
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4678
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGAA T T T CCAAAAA T CCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGAA T T T CCAAAAA T CCCC - - - - - - - - - - CGAA T A T T T CAGT A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T A T T T CAGT A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAA T A T T T CAGT A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGAA T T T CCAAAAA T CCCC - - - - - - - - - - CGAA T A T T T CAGT A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGAA T T T CCAAAAA T CCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGAA T T T CCAAAAA T CCCC - - - - - - - - - - CGAA T A T T T CGGT A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAGGCACAGGGCGA T C T TGAAAGGTGAACACAAAACGCCCAA TGACC T C - - - - - - - - - - T AAAAC T T T T T ACA T T A T T T A TGCCAAC T AA T TGGT A TGGT A T T A T TGGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGA TGAA T T T CCAAAAA T CCCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAAGGCACAGGGCGA T C T TGAAAGGTGAACACAAAACGCCCAA TGACC T C - - - - - - - - - - T AAAAC T T T T T ACA T T A T T T A TGCCAAC T AA T TGGT A TGGT A T T A T TGGT
CAAGGCACAGGGCGA T C T TGAAAGGTGAACACAAAACGCCCAA TGACC T C - - - - - - - - - - T AAAAC T T T T T ACA T T A T T T A TGCCAAC T AA T TGGT A TGGT A T T A T TGGT
CAAGGCACAGGGCGA T C T TGAAAGGTGAACACAAAACGCCCAA TGACC T C - - - - - - - - - - T AAAAC T T T T T ACA T T A T T T A TGCCAAC T AA T TGGT A TGGT A T T A T TGGT
CAAGGCACAGGGCGA T C T TGAAAGGTGAACACAAAACGCCCAA TGACC T C - - - - - - - - - - T AAAAC T T T T T ACA T T A T T T A TGCCAAC T AA T TGGT A TGGT A T T A T TGGT
CAAGGCACAGGGCGA T C T TGAAAGGTGAACACAAAACGCCCAA TGACC T C - - - - - - - - - - T AAAAC T T T T T ACA T T A T T T A TGCCAAC T AA T TGGT A TGGT A T T A T TGGT
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 size: 4678bp; fragments: 3078; full length: 2 (>=4210.2bp)
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 size: 4715bp; fragments: 1885; full length: 0 (>=4243.5bp)
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TE: rnd_5_family_9737

 size: 2441bp; fragments: 151; full length: 1 (>=2196.9bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)
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