
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2510
CA T T A T T AACCAAC - - - - GGT ACC - ACGGAAACACGA TGT T T T ACGT T T T - - - - - - - - - - - - - TGAA T - - - - - - - - TGGCGCGT AGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - CCACA T A T CCA T T CAAGAC T AAA T CGAAACAAAA TGT A T AAA T ACC T T AA - - - - - - - - ACACAAACAA T ACA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGCGTGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGAA T AAA T AAA T TGAC - - - - - - - - - - - - - - CAAGA TGC T T AA T AGGGA T CAGAAAAA - GCA T T CA T TGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - CCACA T A T CCA T T CAAGAC T AAA T CGAAACAAAA TGT A T AAA T ACC T T AA - - - - - - - - ACACAAACAA T ACA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT AGT AAAC T T ACAAA - AAAA - T A T AGAA T TGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - CCACA T A T CCA T T CAAGAC T AAA T CGAAACAAAA TGT A T AAA T ACC T T AA - - - - - - - - ACACAAACAA T ACA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T CGAA T CAAAA T AAA T T A T AC T T - - AAA - AAAAA T T TGCAA T TGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - A TGC TGA TGA T ACAGCAA T T T T C T T T AGACGTGT TGGAA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - AAA - GAAA - C T A T CGA T TGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - CCACA T A T CCA T T CAAGAA T AAA T CGAAACAAAA TGT A T AAA T ACC T T AA - - - - - - - - ACACAAACAA T ACA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGAAACG - AAA - - - - - - AGT T AAC TGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAA T AAACGAA T A T T T T T T AGA T T T TGAAGT TGT A TGT AACAAAGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T A T A TGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AAGT A - - C TGT AA T ACCGT T T TGCAC T T T T AGACGCCCAGT AGAAA T C
TGACA TGAAC T AA T TGGGCA T T AGAACAAAGAAAAACAA T T CGA TGT T T A T AGT T - - AAAAAC T T CGTGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAAGAAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - ACCAA T T T T CA T C T AAA T A T TGACGTG - - AC T T CAGAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACAAAA T AAA T T A TGCGTG - - - - - - - - - - CCAAGA T TGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AA T TGAA T CGTGA T T AC T CAA TGGT CA T A T T T ACCC TGT A T AAA T T
T ACAAA T AA TGAA T AGGT CA T AAGA T AA TGGGT AAAA TGT AAAA T A T A T T TGAA T - - AAA T AC TGTGTGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - A T CGCC TGT CA T T T T A T C TGT AAAA T T - - A T T C T AAAA T T T
GGT A T CGAA T A T A TGT A T T CA T AC TGCAGT T CCAAAA T T A T A T AC TGCAA - - - - - - - T AACA T CA T A TGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A T T A TGT A T A T AAAACAA T A T T A T A T T A T AAA T AAAA - T AAA T AA TGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - CCACA T A T CCA T T CAAGAC T AAA T CGAAACAAAA TGT A T AAA T ACC T T AA - - - - - - - - ACACAAACAA T ACA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T A T - - - - - - - - - - - - - - - A T TGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGAAA T - CC T CAAAAAC T CA T CAC T A T T ACGT T TGCA T T T TGAACGCA
CAA T A T CGT T AAAC TGACCCCAA T AGAA T T T CCAAAAA T ACCAGCCCACA - - - - - - - - - - - - - - - AC TGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T CCAA T T T T T T AGA T T T AA T T - CAAACAAA T AAAAGT T AAAA T T AA - AAA T - - - - - - - - T CAGTGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAAA - - T T TGA T T AA T T T T T AAGT T C T ACAA T TGAGT T T T ACAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T TGC TGT T AC T T AC T AGA T A T A T AA T CAGAC TGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AA T T T T C T CAC T AAGCCAAGGT ACGCC T T T AA T A T A T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACA T ACAGAGTGT AAAGAA T TGA - - - - - AAAA - T A T C T CGTGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - CCACA T A T CCA T T CAAGAC T AAA T CGAAACAAAA TGT A T AAA T ACC T T AA - - - - - - - - ACACAAACAA T ACA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - T T ACAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGT A T TGT T AA T AAAAA T T AA T AAA T A T CGA T AAA T AAAAA TGAGAAC TGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA - - T CAAAAAA T C T T A T T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T ACAA T T CCA - - - - - - - GAA T CA T AGGTGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - CA T AGA TGACA T T AGAAC T CAGC TGT T A T A TGGT A T AGACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT A T T T T TG - AAA T - - - - - - - - - AAC TGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGAAA - - T AC TGT T A T CA T T T AA - - - - CA TGT T T AGAGGT CA TGAACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T A T T A T AA TGT T A - - - - - - - - - AA T T ACAGTGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGTGT T T TGTGAC T T ACAGT T CAA T A TGAGT T CAA T C T T TGAAACAGT T A T AAAA - - AAA T TGT AAC T AGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - AAGA T - GGTGAA TGTGGTGT AGAAGGT CCCC T TGGGAAA T ACAAACA
T AGT T TGAA T AAA T TG - - - C T T ACAA T AAAAGAGAAGT T T TGGA T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAA - - - - - - - - - - - T T A T ACAAACGGTGCAAGTGGGCA T T A T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T T - - - - - - - - - - - A T AACGTGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCGT A T AC T A T T C T AGC T T AA T AA T T A T A TGT T T T T AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T CAGGTGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGGAGC T AGAA T T CAAAAA T A TGCA T T AAA T AC TGT AAC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAC T T T - - - - - - - - - - - GGACGGTGGCAACGC TGGCGCGCAGTGAA T AAGT A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACAG - - AC T T CC TGT T T CCCGAAAA T T AGAAC T AA T T AC T A T AAGT T
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 size: 2510bp; fragments: 224; full length: 0 (>=2259bp)
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 size: 2827bp; fragments: 250; full length: 0 (>=2544.3bp)
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 size: 3194bp; fragments: 188; full length: 16 (>=2874.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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