
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14303
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCAA T T TGGT T T A T AC TGT T T - - - - - - - - - - A T T AAAAAAA T T T T A T CAA T T T T T T T T T A T A T T T A T AAA T CACA T T T T AA T TGCAA T A T A T C T TGA T TGACA - - - - - AA T A T TGT AAACA T A T T T T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AAAA T A T A T T TGGGGCA - - - - - - - - - -
CC T CC T T T AA T A T C T T AC T T T T T T AA T AGAAAA T A T T T CAGT TGACCAA T T TGGT T T A T AC TGT T T - - - - - - - - - - A T T A T AAAGT C T T AAGT A T T T T A T T T A T A T A T T T T T AAA T T ACA T T T CGA T CGT A TGGT AC T T AGC T T TGAA T T AA T T A T CGT C T AAAA T AA T C T T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAA T AA T T C T AA T T AA T T T T TGGT TGT A T T T A T AAA T T ACA T T T TGAGT T AACAA T AC T TGC TGC T AAC - - - - - AA TGT T CAAAAAA T A T T C T T AAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA T AGT AAA T A T T T CAGT TGACCAA T T TGGT T T A T AC TGT T T - - - - - - - - - - A T TGAGAAA T T T T AA T T AAA T T T A T T T T A T T T T T AGAGGT T ACA T T T TGT A T T T AA TGCAGT TGTGT T T ACA T AAA T AGTGACAAAAAAAAACA T T T AAA
CC T CC T T T AA T A T C T T AC T T T T T T AA T AGT AAA T A T T T CAGT TGACCAA T T TGGT T T A T ACAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T T T AA T AGT AAA T A T T T CAGT TGACCAA T T TGGT T T A T AC TGT T T - - - - - - - - - - GT CAAAAAA T T T T AA T T CA T T T T T T T T T A T A T T T A T AAA T T T T A T T C TGA T T A T C T T T TGT T T A T T T T AAAA T AAA T AA T AA TGAAAAAGCA TG - - - - - -
CC T CC T T T AA T A T C T T AC T T T T T T AA T AGT AAA T A T T T CAGT TGACCAA T T TGGT T T A T AC TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T A T AGT T T AGC T CAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T CC T T T AA T A T C T T AC T T T T T T AA T AGT AAA T A T T T CAGT TGACCAA T T TGGT T T A T AC TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGA T AACA T T T AAA T ACA T A - - AA T T A T T A T T T AAA T T CCCGT T T A T A
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TE: rnd_5_family_4464.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 14303bp; fragments: 796; full length: 0 (>=12872.7bp)
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 size: 14811bp; fragments: 796; full length: 0 (>=13329.9bp)
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TE: rnd_5_family_4464
 size: 2819bp; fragments: 280; full length: 0 (>=2537.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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