - - - - - - C T AA TGT T TGT A T T A T CA - - - - - - - - - - - - - GAAA T ACAGTGT CGT C T C T AA T ACGAA T TGGCCA T T T T AA T AC T - - - - - - - - - - A T T CGT T A T TGA T T C T A T AGCAACACC T C T T TGT T ACA T AA T AAA T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T ACAGT T T CAGC T C T CGT ACGAA T T AGACGTGT T T A T AA T - - - - - - - - - - A T T CGT T A T TGA T T C T A T AGCAACACC T C T T TGT T ACA T AA T AAA T AA T T
C T T T - - - - - - - - - - - - T T AAA - - - - C T AGT CGA TGTGT CAACAGT CAGA TGT T A T C TGAGT ACAGT T T CAGC T C T CGT ACGAA T T AGACGTGT T T A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGA T C T CGGT T A T T T C T T T A - - - - - T T T A T T T AGT T C T TGAAAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T A T TGA T T C T A T AGCAACACC T C T T TGT T ACA T AA T AAA T AA T T
A T CACGCCGGACGAGT - - - - - - - - - TGT AAC TGT T T T CCAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGGT T T AGTGTGGGT - - - - - GAAAGT A T T T TGTGT T T TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_3757.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: 3122bp; fragments: 79; full length: 11 (>=2809.8bp)
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 size: 3288bp; fragments: 79; full length: 10 (>=2959.2bp)
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TE: rnd_5_family_3757

 size: 3398bp; fragments: 85; full length: 10 (>=3058.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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