
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4785
GTGT C T T CCAGGT AGT T C TGC T T T AAGT TGGT T T T CAC T TGAAAC T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T - - - - - - - - - - - - T T CA TGAAGC T A T T T TGGC T T T T T - CAA T AAAGC T T T A T T T T T T T A T T T T
CCGAGA T C T AGGT AA T TGC T TGGT A T T T ACAGT T T CAGC T C - - - T T T TGGT AC T T A T ACAGT T T CAGC T C T CGT ACGAA T T AGACGTGT T T A T AAAA T T T - - - - - - - - - - AAA T AAAGA T A T A T T AC T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T C T T T CACC T C - - CAAAA TGT TGCCAC T A T T T T T T - - - - - AAAC T T T CAAAGT T AAA T AAC
T T AA T T T T T T T A T T A T TGT T T TGAC T T T T CAA TGT CAGT AC T AA T T T CAA T AA T T A T ACAGT T T CAGC T C T CGT ACGAA T T AGACGTGT T T A T AAAA T T T - - - - - - - - - - AAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T TG - - - - A T T - - - - - - - - - GAGTGT C T AAA TGT A T T T C T T - - - - - ACA T AA T T T A T T T T T TGT T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T T T T T T AAGT T T T CA T A T AACGGT ACA T T T TGCCCA TGT AGT AC T T C T T AC T A T T AA T T T C
T T AA T T T T T T T A T T A T TGT T T TGAC T T T T CAA TGT CAGT AC T AA T T T CAA T AA T T A T ACAGT T T CAGC T C T CGT ACGAA T T AGACGTGT T T A T AAAA T T T - - - - - - - - - - AAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT CAAAA T A TGT T T CCC - - - - - TGGT T AC TGA T T CCCCGGT CC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T T T T T T AAGT T T T CA T A T AACGGT ACA T T T TGCCCA TGT AGT AC T T C T T AC T A T T AA T T T C
T AA T T T CC T C TGC - - - - - - GT T TGT T C T C T AA TGT T TGT A T - AACC T CCG - - - - - A T ACAGTGT CGT C T C T AA T ACGAA T TGGCCA T T T T AA T ACAAC T T - - - - - - - - - - AAA T AAAG - - ACA T T A T T A T T T T T T T T T T T T T T T T T - - - - - T T - - - - - - - T T - - TGCGC T AGCCGGGGT T T AACGT AAACCGT C T CACAA T TGC TGT AGT
T T T A T - - - - - - - - ACACGT T CA T T CA T CACAC T ACAAA T A T - - - T CC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AA T TGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGT CAC T T CC TGT T T CACA T C T ACAAC T T T TGA T C T T T AACCC T
T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T T A T A T A T AAA T T T ACAGT T T CAGC T C T CGT ACGAA T T AGACGTGT T T A T AAAA - A T - - - - - - - - - - AAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T T T T T T T AGT T T T T A TGAGT TGAACGA T T T T T T T T A T AGA TGA T T C T T TGT T T T C T A T T CC
- - - - - - - - - - - - - A T T T A T T T AGT T C T TGAAA T A T CAC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T AAAGA T A T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T CA T T T T T AAGGT - - - - ACAGTGT ACC T ACA T T ACC T - - ACAA T AC T CCAGTGT A T C T A T T C T
T A T A TGT T T T T T T AAAAA T A T AAA T T T TGGAACGTGA T TGA T AA T CA T A T T AA T AA T ACAGT T T CAGC T C T CGT ACGAA T T AGACGTGT T T A T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 4785bp; fragments: 196; full length: 9 (>=4306.5bp)
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After TEtrimmer 4785 bp
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 size: 5101bp; fragments: 196; full length: 5 (>=4590.9bp)
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TE: rnd_4_family_143
 size: 1005bp; fragments: 84; full length: 22 (>=904.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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