
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8952
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T TGT CC T T A T - - - T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T T T T T A T CAA T T AC - - - - - - - - - - T CA T ACCCAAGAAAAAC T AAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT T T AGGCCAA - - - - - - - - - - - - A T A T AGC T CAAAAA T A T AC T T AGA - GT T AA T T T AAAAAGT T T T AAA T T T AA T T T A T T A T AA T ACA T T T T A T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT T T AGGCCAA - - - - - - - - - - - - A T A T AGC T CAAAAA T A T AC T T AGA - GT T AA T T T AAAAAGT T T T AAA T T T AA T T T A T T A T AA T ACA T T T T A T A T T T - - - - - - - - - - T A T AGCAA T A T T C T T T A T A T A T A T T AA T AGT T A T T T TGAA T AGA TGTGT T CAAAAAA T T T AGGCC T AGT A T T T T TGGCA T C T T AGCAA T AC T TGC T TGCG
T AGT T T AGGCCAA - - - - - - - - - - - - A T A T AGC T CAAAAA T A T AC T T AGA - GT T AA T T T AAAAAGT T T T AAA T T T AA T T T A T T A T AA T ACA T T T T A T A T T T - - - - - - - - - - T A T AGCAA T A T T C T T TGT A T A T A T T AA T AGT T A T T T TGAA T AGA TGTGT T T AAAGAA T T T AGGCC T AGT A T T T T TGGCA T C T T AGCAA T AC T TGC T T CCG
T AGT T T AGGCCAA - - - - - - - - - - - - A T A T AGC T CAAAAA T A T AC T T AGA - GT T AA T T T AAAAAGT T T T AAA T T T AA T T T A T T A T AA T ACA T T T T A T A T T T - - - - - - - - - - TGT AGCAA T A T T C T T T A T A T A T A T T AA T AGT T A T T T TGAA T AGA TGTGT T T AAAGAA T T T AGGCC T AGT A T T T T TGGCA T C T T AGCAA T AC T TGC T T CCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT T T AGGCCAA - - - - - - - - - - - - A T A T AGC T CAAAAA T A T AC T T AGA - GT T AA T T T AAAAAGT T T T AAA T T T AA T T T A T T A T AA T ACA T T T T A T A T T T - - - - - - - - - - T A T AGCAA T A T T C T T T A T A T A T A T T AA T AGT T A T T T TGAA T AGA TGTGT T CAAAAAA T T T AGGCC T AGT A T T T T TGGCA T C T T AGCAA T AC T TGC T TGCG
T AGT T T AGGCCAA - - - - - - - - - - - - A T A T AGC T CAAAAA T A T AC T T AGA - GT T AA T T T AAAAAGT T T T AAA T T T AA T T T A T T A T AA T ACA T T T T A T A T T T - - - - - - - - - - T A T AGCAA T A T T C T T T A T A T A T A T T AA T AGT T A T T T TGAA T AGA TGTGT T T AAAAAAA T T AGGCC T AGT A T T T T TGGCA T C T T AGCAA T AC T TGC T T CCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T T A T T T CAAAGAAAAAAAA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAGT T T TGGCAC T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - T A T CCGA T T A TGGT TGGCAACAA TGAA T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACACAC T T CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGA T AGT AA T T T T AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - ACA T CA T - - - - - - T T A T A T A T A T TGAA T AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGACA T T TGACAGGA - - - - - - - - - TGT AA T T T C TGGT AA T ACGCA T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGT T T TGT T T T T A T T AC T TGT T AA T T T AGT T TGA T AC T AAAC T TGCC TGT T AA T T T AGAGAAGT T AA TGTGCAAA T T T A T A T AA T AGT C T T CGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T T TGAGAGT A T T - - - - - - - - GT TGAAA T C T TGT T T T ACA T T AAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T A T TGGA T T T - - TGT C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AAGT T T TGT T T T T A T T AC T TGT T AA T T T AGT T TGA T AC T AAAC T TGCC TGT T AA T T T AGAGAAGT T AA TGTGCAAA T T T A T A T AA T AGT C T T CGT A T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- AA T AA T AAAAA T T A T T A T T TGT T AGT CA TGT CCAA T T T AAA T TGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGT AC T A TGCGT T A T A T A T A T AAA T AA T T A T CACGGA T AGGAA TGT T CAAGGAGA T CAC - - - T AA T A T T T TGAGT T CGT T TGT CA TGT A T AGTGCCG
- AA T AA T AAAAA T T A T T A T T TGT T AGT CA TGT CCAA T T T AAA T TGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGT AC T A TGCGT T A T A T A T A T AAA T AA T T A T CACGGA T AGGAA TGT T CAAGGAGA T CAC - - - T AA T A T T T TGAGT T CGT T TGT CA TGT A T AGTGCCG
- AA T AA T AAAAA T T A T T A T T TGT T AGT CA TGT CCAA T T T AAA T TGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAAAACCGAA T AC T AA - - - - - GACGAAGA T CC TGAAC T ACACA T ACACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AGCAA T A T T C T T T A T A T A T A T T AA T AGT T A T T T TGAA T AGA TGTGT T T AAAGAA T T T AGGCC T AGT A T T T T TGGCA T C T T AGCAA T AC T TGC T T CCG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA - - - - - - GAAA T T A T - - - - - - - T A T C T A T A T C T AA T T A T AAAAACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACGT A T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_6907.fasta.b.bed_uf.bed_g_2.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: 8952bp; fragments: 21031; full length: 0 (>=8056.8bp)
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 size: 10011bp; fragments: 6866; full length: 0 (>=9009.9bp)
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TE: rnd_5_family_6907

 size: 2522bp; fragments: 535; full length: 12 (>=2269.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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