
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1942
GC T TGCGACC T T AGT CAGTGT CC T T CAAGAACAGCACAGC T A T CCAC T CC T C T T CCAAAAACACAAAGCAGT A T T T T T CA T A T T CCAC T TGAAA T CAAAA - - - - - - - - - - A T TGC T AA T AAA T CA T AA T AAAAAAAA T AGA TGAAGA T A T - - - - - - - - - - GACAAGC T C TGGAGA T T C T C T A T CAGAGGTGCAGA T AAA T T A T T ACA TGC
GC T TGCGACC T T AGT CAGTGT CC T T CAGGAACAGC T CAGC T A T CCAA T CC T C T T CCAAAAACACAAAGCAGTGT T T T T CA T A T T CCAGT TGAAA T CAAAA - - - - - - - - - - A T TGC T AA T AAA T CA T AA T AAAAAAAAAAGAGCAGAAAA T - - - - - - - - - - T T CAGT CGT T CAAGGT T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T T TGG
GC T TGCGACC T T AGT CAGTGT CC T T CAGGAACAGC T CAGC T A T CCAC T CCAC T T CCAAAAACACAAAGCAGTGT T T T T CA T A T T CCAC T TGAAA T CAAAA - - - - - - - - - - A T TGC T AA T AAA T CA T AA T AA T AAAAAAAAA T A TGT CAA T - - - - - - - - - - - ACAGGCA T TGA T AA T T T CAA T T CAAA T A T T CAG - - - AAC T A T T AC T CGT
- - - - - - - - - - - - - - T AAA T A T T T T T AAA T A - - - - T T T AA T A T T T T A T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGC T AA T AAA T CA T AA T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT TGC T A TGAGT T T T T TGC - - - - - - - ACA T A T AAGC T A T C T TGT AC
GC T TGCGACC T T AGT CAGTGT CC T T CAGGAACAAC T CAGC T A T CCAC T CC T C T T CCAAAAACACAAAGCAGTGT T T T T CA T A T T C T AC T TGAAACCAAAA - - - - - - - - - - A T TGC T AA T AAA T CA T AA T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGT CGAA TGCCCGGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGC T AA T AAA T CA T AA T AAAAAAAAAGT A T CAGAACA T ACA T AAAAAA TGTGGCAAC T TGACA T T T T T T ACCGAA T A T T CA TGT CAACAA TGA T T T AA
- - - TGT TGT AAGAGCCA T AA T ACCGCGAA T AC TGCGCAACCGT T AAAAA T T T C T T T AAA T ACAAAAAA T CGTGT T T T T CA T A T T CCAC T TGAAA T CAAAA - - - - - - - - - - A T TGC T AA T AAA T CA T AGT AAAAAAAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGCA T C T T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAA T AACA T A T
- - - CGCA T C TGCA T CACAGGTGCCA TGAGAAC TGCCCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AGT AAA T CA T AA T ACAAAGGAGCCAA T C T AAAA T ACA T A T CAAACA TGAAGA T T T AAAA T T T CCGT ACAAAGAA - - - - - - CAAAC T CGGAGT AA
- - - GACAGA T C T A T T T C T T AAGGAA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGC T AA T AAA T CA T AA T AAA T AAA - AAAAA T A T T T AACGGA T AAAAACC T T T A T T A T T TGCAGT T C T C T T CCGAAA T T T CAGAA TGAACGCCAAA TGC
GC TGGCAGT T A T AGC T AGCGA TGTG - AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TGC T AA T AAA T CA T AA T AAAAAAA T AA T AA T AACAGA - ACA T AAAAAAGT C T T T T A T T CACAACCC T - - - - CAAAGT T T CAAA T TGAGAAC T A T A T AA
GC TGGCAGT T A T AGC T AGCGA TGT A - AAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGC T AA T AAA T CA T AA T AAAAAAA - AA T AA T AACAGA - ACA T AAAAAAGT C T T T T A T T CACAACCC T C - - - CAAAGT T T CAAA T TGAGAAC T A T A T AA
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 size: 1942bp; fragments: 293; full length: 4 (>=1747.8bp)
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 size: 2275bp; fragments: 284; full length: 0 (>=2047.5bp)
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TE: rnd_5_family_2262
 size: 1777bp; fragments: 131; full length: 3 (>=1599.3bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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