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MSA length = 2820
AAGA TGAAGA T AACAAAA TGT TGAAAGAAAGGTGGAAAAA TGTGAAA T CAA T AGAAAAA T A T AGTGA T CAGTGGAGT AGA T AAAA T AGA T CAAAGTGAAA - - - - - - - - - - CC T AAAAACA T AA T ACCA T CAAAAA TGAA T AAACCAA T A T A T CA TGCGT T
AAGA T AAAGA T AACAAAGCGT TGAAAGAAAGGT AGAAAAACGTGAAA T CAA T AGAAAAA T A T AGT T A T CAGTGGAGT AGA T AAAA T AGA T CAAAGT AAAA - - - - - - - - - - C T T AAAAACA T AA T ACCA T CAAAAA TGAAGAAACCAA T A T A T CA TGCGT A
AAGA T AAAGA T AA T AAAA TGT TGGAAGAAAGGTGGAAAAA TGTGAAA T CAA T AGAAAAACA T AGT T A T CAGTGGAGT AGA T AAAA T AGA T CAAAGTGAAA - - - - - - - - - - C T T AAGAACA T A T CACCA T CAAAAA TGAAGAAA T CAGT A T A T CA TGCGT T
A T T A T CAGA T T T - - - - - AC T T C T T A TGACGGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAAA T AGA T CAAAGTGAAA - - - - - - - - - - A T T AAAAACA T AA T ACCA T CAAAAA TGAAGAAA T CAGT A T A T CA TGCGT T
T T T T T T A T AA T AGA T AAGGT T T T AA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT T A T A T AGT T A T CAC TGGAGT AGA T AAAA T AGA T CAAAA TGAAA - - - - - - - - - - C T T AAAAACA T AA T ACCA T CAAAAA T T AACAAACCAA T A T A T CA TGCGT T
AAGA T AAAGA T AACAAAA TGT TGAAAGAAAGGTGGAAAAA TGTGAAA T CAA T AGAAAAA T A T AGT T A T CAGTGGAGT AGA T AAAA T AGA T CAAAGTGAAA - - - - - - - - - - C T T AAGAACA T AA T ACCA T CAAAAA TGAAGAAA T CAGT A T A T CA TGCGT T
A T T AAAAAA T T T T AAAGT T T T T CGAAAAA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAGAACA T AA T ACCA T CAAAAA TGAAGAAA T CAGT A T A T CA TGCGT T
GTGA T AAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T A TGAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAAAAACA T AA T ACCGT CAAAAA TGAAGA T ACGAA T A T A T CA TGCGT T
A T T A T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AAGAACA T AA T ACCA T CAAAAA TGAAGAAA T CAGT A T A T CA TGAGT T
T A T AACA T AAGC T CCAAA T T T T - - - - - - - - - - TGT CAAGC T T T T TGT T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 2820bp; fragments: 525; full length: 20 (>=2538bp)
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 size: 2982bp; fragments: 461; full length: 18 (>=2683.8bp)
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TE: rnd_5_family_429
 size: 4326bp; fragments: 357; full length: 32 (>=3893.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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