
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6940
AAGCA T T T T AGGACA T - - - - - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAGACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA TGC T T T CAGT T AC T T TGCGGGT A - - - - - - - - - - A T CAACCGAAGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT ACAGT CGGCACCGGACGAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - CCAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T TGC T T TGC T C T AA T C T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AGGCGC T CCA T TGT - - - - - - - A TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGGTGGCGGT A T T CGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGAC T T C TGCA T TGCC T AC T A TGTGGGT AGCC - - - - - - - - - - - GCGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - TGACACCAC T T T T TGGT AGGAA T T T TGAGGGC T T CGA T T AAA T T T T T T A T T A T AA TGT T C T T A TGT AAA T A T T T T T T AA - T AA T T T T T T C T AA T A T T AA T
AAGCGC T T C T CGCCGAACAA T ACA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A TGT A TGA - T T T T AA T A T T T T A T AA - - - - - - A T T T A T T A T A T - - T C
ACGC TGT T T T T AACGT T CGGGACGCG - AGAGT T T C T A T T - - - - - T CGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - TGACAC T AC TGA T T TGT CACAGC T T T A T CAGT T CCAAC T AAAA T T T T T A T CA T AA T T AAC T - - AGGT CAAA T AC T A T AA - CAA T T T T T AA T T A T A T T AAC
AA T TGC T CGC T A T T T T C TGAAGCACG - AA - - - - - - - - - - - - - - - T CGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAGAGAAAA T TGT A T T AAA - - ACA T T T CAAAA T AA - - - -
AGGTGA T T T T CAGT CCAC T CGT CA T AAAGAGT C T C T A T CGGCCGT AGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - CACACCCGA T TGAGTGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGT A T T T T TGA T T T T A T ACCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGGCGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT CCA T T C T AAAA T T CA - - GCA TG - AGT T T T T - - - - - - - CCGGCGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAC TGA T CGGT TGTGAA T T A T T T AA T - - - - - - - - - - GGA T T AG - - T T
- - - - - - - - - T CA T TGAGT AAAC T - - - - TGT T T C T CCA T CAA T CGA TGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCGTGC T T T C TGACAGG - - - - - - - - - - TGAGC T T CC - - - - - - - - - - GAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - T T ACA T C T CGT AAC T A T TGGAAC T C T AGAAGCCCCAA T CAAAAA T T T T A T CA - - - - T TGT CAAA TGACAAGT A T T AAAG - - - - - - - T T CA T AA T A T T A T T
AAGCGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT CCA T T C T AAAA T - - - - - - - A TG - AG - - - - - - - - - - - - CCGTGGAGGTGGCGGT A T T CGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGCCGACGGT T T T TGT C T C T ACGGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T A T T T T T AA T CAAA TGAAACCGGAAC - - - C T C TGT CAA - - - CCGAGGTGGCGGT A T T CGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - TGACACCAC T T T T TGGT AGGAA T T T TGACAGCCC T AGT TGAAA T T T T AA T TGT AA T T T T T T AAAAGGAAGGTGGT T AA - - T AA T T T T A T A T A T T A T - - - -
AAGCGC T T T T CGCCGAACAAAACA TGAAG - - - - - - - - - - - - - - - T TGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - TGACACCAC T T T T TGGT AGGAA T T T TGACAGCCCCAGT T AAAA T TGT T AC T A T AA T - - T T T AAGAAAAAAC TGC T T AAA - T AAC T T T T T A T AA TGT - - - -
- - - - - A T C TGCACGT CACA TGGT A TG - AGAGT C TGT ACCAACCGT CGA T A - - T CAAAC T T T - - - - CGACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - TGACACCAC T T T T TGGT AGGAA T T T TGACAACCCCAAC T AAAA T T T T T A T T AGAA T T T A T AAAACCACAAA T A T T AAAA - T AA TGT T A T A T AA T A T T A T T
AAGCGC T T T T CGCCGAACGAAA T A TGAAG - - - - - - - - - - - - - - G - AGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAAA T T A T T - - A T T T TGGT T T T C T T AA - TGA T T T T A TGT T A T A T TGT T
A T T T AC T AC T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - AGT CAC T A T CAC - - - AAGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - GT A T CGT T CACAA T A T AAAAGGAC T C TGT CAA - - - CCGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - TGACACCAC T T T T TGGT AGGAA T T T TGACAGCCCCAA T T AAAA T T T T T A T T A T A T T T TGAAAAA T T T CAAC T T T T CAAAA T AGT T T T T T A T AACAAAC T T
- - - - - A T C TGCACGT CACA TGGT A TG - AGAGT C TGT ACCAACCGT CGAGGTGGCGGT A T T TGT CC T AACAGT CAAAA T T CC T ACCAAACCGAACGT CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6940bp; fragments: 45971; full length: 0 (>=6246bp)
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 size: 8203bp; fragments: 45762; full length: 0 (>=7382.7bp)
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TE: ltr_1_family_656
 size: 9262bp; fragments: 46528; full length: 0 (>=8335.8bp)
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