
Start crop Point End crop Point

MSA length = 958
GT T T T CA T T T A T A T T T T T C T T AAACA T T AGT CA T A T AA T A T AGAA T A T AC T T ACAGTGT CACAGA T AAAGT C TGCA T CA T A TGGGGT T T T A T A T T A T T T A - - - - - - - - - - T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T AACAGCACACA T AAGGAA T AA T A T C T T CAC T T T A T ACAGTGT CACACA T AAAGT TGGCA T T A T ACGGAAC T T T T C T T T A T T T A - - - - - - - - - - AAA T T T T A TGT T T CA T C T AGT AGGC TGAGAA T TGGCGA T T A TGT AAAA T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGTGTGACAGA T AAAGCCCGCA T CA T A TGGAAC T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - A T T AAA T T T T AAC T ACAGAAGAGAC - - - T T A T T T T AAAACAA T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGCCCGCA T CA T A TGCAA T - T T T T T T T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - GCA - - - - - T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGCCCGCA T CC T A T CAGAGT T T T A T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T C T T C T A T TGT T T C T T T T T T AA T A T - - - - - - - - - AA T AGA T CAGGAA T A T ACAGT C T CACAGA T AAAGT CCGCA T AA T A TGGA T T T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T TGT T T T T CA T T T AGA TGGC TGAAAA T TGGT AA T T A T A T AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AC T CC T A T A T AGAGTGT CGT AGA T AAAGT T CGCA T CA T T TGAA - - - T T T T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAA T A T AGTGT T ACAGA T AAAGCCCGCA T CA T A TGGGA T T - - T T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAA - - - - - - - - - GAAGT T AA T A T AAAGTGT CACAGA T A T AGT C TGCA T CA T ACGGAAC T T T T T - - T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T ACA T TGT T ACAGA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGAAC T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - AAAA T T T T T T TGGCA T C T AGT TGGC TGAAAA T TGGT AAA T AGGT AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CAA T CACAAGAAAAA T AGT A T A T CC T CCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCGCA T T A T A TGGAAC T T T T T - - T A T T T A - - - - - - - - - - AA - - - - - - - T T C T CA T C T AGA TGGCCGAAAA T TGT T T A T T A TGT AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAA - - - - - - - - - CGCCCC T C T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CCACA T CA T T TGGAGC - T C T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - GAA T C TGAA T T T T T A T C T A T A TGGC T AAAAAGTGGT AA T T A T A T AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A - - - - - - - - - C TGAGT ACCA T ACAGT T T CACAGA T AAAGT T CGCA T CA T A TGGAG - - C T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGT TGAAAA T T AGTGT AACAGA T AAAGT CCCCA T T T T A TGGGAC T TGT T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T AAA T T T T AAA T T T T T A T T A T A TGT TGT T T - - - T AA T AAC T A T T T T T CA T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CCGCA T CA T A T AGAAC T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - AAA T T T T T T T T TGCA T CCAGAGGT C T - AAAA T TGGT AA T T A TGT AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T CA T A TGTGA T A T T T - - T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - GT AAA T AAAA T ACAGCGT CACAGC T AAAA T A TGCA T CA T A TGGAAC - - T T T T T CA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGAGAAGGT T AGAA T AACACC T T AGT T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA T CGAC TG - - - AAA T A T C T AAAA T A T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CAGCGT CA T A T AGAA - - T T T C T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AACCCC T T T T T AAGT T A T ACA T AGTGT T ACAGA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGGA T T T T T A T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGACC T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - A T T T T T - - - T T TGCA T C T AGA TGGC TGAAAA T TGGT AA T T ACGT AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T ACAGTGTGAAAGA T AAAGT C TGCA T CA T AAGGAAC T T T T T - - T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T ACAGTGTGAAAGA T AAAGT C TGCA T CA T AAGGAAC T T T T T - - T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGGACAGT AAAGAAAA T AACACAAAA TGA T T C T ACAGTGCCACAGA T AAAGT T CGCA T CA T A TGGAAC T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - AAA T T T T A T T T T T CA T C T AAA TGGC TGAAAA T TGGT AA T T A T A T AAAA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAAAAAAAA TGACAA T A T - - - - - C TGT A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CCGGA T CA T A TGT AAC T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T T ACA T A T AGTGT T ACAGA TGAAGT CCGCA T CA T A T AGGAC T T T T T - - T A T T T A - - - - - - - - - - AAA T T T - - T T T T T CA T T T AGA TGGC TGAAAA T T AGTGA T T A TGTGAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - A T CA T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGGA T T - - - - - - TGA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CA T AGAGA TGAC TGAAAA T TGGT AA T CA TGT AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T CGTGT CA T AGA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGAA - C T T T T T T T C T T T A - - - - - - - - - - ACA T T T T A T T T T T T A T C T AGA TGGC TGAAAA T TGGT AA T T A TGT AAAA T T
A T C T TGT - - - - T T A T T T AA T TGAAGAAAA T A - - - - T CG - - - A T T C T C T T T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CC T CA T T A T A TGGAAC T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - AAA TGT T A T T T T T CA T C T AGA TGGC TGT AAA T TGGTGA T T ACGT AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAGTGT T ACAGA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGAAC - T T T T T TGA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCA - - - - - - - - - CA T A T T T AGA T ACAGT A T CACAGA T AGAGT CCGCACCA T A T AGAAC T T C T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TG - - - TGA - - - CAAGC TGA T A T ACAGCGT CA T AGGT AAAA T CCAGA T AA T A TGAA T T T T T T T T T T A T T AG - - - - - - - - - - AAAA T T - - T T T T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T A T A TGC T A T T T T AC T AA T AAA T AGGGAAA - - - - - - - - - - - - - - - CA T A T ACAGTGT CACA T ACAAAGT CCGT A T C T T A TGGGA T - T T T A T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC T C T T T AA TGTGT T T T T T A T AAA T AAAA - - - AAA T AA T A TGT AAGT A T T A T ACAGTGT CACAGAAAAAA T CCCCA T CA T A TGGGA - - T T T T T T T A T T AA - - - - - - - - - - AAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T A T T - - - - - - - - - AGT A T TGA T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT TGACA T CA T A TGGGA T T - - - - - - TGT T T A - - - - - - - - - - AAAA T C - - A T T T T CA T C T AGA TGGC T AAAAA T T AA T AAGT ACGT AAAA T -
- - - - - - - - - - - - - A T T TGT T T AAAAAGAAA T - - - - T AA T A T A T CAA T A T AA T AGAGTGT CACAGA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGA - - T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC TGT A T - - - - T T C TGT T T T T T AAAAAGTGT A - - - - - - - - - GCA T T C T T T A T ACAGTGT CACAGA T AA TGTGGGCA T CA T A TGGAAC TGT T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - AAAAA T - - TGT T T C T T C T AAA TGGC TGAAAA T - AGT AA T T A T A T AAAAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AAAGT CCGCA - - - - - - - GAA T T C T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - AAAC T T T C T T T T T CA T C T AGA TGGC TGAAAA T T CGT AA T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T T A TGAGAAAA T AAAC T - - - - - - - A T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CC T CA T CA T A TGGAACC T T T T T T T T T TGA - - - - - - - - - - AAA T T T T A T T T T T CA T C TGGA TGGC TGAAAA T CGGT AA T T A TGT AGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCACAGTGT T ACAGA T AAAGT CCGCA T CGGA T T T T T T T T T T T T T T A T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGGT TGT T AAAA TGGT A T T T AACACC T CCACAGT A T CACAGA T AAAGT T CGT A T CA T A TGGGA T T T C T T T T T A T T AA - - - - - - - - - - T A T T T T T T T T TGAAA T C T AAA T AGC TGAAAA T TGGT AA T T A T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T A T A TGT AAA T A - - - GA T T A T T T T A T T T T T A T ACAGTGACACGAA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGAAC T T T T T T T AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT A TGT AGT TG - - - T AAAA T CAA TGT T C T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGAAC - T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - T T A T TGGT T CCACA T AAACCAAA T AA T T T ACCA T TGT T A TGCAGTGT CACAGA T AAAGT CCA T A T CA T A TGGAAC T T T T T T T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCGT T A T CA T T CAGTGT CACAGA T AAA T T CCGCA T CA T A TGGAAC T T T T T T T A T T TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA T CGAGT T T A - - - T AAGA T A T AAA TGA T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT C TGCA T CA T A TGGAAC - T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - AAAA T TGT T T T T CCA T C TGGA TGGC TGAAAA T TGGT AA T T ACGT AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT A TGT AGT TG - - - T AAAA T CAA TGT T C T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGAAC - T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T AAAA T AAC T A - - - CAA T AGT T AAA T A T TGT ACAGT A T CACAGA T AAAGT C TGCA - - - CA TGGCA T T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACAAA T - - - - C - - - A T TGT T T T T ACA T ACAGTGT CACAGA T AAAGACCGT A T CA T A TGGAAC T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - AAA T T T T A T T T T T CA T C T AGA TGGC TGT AAA T TGGT AA T T A TGT AGAA T T
A T T T CGC - - - - A T T T A T T T T T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T ACAGTGCCACAGA T AAAGT CC T CA T CA T A TGGGA T T T T T A T T T AC T T A - - - - - - - - - - A T T T T T T - - T T T T CA T C T AGA TGGC TGAAAA T TGGT AGT T A TGT AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A TGA T T A T A T T T T A T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T ACGGTGT CACAGA T AAAGT CCGCA T CA T AGGGAAC T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - C T A TGA T CAAAAAAAGGCGAAACAA TGT TGCA T T T T T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT ACGCA T CA T A TGGGA T T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - TGCA TGAAAAAAAAA T - - - T AA T A T TGAAA T A T T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGGA T T T T T T T - T A T T T A - - - - - - - - - - A T T T T T - - - T T T T CA T C T AGA TGGC TGAAAA T TGGT A T A T A TGT AAAA T T
AC T T T AA - T T ACA T T A T A T T T AA T AAA T AACAAAA T AA T A T - - - - - - AA T A T ACAGTGTGACAGT T AAGGT CCGCA T CA T A TGGAAC T T T C T T T T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGGGA T T T T C T T ACGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC TGT T T CAAAGT A T T T T T T T T AGT T T C T A T T - - - T AAAA T T T T A T T C TGA T ACAGTGT CACAGA T AAGGT C T T CA T CA T A TGGAAC T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - AAA T TGT A T T T T T CA T CCAGA TGGC TGT AAA T TGT T AA T T A TGT AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T T A T A T ACAGTGT CACAGA T AAAGT CCGCA T CA T A TGGAGC T T T T T T T T A T T T A - - - - - - - - - - AAA T T T T A T T T T T CA T C T AGA TGGC TGT AAA T TGGAAA T T A TGT AAAA T T
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TE: rnd_3_family_290.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 958bp; fragments: 2264; full length: 2 (>=862.2bp)
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TE: rnd_3_family_290.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 1197bp; fragments: 1799; full length: 0 (>=1077.3bp)
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TE: rnd_3_family_290
 size: 509bp; fragments: 1981; full length: 409 (>=458.1bp)
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