
Start crop Point End crop Point

MSA length = 19153
AAGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T TGAAAAAAAAA T T CAAAA T T T C T CCAAAA T T CGTGA T T T T T AG
- AGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - AAAA T T T TGAAAAAAAAA T T CAAAA T T T C T CCAAAA T T CGTGA T T T T T AG
- AGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - AAAA T T T TGAAAAAAAAA T T CAAAA T T T C T CCAAAA T T CGTGA T T T T T AG
- AGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - AAAA T T T TGAAAAAAAAA T T CAAAA T T T C T CCAAAA T T CGTGA T T T T T AG
AAGT AAAAGT T T T A T T T T T T T T T T T A T T C T T AAAA T T T T AGT A T TGAAGA - - - - - - - - - - AAAA T T T TGAAAAAAAAA T T CAAAA T T T C T CCAAAA T T CGTGA T T T T T AG
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 size: 19153bp; fragments: 16924; full length: 7 (>=17237.7bp)
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 size: 19153bp; fragments: 16914; full length: 7 (>=17237.7bp)
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TE: rnd_5_family_4324

 size: 4256bp; fragments: 64; full length: 27 (>=3830.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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