
Start crop Point End crop Point

MSA length = 786
- - - - - - T TGCCACAA T AGT A T A T ACCGGC T ACGCA T CAGT T - - - CGA T T T AGGA T A T AC T T ACACGGACCAC T T T ACAACGAC T AAACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - GT T TGGAAAGT CGT TGGAAAGTGGT CCGTGTGAGTGT AACC T - - - CAC - - GT AAACCGA TGCGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGAGAGA T AGACA - - - - - - - - - - - AA T T T T TGAAGT AAA T - GT AC T T C T AAGGC T ACAA T CACACGGACCAC T T T ACAACGAC T - AACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGCAAGT CACA T AAA T T T AA T T A T AACA T AA T - AA T A T AAGGACA T A T AA
GCGA T AGCGACGCG - - - - - - - - - - T AGACCCAAGT T CACG - - - - CGAC T T A TGC T ACAC T CACACGGACCAC T T T T CAACGAC T AAACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - GT T T CAAAAGT CGT TGGAAAGGGGT CCGTGTGAGTGT AGCC T T A T TGAGAAGCAAGT CGCA TGGAC - - AGT CGAGAGTGAGT CAAAGT C T AAA T C T AA TG
ACAGT AC TGCC T CGA T AGGT T T T AGAGC T CAGAA T CCGAC T - - - - - AC T AAGGC T ACAC T CACACGGACCAC T T T ACAACGAC T AAACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - GT T T AAAAAGT CGT TGGAAAGTGGT CCGTGCGAGAGT AGCCA - - - T - - - - GA T AAGCGAA T - - - - - - - - A T C T AAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAGT - T T T T T T T A T T AAAC T C T A - - - - - - AA TGGCCAGT T - - - A T T C T AAGAC T ACAC T CACACAGACCAC T T T ACAACGAC T AAACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - GT T T CAAAAGT CGT TGGAAAGTGGCCCGTGCGAGTGT AGCA T T T T CACGAAAACAAAGA T TGT AGTGT - C T T A T A T CA T AA T T - - - - - - - - GA T ACGCAA
T CAGCACCGCAC TGACAAAA T A TGT ACGT ACAAA T CCAC T - GT A T CGT T AAGGC T ACAC T CACACGGACCAC T T T ACAACGAC T AAACGGCGGT T AAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACCGGCCGTGAAAAC T T - C T A T AA T CACA T T - AAAACAGACA T T T T T TG
- - - - - - T T AA T T CA T T AAAA T C TGT AGA T CGAAA T T C T ACCGT AC T T A T AAGGC T ACAC T CA T ACGGACCAC T T T ACAACGAC T AAA TGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - GT T T CAAAAGT CGT T CGAAAGTGGT CCGTGTGAGTGAAGC T - - - - - - - - - - - T AAGGGAAC - - - - - - - - GT T CCCGCACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CGGT AGTGT ACC - - - - - - - - - - - CA T T T T A T AAC T A - - - - - - - T C T T T AAGGC T ACAC T CACACGGACCAC T T T ACAACGAC TGAACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T AGT T T AAA T A T A T T T AC T CC TGAAACGT T - AA T T T T T TGT CAGT T AG
ACAGT A T CAGT ACAA T AAGAA T T AAAGAGAGAAGTGCAAGTGT AGGA T T AAGGC T ACAC T CA T ACGGACCAC T T T ACAACGAA T AAACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - GT T T CAAAAGT CGT TGGAAAGTGGT CCGT T T AGC TGT AGCC - - - - - - - - - - - T AAGTGGT T - - - - - - - - A T A T AA T AAACA T C - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - GT A T T T TGA T CGA T T C T C T CGA T T AAAAGT T A T T C - - - - - T T T T AGGC T ACAC T CACACGGACCAC T T T ACAA TGAC T AAACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - GT T T CAAAAGT CGT TGGAAAGT AGT CCGTGTGAGTGT AGCC T T A T T ACGAAA T AAGT CGT A - - - - - - - - A T T A T A T AAGT A T - - - T CCCAGGGC T TGT AA
- - - - - - - T A T T T C - A T T AA T T C T A T A T T CCAAAAACCA - - - - - - - - - - T T AGGC T ACAC T CACACGGACCAC T T T ACAACGAC T AAACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - GT T T CAAAAGT CGT TGT AAAGTGGT C TGTGTGAGT C T AGCC T T A T T A - GAAA TGGAAAA T A T CGA T T T AA T T T T T T CAAA T T - - - AC TGAAGA T C TGT T A
GCAGT - GT ACC T TGA T AGA T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGC T ACAC T CACACGGACCAC T T TGAAA TGAC T AAACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - A T T T CAAAAGT CGT TGGAAAGTGGT CCGTGTGAGTGT AGCCC T A T T ACAAGCAAGACGGA T - - - - - - - - A T T T T T AGA TGCCCCGAAC TGTGA T CCA T CA
T CGCCA T CGC T T CGT CGGAA T A T - T A T A T T T AGA T ACAA T - A T - - - AA T AA T AA T ACAC T CACACGGAC T AC T T T ACAACGAC T AAACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAAGTGACA T T AGC T A - A T T T T AAAACAA T - AA - - - - - - - - T T T A T T A
- - - - - - GT A T T T TGT T ACA T T T TG - - - - - - - - AGT T T AC T T - - CGT T C T AAGGC T ACAC T CACACGGGT CAC T T T ACAACGAC T AAACGGTGGT T AAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT A T TGAA T AC TGCC T T AA TGT TGT T A T AACCAA T C T T AAGGT C T A T CC
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 size: 786bp; fragments: 365; full length: 6 (>=707.4bp)
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After TEtrimmer 786 bp
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 size: 1095bp; fragments: 236; full length: 0 (>=985.5bp)
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TE: rnd_5_family_2656

 size: 1186bp; fragments: 338; full length: 12 (>=1067.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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