
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3071
AA T A - - - - T T CGAGTGAAA T T T T T ACA T T T ACCA - - - - - - - ACCA T T T T T AA T A T T T T T T T T AAAAAA T AGT AACAA T CCACGA T CGC TGCCAACA T AGT - - - - - - - - - - T CAAAAGGACGA T A T AA T AA T TGT T T T T AAAACACC T T AGT T A T TGT AGT AGA
CAGAGCCGC T AGGGT AGGGCCC - - - - - - C T A TGA - - - T T T T T T CAAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AACAA T CCACGGT CGC TGCCAA T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CC - - - - - - T T ACAC T AGAAC T - GT AACAA T CCACGGT CGC TGCCAACA T AGT - - - - - - - - - - T CAAAAGGACGA T A T AA T AA T TGT T T T T AAAACACC T T AGT T A T TGT AGT AGA
AAGAGT T - C T CGAGTGAAAC T T CCC TG - - - - - - - - - - CCCGA T CAGGT AA - - - - - - - - - T C T AAAAAAC - GT AACAA T CCACGGT CGC TGCCAA T A T AGT - - - - - - - - - - T CA T AAGGACGA T A T AA T AA T TGT T T T T AAAACACC T T AGT T A T TGT AGT AGA
GA T AA T CGT T CGAGTGAAA T T T T C - - - - T T A TGAACA T CA T AACAGA T A T - - - - - - - - - CA T AAAAAAA - - T AACAACCCACGGT CGC TGCCAA T A T AGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AC - - - - - - - AAGGAAACCC T C T TG - T T A TGA T ACAC TGT A T A TGCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA
ACCAA - - - - - - - AG - - AAACGCAGT CG - T CA TGGAA TGCCCGC T T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CGCAA T CGT T CG - - - - - - - C T CGC T T A T - - - - - - AAACCGGCGGACA T T A T T T T AA T T A T T ACAAAAA T AGT AACAA T CCACGGT CGC TGCCAA T A T AGT - - - - - - - - - - T CA T AAGGACGA T A T AA T AA T TGT T T T T AAAACACC T T AGT T A T TGT AGT - - -
CGCAA T CGT - - - - - - - - - - - GCGC T T A T - - - - - - AAACCGGCGGACA T T A T T T T AA T T A T T ACAAAAA T AGT AACAA T CCACGGT CGC TGCCAA T A T AGT - - - - - - - - - - T CA T AAGGACGA T A T AA T AA T TGT T T T T AAAACACC T T AGT T A T TGT AGT - - -
CGCAA T CGT - - - - - - - - - - - GCGC T T A T - - - - - - AAACCGGCGGACA T T A T T T T AA T T A T T ACAAAAA T AGT AACAA T CCACGGT CGC TGCCAA T A T AGT - - - - - - - - - - T CA T AAGGACGA T A T AA T AA T TGT T T T T AAAACACC T T AGT T A T TGT AGT - - -
CGCAA T CGT - - - - - - - - - - - GCGC T T A T - - - - - - AAACCGGCGGACA T T A T T T T AA T T A T T ACAAAAA T AGT AACAA T CCACGGT CGC TGCCAA T A T AGT - - - - - - - - - - T CA T AAGGACGA T A T AA T AA T TGT T T T T AAAACACC T T AGT T A T TGT AGT - - -
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 size: 3071bp; fragments: 283; full length: 3 (>=2763.9bp)
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 size: 3264bp; fragments: 275; full length: 0 (>=2937.6bp)
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TE: ltr_1_family_509
 size: 4583bp; fragments: 217; full length: 24 (>=4124.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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