
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1800
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CGA T CCC T A T AC T T CC T A T AC TGT CAGT T T T T TGACGT CA - - - - - - - - - - GAAAAA T T T - - - - - - - - A T T TGAAAC T T T T T AAAGAAC T C T T T AAAA T AACAAGT T CA T T T TGAA T AA T T T A T ACGAA T T TGT T T AAGT A T AAGA T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACGC T T - - - - - - - - - - - - - - GGT T CGA T CCC T A T AC T T CC T A T AC TGT CAGT T T T T TGACGT CA - - - - - - - - - - GAAAAA T T T - - - - - - - - A T T TGAAAC T T T T T AAAGAAC T C T T T AAAA T AACAAGT T CA T T T TGAA T AA T T TGT ACGAA T T TGT T T A - - T A T AAGA T A T AA
CGC T ACCGA TGCA TGA TGGA T - - - T AAACGT CACAGA TGT T T TGGAAAACA T AAGA TGT T CGA T CCC T A T AC T T CC T A T AC TGT CAGT T T T T TGACGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T CAC T CCCCGGAAA T T CGT T - - - - T ACCGGCCA T AG
CGT AGT T T A TGAAGAAAAAC T ACACGT AGT T AA T AGGT AAA T T ACGT C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAG - - - - - - - - - - T AAGCA T CC T CGGCGACGA T T TGACGCGA T CGAAAAA T CC T T T AGAA T T C - - - - - - - - - T C T A T A T A T CC T TGGA T A - - - - - - - - - T ACCCAAAA T A T AC
GAGACCGCCAGAAAAAAAGA T T CGT AA T C T ACGAAAA T AGGGTGT A T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCA T T CACGGCCA T T A T T TGACGCGA T CGAACAGT CC T T T AGAA T AA - - A T T TGA T CA TGT T T T T ACCA TGA T AGGAA T T T T ACGT A T CGAA T T CAG
GAGACCGCCAGAAAAAAAGA T T CGT AA T C T ACGAAAA T AGGGTGT A T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGCA T T CACGGCCA T T A T T TGACGCGA T CGAACAGT CC T T T AGAA T AA - - A T T TGA T CA TGT T T T T ACCA TGA T AGGAA T T T T ACGT A T CGAA T T CAG
AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T AC T A T AGAG - - - A T AAGA TGT T CGA T T CC T A T - C T T CC TGT AC TGT CAGT T T T T - - - - - CCC - - - - - - - - - - T AAGCA T CCA TGGCGACGA T T TGACGCGA T CGAACAGT CC T T T AGAA T AA - - ACA T A T A T A T A T ACAGT CC T TGC T CGAGGGT T T - AC TGTGAAA T T TGA
AGA T AC TGA T A T AAAACAAA T AC T T AGGT T CCACGGA T ACAA T AGAG - - - A T AAGA TGT T CGA T CCC T A T AC T T CC T A T AC TGT CAGT T T T T TGACGT CA - - - - - - - - - - T AAGCA T CCACGGCGACGA T T TGACGCGA T CGAACAGT CC T T T AGA - - AA - - - - - - - - - T A T A T A T AGT CC T TG - - - - - - - - - - - - GA T C T T AGACAAGG
AGA T AC TGA T A T AAAACAAA T AC T T AGGT T CCACGGA T ACAA T AGAG - - - A T AAGA TGT T CGA T CCC T A T AC T T CC T A T AC TGT CAGT T T T T TGACGT CA - - - - - - - - - - T AAGCA T CCACGGCGACGA T T TGACGCGA T CGAACAGT CC T T T AGAA T AA - - - - - - - - - T A T A T A T AGT CC T TG - - - - - - - - - - - - GA T - - - - - - - - - - -
A T ACACGT T T AAAACA T A T A T ACA T T T ACA T T A T A T ACA T AA T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGCA T C T ACGACGACGA T T TGACGCCA T CGAACAGT CC T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T T AGACAAGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA T AC T A T AGAG - - - A T AAGA T A T T CGA T CCC T A T AC T T CC T A TGC TGT CAGT T T T T TGACGT CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T CACA T TGTGCCCC T C T C T TGT CAA T C TGT T - - - - - - - - - - - T A T AA
AAA T AAAGT TGGGGAA T AAA T T A T T CGA T TGT A T AAACCCAA T T T AAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T CA T T A T AA T T A T T ACAGAA T AAAGA TGA T - AA T A T TGA T AC T AA
AAA T AAAGT TGGGGAA T AAA T T A T TGGA T TGT A T AAACCCAA T T T AAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T C T CCGT C - - - GCGT TGCACGACA - - - - - - - - - TGT A T CA TGA T CGT
AAA T AAAGT TGGGGAA T AAA T T A T T CGA T TGT A T AAACCCAA T T T AAACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T C T T T C T CAGAA TGT TGCAC T C T AAA T T T CA T C T A T A T T A T T T T TGG
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 size: 1800bp; fragments: 4271; full length: 0 (>=1620bp)
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 size: 2120bp; fragments: 4116; full length: 0 (>=1908bp)
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TE: rnd_5_family_5626

 size: 1536bp; fragments: 1690; full length: 16 (>=1382.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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