
Start crop Point End crop Point

MSA length = 12481
- - - - - - CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAACCC T AA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT - - - - T AA - - - - - CA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAA T T AA
- - - - - - AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGCCAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGCG - - - - - - - - - - - CA T T C - - AA - - - - - - - AACG - A T AA T T AA T CCA
ACCGAACAC TGGA T A TGCCAGAAC T T TGAA T A T TGCCGAGAA T A T CAAAAC T A T A T CGAAAA T A T CAAGA T T A T T T CCAAAA T CACGAAA T T CCCAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCGGA T A T - - - - - - - - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A T A T CAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGAGT A T A T T AAAAA - - CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AG
AC TGA - CAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGTGT T T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGTGT A T - - - - - - - - CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGC T AA T T A T
GT TGA - T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T AA T T T T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CC TGTGT AA - - - - - - - T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAGCCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CAAGTGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - AA T AAAAGAAGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGACAC T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGT A T A T T AAAGAC T CAC T A - - A - - - - - - - - - - - - - T A T T CCAGT CAG
A T CGAGCAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T C T TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC TGGCGCA TGTGAGAAAC T TGT CA TGAA T AAA T T T AA TGGAA TGC T AA T T T A
ACCGAACAC TGGA T A TGCCAGAAC T T TGAA T A T TGCCGAGAA T A T CAAAAC T A T A T CGAAAA T A T CAAGA T T A T T T CCAAAA T CACGAAA T T CCCAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC - - - CGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T A TGT T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CA TGG - - - - - - - - - - - - CA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - AACACA T ACGGG
ACCGAACAC TGGA T A TGCCAGAAC T T TGAA T A T TGCCGAGAA T A T CAAAAC T A T A T CGAAAA T A T CAAGA T T A T T T CCAAAA T CACGAAA T T CCCAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T TGT - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T A T TGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CACGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A TGCA T CAA
AC TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGGAAGT T T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CCCGT C - - - - - - - - - - - CA T T - - - - - - - - - - - - AA TGG - - - - - - - - - T CA
CGCGT A T CGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CGT AAACGT T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT T T CA - - - - - - CA T A T T A TGCA - - - - - - - - - - - - T A T C T CAGT CGG
GC T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAGAC TGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA T T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CCCGT CAA T T AAAAAA T T A - T AACAA T AAA T C T - AGGGAA TGCCGAC T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA T T T T T T AAAAACAAGT T AGC T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CC TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T - A T T AGT AGTGAA
ACCGAC - - - - - AGGA T CCCGG - - - TGT A TGT T T T CCCAGAGA T CCCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA T T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAACACA T AAC T CGAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T CG - - - - C T ACAA TGACCAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA T T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CAAGTGT - - - - - - - - - - - - - CAACG - - - - GT C T - A T - GGC T T T CCA T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA T T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGCGCGT - - T AAAAG - - CA - AAACGGGAAGT C T CA TGCAAGGGTGGC TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA - T T T T T AAAAACAAGT T AGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T C - - - - - - - T T A T CAACC T AGT AACAC T AAA T C T - - - - GAC TGAAGAC T T C
ACCGAACAC TGGA T A TGCCAGAAC T T TGAA T A T TGCCGAGAA T A T CAAAAC T A T A T CGAAAA T A T CAAGA T T A T T T CCAAAA T CACGAAA T T CCCAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGAA T T A
CAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAACCAACACCC T CCAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGTGAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA TGC T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAA - T T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T C T CGTG - - - - - - - - - - - CGGTG - - A - - - - - - - - - - - - - AA T C T T CA T CAA
AA T AAACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T CC T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGC - TGT - - - - - - C T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAGT CCACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGCC T C T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAA T AAAGT T T T T AAAAACAAGT TGGT T ACAA T AAAA T ACA T AAC T CGTGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AC T A T T TG
ACCGAACAC TGGA T A TGCCAGAAC T T TGAA T A T TGCCGAGAA T A T CAAAAC T A T A T CGAAAA T A T CAAGA T T A T T T CCAAAA T CACGAAA T T CCCAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT CGA - - - - - - - ACA TGCGAGAAA T T A T TGT AGTGC TGAGAAC T CCACA T A TGCC T TGAAA T T A T CAAAA T T CCGCGAAAAA T CACGAAA T T CCCAAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA - T AACAA T AAA T C T - A TGGAA TGCCGAC T T A
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 size: 12481bp; fragments: 343; full length: 0 (>=11232.9bp)
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 size: 12822bp; fragments: 489; full length: 0 (>=11539.8bp)
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TE: ltr_1_family_540
 size: 2253bp; fragments: 135; full length: 1 (>=2027.7bp)
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