
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5102
TGT AAACAAACCAAAAGCAACA TGT ACCGC T T AAAGT T T TGACAC T T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGACAAA T AAGT CAGT A T C T - - - - CCCCGC T CGT TGCGACC T C T C T T T C
AGTGC T - - - - - - CGAAAAAA T A T AGT T CAGA T CAGGT C T AGT A - CC T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACACAGAA T A TGT AACG - - - - - - - - - - ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCA T C T A T T T T AA T T C - - - - - GA
GA T A T TGA T CCACGGTGC TGA - TGT T A TGGA T AC T C T T T TGC T A T TGGACAACGACGGAGTGGT T AC T T T T CC T T AGGAC T TGA T T C T CAA T A T A T T T CG - - - - - - - - - - ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTG - - - TGA T - - - AA T T T TGGCGT T TGCA T AC - GACA TGT T TGAAAA TGC T - - AA
GA T A T TGA T CCACGGTGC TGA - TGT T A TGGA T AC T C T T T TGC T A T TGGACAACGACGGAGTGGT T AC T T T T CC T T AGGAC T TGA T T C T CAA T A T A T T T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T C TGT T ACGA T AC T AA T AA T
GAAA T C T TGT CACCAAAGAA T - TGCCGCCGA T CGAA T T T CGAC - C T CAA T AACGACGGAGTGGT T AC T T T T CC T T AGGAC T TGACACAGAA T A T A T AACG - - - - - - - - - - ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGT A - TGA TGAAAAA T T TGACACA T - CA T A T AAACA T C T T T AAA T A T - - - - - - -
GAAA T C T TGT CACCAAAGAA T - TGCCGCCGA T CGAA T T T CGAC - C T CAAAAACGACGGAGTGGT T AC T T T T CC T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AACG - - - - - - - - - - ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGTG - T A - - - - - AAA T A T AA T AA T T - - - - A T ACA T A T T T T T T T AC T T T T T - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - AAAAGA T AAAAAGAAAGCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAG
T A T AA T CGT C TGT T T ACCAA T T T AGT T T A T T ACAGGT CCAGGT A T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAGAA T A T A T AACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAA T T AAAAAA T TGCGCAGACA TGAAAA T CGAC T T T AC - - - -
TGAGC TGGCC TGTGT T T CGACA T AA T TGAAAAA TGGT TGGGA T A T T ACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T A T T C TGTGT A T TGA T ACGGAGT T AA T CGAC T T CA T AGA T A T CCGA T C T T ACCCGGCAACG
T AGT T T T A T T CACACACACA T - A TGT T CGAA T T AGT C T T AGT T - T T TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T TGACACAGAA T A T A T AACG - - - - - - - - - - ACAA T T T T A T ACGT T T AACGAGGC T T C TGT TGCGT T A T A T CGT TGA T T A - A T AA T AAAAGA TGT AGC TGGCGCGCCGAGA T T T AC T T T AGC T C TGC T AAG
T A T A T T AGT T T ACGT T T T AA T A T A T CGT AGGT ACAAGC T AA T T - T C TGA TGC T CGC TGAGT CGT T AC T T T T CC T T AGGA T A T AACACAGAA T A T A T AACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT - - - AGGT T T T CCAGT T - CA TGTGCGT CCA T T T T AAGACGCC - - AA
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 size: 5102bp; fragments: 4781; full length: 5 (>=4591.8bp)
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After TEtrimmer 5102 bp
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 size: 5488bp; fragments: 4365; full length: 3 (>=4939.2bp)
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TE: rnd_4_family_1396

 size: 484bp; fragments: 884; full length: 2 (>=435.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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