
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3431
T ACA T AAAA T AAGTGGA TGT AAGACACAA T T C T AC TGCC TGT T T AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT T AAACAAAA TGAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACA T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGT A T A T A T A T A T A T A T AGAGA - - - - -
T A T A T AC T AAAAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T TGGGAC T T AGGT T CGGAAAACGC TGA T T AGGA T T A T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT CAAACAAAA T AAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGAA T A T T T AGAAACAAGGT T AAGAAC
AA T A T T C T AAAAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T TGGGAC T T AGGT T CGGAAAACGC TGA T T AGGA T T A T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT CAAACAAAA T AAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGAA T A T T T AGAAACAAGGT T AAGAA -
AA T A T T C T AAAAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T TGGGAC T T AGGT T CGGAAAACGC TGA T T AGGA T CA T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT CAAACAAAA TGAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGT A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - -
AGAAAA T T AA T T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T AGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT CAAACAAAA T AAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AA T T T T T T AGAA T A T T T AGAAACAAGGT T AAGAAC
AA T A T T C T AAAAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T TGGGAC T T AGGT T CGGAAAACGC TGA T T AGGA T T A T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT CAAACAAAA T AAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T -
AGAAAA T T AAA T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T AGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT CAAACAAAA T AAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGAA T A T T T AGAAACAAGGT T AAGAAC
T ACA T AAAA T AAGTGGA TGT AAGACACAA T T C T AC TGCC TGT T T AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT CAAACAAAA TGAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGT A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - -
T ACA T AAAA T AAGTGGA TGT AAGACACAA T T C T AC TGCC TGT T T AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT CAAACAAAA TGAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGAA T A T T T AGAAACA - AGG - - - - - - -
AGAAAA T T AAA T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T AGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT CAAACAAAA T AAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGAA T A T T T AGAAACAAGGT T AAGAAC
AGAAAA T T AAA T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T AGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT CAAACAAAA T AAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGT A T A T A T A T A T A T A T A T A T T A T A T A
T ACA T AAAA T AAGTGGA TGT AAGACACAA T T C T AC TGCC TGT T T AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT T AAACAAAA TGAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA TGAAA T T T T T AGT A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - -
AGAAAA T T AAA T T T T T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T AGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCACACAA T AA T AAGCACGA T AGAA T T T T TGGAAAAAGT T A T AAGGAG
AA T A T T C T AAAAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T C T TGGGAC T T AGGT T CGGAAAACGC TGA T T AGGA T T A T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT CAAACAAAA T AAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGT A T A T A T A T A T A T A - - - - - - - - - - -
T T AC T AC T AAAA T T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T A T T TGT TGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT T AAACAAAA TGAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGT A T A T A T A T A T A T - - - - - - - - - - - -
T ACA T AAAA T AAGTGGA TGT AAGACACAA T T C T AC TGCC TGT T T AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT T AAACAAAA TGA T A T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGAA T A T T T AGAAACAAAGT T AAGAAC
CACGAAGAAGAAC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T CGGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT T AAACAAAA TGAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGAA T A T T T AGAAACAAGGT T AAGAAC
T ACA T AAAA T AAGTGGA TGT AAGACACAA T T C T AC TGCC TGT T T AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT T AAACAAAA TGAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGAA T A T T T AGAAACAAGGT T AAGAAC
CACGAAGAAGAAC T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACC T CGGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT T AAACAAAA TGAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGAA T A T T T AGAAACAAGGT T AAGAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT T AAACAAAA TGAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGAA T A T T T AGAAACA - AGG - - - - - - -
AA T A T A T T C T A T A T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T A T C T AA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T CC T AAAAA T A T T CGCAC T - - - - - - T A T T T A TGAC T - - - - - - - - - - - -
T ACA T AAAA T AAGTGGA TGT AAGACACAA T T C T AC TGCC TGT T T AAAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T T A T C T T T T T T T T ACAACGC - - - - - - - - - - AA T AAAGA TGT T AAACAAAA TGAAA T CC T AA T CAGCGT T T T CCGAACC T AAGT CCCAAGAAAA T T AAA T T T T T AGT A T A T A T A T A T A T A T A T A - - - - - - -
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 size: 3431bp; fragments: 1087; full length: 0 (>=3087.9bp)
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 size: 3832bp; fragments: 1076; full length: 0 (>=3448.8bp)
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TE: ltr_1_family_615

 size: 7049bp; fragments: 1065; full length: 1 (>=6344.1bp)
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