
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3963
AGGA TGGC TG - - - - - - CCCGA T C T T A T T AGC T AAAAAGAGAA T AA - - - - - A T T AAAGTGGTGGCAACGTGGCA T TGT T TGGGAAA T AACGT AAA T T A T T C - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGAAG
AGGA TGGC TG - - - - - - CCCGA T C T T A T T AGC T AAAAAGAGAA T AA - - - - - A T T AAAGTGGTGGCAACGTGGCA T TGT T TGGGAAA T AACGT AAA T T A T T C - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGAAG
AGAAG - - - - - CA T A - - - - - - - - - - T AACA T C T ACAGA TGCA TGAGT T T T T A T T AAAGTGGTGGCAACGTGGCA T TGT T TGGGAAA T AACGT AAA T T A T T C - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGAAG
AAC T CAAA T T CA T A T AA T AGGGGT TGT T T T T T T AAGAAA T T T T A T T T T T T A T T T AGT TGA TGGCAACGTGGCA T TGT T T CGGAAA T AACGT AAA T T A T T C - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGTGAGAAGAGT A TGGGAGACAAGAAG
AAC T T AA T A T CA T A T AC T T AAAA T A T T CC T T T AAAAAAGT CAGAGT T TGT - - - - GAGG - - - - - - - ACGTGGCA T TGT T TGGGAAA T AACGT AAA T T A T T C - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGAAG
AAAGGAGAA T CA T A T CCAAAAGA T T AGA T T T T TGGAAA T TGTGAGT T T CCA T T AAAGTGGGGGCAACGTGGCA T TGT T T CGGAAA T AACGT AAA T T A T T C - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGAAG
CGAGG - - - - - C T CA T A T A T AGA TGT T CCA T T T AAAAAAA T A T T CGT C T T T AC T AAAC T AGTGGCAACGTGGCA T TGT T TGGGAAA T AACGT AAA T T A T T C - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGAAG
CGT A T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - A T T CGT T T AAA T AGA T A T AAA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGT T TGGGAAA T AACGT AAA T T A T T C - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAGAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGAAG
- - - - - AAA T T AA T A T AC T T AAGGT T T C T AC T T AAAAA T T CCGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGAAG
AAAGCAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGAAG
CA T T T - - - - - - - T A T AA T TGAA T T AA T CA T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC T CAACAAAGAGAGACCAGT AAGAAGAGT A TGGGAGGCAAGAAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3963bp; fragments: 298; full length: 29 (>=3566.7bp)
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TE: rnd_5_family_12266
 size: 3851bp; fragments: 301; full length: 29 (>=3465.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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