
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1763
C T CA T AAGAA T AA - AGA T T AGAA T AGCAAGAACGGA TGGC T T AAACGTGAA TGT T CAGAA T T AGAACAGC TGCAAAACCAACA TGACAA T T T T AA T C TGC - - - - - - - - - - AAA TGT T A T CGCAAACA T CCA T T AA TGGA T T CGCAC T AGAAGAAGAAGAAGTGC T T T TGAGGCCGT T T T T T T TGGT CA T ACGGT C T AAA T CCA - - - - - - -
C T CA T AAAAA T AA - AGA T T AGAA T AGCAAGAACGAA TGGC T T AAACGTGAA TGT T CAGAA T T AGAACAGC TGCAAAACCAACACGACAA T T T T AA T C TGC - - - - - - - - - - AAA TGT T A T CGCAAACA T CCA T T AA TGGA T T CGCAC T AGAAGAAGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T CC T T A T ACC T A - - - - A T C
T CCACGGGAGT CA T AGA T T AGAA T AGCAAGAACGAA TGA - - - - - - - - - - - A TGT T CAGAA T T AGAACAGC TGCAAAACCAACACGACAA T T T T AA T C TGC - - - - - - - - - - AAA TGT T A T CGCAAACA T CCA T T AA TGGA T T CGCAC T AGAAGAAGAAGAAGT - - - - - A T AGA T T A T T C T T C T AGAC T AGAGTGT AACAGCGT A T AGT A T C
T T AA TGAGGGT AA T AGAA T AGAA T AGCAAGAACGAA TGGC T T AAACGTGAA TGT T CAGAA T T AGAACAGC TGCAAAACCAACA TGACAA T T T T AA T C TGC - - - - - - - - - - AAA TGT T A T CGCAAACA TGCA T T AA TGGA T T CGCAC T AGAAGAAGAAGAA - - A T T T CGAC T TGT T AGGA T T T T T CAGGAGT T T CC T AAAAC T A T TGT A T A
C T CA T AAGAA T AA - AGA T T AGAA T AG - - - - - - CAAA TGGC T T AAACGTGAA TGT T CAGAA T T AGAACAGC TGCAAAACCAACA TGACAA T T T T AA T C TGC - - - - - - - - - - AAA TGT T A T CGCAAACA T CCA T T AA TGGA T T CGCAC T AGAAGAAGAAGAAG - A T CCCA TGC T A T C T T AA T T C T T C TGT TGA T T T C TGGT AGT A T AGT A T C
T T T T T AACAGCAA T T AA T T CCA T T CGCAA T A T C TGAAGCCCAA T T T A T T C - - - - - - - - - - - - - - - A T CGC TGCAAAACCAACA TGACAA T T T T AA T C TGC - - - - - - - - - - AAA TGT T A T CGCAAACA T CCA T T AA TGGA T T CGCAC T AGAAGAAGAA T A T A T A T T A T CA T CA T CA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT - - -
TGCAAGAAAAGCA T AAAA T AGAACA T AAAAGT TGT A T A T T T AAA T TGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGAAA T T T AAGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T A T C
T T CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGAAAGGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T A T CGCAAACA T CCA T T AA TGGA T T CGCAC T AGAAGAAGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGTGCC - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGACGGGA TGACC T TGT CA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAGA T AAGT T T T A T T T T A - - - - - - - - - - AAA TGT T A T CGCAAACA T CCA T T AA TGGA T T CGCAC T AGAAGA TGAAGAAGT A T T T T T T AGT T CGT T T A T T T AAAA T AAAAGA T AAAAA T T CA - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGGT T T C T T T C T TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T A T CGCAAACA T CCA T T AA TGGA T T CGCAC T AGAAGAAGAAGAAAA - - T T C T TGA T T T T T TGC T C T TGGT AAAAA T CGGT AAGAGCA T AGT - - -
CC T AAAAGAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - GAACAAC T AACA TGGT T AGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGC T A T CGCAAACA T CCA T T AA TGGA T T CGCAC T AGAAGAAGAAGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T AAAACGT T AAAA T AA T AGA T T A TGAA T A T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T A T CGCAAACA T CCA T T AA TGGA T T CGCAC T AGAAGAAGAAGAAGA - - - T T A T AAA T T T A TGA T TGT AA T AAAAACC T A - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T A T CGCAAACA T CCGT T AA TGGT T TGGCAC T AGAAGAAGAAGAAGA - T TGT A T AA T ACA T T C T T A T AAGAAACAA T AACGGAGTGAA - - - - - - -
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 size: 1763bp; fragments: 1022; full length: 35 (>=1586.7bp)
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 size: 2064bp; fragments: 1021; full length: 0 (>=1857.6bp)
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TE: rnd_3_family_220
 size: 1073bp; fragments: 361; full length: 40 (>=965.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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