
Start crop Point End crop Point

MSA length = 920
ACCC TGT TGT T T AAACA T CACA T TGAGAAGACGAGGGCCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T T A T AC T AAGT T TGGA T ACGAGT AAA T AAA TGAA T ACGA T C T CA T CAAAACC T ACAAA T T C T A T A T T T T CA T A T T T T AAAA T AA T AAAC TGCC T
A TGT CA T AA TGT CC T CAGGT CA T TGGTGA TGTGC T T A T CCACA TGC T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT T T T T T AC TGAGT T TGGA TGCGAGT AAA TGAA T AAA T ACGA - - - - CCCC T T T C T T ACCGT T T T C TGA T T T T TGTGT CC T AA T AAAAAA T A T TGGAA
AC T T T CACA T T T A T A T T A T T A T T - - - - - - - - - - A T TGA T CACA T A T T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGACCCACACACAA - - - - - - - - - - T TGT T T T T A T AC TGAGT T TGGA T ACGAGT AAACAAA T AAA T A - - - - - - - - - - - - - AA T TGA T T CACA T TGAA T AC T AAAGT A - CA T AAA TGAACC TGC T C
AC T CCCCAA T T T AAGCA T C T AC T TGAGAAAAAAAA T AA T T AAA T T T T T T T AACAAGGAACAACC TGT T AGGGAAGC TGCACA TGGACGACCCGCACACAC - - - - - - - - - - T TGT T T T T A T AC TGAGT T TGGA T AGGTGGT AA T AAA T AA T T CCAA T T T AAAAGACAAA T AC T T T A T A T T AC T T T T T A - - - - - - - - - AAAAGAGAGCGCCC
ACAGTGT CA T T TGAGCA T C T A T AA T AGT AAGT ACGC T A T T AAAC T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGACCCGCACA T AC - - - - - - - - - - T TGT T T T T A T AC TGA T T T TGGA T ACGAGT AAA T AAA T AAA T A - - - - - - - A T AAA TGT T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA TGGAAA TGT AA T C
- CC T T T T T A T A T AAA - - - - - - - - - - AGT A T A TGAA T A T CCAAAA T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T T T A T AC TGAGT T TGGA T ACGTGT AAA T AAA T T ACGA - - - - - - - - T A TGGA T T AAAA T T A TGT CAAA TGGTGCAA T A - CA T ACAAAAA TGT - - - -
ACCC TGT CGT T T AAA T A T CACA T T - - - AAGACGAGGGCCAAGA T C T C - - - AACAAGGAACAACC TGT TGGGAAA T C TGCCCC TGGA TGACCCACACACAC - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T AC TGAGT T TGGA T ACGAGT AAA T AAA T AAAAACAA T T T AA T AACAAC T AC T T T T T T A T TGT T C T T TGTGT T T TGAGGAGA T A - - - T ACC T
- - - - - - - - - - - - - - ACA T CACA T TGAGAAGACGAGGGCCAAGA T C T C - - - AACAAGGAACAACC TGT TGGGGAAGC TGCACC TGGACGAC T TGCACACAC - - - - - - - - - - T TGT T T T T AAACAGAGT T TGGA T ACGAGT AAA T AAA T AAA T T - - - T T T - - - - - - - T AA T A T T T C T T T T C TGT T T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CC T T T CGT T T AAACA T CACA T T T AGAAGACGAGAGA - CAAACCC T - - - AACAAGGAACAACC TGT TGGGGAAGC T ACACC T AGACGA T CCGCACACAC - - - - - - - - - - T TGT T T T TGT A T TGAGT T TGGA T A TGAGT AAA T AAA T AA - - - - - - A T T AA T ACA T AGT AGT T T T A TGC TGAA T AC T - - - - - - - - - - GAGT CAC T C TGCAC
ACCC TGT CGT T T AAACA T CACA T TGAGAAGACGA TGGCCCAGA T A T C - - - CACAAGGAACAACC TGT TGGGGAAGC TGCACC TGGACGT T CCGCACACAC - - - - - - - - - - - - - T T T T T A T AC TGAGT T TGGGT ACGCGCAAA T AAA T - - - - - - - - - - - - - CAAC T A - - - - T T T T C T A T ACA T T TGT A T A T A T TGAAGAAA T A TGT T AC T T
ACC T C T CCGT C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T T CA T AC TGAGT T TGGA T A T CAGT AAA T AAA T AACGAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA T AA T T A T AAAA T - - - - - AGAAAA T T AGGA
ACC T C T CCGT C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T T T A T AC TGAG - T TGGA T AGGAGT AAA T AAA T AA TGACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAA T T TGA T A T AC T - - - AGAGCGT AC T AC T A
A T C TGA T AAC T T AAAAA T T A T A T A T ACCAA T TGT T T AAC T ACAA T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T T T A T AC TGAGA T TGGA T ACGAGT AAC T AAA T AAGT ACAA T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCAGAAAA T A T ACAC
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 size: 920bp; fragments: 232; full length: 13 (>=828bp)
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 size: 1231bp; fragments: 151; full length: 0 (>=1107.9bp)
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TE: rnd_5_family_1326

 size: 711bp; fragments: 191; full length: 2 (>=639.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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