
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2005
GCGGGAAGC T ACGAA T T T ACAGAAA T A T CAA T A T T A TGT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT C T A T T AAGT AGCGT CGT ACAGTGT AGA TGTGTGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGT T CG - - - - - - - - TGGT CGGAAAGA T T T T CC T CAGT - - - - - - - - - -
AAC TGAGACCAC TGA T TGGT T AAAA T C T T T ACCAAA TGT T T ACAGGGTGG - GGT T A T T T CAGT C T AA T AA T T AGCGT CGT A T AGTGT AGA TGTGTGT TGA - - - - - - - - - - TGT AAAA T T T T T TGT A TGAC T TGAGAAA T AAAGA T T A T AA T T A T T A T T A T T A T T A T T CA T AAAAA TGCA T T T T C TGCGAAAAC T TGAAA - - - AGA T AGGT
A T AAAAGA T TGAAA - - T AGT T AAA T T ACCCGT T AAA TGT T T ACAAGAGGAAAA T T T T T T AAGT C T A T T AA T T AGCGT CGT ACAGTGT AGA TGTGTGT TGA - - - - - - - - - - TGT AAAA T T T T T TGT A TGAC T TGAGAAA T AAAGA T AAAGA T T A - T A T T A T A T AAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T TGT T T T - AAAA TGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT C T A T T AA T T AGCGT CGT ACAGAGT AGA TGTGTGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGT T CC T T AA T T CGAGT T T CGAAAAA T CCC T T C T T A T - - - - - - - - - -
A T A T AAA T T TGT AAA T T TGT TGT AA T A T T T A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT C T A T T AA T T AGCGT CGT ACAGTGT AGA TGTGTGT TGA - - - - - - - - - - CGT AAAA T T T T T TGT A TGAC T TGAGAAA T AAAGA T T A T T A T AAAGA T T A T T A T A T A T CA T AC T T C T T T ACAC T CAGGAA T T T T T T AGAA T TGAAGTGGTG
A T T T CGGAGCGGAG - - - AGT TGGAACC - - - - - - - - - - - - - - ACAGCGAAAAAA T T T T T T CAGT C T A T T AA T T AGCGT CGT ACAGTGT AGA TGTGTGT T AA - - - - - - - - - - TGT AAAA T T T T T TGT A TGAC T TGAGAGA T AAGGA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AC T C T T T A T T T C T T CA T T ACCCACAAA T A T C T T T AA T - AAAA TGGC T
GGC TGAAAC TGAGA - - - - - - - - - - - - - - - AACAAGGCGA T T AAAA TGGGG - - - - - - - - - CAGT C T A T T AA T T AGCGT CGT ACAGTGT AGA TGTGTGT TGA - - - - - - - - - - TGT AAAA T T T T T TGT A TGAC T TGAGAAA T AAAGA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T ACACC - AACACC T T A T CAC TGAGAACACC T T A T CAC - GAGACGACG
GTGT AA T AACAAAA - - C T A T T T CCGT A T T AACGAAA T A T T T AACA T AAGGAAA T T T T T T CAA T C T A T T AA T T AGCGT CGT ACAGTGT AGA TGTGTGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA T T - - - - - - T T T AGT T T AAAAACA T AC T T TGT T T T AA T A TGGT A
- - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T AGT A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AAAA T T T T T TGT A TGAC T TGAGAAA T AAAGA T T A T T A T T A T T A T T A T A TGTGA T AG - - - - ACCGT AC T T C T AAA T T T AA TGTGGAAC T CGGGT AGCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA T TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CCCAAAGC TGGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T AGAAAAA T - - - - - CAGT C T A T T AA T T AGCGT CGT ACAGTGT AGA T A TGTGT TGA - - - - - - - - - - TGT AAAA T T T T T TGT A TGAC T AGAGAAA T AAAGA T T A TGA T T A T T ACA T C T A T AACCACAAAAAC T T T CGT AGAAGAAGCCGCAGC T AGT TGGAA TGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AACA T T T T T TGT A TGAC T TGAGAAA T AAAGA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AGT - - AAA T T C T T AAGT AAAAAGT ACCGT A TGA T T AAAAAGGGC
- - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AAACA T C T AAA T CAA - - - - - - AGAAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT AA T T T T T T T TGT A TGAC T TGAGAAA T AAAGA T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AA T T TG - - T CAGT T TGT T T TGA T T AGT T AC T T A T CAGT AAA T CGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGGAAAGT T TGT CAGT C T A T T AA T T AGCGT CGT ACAGTGT AGA TGTGTGT TGA - - - - - - - - - - TGT AAAA T T T T T TGT A TGAC T TGAGAAA T AAAGA T T A T T A T T A T T A T T A T C T T AGT T C T T A T ACA T TGT C T T CCCACA T A T ACCCA T AA - - - - - - - - - - -
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 size: 2005bp; fragments: 201; full length: 1 (>=1804.5bp)
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TE: rnd_5_family_4690.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 2311bp; fragments: 208; full length: 0 (>=2079.9bp)
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TE: rnd_5_family_4690

 size: 2036bp; fragments: 158; full length: 26 (>=1832.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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