
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1795
- AAA TGGGT T T T CAAAC T AAAGCCGAGTGAAGA T A TGACC T TGAACAAGT ACAAG - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACA TGT A T AAGT - - - - - - - - - - TGGACGT CAGAACC T CGT T TGTGT AAAAAGT CAA - - - - - - - - -
T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAGCGTGCAAAA T AA T T T AA T - - - T T AAACCGGC TGCC TGT A T AA T AAGT A TGT ACAC TGAACA
T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAGC T T T T AGT ACAA T T T T - - - - - GT A T ACAGGGTGT CCCAGAAA T AAGTGCAGA TGT T T T AAG
T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACA - - - - - - - - - - C - GC T T TGC - - - AAA T AC T AAAA T T TGT AAGT AAAAC TGAGT T T ACGAA T T A
T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAG - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T T T C T AA T A T C T AACA T T T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAG - - - - - - - - - - T TGAAAGT TGT ACC T T T T A T T A T T T C T AA T A T C T AACAA T TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AAA TGGGT T T T CAAAC T AAAGCCGAGTGAAGA T A TGACC T TGAACAAGT ACAAG - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAA T AA T AA T - - - - - - - - - - - - A T T TGACCA T TGGT T AA T T T AAAAAAA T AA T AAAA T AAAAAA
- AAA TGGGT T T T CAAAC T AAAGCCGAGTGAAGA T A TGACC T TGAACAAGT ACAAG - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAC T A T T AAC T A - - - - - - - - - AA TGTGT C T AAGA T T C T C T T TGGAA T AAAA T CAAAAGCGGT TG
- AAA TGGGT T T T CAAAC T AAAGCCGAGTGAAGA T A TGACC T TGAACAAGT ACAAG - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAAAGA T T AAC - - - - - - - - - - T T T C TGTGT C T T AGT T C T T T - - - - - - - - - - T CAAAA T T AA - - -
T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAAAA TGAC T A T AA T T T T A T - ACA T A T ACAGGA TGT T T T - - - GT T T AAAGT AAACGTGT T A T T
- AAA T AGGT T T T CAAAC T AAAGCCGAGTGAAGA T A TGACC T TGAACAAGT ACAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AAGA T C T AACAGGA T T AACCGCA T T T TGA TGACCCA T A T AGGA T T T T T T T TGGAGAGA T AA - - - - - - - - - - - -
- AAA TGGGT T T T CAAAC T AAAGCCGAGTGAAGA T A TGACC T TGAACAAGT ACAAG - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACA T A TGCAAC T - - - - - - - - - - T AAC T T T T T T T CACA T T T T TGACAACGACGACGA T A T TGG - - -
T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAA T AC TGGT ACAA TGA T - - - - - T T A T ACAGGGTGT CCCAGAAA T T AGTGCAAA T A T T T T AAG
T AAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AACA T C T AACAAGC T CGAC - - CAAACA T A T - - - AAA T ACAAGT C T TGT T A T AAA T AAAAAAACAGAAGAAAAA
- AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C TGACAA T T AA T T T T - - - - - - - - - - T T A T T A T C T C T AA T A T C T AACAA T AAAA T T CAGAAAACAAA T C
- - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CAGT T T A T A T T T T T T T T AAA T AAAGT T T TGAAAAAA T T C
- - AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CCAAGT TGT ACC T T T T A T T A T C T C T AA T A T C T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CAGT T T A T A T T T T T T T T AAA T AAAGT T T TGAAAAAA T T C
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 size: 1795bp; fragments: 119; full length: 6 (>=1615.5bp)
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 size: 1954bp; fragments: 84; full length: 0 (>=1758.6bp)
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TE: ltr_1_family_531

 size: 711bp; fragments: 16; full length: 8 (>=639.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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