
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5805
- - - - - - - AACAAAGA T AC T T TGA T TGA - CACC T C - - GACA T T AGAC T T C TGGT A T - T T T T A T AAA - - - - - - - - - - - T T T AA T CAGCAGGAGGTGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA
- - - - - - - AAAAACACAAC T T TGA TGTGT AAC - T T - - GACA TGTGAC T T CAGGT A T A T T T T A T C T T T T C TGT T T T C T T T AGAC TGC T ACACAA T T AA T ACA - - - - - - - - - - CACAGA T AGGGA TGA TGT CCAAA T AGAAAA T T T T TGT AA T CGGAAA T A T T AA
- - - - - - - AAAAACACAAC T T TGA TGTGT AAC T T T - - GACA TGTGAC T T CAGGT A T A T T T T A T C T T T T C TGT T T T C T T T AGAC TGC T ACACAA T T AA T ACA - - - - - - - - - - CACAGA T AGGGA TGA TGT CCAAA T AGAAAA T T T T TGT AA T CGGAAA T A T T AA
CGGC T AGGAGAAGGC TGT TGGGA T AGC - - - - - - - - - AAA T T T AGAAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T CC T C T CAA T TGC T AA TGGGT AAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T ACAAGAAGA TGGC TGCCGAGACGACACAC T T C TGAAAA T T AAGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TG
- - - - - - - AACAAAGA T AC T T TGA T AGA - CACC T C - - GACA T T AGAC T T C TGGT A T - T T T T A T AAA - - - - - - - - - - - T T T AA T T AGCAGGAGGTGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A
- - - - - - - AACAAAGA T AC T T TGA T AGA - CACC T C - - GACA T T AGAC T T C TGGT A T - T T T T A T AAA - - - - - - - - - - - T T T AA T T AGCAGGAGGTGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA
- - - - - - - AACAAAGA T AC T T TGA T AGA - CACC T C - - GACA T T AGAC T T C TGGT A T - T T T T A T AAA - - - - - - - - - - - T T T AA T T AGCAGGAGGTGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA
C T AC T AGCA TGAAA T AA T CCCAA TGT T T CA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T AAA T T C TGT T T T C T T T T A T C TGT T A T AA T A TGGA T ACA - - - - - - - - - - CACAGA T AGGGA TGA TGT CCAAA T AGAAAA T T T T TGT AA T CGGAAA T A T T - -
C T AC T AGCA TGAAA T AA T CCCAA TGT T T CA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T AAA T T C TGT T T T C T T T T A T C TGT T A T AA T A TGGA T ACA - - - - - - - - - - CACAGA T AGGGA TGA TGT CCAAA T AGAAAA T T T T TGT AA T CGGAAA T A T T - -
C T AC T AGCA TGAAA T AA T CCCAA TGT T T CA T C T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T A T AAA T T C TGT T T T C T T T T A T C TGT T A T AA T A TGGA T ACA - - - - - - - - - - CACAGA T AGGGA TGA TGT CCAAA T AGAAAA T T T T TGT AA T CGGAAA T A T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AA T AAAAAAACA T TGT C TGT T CA T ACC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AACACAGT T T T C T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - AACACAGT T T T C T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5805bp; fragments: 177; full length: 0 (>=5224.5bp)
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 size: 6700bp; fragments: 165; full length: 0 (>=6030bp)
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TE: rnd_5_family_2733

 size: 1155bp; fragments: 177; full length: 26 (>=1039.5bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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