
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4128
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA TGAA T AA T AGGACGAAGA T T TGT AAAAAAAAA T AACAAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - T A T AAGGGT T AA T T AAAAA T T T AAAGA T A T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA TGAA T AA T AGGACGAAGA T T TGT AAAAAAAAA T AACAAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA TGAA T AA T AGGCCGAAA T CCAGT AAAAAAAAA T AACAAAACAAAA
- - - - - GT ACA T ACAAAA T AAACGCCACA T CA T AAC T T T ACGA T A T TGGTG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGCCACCCCAGCCGCCCAGCAGT C TGAAGCCCGACC TGGTGGGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGGGA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGT
C T AAA T TGCACAACAAA T A T T TGGCA T A T CA T AAC T CCAGGAAGC T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCAAGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AGT
T T AAA T TGCGA T T CACC TGGACGCCAAACCA T A T T CCGAC - - - GT T CAGGT T CAGGAGC T CACAGGGTGCC T TGT C T CACC T CAA T A T AGAGAAC TGGC T - - - - - - - - - - AGAAGCCACCCCAGCCGCCCAGCAGT C TGAAGCCCGACC TGGTGGGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGGGA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT C T T CAGGAGC T CACAGGGTGCC T TGT C T CACC T CAA T A T AGAGAAC TGGC T - - - - - - - - - - AGAAGCCACCCCAGCCGCCCAGCAGT C TGAAGCCCGACC TGGTGGGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGGGA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T TGT C T T CAGGAGC T CACAGGGTGCCA TGT C T CACC T CAA T A T AGAGAAC TGGC T - - - - - - - - - - AGAAGCCACCCCAGCCGCCCAGCAGT C TGAAGCCCGACC TGGTGGGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGGGA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGT
T T AAA T TGCGA T T CACC TGGACGCCAAACCA T A T T CCGAC - - - GT T CAGGT T CAGGAGC T CACAGGGTGCC T TGT C T CACC T CAA T A T AGAGAAC TGGC T - - - - - - - - - - AGAAGCCACCCCAGCCGCCCAGCAGT C TGAAGCCCGACC TGGTGGGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGGGA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCCGAC - - - GT T TGT C T T CAGGAGC T CACAGGGTGCC T TGT C T CACC T CAA T A T AGAGAAC TGGC T - - - - - - - - - - AGAAGCCACCCCAGCCGCCCAGCAGT C TGAAGCCCGACC TGGTGGGAAGG - - - - - - - - - - - - - - - A T CGGGGA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGAA T - - - - A T T C T A TGA T A T AAAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CA TGCACGA T AAGACAGGGT T T T A T AGA T AAAAA TGACAAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA TGAA T AA T AGGCCGAAA T CCAGT AAAAAAAAA T AACAAA - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGT AAGAGGTGGGAGAGC T - - - - - - - - - - - - - GCGAAAAAGT C
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 size: 4128bp; fragments: 380; full length: 0 (>=3715.2bp)
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 size: 5035bp; fragments: 340; full length: 0 (>=4531.5bp)
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TE: rnd_5_family_9570

 size: 3388bp; fragments: 5; full length: 3 (>=3049.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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