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MSA length = 4755
T TGC T T T T T AA T ACC T T CAA T A T A T T AGT AC T T T T A TGA T T ACCAA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T TGGAGT T T CA T TGAAGAGAGCCCGCAA T A T T AAAAAGA T TGCCAACAGT C T T A T T T AAA T AAA T AGT A - - - - GC T T T A T AC T T A T T T T T T ACC T AGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T TGGAGT T T CA T TGAAGGGAGACCGCAA T A T T AAAAAGA T TGCCAACAGA T ACAAC TGT CAC TGT CA T CAGA T A T TGT A T AGA T A T A T - - T T AAGT T T
CCACC T T T ACCCGGT CCAACGA T A TGAA TGC T AAGAA T AA TGCAAGT T T T TGTGGCGGAGACCAGA TGCGC T T C T TGAGCGT T T C TGA T AAAA T CCGAGC - - - - - - - - - - CC T TGGAGT T T CA T TGAAGAGAGCCCGCAA T A T T AAAAAGA T TGCCAACACA T A T A TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T AAA T AAA T - - GGGAA T T T
CCACCC T T ACCCGGACCCACGA T A TGAA TGC T AAGGA T AA TGCAAGT T T T TGTGGCAGAGACCAGA TGCGC T T C TGGAGCGT T T C TGA T CAAA T CGGAGG - - - - - - - - - - AC TGGAAGT T TGA T TGAAGAGAGCCCGCAA T A T AACAAAAA T TGCCAACAAA TGT A - - - CGAAA T A T AGT ACGT TGT T AAAAACA T A - - - - T T AAGT T T T
T TGT T C T T ACCCGGACCCAAAA - - - T AA TGCCAAAA T T T T T ACGGGC T T T TGT TGCA T T T AC T A TGTGCGC T T C TGGAGCGT T T C TGA T CAAA T CGGAGG - - - - - - - - - - AC TGGAAGT T TGA T TGAAGAGAGCCCGCAA T A T AACAAAAA T TGCCAACAGGT T T A T T T ACAGGT A T AGT ACGT T AC TGCA T A T AGA T - - - - CAAAA T T T
CCACCC - - - - - - - GACCCACGA T A TGAA TGC T AAGGA T AA TGCAAGT T T T TGTGGCAGAGACCAGA TGCGC T T C TGGAGCGT T T C TGA T CAAA T CGGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGAC T CACAA T T T T C - - - - - - - A T CGCA T AGA T A T CA T TGCAAAC T T
CCACCC T T ACCCGGACCCACGA T A TGAA TGC T AAGGA T AA TGCAAGT T T T TGTGGCAGAGACCAGA TGCGC T T C TGGAGCGT T T C TGA T CAAA T CGGAGG - - - - - - - - - - AC TGGAAGT T TGA T TGAAGAGAGCCCGCAA T A T AACAAAAA T TGCCAACAAA TGT A T TGT AAAAAA T AGAACA T CCC TGAA T AAGT A T T T T T TGAGAGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT T T CCCAGCAC T T A T T A - - - - - - - - - -
T AGC T T T AACCCGGACCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T ACC TGT A T AAC T T - - - - - - - A T T TGGCAGC TGAAGT TGCCACA T T
T T A T A T TGA - - - - GACCCGAAA T A T T AA - - - - - AA T T CAA T AAAAAC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC TGT AAGT T T T A T TGAAGAGAGCCCGCAA T A T AAAAAAGA T TGC T AACACAGT T AA T AA T AAAAA T T - - - - - T T AA T AAGCACACAAAA T T AAAGAA T T
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 size: 4755bp; fragments: 33; full length: 0 (>=4279.5bp)
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 size: 5212bp; fragments: 16; full length: 1 (>=4690.8bp)
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TE: ltr_1_family_884
 size: 1040bp; fragments: 14; full length: 1 (>=936bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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