
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5959
GCGGA T T TGGT AGGTGTGGA T AACGT T T T AGT AA T CGAA - - - - - - - - - - - T TGC T AC TGAAA T T - - C TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - AAACAAGAAAGAAA T AAGAGGCGT A T T T AA T TGA T AAAA T AAGT AAC T T T - - T T A - - A T C TGAG - T T A T AA T T AAA - - - - T T A - - - - - T T A T AC TGT - T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - T T ACAACAAAA - - - - CCA - - - T C - T A T ACAA T - T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGGCA T T TGTGAGT TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - A T AAAAAA T AAA T AAAA T ACAAA T T T A T T T AA T AA T A T AAAAAA T T T T - - - - - - - - - - - ACAA T T A T AA T AAAAACAA T T AAC T C T T T A T T CAGT T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T A T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - AAGT AAGAAAA - - - - - - AA T AAGAAC T T AA T T AACAAAA T AAA T AA T C T T - - T CA - - - TGT AAA - T T ACAAGAAGA - - - - T T A T T T T T T T A T ACAA - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - T T T AAA - - - - T AA T AAAA - - - - T T A - - - - T T TGT A T AA - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAA T T T T A T AGAAGT T A T T T A T TGT T T A T T AA T TGAA - T T T TGT T T T A T T T T T A TGAAAA T T T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T TGC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - AAACAAGCAAAAAA TGAAA T AAAGA T A T AA T T AA T AAAACAAA TGA T T T T C T T CAAAAA T T AAAC T T A - - - T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T T A T T T A T - - - - TGC T T T A T T T - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAA - - - - - - - - - - - - - T A T T T ACAAA T TGT T T AGT AAA T T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - A T T T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - ACA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - A T T AAAAA - - - - - - GAAAAA T T C T CA - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAA T T T T A T AGAAGT T A T T T A T TGT T T A T T AA T TGAA T T T T T T C T T T A T T T T T A T AAAAA T T T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CA T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - AAA T AAGAAAAAAA T AACA T AAAAGT T T AA T T AA T AAAA T AAA T AA T T T T - - - - - - - - - T T AAA - T T T T AA T T AAA - - - - T CA T A T T T T T AAA T AA - T T T
T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T A T T T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - T TGAAA T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT A T CGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - T A T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T ACCA - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAGAAAAAAA T AAAA T AAAAA T T CAA T T AA TGAAA T AAA T AGT T T A T T T T AGAGT T T AAG - T AC T AA T AAAAAC T C T TGT T T T T T T A T A T T AAC T A
T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T ACA T T T - - - - - - - - - - AAA T AAGAGGAAAA T A T AA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AAAA T T TGGG - C T A - - - TGA T A - - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - TGT AAC T T AC TGGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T A T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T - - - - - AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AACA T A TGAA - - - - - - - GAAA T - C T C T TGA T T - - - - - - - - - - - T CA
T CAAA T T T T A T AGAAGT T A T T T A T TGT T T A T T AA T TGAA T T T T T T T T T T A T T T T T A T AAAAA T T T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAA T T T T A T AGAAGT T A T T T A T TGT T T A T T AA T TGAA T T T T T T T T T T A T T T T T A T AAAAA T T T AGTGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CAAACCACA TGCAA T C T AC T T ACAGA T T T T T - - - - - - - T T T T CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AGT AGT T AA T CAA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AC TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT T A - - AGT CAAAA - - - - - - T TGGAACGT T TG - - - T T T TGT ACAGT T T T
- - - - - - - - - - - - - - - GT T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A - - - C T T A T AA - - - - - A T AAAACC T C T T A T T T T T A T A T T CAA T C T A
ACAAACA T TGT AGAA T T T A T T AGT T A T T T A T T CCC TGAA T AAC T T ACACC T A T T T A T AAAAA T CCA T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA - - - - - T T T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T CAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TG - - T T TGA TGA - - - TGA T AAAAA - - - T T A - - - - - - - - - - - - - - TGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T AA - - - - - T TGT T A T AA T CCCGT CC T CA T T T T AA T T AAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5959bp; fragments: 1095; full length: 0 (>=5363.1bp)
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 size: 6537bp; fragments: 1091; full length: 0 (>=5883.3bp)
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TE: ltr_1_family_895

 size: 4281bp; fragments: 315; full length: 0 (>=3852.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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