
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2258
CA T T T AAAAA T CAAA TGT TGT AGT CA T T T CCGGTGAAACCGGAAGTGACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGT A T
- - - - T A T AAGC T AAA T A T T AGGC T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T C T C TGTGT
TGT T T T A T TGAAAAA T CA T A T T A T CA T T T T C TGT TGGGCAGT T AC T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T A T AC T CAA T C TGGT - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
AGA T T A T CCGGAAAA T C T TGT TGC T C T TGACGGC T ACAAC T TGAGT AGAC TGGA T CGACCAAC T AA T AAA T AA T AAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
AGT C T T T CGAAAAAA TGT T AGTGT C T T T T T CCAACAAAAA T AAAAC T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
AGA T T A T CCGGAAAA T C T TGT TGC T C T TGACAGC T ACAAC T TGAGT AGAC T TGA T CGACCAAC T AGAGAAAAGT AAAAAAA T T T AGAAAC T CAA T C TGT T - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
- - T T T A T AGAGCAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
AGA T T A T CCGGAAAA T C T TGT TGC T C T TGACGGC T ACAAC T TGAGT AGAC TGGA T CGACCAAC T AGAGAAAAGT AAAAAAA T T T AGAAAC T CAA T C TGT T - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAGT C T A TGGGA T CGACCAAC T AGAGAAAAGT AAACAAA T T T AGAAAC T CAA T C TGT T - - - - - - - - - - C T CA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
- - - - AAA TGAAAAAA TGC TGA TGT C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
AGA T T A T CCGGAAAA T C T TGT TGC T C T TGACGGC T ACAAC T TGAGT AGAC TGGA T CGACCAAC T AGAGAAAAGT AAAAAAA T T T AGAAAC T CAA T C T A T T - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
CA T T AACGT CGT AAA TGT A T A T T T T T T T AA T AA T AAAAAAA T A TGT AGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
A TGT - - - - - - - - - - A T T TGAGCGC T T C T AAAGAACA T AACA T ACGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCCA T T T AC T T AA T AAAA T T AA T T A T T AACAGA T C T CAAA T T CA T AGTGT
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 size: 2258bp; fragments: 93; full length: 5 (>=2032.2bp)
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 size: 2570bp; fragments: 89; full length: 4 (>=2313bp)
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TE: rnd_5_family_4565

 size: 1176bp; fragments: 159; full length: 33 (>=1058.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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