
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1626
ACCAAA T T T C T AGGC T T T A T A T T TGA TGAAAAAC T T ACA TGGAAA T CACA T A T AAA TGGT T AGT T T ACGGCGCAAGAAGGT T C T AAA T C T T A T T AAGTGT - - - - - - - - - - ACAAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCCAGAAAAAAAAA T A T CGGT TGT T A T ACAGACAAAA - - - - - AAAA T CAA T AA T A TGA T T A T T T
ACCAAA T T T C T AGGC T T AA T A T T TGA TGAAAAAC T T ACGTGGAAA T CACA T A T AAA TGGT T AGT T T ACGGTGCAGGAAGGT T C T AAA T C T T A T T AAGTGT - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC - - - - GA T CGA TGC T AAGGAAAAAAAAAGT TGTGAA T C T AAAAACCAAG - A T T T T T AGT T T C T A T AGAAGCACC T A
ACCAAA T T T C T AGGC T T AA T A T T TGA TGAAAAAC T T ACGTGGAAA T CACA T A T AAA TGGT T AGT T T ACGGTGCGAGAGGGT T C T AA T T C T T A T T AAGTGT - - - - - - - - - - ACAAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T C T C T CAGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCAAA T T T C T AGGC T T AA T A T T TGA TGAAAAAC T T ACGTGGAAC T CACA T A T AAA TGGT T AGT T T ACGGTGCAAGAAGGT T C T AAA T C T T A T T AAGTGT - - - - - - - - - - ACAAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGAC T AA T ACAAA TGAA T AAAA TGAGT T ACAAAC T AAAAA T CCAG - T T A TGGAA T C TGAAA T A TGA T T T T T A
GGCAAGAA T T T C T T A T C T ACA T T T AA T AAAAGT T ACAA T CGT T AGT T ACGT A T AAA TGGT T AGT T T ACGGTGCAAGAAGGT T C T AAA T C T T A T T AAGTGT - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCCAAGGAAAAAAAACGT T ACAAGGCAAAAGACGAAAAAC T TGAAA T - - - - - - - AACGTGACCA
AC T A T A T T A T T A T AAA T T T T T T CCGA T T T AGC TGAAA T T T TGAA TGCGCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGT AGT A T AAGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCCAAGGAAAAAAAAA T AA T CAA T AA T AAAAA T T AAAA - - - - AAAAACGA T T AAAAAAAGT CCC
- - - - - - - - - - - - - - - - T AA T AACAAGT AAGAGGGTGC T A T AA T AAA T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAAGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACA - - - - - - - - - - AAAAC T CGAA - - - - T T AGT T C T T AAAAGAAC TGT T T
CCA T TGT T T T T T T AC T T T ACA T T AAGAAAA - - - - - - - - A T A T AAAA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCCAAGGAAGAAGAAAAA - - - - - - - - - - AAGACAGT AAA T T T AAAA T TGT T TGT AAA T T CAC T A
A T T AAAGT T CA T T AACCAAC T T T T CAGA - - AGT AAAA T T CAGT AAGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCCAAGGAAGAAAA - - - - - - - - - - - - - - - AAAAACAC - - - - - GAAA T T T T T T A T T CAGT T - T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - TGC TGC T T AAAA - - - - - - - - GT T T AAAAAGTGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAC T TGT A T A TGGC T - - TGA T CC TGGTGA T CGA TGCCAAGGAAGAAAAAAAAACACGC T T T - AAAGC T AAA - - - T T T AAA T AAC T T AAAAACGA T T T A
AA T TGC T T T CCC T AA T T A T T T T T TGAGA T T AA T A T AA T C T A T T AA - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGA T TGGCA T A TGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAC T AA T ACA T T T - C T A
GC T CGT T A T A T T T A T T T T A T A T T T AACAAAGA T C T T T TGT TGT T AGT A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T - - - - - T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCCAAGGAAGAAAAAAAAA T T ACCCCCGAAAACCCAAAA T T A T AGA T TGT AACAAAA T T CA T T A
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TE: rnd_5_family_3116.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1626bp; fragments: 777; full length: 36 (>=1463.4bp)
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TE: rnd_5_family_3116.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 1932bp; fragments: 753; full length: 0 (>=1738.8bp)
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TE: rnd_5_family_3116

 size: 3309bp; fragments: 836; full length: 14 (>=2978.1bp)
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