
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1868
- - - AAAAAAAA T A - - AC T C TGA T T AGC TGA T T ACAGCGTGT A T T CAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT A - T T T T T A T AAGA T T AA T CCCAAA TGT A T A T A T A T A T A T T T T T A T AAA T T ACAACAC T T AACAA T CC T A T CCC T AGGG - - - GA T AGGGAA T AA
- - - - - - - - - - - CACGGT CCCCAC TGA T T T ACAGT CACCAA T - T T T AC T T T AA TGT AGACAAGAA T A T AAAAA TGCAAA T AAGGAGGT ACGAAAACAAA T T - - - - - - - - - - T AA T TGT A - T T T T T A T AAGA T T AA T CCCAAA TGT A T A T A T A T A T A T A T T T A T AA TGT ACCAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAA T CA T AGT T TG
AAGAAAAA T AA T ACAAAAA T T A T T T A T CAAA T AAAACAGAAA - - - - - - - - GGAA T AGACAAGAA T A T AAAAA TGCAAA T AAGGAGGT ACGAAAACAAA T T - - - - - - - - - - T AA T TGT A - T T T T T A T AAGA T T AA T CCCAAA TGT A T A T A T A T T T T - - - - - - - - - AC T ACAGC T A T AA T AGA T - - - - - T A T AA T T - - T AAA T A T A T T A T C T
AAGAAAAA T AA T ACAAAAA T T A T T T A T CAAA T AAAACAGAAA - - - - - - - - GGAA T AGACAAGAA T A T AAAAA TGCAAA T AA TGAGGT ACGAAAACAAA T T - - - - - - - - - - T AA T TGT A - T T T T T A T AAGA T T AA T CCCAAA TGT A T A T A T A T AGT C T T TGA T CAGT T ACGGAC T T AAAGTGT C T T A T CA T AAGT CGGAAA T AAA TGGT CA
- - - GGGT A T AGT A T T AGT C T CC T CAACC T ACCGCCA T TGC T A T C T CGT T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT A T T T T T T A T AAGA T T AA T CCCAAA TGT A T A T A T AAA T A - - - T T A TGA TGCACCAAA T ACGA TGA - - - - A T CGT AGA TGGGCAA TGAGT A T T AC
AAGAAAAA T AA T ACAAAAA T T A T T T A T CAAA T AAAACAGAAA - - - - - - - - GGAA T AGACAAGAA T A T AAAAA TGCAAA T AAGGAGGAACGAAAACAAA T T - - - - - - - - - - T AAA TGT A - T T T T T A T AAGA T T AA T CCCAAA T A TGT A TGT A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGA T - - - - - CA TGAGT - - AAAA T A T A TGT T T -
- - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T T T A T CAAA T AAAACAGAAA - - - - - - - - GGAA T AGACAAGAA T A T AAAAA TGCAAA T AAGGAGGT ACGAAAACA - - - - - - - - - - - - - - T AAA TGT A - T T T T T A T AAGA T T AA T CCCAAA T A T ACG - - - - - - - - - - - - - AACAAC T AAA TGT T CGGACAAACA - - - - - - - - - - - A T T TGT TGAAAA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T T T A T CAAA T AAAACAGAAA - - - - - - - - GGAA T AGA T AAGAA T A T AAAAA TGCAAA T AAGGAGGT ACGAAAACAAA T T - - - - - - - - - - T AAA TGT A - T T T T T A T AAGA T T AA T CCCAAA T A T ACG - - - - - - - - - - - - - AACAAC T AAA TGT T CGGACAAACA - - - - - - - - - - - A T T TGT TGAAAA T C T
AAG - - - - - - AA T A T T T A T T CC T T A T A T T AA T AACCGCGT ACA T T T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT A T T T T T T A T AAGA T T AA T CCCAAA T A T A T A T A T AAACA T T T T T C T T A T T C TGGGT CC T AAAGGAACA T A T CA T T A T TGAC T T T TGAGAGGT AA
AAG - - - - - - AA T A T T T A T T CC T T A T A T T AA T AACCGCGT ACA T T T AGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT A T T T T T T A T AAGA T T AA T CCCAAA T A T A T A T A T AAACA T T T T T C T T A T T C TGGGT CC T AAAGGAACA T A T CA T T A T TGAC T T T TGAGAGGT AA
- - - - - - - - - - - T AGGAAA T T TGT T T A T CAGGAAACC T AAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T A T A T T T T T CGCCAC T C T AAAAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAACGACAAA T TGAAA T T AAAACA T A T T AACGGACACC T AGGCAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T TGT A T T T T T T A T AAGA T T AA T CCCAAA TGT A T A T A T A T AC - - - - T T AAAA T ACA TGT A T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGGGAAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T T A T T T T T T T T T AAAAAC - - - - - - - - - - - - - AGT A T TGAGT T T T T C
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TE: rnd_5_family_7349.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 1868bp; fragments: 353; full length: 36 (>=1681.2bp)
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TE: rnd_5_family_7349.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 2186bp; fragments: 350; full length: 0 (>=1967.4bp)
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TE: rnd_5_family_7349
 size: 1648bp; fragments: 350; full length: 46 (>=1483.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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