
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2549
CA T C TGT CA T AA TGC T T T ACACA T TGT T T T CA TGGAAGAAGAGA T A T T CCA T CCAAGA T T ACAGT AAC TGAAGT T T C TGC TGAAGT AGACC T T CAGGAAC - - - - - - - - - - GCAAGAAGA T A T AA T AA T A T T A T C T T T AACA TGA T T AAA TGT T T AAAAGA T A T T T T AAAGAAGC T AACGT A T T T AGT T A T T T T T AA T T CAAAACGGT T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCAAGA T T ACAGT AAC TGAAGT T T C TGC TGAAGT AGACC T T CAGGAAC - - - - - - - - - - GCAAGAAGA T A T AA T AA T A T T A T C T T T AACA TGA T T AAA TGT T T AAAAGA T A T T T T AAAGAAGC T AACGT A T T T AGT T A T T T T T AA T T CAAAACGGT T AA
CA T C T A T CA T AA TGC T T T ACACA T TGT T T T CA TGGAAGAAGAGA T A T T CCA T CCAAGA T T ACAGT AAC TGAAGT T T C TGC TGAAGT AGACC T T CAGGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGAAGA T A T AA T AA T A T T A T C T T T AACA TGA T T AAA TGT T T AAAAGA T A T T T T AAAGAAGC T AACGT A T T T AGT T A T T T T T AA T T CAAAACGGT T AA
CA T C TGT CA T AAAGC T T T ACACA T TGT T T T CA TGGAAGAAGAGA T A T T CCA T CCAAGA T T ACAGT AAC TGAAGT T T C TGC TGAAGT AGACC T T CAGGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAGAAGA T A T AA T AA T A T T A T T T T T AGCA T AA T CAAA TGT T TGAAA T ACC T T T T AAG - - - - - - - - - - - A T T T AGA T A T T T T T A - - - - AAAGCGT T T A T
CA T C TGT CA T AA TGC T T T ACACA T TGT T T T CACGGAAGAAGAGA T A T T CCA T CCAAGA T T ACAGT AAC TGAAGT T T C TGC TGAAGT AGACC T T CAGGAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T TGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T A T T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCAAAAAGGT A T AA T AA T A T C T T C T T T CAAAAGAGT AAA TGCA T AAAAGC T C T T T T TG - GCAGCAAACGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAA T A T T AAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAGAAGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCC TGAGA - - - - - - - - - - - GC T T AGT TGT T T T CAA T T T C TGAGC T T C T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGAAGAAGAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAACCGAA - - - - T T C





0 500 1000 1500 2000 2500

0
5

10
15

TE: rnd_5_family_1206.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: 2549bp; fragments: 23; full length: 0 (>=2294.1bp)
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TE: rnd_5_family_1206.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_se.fa

 size: 2963bp; fragments: 19; full length: 0 (>=2666.7bp)
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TE: rnd_5_family_1206
 size: 7784bp; fragments: 4510; full length: 1 (>=7005.6bp)
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