
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2082
GAC - - - - - - - - GACA T AGGAAA T CCCA TGT AAA T T T T A T T A T CGGC T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACGCAA T T T ACAAGT T T ACAAGTGT ACAAGT T AACA T AAA T T C T A T A T
- - - - - - - - - - - GA TGTGCA TGA T ACCAAC T AAC T T T T T CCC T CGGC T T CGT T CGCGT T ACACC T CGAA T CGT T CA T CA T TGA T T T AAA TGA T TGT T T ACC - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T T T T T T T T T TGAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGT A T T T CGT T T T T T T T T AAGTGAA T AA T T - AA TGAAAA T T T T AAAG
- - - - - - - - - - - GA TGTGCA TGA T ACCAAC T AAC T T T T T CCC T CGGC T T CGT T CGCGT T ACACC T CGAA T CGT T CA T CA T TGA T T T AAA TGA T TGT T T ACC - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T T T T T T T T T TGAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CGT A T T T CGT T T T T T T T T AAGTGAA T AA T T - AA TGAAAA T T T T AAAG
GAC - - - - - - - - GACA T AGGAAA T CCCA TGT AAA T T T T A T T A T CGGC T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACGCAA T T T ACAAGT T T ACAAGTGT ACAAGT T AACA T AAA T T C T A T A T
GGT C - - - - - - - - - T AGGT A T CA T ACCAAC T AGC T T T T T CCCGCGACA T CGT T CGCGT T ACACC T CGAA T CC T T CA T CA T TGA T T T AAA TGA T T A T T T ACC - - - - - - - - - - AGACA T A T AC T A TGAGAGGT T AAAA T AAA T T TGCAA T A T T AA TGGT A T A T T T T T T T AA T CAAC T AGTGA T T AAA TGT T T AAA T TGT T A TGT ACC T T T AAA
GGT CGGAA T TGGA T A T A T A T T A TGCCGGA T T T C T T T A T T C T T TGA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACA T A T AC T A TGAGAGGT T AAAA T AAA T T TGCAA T A T T AA TGGT A T A T T T T T T T AA T CAAC T AGTGA T T AAA TGT T T AAA T TGT T A TGT ACC T T T AAA
GGT CGGAA T TGGA T A T A T A T T A TGCCGGA T T T C T T T A T T C T T TGA T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACA T A T AC T A TGAGAGGT T AAAA T AAA T T TGCAA T A T T AA TGGT A T A T T T T T T T AA T CAAC T AGTGA T T AAA TGT T T AAA T TGT T A TGT AC T T T T AAA
GGCCGGAA T TG - - CCAAGCC T A T ACCAAC T AGC T T T T T CCCGCGA T T T CGT T CGCGT T ACACC T CGAA T CGT T CA T CA T TGA T T T AAA TGA T TGT T T ACC - - - - - - - - - - AGACA T A T AC T A TGAGAGGT T AAAA T AAA T T TGCAA T A T T AA TGGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T T T T T T T A T
GGCCGGAA T TG - - CCAAGCC T A T ACCAAC T AGC T T T T T CCCGCGA T T T CGT T CGCGT T ACACC T CGAA T CGT T CA T CA T TGA T T T AAA TGA T TGT T T ACC - - - - - - - - - - AGACA T A T AC T A TGAGAGGT T AAAA T AAA T T TGCAA T A T T AA TGGT A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T T T T T T T A T
- - - - GGGACGG - - CAAGAC T T T T AGCAAA TGA T T T T T T CCCACCGA T AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGTGGT CCA T C T A T T A T CCA T T C T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 2082bp; fragments: 18428; full length: 0 (>=1873.8bp)
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 size: 2391bp; fragments: 16155; full length: 0 (>=2151.9bp)
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TE: rnd_1_family_947
 size: 320bp; fragments: 267; full length: 51 (>=288bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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