
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2193
GTGTGGCAAAGTGTGAACACAA T ACACAACACACA T A T - - - - - - - - - - - - T T AAGGCGCGCCGCACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGA - - - - AACAAA T T TGCC T AACCAACAAAAAA TGC T - T T CAGGGGGT A T - - - - - CCCCGT CGCACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - A T T T T T T AACACCC TGT A T AA T AAAAACACA T AA T CAAA T T AAGT T T T T A
GGA TG - - - - - A TGTGT ACGT A T CAACCAACGCGT T CGT A T CAAAGGA T AA T T AAGGT ACGT CGCACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGT CGT AA T AAACAAGAGGAA T AAACAAAAAC T A T T T T T AAAAAAA T AA T TGAGA T - - GCCGCACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGTGGC T ACAC T C T TGCC T TGGAACAAA TGCACGAC - - - - - - - - - GGA T - - - - - AGGCGT CCCACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - A - T T T T T AACACCC TGT A T AA T AAAAACACA T AA T CAAA T T AAGT T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCGACACACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - A T T T T T T AACACCC T A T A T AA T AAAAACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAAAACGGT A TGT T T AAA T T A T AAAAAA T T AAA T T A - C TGAAAAAA T AA T C - - - - - ACGC TGCACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - A T T T T T T T A T C TGGCA T T T TGT ACACAC T AA T AA T CAAA T T AAGT T T T T A
T AGT CGCAGT AAAAGT AAAAAGT A T CCAA TGACCGT T TGT AAAAG - - - - - T T A TGA T AAGCCGCACAGAGGACA T T T T A T T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - A T T T T T T T A T C TGGCA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAGAA T - - - - - - - - - - - - T T A T AGT AAGC T - - - - - - - T T AAAAGCA TGC T T A - - ACACGCC T CACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - A T T T T T T T A T C TGGCA T T T TGT ACACAC T AA T AA T CAAA T T AAGT T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T - T T T T T ACGGTGT - - - - - GA T CGGTGCACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - A T T T T T T AACGCCC TGT A T AA T AAAAACACA T AA T CAAA T T AAGT T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT CGGT AAGAAGG - - - - - - - - - - - CGACGCACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - A T T T T T T AACACCC TGT A T AA T AAAAACACA T AA T CAAA T T AAGT T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT AA - - AAGGCA T T T CGCACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - A T T T T T T T A T C TGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T C T CAA T A TGAA T CAACGT T AACGAACGC T AGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCGT CGCACAGAGGACA T T T T AA T T T T T T T AGGAA T T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 2193bp; fragments: 22; full length: 3 (>=1973.7bp)
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 size: 2345bp; fragments: 27; full length: 0 (>=2110.5bp)
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TE: rnd_5_family_1135

 size: 2051bp; fragments: 506; full length: 2 (>=1845.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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