
Start crop Point End crop Point

MSA length = 14667
AGCCAGAGTGGCACGTGC T T CGCGT T TGT T T TGGT AA T TGC T AAC T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCCAGAGTGGCACGTGC T T CGCGT T TGT T T TGGT AA T TGC T AAC T T CA T - - - - - - - - - - C T A TGT T C T AAA T T C T AAAA TGT T T CGA T TGGGA T T CAGAA T TGAGACCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCCAGAGTGGCACGTGC T T CGCGT T TGT T T TGGT AA T TGC T AAC T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCCAGAGTGGCACGTGC T T CGCGT T TGT T T TGGT AA T TGC T AAC T T CA T - - - - - - - - - - C T A TGT T C T AAA T T C T AAAA TGT T T CGA T TGGGA T T CAGAA T TGAGACCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGT T C T AAA T T C T AAAA TGT T T CGA T TGGGA T T CAGAA T TGAGACCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGCCAGAGTGGCACGTGC T T CGCGT T TGT T T TGGT AA T TGC T AAC T T CA T - - - - - - - - - - C T A TGT T C T AAA T T C T AAAA TGT T T CGA T TGGGA T T CAGAA T TGAGACCA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGT T C T AAA T T C T AAAA TGT T T CGA T TGGGA T T CAGAA T TGAGACCA
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 size: 14667bp; fragments: 24989; full length: 1 (>=13200.3bp)
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After TEtrimmer 14667 bp
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 size: 14667bp; fragments: 24989; full length: 1 (>=13200.3bp)
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TE: rnd_4_family_8491

 size: 2021bp; fragments: 140; full length: 0 (>=1818.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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