
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1893
- - - - - - AAAAAACGAC T TGA T A T T A T C T A TGGT ACA T T CAAAA T T AAAGAGGAGA T AAAGAAAGAGACGACAGT AGACAAAAAAGT CGAA T T TGC T CGAA - - - - - - - - - - GGT CACCGGCCCCACCAC T CCAC TGAAAGGT ACCGCCCGAAC TGT CGCC T C T TGT A T T A T C T CC T C T T TGAC T T AAGAC T T TGT T CAAA T T CCAA T A T CA
CAA - A T AAAA T ACAA - - - GGTGT T CCA T AAAAAAAA T ACAAC T T TGGCAAAGAGA T AAGAAAAGAGGCGACAGT AGACAAAGAAC T CGAAC T TGCGAGGA - - - - - - - - - - GGT T ACCGGCCCCACCAC T C T AC TGAAAGGT ACCGCGCGAAC TGT CGCC T C T TGT A T T A T C T CC T C T T TGA T - - - - - - T T TGGT A TGGA T C T T AGT T T TG
T TGT TGGAAA T AC T AGGTGA T A T T TGAGA TGT TGAGT TGAAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AGT T T A T AAAC TGCACAGT TGGAGA T T T T A T A T AA T AAACAAC T T T A
A - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T CA T C T AA T T AGT C T C TGAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT CACCGGCCCCACCAC T CCAC T AAAAGGT ACCGCGCGAAC T A T CGCC T - - - - - - - - - - - - - C T A T T TGGT - - - - - - T T AAA T A T A T T CA T CAA T AACA
GAA - AAAAGGAA T AAAA - AA TGAAAGA TGAA T T T AAAC T AGAACCAAAGTGGAGA T AAGGAAAGAGGCGACAGT AGACAAAGAAC T CGAA T T TGCGAGGA - - - - - - - - - - GGT CACCGGCCCCACCAC T CCAC TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT A T T A T C TGC T C T T TGC T - - - - - - C T A T A T A T A T A T A T A T A T A - T A
AGA TGTGAAAGGTGA - - - - - - - - - - - AGAAA T A - - T T T CAA T CC T - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCA T CA T T CGC T CGT CAGT - - - - - - GT T TGTGCGC TGGT A TGT A - - -
C T T T TGAAA TGGT AA - - - CA T T AC TGA T AAAAAAGA T A T AGT T T T AAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGAAA TGT A T T AAGA TGAGT T T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGACACCAGAGT CGT C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGACCAGT T T T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA - - - AA T AAACAA TGT TGT CA TGT AGA TGCCA T T C T T AAAGT CAAAGAGGAGA T AAGGAAAGAGGCCACAGT AGACAAAGAAC T CAAA T T TGCGAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACA T T ACGT TGTGC T CGGGT T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACA T T C T AAAAA T AAA T T CGT C T A T T AAAAA T AGT T T CCGA T T T TGA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - AAAACAAGC T AA T T T T ACAAGCA T T T T ACACAAA T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT CACCGGCCCCACCAC T CCAC TGAAAGGT ACCGCGCGAAC TGT CGCC T C T TGT A T T A T C T CC T C T T TGGT T T ACGA T T T T A T T T AAAGC TGT A TGT T A
A T C - T CGT AAAA T AA - - - GGT AGTGGGTGAAGGT T A T AC - - - - - CAAAGAGGAGA T AAGGAAAAAGGCGACAGT CGACAAAGAAC T CGAA T T TGCGAGGA - - - - - - - - - - GGT CACCGGCCCCACCAC T CCAC TGAAAGGCACAGCGCGAAC TGT CGCC T C T TGT A T T A T C T CC T C T T TGGT - - - - - - T A T AC TGCA T T T C T T A - - - - - -
GAC - AGGCAAAACAGT CGGGC T T CGGT CACAGAGAACACCAA TGCAA TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAGA T A T C TGT T T T T T AAGT T AA T AGT TGA T A T A T T CC T CAAGA T T A
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 size: 1893bp; fragments: 616; full length: 2 (>=1703.7bp)
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TE: rnd_4_family_273.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: 2240bp; fragments: 427; full length: 0 (>=2016bp)
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TE: rnd_4_family_273
 size: 1426bp; fragments: 720; full length: 6 (>=1283.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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