
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3268
A - GT T T CC T AACGGC TGT A T C T CGGAAAGT A T T ACCCA T AA T AGAGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAAGAAGAAACCA TGA - - - - - - A T TGC TGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T CAAGT T TGT AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T AAACGGT CAA T CCAAGCGT CA T AGACCGGAGT AGT ACGT AAACA T T A T T AAC T AAC T T TGCGT AACCAAGTGAGGGT A - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAA T A T C T CG - - - - - - - - - - - - TGAAC TGA T AA T T AGT CAAGAAGT AGT T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAAGAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - - - T AGT T ACA T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T ACAA T T T AC T C T T T AACG - - - - - - - T T T T T T T T T A T T T AGT A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAAGAAGAAC T AACGAGT AAA TGCGGC T A TGAA TGT A T T TGCGAC T ACA T T CCC T A T T T T CCAC T CGAACCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T AAACGGT CAA T CCAAGCGT CA T AGACCGGAGT AGT ACGT AAACA T T A T T AAC T AAC T T TGCGT AACCAAGTGAGGGT A - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAAGAAGAAG - - - - - - GT AAA TGC T T T T A T T AA - - - - - - - - - AA T AAGGA T C - GT T T AGGT T ACCCGA T T T A
A TGC T T AC T AAAAA TGAGA T A T AAA T AAAAGA TGT AAAAAGAAAA T CACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAAGAA - - - - - - - - - AGT - - - - AAAGT T AAAAGT CAAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGAC T AA T TGA
- - GT T - - - - - - AAAC T ACCC T T AGAACAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T T A T TGA T AA T AA - - - A T CAGT T T T AC T T AAAAAA
A TGT T T AC T AA T AGGTGTGT C TGT CAA T A T AA T T T CAA TGT AGT T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAA T A T T AGA - - - - - - - - - - - - AAGGT T A - - - - T T AA T T C TGGT T TGT T T T C - AAGCA T T T AAA T TGGTGAA
A - GT T T A - T AA T AA T T TGA T T T AAAGT ACAA T AGT CAAAGT AA T T T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAAGAAGAAGT AA T T AGT AGAAA TGAC T ACAAC TGA T T T T T AAA TGGCACCC T T T T T AC T T T A T T CGA T AGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T AAACGGT CAA T CCAAGCGT CA T AGACCGGAGT AGT ACGT AAACA T T A T T AAC T AAC T T TGCGT AACCAAGTGAGGGT A - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAAGAA TGT C - - - - - - - - - - - - GTGT C T A T C T A T T AAA TGAAAA T T - - - - - - - A T T CAA TGT AGCAGT T AAA
T T A T T CAGT T ACA T TGGGA T T T CGGAAACCGT AAGAGA T ACAGAA T CGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAAGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T AAA TGGT CAA T CCAAGCGT CA T AGACCGGAGT AGT ACGT AAACA T T A T T AAC T AAC T T TGCGT AACCAAGTGAGGGT A - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGA TG - - - - - - T AGTGTGAA - - - C TGT T T A T A T A - CAA T T TGT AA T T AA T T T T T CC T AAAA T AGT T TGA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T T AGCAC T T T AAGAAGAAGAA T C T CAAA T AC TGA - - - - - - GT T A T T ACAAA T T TGT TGCAAA T A - - - - - - T A T T CC T AA T C T T T AA T TGA
A - GT T T A T T T A T AA T CA T C T A T CAA TGAA TGAAA T CGACA T T A T A T T A T AGAACGC T A TGT AAACA T T T T T A T C T AAC T TGGCGT AACCA T T T T AGAACA - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAAGAAGAA T - GA TGA - - AAA T T AACA T ACAAA - - - - - - C TGGA T AAAA T T C - A T T T A TGT CA - - - - GCA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAA T C TGC T TGGCAC T T T AAGAAGAAGAAGA T A T AA - AA T A T A T AAA T AAA T T CACAGA T CGT T T C T T AGT CAC T C T C - A T T T T AA T TGT T AGA T A T T
GT T T C T ACAAA TGT C TGGT T CGAAACAAA T AAAA T TG - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3268bp; fragments: 91; full length: 8 (>=2941.2bp)
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 size: 3587bp; fragments: 91; full length: 0 (>=3228.3bp)
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TE: rnd_4_family_1612
 size: 900bp; fragments: 2; full length: 0 (>=810bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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