
Start crop Point End crop Point

MSA length = 650
- GGTGT AC T TGGT AGTGT T T T AGAACCAGCC T T A T A T C T AC T C T AAA - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T CAAA T AA T AA - ACA - - - - - - - - - - - - - T AAACAA T T CCAAA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGCGAGT T T AA T AACC T CAAA T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T C - - - - TGAAGAGAAAA T T T ACA T T C T AAA T T CA T TGCGAACAC T TGT AGTGGTGT - A T AA - TGT T T T T T AGA T T CAA T AGA T AAACAA T AGT A T T
TGT T CC T CAAGGT AGTGC T T T AGCA T T T A T T C T A T T A T T A T TGCCAG - - - - - - - - - - - - - - - GT CAAAA T A TGTGAGT AGCAACA T T T A T AGA T T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T CC T CA - - GT AA TGT T T T AGGACCAGT T T T A T A T A T AC T C T C T ACCAAGT AC T T CCC T AGT CAGAA T A TGAGCA T AGCAAAA T T TGCAAA TGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGAC TGCAAGACCAAGACCAAGT C T TGA T C T TGCA T T TGC T CAA TGCAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAA T AGA T CA T TGAAA T T T A T
TGT A T A T A T AGGT ACAGC T T T AGGACCAGT T T T A T A T C T AC T C TGT A - T AAC T A T T T CCCAAA T CAGAA T A TGT AA T T AGC T ACA T T TGAGGA TGA - - - - - - - - - - - - - - AGA T CAGCCGT AAAAGGAAA T T T T ACA T T CCAAAA T CAA TGCGAGTGC T T T AGT AG - A T T AA T AAAACAC T T T TGGGGT CAA TGGA T AGT ACAAA T T A T T
TGT T CC T CAAGGT AGTGT T CC T A - - - - - C T T T T A T A T C T AC T C T C T A - CAAGT AC T T AC T AAGT CAGAC TGTGT A TGT TGCAACA T T T ACA - - - - - - CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AC T CAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA T TGAAAGT T T T AAGT A T T
AGT T CC T CAAAGT AGTGT T T T TGGACCAC T T TGA T A T C T AC T CAA T ACC T AGCAC T T CGC T AGT CAGAA T A TGTGAGT A T AGT AA T TGGCAAA TGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAG - - - - - - GAG - - - - - - - - - - - - T C T A T TGGC T AACCAAGACC T T T
- - - - - - - CCAGGCAGCGGTGGCGGGCCCA T T TGACGGC T A T TGC T CACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T T AC T A TGAAGAGAAAA T T T ACA T T C T AAAA T CAA TGCGAGTGC T TGT AA - - - - - - - A T AA - AAAC T T T AGGAGT CAGTGGAAA T A TGT CAGT A T T
T AC T T C T CAAGGAAGTGT T T T ACGAC T CGT T T T - T A T C TGC T C T A TG - TG - - - A T T T T CCAAGT CGGAA T A T A TGAGT AGCCACA T T TGT AGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T - - - - - - - - T T A - CAC T T C T TGT T AAAAGT TGAGAAAA T T CGT TGTG
TGT T CCACAAGGT A T T A T TGT AGAA T C TGTGT CA T A T C T AC TGT A T A - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T T T CAAA TGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT T CC T CAAAGT AGTGT T T T TGGACCAC T T TGA T A T C T AC T CAA T ACC T AGCAC T T CGC T AGT CAGAA T A TGTGAGT A T AGT AA T TGGCAAA TGA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAG - - - - - - GAG - - - - - - - - - - - - T C T A T TGGC T AACCAAGACC T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T TGCA T T T T T A T T T A TGAC T T AA T AC T T CCCAA T T CAGAA T A TGTGAGT AGCAACA T T TGCAGA TGA T T T A - - - - - - - - - - AGAA T TGC T A TGAAGGGAAAA T TGACA T T C T AAAA T - - - - - - - - - - - - - - AACGT CAAA T AGT AAA T AAC T T T AAAGTGGAA T AAA T T AGTGGT T T CGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA TGGCAGGT AGGAGA - - - T T AACA T T C T CAGTGCGAAGCGAGTGC T TGT AAA T - - - - - - - - - - AACC T T T T AGTGT T AA TGGA T T AGT A T AA T T A T T
T A T T CC T CAGT C T A T C TGAC T T AGACCAGT T T T A T A T C T AC T C T A T A - GG - - T AC T T CC T AAGT CGGAA T A T C TGAGT TGCAA T A T T TGCAGT TGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAC T T AAAGT CAACGGA TGAAAAA T AA T A T T
- - - T T T T CAAGGT AGTGT T T T AAGACCAGT T T T A T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - - - - - - - TGAAGAGACAA T T T ACAGT C T AAAA T CGT TGCGAGTGC T T ACAC - - AAA T T A T AG - AAAC T T T TGGAGT CAGTGGA T AACC T A T A T T A T T
A T T T CC T CAAGA T AGT AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCAACGT T TGCAGA TGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T T CCCAAGA T AGTGT T T T AGGACCAGT T T T A TGT C T AC T T T A T ACAGAGT AC T T T CCAAGCCAGAA TGTGT AAA T AGCAACA T T T T CAGA TGA - - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T CCACAAAGT AC T A T T T T AGAAACAGT T T T A T C T A T A T C T ACC T ACA - - - - - - - - - - - - - T CAGAA T A TGTGAGT AGCAACA T T T ACAGA TGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA - - - - - - - A T AA - TGAC T T T TGAAA T CAA TGAA T AAACAA T AA T A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T TGC TGTGAAGAGAAAA T C - - - - - T C T AAAA T CAA TGTGAGCGC T TGT AA - - - - - - - A T AA - AAAC T T T TGGAGT CAA TGGACGAACAAAAGT A T T
TGT T T C T CCA TGT AGT AGT C T AGAA T ACGT T T T A T A T C T AC T C T A T A - CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T CCC - - - CAACAGA TGA T T T CCAACA T CAGT AGA T CAAAAAAGA T ACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CAGA T T A TGTGAGT AGCGACA T T TGCAGA TGA T AC T - - - - - - - - - - AGAA T T CC TGTGAAGTGCAAA T T - - CA T T C T AAAA T AAA TGTGAGTGC T CGT AGTG - - - - - - - - - - ACACC T T TGGAGT CAA TGGA TGAACAA T AGT A T T
T C T CCA T CAAGGT AGTGT - - - - - GA T CAGT T T T A T T C T T - - - - - - - - - TGAGT AC T T CCCAAGT CAGAA T A TGTGAGT AGCAACA T T TGCAGGTGAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T CC T CAAGGT AC TGC T T T AGGA T CAGT T T T A T AAC T AC T A T A - - - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGTGAA T AGAA T CA T T T T CAGT TGA T AC T - - - - - - - - - - AGAA T TGC TGTGAAGAGAAAAC T T ACA T T C T ACAA T - - - - - - - - - - - - - - CCA T TG - - - - - - - - - - CAAGTGT CAA - A T CAA TGGACGAACAAGAGT AAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCAGA T CGGC T CCGAGT AC T T CCCAAGT CAGAA T A TGT CAGT AACA T A - T T TGCAGA TGA TGC T - - - - - - - - - - GGAA T TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAAA - - - - - - T AGA - - - - - - - - - - - GT CA T TGGA TGAACAA T AGT A T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AACCCGAAAAA T AA T A T CAA T AAGCAGGTGT T AAC T C T AAAGCCCAACGAGT ACA T T CCACGT CA T AA T A TGTGAGT CGCAACA T T TGCAGA T AA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T TGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA T C T T T CGT T T T A T C T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACAGTGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA T CAA TGCAAGTGC T TGGCA - - - - - - - A T AA - AAAC T T T T AGAGT CAA T AGA TGCAAAA T AGT A T T
T T A TGT T T T AAA T AAGACA T T TG - - CA T A T C T T A T A T CAA T T AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAA TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T CCAAA T AACAA - AA TGT T T C - - - CGAAA T AAAAAAGGTGT CGT A T A
T T A TGT T T T AAA T AAGACA T T TG - - CA T A T C T T A T A T CAA T T AAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGA T TGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T CCAAA T AAAAA - AA TGT T CCGAACGAAA T AAAAAA TGTGT CGT A T A
- - - - - - - - - - - - CAGTGT T T T AGAACCGGCC T T T T A T C TGC T C T AAA - TG - - - - - - - - CCAAA T AAAAA T A TGCGAGT AGCAA T A T T T T T AGA TGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T T C T CAAGGT AGTGT T T CAGGAC T AGT - - - - T T T T AAC T A T AGT CCG - - - - - - - CCCAAA T CAGAA T A T A TGAGT AGCA - - - T T TGAAGA TGA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT CC T T CAAGGT AGGT T TGT AGGAC T AA T T T T A T A T T T AC T C T A T A - CGAGT ACA T CCCAAGT CAGAA T A T A TGAGT AGCAACAA T TGCAGA TGA T AC T - - - - - - - - - - AGAA T TGCAGT AAAGAAAAAA T T T ACA T ACCAA T A T T AA TGCGAGTGC T TGT AGTGT AAC T A TGAA TGCCC T T T AA TGT CAA TGGA TGAAGAACAGT A T T
GT CC T CCCAAGA T AGTGT T C T AGAACCAGT T T T A T A T CCA T CC T A T A - CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGCAACA T T TGAACA TGGCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T CC T CAAAGT A T TGT T T T AGGACC TGC T TGA T A T C T AC T C T A T A - CGAGT AC T T CCCAAGT CA T AA T A TGGGAGT AGCAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGGA T CCCA T A T T AGT T T T T T AAGA T CAGT T T T T T A T C T AC T AC T AA - - - - - - - - - - - - - - - GT T AGAA T A TGTGAA T AGAAACA T T T CC T T A T AA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAA T - - - - - - - - - - AAAC T T T TGGA T T T AA TGGA TGAACAA T AGT AAC
CC T TGAAGT AGGT AGTGT T T T CG - - T T AGT T T AA T A T C T ACCC T ACGCCG - - - - - - - CCCAAA T TGGAA T A TGTGA T T AGT AACA T T T ACAGA T T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 650bp; fragments: 19; full length: 0 (>=585bp)
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 size: 1043bp; fragments: 11; full length: 0 (>=938.7bp)
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TE: rnd_5_family_1775

 size: 713bp; fragments: 14; full length: 1 (>=641.7bp)
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Dotplot
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