
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14593
AGT AA T TGT A T AAAAAAAC T T T T AGAAAGA T A T ACAGAGT AGT C T AA T ACG - - - - - - - - - - AAAA T TGT T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- A T AA T TGT A T AAAAAAA T C T T T AGAA T AA T A T A T AAAGT AGT C T AA T ACG - - - - - - - - - - AAAA T TGT T AAAAAGGA T AAGGGAA T AACAAGTGT CA T AAAAACAA T T AC T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - AGT AGT C T AA T ACG - - - - - - - - - - AAAA T TGT T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A T T A T A T AAAGAAACCA T CAGAA T AA T AGA T AAAGT AGT C T AA T ACG - - - - - - - - - - AAAA T TGT T AAAAAGGA T AAGGGAA T AACAAGTGT CA T AAAAACAA T T AC T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AA T TGT A T AAAAAAACC T T T AGAA T AA T A T A T AAAGT AGT C T AA T ACG - - - - - - - - - - AAAA T TGT T AAAAAGGA T AAGGGAA T AACAAGTGT CA T AAAAACAA T T AC T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T TGT T AAAAAGGA T AAGGGAA T AACAAGTGT CA T AAAAACAA T T AC T T T T
AACAAACGT A T AAAAAGACC T T TGAAA T A T T A T A T AAAGT AGT C T AA T ACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAGAGTGA T CA TGGA T CAC TGAGCGCCA T CC T AACAAA T AC - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 14593bp; fragments: 1109; full length: 3 (>=13133.7bp)
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After TEtrimmer 14593 bp
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 size: 14600bp; fragments: 1083; full length: 3 (>=13140bp)
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TE: rnd_4_family_2317

 size: 5948bp; fragments: 1961; full length: 37 (>=5353.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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