
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4708
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAGT ACC T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - GGTGT AGCCCAC - - - - - - - - - - - AAGA T A T T T T T - T TGAGCCC TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCGCACAGT T AGAA T CA TGGGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACAAAA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T CAAACGC T C T T T CCCGC T T T A T A T T T T AAA T T T T T T - - GT AA T A TGT TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - GT A T CA T T T T T T AA T AGA T T TGAAA T TGA TGAA TGGA T AA T AAA T A T T T A T T T T T T T AA - T A T T CAA TGT TGT T A T T AAA T CAGAA T A T AAAAAGT T T A T
GT C - - - - TGT ACAGT C T T T - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T T T - AGAGGCAA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA T A T ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T A TGT CA T T T A T - C T T A T A T - - - - A T T T T T A T T T T CA T T T A T T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACAAAA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - CCGACAGC T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AAGT AA T A T AAA TGT ACAAAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT C - - - - TGT ACAGT C T T T - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T T TGAGAGGCAA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA T A T ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT C - - - - TGT ACAGT C T T T - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T T T - AGAGGCAA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA T A T ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T - - - - CAAACCGTGA T C - - - - - - AC T T A - - - - - - - - - - - TGGCAA T A T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T A T CA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - GAAAGGAGT ACCCCCGT T A T A T A T T T T AGT T T T T T T T T CGAGAGT C T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA T A T ACAGAA T T A - - - - - - - - - - GT A T CA T T T T T T AA T AGA T T TGAAA T TGA T T AA TGGA T AA T AAA T A T T T A T T T T T T T AA - T A T T CAA TGT TGT T A T T AAA T CAGAA T A T AAAAAGT T T A T
GTGAAAA - - - - - - - - - - - - C T T T AAA T T T T A T T C TGC T A T T - - - - - A T C T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - GT A T CA T T T T T T AA T AGA T T TGAAA T TGA T T AA TGGA T AA T AAA T A T T T A T T T T T T T AA - T A T T CAA TGT TGT T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGAAAA - - - - - - - - - - - - C T T T AAA T T T T A T T C TGC T A T T - - - - - A T C T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - GAAAGGAGT ACCCCCGT T A T A T A T T T T AGT T T T T T T T T CGAGAGT C T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA T A T ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T T T AAA - T A T T C - - - - - - - - T A T T AAAACAGAA T AA - - AGT T T T T AG
T T C - - - - TGGT CGGT CGGT - - - - AAA T A T T - - - - - - - - - - - TGAA T AC T T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA T A T ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - AAAAAGA T CAGT C T CGCA T AA T A - - - - AAA T T T T C - - - - TGACGCC T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA T A T ACAGAA T T A - - - - - - - - - - GT A T CA T T T T T T AA T AGA T T TGAAA T TGA T T AA TGGA T AA T AAA T A T T T A T T T T T T T AA - TGT T CAA TGT TGT T A T T AAA T CAGAA T A T AAAAAGT T T A T
GTGAACA TGCACAC T C T CC - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - T A TGT ACGGTGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGT ACA T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA TGAA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T - - - - TGAACA T T CAC TGT A T A TGT T T T - A T T A T C T T T C T AA TGAAAA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA T A T ACAGAA T T A - - - - - - - - - - GT A T CA T T T T T - AA T AGA T T TGAAA T TGA T T AA TGGA T AA T AAA T A T T T A T T T T T T T AA - T A T T CAA TGT TGT T A T T AAA T C - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT C - - - - TGT ACAGT C T T T - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T T T - AGAGGCAA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA T A T ACAGAA T T A - - - - - - - - - - GT AACAAGT T T T AACAGC T T AAAAA T TGA T T AA TGGGGAA T AAA T A T T T A T T T T T T TGAA T A T ACAA T T T T A T CA T T AAC T CAAAA T A T AAAA TGT T T A T
AC T - - - - T A T ACAA T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAACAA TGT CGCA T T T T A T T T AAAA T T CACAAAA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - TGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T C T AGA T A T T TGCAGCCGT T T ACAAA T CCGAACA TGAGAGGT T T A T
A TG - - - - TGT AAAC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGT CCC T TGT AGCA T T T T A T T T AAAGT T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT C - - - - C T T ACGGT T T A T - - - - - - - - - - - - A T T T T C T AA T C T AAAGT C T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - GT AACAAGT T T T AACAGC T T AAAAA T TGA T T AA TGGGGAA T AAA T A T T T A T T T T T T TGAA T A T ACAA T T T T A T CA T T AAC T CAAA - - - - - - - - - - - - - - -
GT C - - - - TGT ACAGT C T T - - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T T T - AGAGGCAA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA T A T ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AGAAAAGACA T T C T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AACACAA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT A T T - - - - - - - - - - - T A TGAAA T T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - - - - - - TGT ACAGT C T T T - - - - - - - - - - - - A T T T T T T T T T - AGAGGCAA TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T A T C T TGT AGCA T T T T A T T T AAAC T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T - - - - T AGGCAGC T T A T - - - - - - - - C T T CAAAA T TGT T T T T AGT A T T T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - T AGA T CGT T TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T T A T A T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A - - - - TGT A T T A T T T T T C T T T A T AC T T T - - - - - - - - - - - - AGAAAAA T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - GAA T CA T T A T A T AA T ACAA T TGAAA T TGAC T AA TGGA T AACAAAGA T A T AC TGA T T CAAGT A TGCACAA T T A T T A T T AA - - - - - - A T A T AAAGAGT T CA T
A T A - - - - TGT A T T A T T T T T C T T T A T AC T T T - - - - - - - - - - - - AGAAAAA T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - GAA T CA T T A T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A - - - - TGT A T T A T T T T T C T T T A T AC T T T - - - - - - - - - - - - AGAAAAA T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T ACA T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA T A T ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T - - - - T AC T T AA T T T C T - - - T A T A T T T C - - - - - - - - - - - A T AGGAA T T TGT AGCA T T T T A T T T AAAA T T CACA T AA T T AA T A T AAA TGT ACAGAA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -





0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_1_family_707.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 4708bp; fragments: 1255; full length: 0 (>=4237.2bp)
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 size: 5817bp; fragments: 1255; full length: 0 (>=5235.3bp)
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TE: rnd_1_family_707
 size: 1240bp; fragments: 959; full length: 262 (>=1116bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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