
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5936
TGT TGGCAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T T T C T CGT CAC T AAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGAAGAAGAAGAAGAAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CGCACA T C T T T A
T AAAA T TGAAAGA T CGCGCC TGGT AC - T AAC T A T T T C T T CAACCCAGAGCA T TGT AAA T AAAAAAAAAAAC T T CAA T T T T T T T CGGTGC T TGTGACA T TG - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGAAGAAGAAGAAAAAA T AA T A T AAA - T TGTGA T AAC T A T T T AGT T - - - AACGA T AAAA TGGA T TGGAACA T T AGT T
- - - - - - - - - - AGA T ACCAGCCC TGAA - - - CA T A T T TGCA T T T A T CCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGAAGAAGAAGAAGAAGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGT T T AA T T T AA T AA T T AC T AAAAC T
T AA T T A T AAAAAA T T T AAGT T TGGGT AAA T C T A T T A T T T C TGAGTGAAGCA T TGT T AAGAAAAA T AAAAAC T T CA T T T T T T T T CGGTGC T TGTGACA T TG - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGAAGAAGAAGAAGAAACAA T C T AAA - CAAAGC TGCCGT T TGCA T TGT AAACGT T ACA T AAGT T T A T T T T AA T C - - -
TGAC T TGAAGAAA T A TGGT T T CGGA - - - AGGT A T T T A T T TGTGCCAAAGAA T TGT A - GT A TGT A T AAA T AC TGCAA T T T T T T T CGGTGC T TGTGACA T TG - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGAAGAAGAAGAAGAAA - - - T A T AAA T T T A TGA T AAC T T C TGAA T T T T AAACAACACAAAAGA - - AGT ACAACA T T T
AAA T T T T AAAA T A T T AA T T T T C T A TGA T TGC T A TGCGT T CCAA T T - - - ACA T T T T AAAA T AAAC T T AAAAC T T CAA T T T T T T T CGGTGC T TGTGACA T TG - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGGAGAAGGAGGAGAAAA T A T A T AAAGT TGTGT T AGC T A T T T A T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - T T T T T ACGGGC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGAAGAAGAAGAAGAAC - - - - - - - - - T T AA TGA T T AA T AA T CAAACA T AAACAAAAAA T A T AA T AAA T ACA T T A - - -
TGCAACC T AAAAA T A T T T AA T TGGT C T T AAGA T T T ACGA T CCA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGGAGAAGAAGAAGAAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T CAA T T T T T T T CGGTGC T TGTGACA T TG - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGAAGAAGAAGAAC T T T CCC T AA TGGT T T AAGC T AAA T A T T AGA T T T T AA TGAA T ACACC TGAC T AACGCAAGC T T -
TGT CA T T CGGAAC T ACAGGT T C T A T T A T ACA T T T T C T A T CGAA T AAAG - - - - - - - - AA T AAAAAAA - - AAC T T CAA T T T T T T T CGGTGC T TGTGACA T TG - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGAAGAAGAAGAAC T ACAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T TGCGGGGAA TGT CA T T T TGAC T A TGACC T T T CA T T A T CA T C - - - GCAA TGT AAA T CAAAA T AAAAAC T T CAA T T T T T T T CGGTGC T TGTGACA T TG - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGAAGAAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGC T AAA T A T T TGGC T T TG - - GGA T ACAAC TGAC T ACCGCAAGC T T T
CGT TGGAAAGGAA T A T AGGC T AGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAAGA T A T CAAC T T CAA T T T T T T T CGGTGC T TGTGACA T TG - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGAAGAAGAAGAAGAC T T CA - - - - - - T C TGTGGT T C T AGGT ACA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AGCAGAGCCA T C T T AAAACAAGAAGAAGAAGAAGAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT CAAA T AA TGT AGC T ACAAA T - - -
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TE: rnd_5_family_5963.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 5936bp; fragments: 1030; full length: 24 (>=5342.4bp)
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TE: rnd_5_family_5963.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.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_rc.fa
 size: 6242bp; fragments: 1030; full length: 23 (>=5617.8bp)
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TE: rnd_5_family_5963

 size: 1893bp; fragments: 980; full length: 68 (>=1703.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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