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MSA length = 20012
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGG
- GCA T TGT T TGGAGT AAAA T CAAGCAA T T T T T T T AAC T AAAGAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGG
- GCA T TGT T TGGAGT AAAA T CAAGCAA T T T T T T T AAC T AAAGAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- GCA T TGT T TGGAGT AAAA T CAAGCAA T T T T T T T AAC T AAAGAAAAAAAA - - - - - - - - - - CCAACGCC T T T CA TGGT A T CCCA T AAGCGT CGA T T T AGGCGC T T T AAC T CG - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAACGCC T T T CA TGGT A T CCCA T AAGCGT CGA T T T AGGCGC T T T AAC T CGGTGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAACGCC T T T CA TGGT A T CCCA T AAGCGT CGA T T T AGGCGC T T T AAC T C - - - - -
- GCA T TGT T TGGAGT AAAA T CAAGCAA T T T T T T T AAC T AAAGAAAAAAAA - - - - - - - - - - CCAACGCC T T T CA TGGT A T CCCA T AAGCGT CGA T T T AGGCGC T T T AAC T CG - - - -
GGCA T TGT T TGGAGT AAAA T CAAGCAA T T T T T T T AAC T AAAGAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCA T TGT T TGGAGT AAAA T CAAGCAA T T T T T T T AAC T AAAGAAAAAAAA - - - - - - - - - - CCAACGCC T T T CA TGGT A T CCCA T AAGCGT CGA T T T AGGCGC T T T AAC T CGGTGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAACGCC T T T CA TGGT A T CCCA T AAGCGT CGA T T T AGGCGC T T T AAC T C - - - - -
GGCA T TGT T TGGAGT AAAA T CAAGCAA T T T T T T T AAC T AAAGAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCA T TGT T TGGAGT AAAA T CAAGCAA T T T T T T T AAC T AAGAAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGG
GGCA T TGT T TGGAGT AAAA T CAAGCAA T T T T T T T AAC T AAAGAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - -
GGCA T TGT T TGGAGT AAAA T CAAGCAA T T T T T T T AAC T AAAGAAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - -
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TE: rnd_5_family_4747.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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: 20012bp; fragments: 15093; full length: 6 (>=18010.8bp)
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TE: rnd_5_family_4747.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.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_se.fa
 size: 20051bp; fragments: 15092; full length: 6 (>=18045.9bp)
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TE: rnd_5_family_4747
 size: 7666bp; fragments: 5156; full length: 6 (>=6899.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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