
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1366
AACC T T ACAAAGC T C T TGAGC T T T T T ACACAAGCCCCGCAC T T TGC TGAAGGAA T AGA T CACC T T AAA T A T AGAA TGAGGAAGT AGCGCAAAC T ACC T CA - - - - - - - - - - ACGAGT TGT ACGTGGC T AA TGA T CC TGGTGA T AAAGGCC T AGAGAAAAAA T A - T T A T T T T T T ACACCAACA T AGT T CCGA T T T T - - - AAAAGGGT T AAGG
ACCC T T ACAAAGC T C T TGAGC T T T T T ACACAAGCCCCGCAC T T TGC TGAAGGAA T AGAGCCCC T T AAA T A T AGAAGGAGGAAGT AGCGCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC T AGGAAAAAAAAA - - - - - - - - - GAGCGCAGAGTGCA TGT CA TGCGT TG - - A T AAGGAAAAA
- - - - - - - - - AAGC T C T TGAGC T T T T T ACACAAGCCCCGCAC T T TGC TGAAGGAA T AAAGCC T C T T AAA T A T AGAAGGAGGAAGT AGCGCAA T C T ACC T CA - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CAA TGCC T AGGAAAAAAAAAA T AA T T T AGGGAGA T AAAAAAGA T CAGAACC T T AGAAA T AGA T CAGAA
T T TGTGT TGAA T AA T AAGA T AA T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAA T AGAGT CCC T T AAA T A T AGAAGGAGGAAGT AACGCAA T C T ACC T CA - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC T AGGGAGAAAAGAAC T ACA T T A T ACAGTGT C T T T T T T T T AA T A T A T T - AAA T A T T AAACAA
T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T A T T C TG - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T A TGGC T AA T AA T T C TGCAGA T CGA TGCC T AGGGAAAAAA T T C T A T T AAAAAAC T A TGC T A T A T C T T TGG - - - - - - - - - A T C TGT AACAA
A T TGT T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CC TGGTGA T CGA TGCC T AGGAAAAAAAAGA T AC T AA T A - - - - - - - - - A T A T AA T CGGT A T T T TGAGACA T ACAGACA
AA T T T CACA - - - - - - - - - ACC T T T A T ACAAAAGT AC T T CA T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T A TGGC T AA TGA T CA TGGTGA T CAA TGCC T AGGAAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA
AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T T T C TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T A TGG - T AA TGA T CC TGGT CA T CA TGCC T AGGGAAAAAAA T A - ACA T TGAGGAAA T T AAAACAAC T - - - - - - - - - - - - - T TGGGTGCACG
AA TGT A T T T - - - - - - - - GACC T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGAGT TGT A T ACGGC T AA TGA T CC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACC T T CAAA T T CAA T C T T T T AA T C T CAAA T TGT TGAAA T T T AAAAAAA
AACC T T ACAAAGC T C T TGAGC T T T T T ACACAAGCCCCGCAC T T TGC TGAAGGAA T AGAGCCCC T T AAA T A T AGAGGAAGGAAGT AGCGCAA T C T ACC T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AAAGT AGCCGT CGC T CA T TG - - AAAAAG - - - - -
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TE: rnd_5_family_3116.fasta.b.bed_uf.bed_g_5.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1366bp; fragments: 776; full length: 61 (>=1229.4bp)
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TE: rnd_5_family_3116.fasta.b.bed_uf.bed_g_5.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 1671bp; fragments: 765; full length: 0 (>=1503.9bp)
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TE: rnd_5_family_3116

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