
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1462
CAAA T CAAA T T CAAA TGTGT C - - - CA TGAA T AGCA T T A T T AC T T AAAA T C T ACAGGGTGGT CGAAA T TGGT C TGT T T T A T CAGAGAAAACC T A T T T T TGA - - - - - - - - - - GT CAGGAAA T - - T T T T C T C TGT T AAAACAGACCAA T T T CGT CCACC TGT A - - - - - - GAAA T T ACCC T AG - - - - GAA T T CAC T ACA - - - - - - - - - - - - - - -
AGAAAAC T C T AAA T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT A T AGGGTGT T CGAAA T TGT CC TGT T T T AACAGAGAAAAC T T A T T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CACC T T C T T T ACAAAA T T T T T - ACC T AAA TGA T T AGA TGTGT - - A - - AGT ACAGGGTGGT CGAAA T TGGAC TGT T T T AACAGAGAAAACC T A T T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T TGT T T T A - - - - C TGT T TGC T A T T - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T ACCGTGTGT T TG - - - - - - - C TGAC TGGGAA TGA TGT T C T - - - - CGT ACAGGA TGGT CGGAA T T AGT C TGT T T T AACAGAGAAACCA T A T T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - CAAGT CAAAGA T A T AAAAAGT CCGCCA T C - - - - - - - - - - - T AC T
CAAA T A T CC TGT ACCCA - - - - - - - T AAAAA T A T T A TGAGA T T T TGCGAC T T ACAGGGTGA T CGAAA T TGGT T TGT T T T A T CAGAGAAAACC T A T T T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA T T AGAGT AGT AG - T AA T A T T T T A T AAAAA T A - - T T CCA T A
T AGACA T T A T T T A TGTG - - - - - - AAA TGAC T T T TGAGT TGT T T TG - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T CA T AGTGA - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - -
AAAACGA T A T T T T TGT C - - - - - - - AA T T CAC T AAACAA T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAGGT C T CAGT AA T T AACC T T T T T T T T TGCGA - T AGT - - - - - - -
A T A T T T T T T T CA T A T T T AC T T T A - T AAC T A T AGGAAAA T A T A T T A - - - CG - - - - - - - TGGT CGAAA T TGGT C TGT T T - - - - AGACAGACCC T A T T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T TGGAC T T A - - - - GAC T C TGT T AGC - - - - - - - - - - - - - - -
T TGC - - - - - - - - - - - - - T T T T T AACA T AA T CAA T CA T A TGT C T C - A - - TGT ACAGGGTGA T CGAAA T TGGT C TGT T T T AACAGAGAAAA T C T A T T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGC T AC T T TGA - - - - - - A T A TGC T AAC - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAAAA T ACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGGAAA T T A TGT T C T C TGT T AAAACAGACAAA T T T CGGCCAC T TGT AA T T T T ACA T A T T TGACC T A T AGAACGT A TGT T T A T AAA - CAAA T A - T T T T
GA T T TGA T A T T CAGCAC - - - - - - - CGC TGAA T AAAAAGCGT T T T AA - - TGT ACAAGGTGGT CGAAA - TGGT C TGT T T T AGAAAAAAAAAAC T A T T T C TGA - - - - - - - - - - A T CAGAAAA T AGT T T T T T T TGT T AAAACAGACCAC T T T CCAA T ACC T A T AA T AA T A T T TGGT AAA T ACA T - ACAAGT T TGT C T AAA T T - TGGT T C - T T T T
CAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACAAAA T T A T TGT TGT T T T A - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAGAAA T AGT T T T C T C TGT T AAAACAGACCAA T T T CGACCACC TGT AA T AA TGT CAC T T AAAA T A - - AA - T AAAACA T CGCC - AGA T AGA T AC T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGGAAA T AGT T T TGT T TGT T AAAAAAGACCGA T T T CGA T CACA TGT A - - - - - - T ACA T TGTGC T T AA - GAGT A T T C T T T T CAGT T - T AAA - - - T AGT
AAA T T A T A T T - - - - - - - - - - - T AGT AGAAAC T AA T AAA TGC T A T - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCA T - - - - T T - - - - - - - A T T - - - - -
AAAAAAA T A T A T A T A T A - - - - - - T T A T T T A T T T AAAA T TGT T T T ACAA TG - - - - - - GA T A T TGAGGT TGGT C TGT T T T AACAGAGAACAC T T A T T T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGT TGAGCGT T TGA - GCA T AGGT AGT A T A T - T T AA T T - T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT ACAAGGTGGT CGAAA T TGGT C TGT T T T AACAGAGGAAACC TGT T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAA T A T CC TGT T T A T A T T T ACAA T A T CAGT T T AAAAA T A T T T T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T T T T TGA - - - - - - - - - - GT CAGGAAA T AGC T T T C T C TGT T AAAACAGACCAA T T T C T A T CACC TGT AACA T CGT T T A T T AAAA - - - - AA - AAAAA T A T T AC T - AAA T AAA T A T T A T C
AA TGT AGA T T AC T T CC T - - - - - - - GACAAA T CCAC T CA T A T T T T - - - - TGT ACAGGGTGGTGGAAA T TGA TGTGT T T T ACCAGAGAAA T CC T A T T TGTGA - - - - - - - - - - GT CAGGAAA T AA TGT T T T C TGT T AAAACAGAC T AA T T T CGACCACC TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGCAA T A T T AAAA T C - - - - - - AGA TGAA TGAAAACC T A TGGAA - - - CGT ACAGGGTGGT CGG - - T TGGT C TGT T TGAACAGAGAACACC T A T T T CAGA - - - - - - - - - - GAAA TGT AA T AA T T T T C TGTGT T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T T AAA T T AA - AA - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - T A T T
GAAA TG - - - - - - - - - - - T TGT T AGT A T AAA T AA T T T T T T A T T C - - TGA T TGACAGGGTGGT CGAAA T TGGT C TGT T T T AACAGAGAAA T C T T A T T T C TGC - - - - - - - - - - GT AAGGAAA T AA T T T T C T C TGT T AAAA T AAACCAA T T T CGACCACC TGT AA T A - T A - - AAA T AGGT T AA T T - - AAA T T T A T T A T A - GGA - - - - T T C T A T -
AAA T T A T T A T TGT T A T A - - - - - - - AACA T T C T T AA T CAC T T T T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGGAAA TGGA T T T T T T TGT T AAAACAGACCAA T T T CGACCACC TGT AAAA T T A T T AAA T AAAAAA T T AA - T AAAA T ACA T T TGAAA T AAA T A T T A T T
AAA T CGA T T T T T C - - - - - - - - - - - AA T T T T T CGAAAAA TGT T CAAG - - C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC T CAA T T CC T - A - - - - - - - - - - - - - AAA - T AAA T T - - - T T
T A T T T CGCAAA T T T TGA - - - - - - - T CGAGCC T CAA TGA T A T T AAAAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGGC TGT - - - - - - - - - - GT CAGGAAA T AGT T T T C T C TGT T AAAACAGA T CAA T T T TGACCACC TGT AA - - - T AAACGC T CAAC TGA T AA TGA T CGC T T T T T CAACGTGT A T T - T A T T
AAA T T AC T T T C T T T A T T - - - - - - ACA T T A T T T AAAACGC T CA T T T - - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - A T AGT AAA T AGAAC T A - AGAACA T T TGC T T T A - - - - - - - - - - - - - T T
A TGA T AAC T T T CC - - - - - - - - - - - A T ACAGGCGAGAGCCA T T T TG - - - TGT ACAGGGTGGT CGAAA T TGGT C TGT T T T AACAGAGAAAA T C T A T T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGACAAGC TGA - - - - AAA T A T CC TGT A - - - - - - - - - - - - - - -
T AAA T AGA T T T CCAGT T T T T T T AAAAACAACA T T AA T T T AA T T - - AG - - - T ACAGGGTGGT TGAAA T TGGT C TGT T T T AACAGAGAAACCC T A T T T C TGA - - - - - - - - - - GT CAGGAAACAGT T T T C T T TGT T AAAAC TGACCAA T T T C T ACCACC TGT A - TGA T A T T CAACCAA T T T A T T A - AAC TGAAA T T T A - A T A - - - - T T T T A T A
AAAAC T T T C T ACGAGT A - - - - - - - A T AGGGCA T A T ACAAA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT T A T - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T AAGCGGAGGAACA T - C T - AGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - T CGT T AA T T CA T C T TGT A - - T AA T A T ACAA T A - - - - - - - A T T - T A T T
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACAGTGCAAAC T AA T T T - - - - - TGT ACAGGGCGGT CGAAA T TGGCC TGT T T T AACAGAGAAGACCAA T T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T ACCAAA - - - - - - - - - - - - - - -
AAAC T T A T A T T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T AA - T AGGT ACAGGGTGGT CGAAA - TGGT C TGT T T T AACAAAGAAAA T C T A T T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACA T T - - - - - - - - - A - A T T T T T T T T C T CAAA - - AAAC - - - - - -
AAAA TGT A T T T T T T T AA - - - - - - - T AGT AAAAAACA T C T A T CA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T AACAGAGAAAA T C T A T T T C TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T TGAA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAA TGTGT T T T AA T C - - - - - - AGGT AGGA TGGAACA TGGT T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGGT AA T AGT T T T T T C TGT T AAAACAGACCAA T T T C T ACGACC TGT AA T T A T A T A T A T T T A TGT T A T AAAAAGT T C T T CCCGAAAA T A TGCA - T T T T
GA - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AAACAAAAA T T AAAAC T T A T T C - - AGA TGT ACAGGGTGGT CGAAA T TGGT C TGT C T T AACAGAGAAAACC T A T T T C TGA - - - - - - - - - - GT CCGAAAA T CGT T T T C T C T C T T AAAACAGACCAA T T T TGACCA T CGGAAGT A - - A - - AGT CGGAC TGGT TG - CAC T T T A T T T CA - AA - - - - - A T T T C - -
CA T T C T AACC T AC - - - - - - - - - - - AGCAGT A TGAAC T T TGT T T AAG - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGGAAA T AA T T T T C T C TGT T AAAACAGACCAA T C T CGACCACC T C T A - T ACAA - - AA T T AAAAC T A T - GAACGT A T T T T - - - AA T - C T AA T T - TGCC
AAA T CA T CAA T CCGACGT T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAGCAA T AC T T T CCCC TGT T AAAACAGACCAA T T T CGACCACC TGT A - - - T TGCAGT T T AGGT T TGTGGCACA T A TGT T A T AAAA T T A T A - - - T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGGAAA T AGT T T CC T C T A T T AAAACAAACCAA T T T CGACCACC TGTG - - - - - - T T T A T T T A T T T T A - - - - GCGT T AA T T T TGAAAA T CAA T T T T AC T
T AAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - AGGT T T T T AA T T T A T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACAAAAAA T AGT T T T C T CAGT T AAAACAGACCAA T T T CGA T CACC T A T A - - - - - - - - - - - TGT AC TGT A - A - A T T T T T TGT T T AA T T - T T A - - - - T A T T
AACACAC T T CCGCGGCA - - - - - - - AGC TGA T CGAGAAGC T T CC T - - AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGGAAA T AGT T T T T T C TGT AGAAACGGGC T AAC T T CGA T CACC TGT AA - - AAAA T CA T T AAA T ACA T AA - AAA T A T ACGA T AA T AC T AAA - TGAAC T
AAAA TGA T T A T TGT T T C T T T T T AA T A T AAAA T T A T TGT TGT T T T AAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CCC TGA - - - - - - - - - - GT CAGGAAGT AGC T T T C T C TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - A T A T C T C T T A T AA T T - - AA - AGT CACGCAA T CAAAACAA T T - - T A TG
GAAC T A - - - T T T CCC T A - - - - - - AAGC T AC T T T AC TGA - - - - - - - - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGGAAA T AGT T T ACCC TGT - ACCACA T A T CAA T T T - - - - - - - - - - - - A - - A T A TGTGGT AAA T T - - T T A - T AACC - ACAA TG - AAA T AAAA T T T A - A
CAGACAGGT T C T T AC T A - - - - - - AGA T T T AC T AAAAGC TGT C TGG - - - TGT A T AGGGTGGT TGAAA T TGT T C TGT T T T AACAGAGAAAACCAGT T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CCGAACC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T T A T A T TGCA T T T A T T T A T AA T A T AAA T T AGT CAA T AA T A T - AAG - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C TGT T T T AACAAGAGA - - - C T A T T T C TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - A T A T T AA T T AAA T T T AA T A - T A T T C T ACGA T A - - - - - - - AC T - CA T T
AA TGT AA T T T T T T T CGT - - - - - - - GGGTGGT CCAAA T TGGT C T T CG - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T ACGT A T TGAAC T T AC - AAA T C T A T T T CC T AAAA - T ACAC T - AGT T
- AAACAA T TGGT T T A T A - - - - - - - T A T CGA T T T AA - - - - T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGGT AA T AG - - T T T T CCGT CAAAACAGACCAA T T T CGA T T AAC TGT A - - - - - - T C T A TGAGAAGT - - AA - T AGT AAA T AA T T - A T A T AGA T - - T A T T
AAGT CGAC T TGT AAAAA - - - - - - GT A T AGA T AGA T A T A TGGCAGA - - - AGT ACAGGGTGGT CGAAA T TGGT C T CCC T T AACAGAGAAAACC T A T T T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - T T CA T T AAGT T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T AAACA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T AAC - - - - - - -
T AAAAAC TGA T T T T T CG - - - - - - - T AGT T T C T AAAA T T AA T T T T A - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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0 200 400 600 800 1000 1200 1400

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_5044.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 1462bp; fragments: 4426; full length: 0 (>=1315.8bp)
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TE: rnd_5_family_5044.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa

 size: 1878bp; fragments: 225; full length: 0 (>=1690.2bp)
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TE: rnd_5_family_5044
 size: 377bp; fragments: 69; full length: 18 (>=339.3bp)
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