
Start crop Point End crop Point

MSA length = 24624
AC T C T T C T T A T ACC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T AGT T A T C T A T T T T T A T T T AGAACA T T AAA T AACGAA T T T T C T T A
- - - - - - - - - - - AA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCA T T T A T T T T CAA T TGAAACA T T AGA T T A T T AA T A T T A T T A
- - - - - - - - - - - AA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T AGT T A T C T A T T T T T A T T T AGAACA T T AAA T AACGAA T T T T C T T A
ACC T C T T AC T T AC T T T CAGCACCACCC T C T CA T CGGACCC T T ACGT TGGTGACGAAA T CAGGA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T C T T AC T T AC T T T CAGCACCACCC T C T CA T CGGACCC T T ACGT TGGTGACGAAA T CAGGA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T C T T AC T T AC T T T CAGCACCACCC T C T CA T CGGACCC T T ACGT TGGTGACGAAA T CAGGA TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T C T T AC T T AC T T T CAGCACCACCC T C T CA T CGGACCC T T ACGT TGGTGACGAAA T CAGGA TGT C - - - - - - - - - - T T T T CAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AGCACCACCC T C T CA T CGGACCC T T ACGT TGGTGACGAAA T CAGGA TGT C - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T AGT T A T C T A T T T T T A T T T AGAACA T T AAA T AACGAA T T T T C T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T CAA T T T AGT T A T C T A T T T T T A T T T AGAACA T T AAA T AACGAA T T T T C T T A
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 size: 24624bp; fragments: 109733; full length: 0 (>=22161.6bp)
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 size: 24666bp; fragments: 109733; full length: 0 (>=22199.4bp)
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 size: 7087bp; fragments: 1552; full length: 11 (>=6378.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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