
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4812
- - A TGGT CGT TGAGA T AGT T T AAAC T C T AAAA T AACCGGT T AGT - - T T T T TGT A TGA T AAGAGGCGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A TGGT CGT TGAGA T AGT T T AAAC T C T AAAA T AACCGGT T AGT - - T T T T TGT A TGA T AAGAGGCGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - AAA T TGT AAGT T AA T CGT T T T C T CAGTGACAAAA T T T T T T A T T T A T AA T AAAA T T T T T T CA T AA T T - AA T AA T AAAA T AA T CA - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T - - - - - - - - - - - - AAGGT T T T AA T T A T AAAAC T T CAAAAACGGAGTGGC TGT A TGA T AAGAGGCGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AAAA T T ACCA TGT CG - - - T AC T TGTGTGA T AAGAGGCGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T AAAA T T ACCA TGT CG - - - T AC T TGTGTGA T AAGAGGCGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - AAA T T T T A T A T T AA T CGT T T ACGT AAAAACC T AA T T T T T T T T T AA T AGT AAGA T T CC T CAA T AA T T - AA T AA T - GA T T AAA TGGC T T T C T AAAAC T T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T ACACACAGCAA TGA T - - AA T TGA TGTGTGA T AAGAGGCGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T AGAAAA T T T AAA - T C T AAAAA T ACGAAAAA - - - - CACC TGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T AGAAAA T T T AAA - T C T AAAAA T ACGAAAAA - - - - CACC TGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - ACGC T T TGT A T T A T T TGT T CAA T TGAAAAC T AAACC T T T T T T TGAAAA T AAAGT C T T T CAGTGA - - - AGT A T T - AAA T AAAGAAGGAGGT - - AA T T C T TG
- - - - - - - - - - - - - - AAGGT T AAA - T T T AAAAGT AACA TGT AGGA - - - - - - - - - - - - - - - GGAGGTGACA TGT CCC T A T CA T T T AAA TGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T CACCAA T A - - - - A T TGA T AAAGAAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAGGT T AAA - T T T AAAAGT AACA TGT AGGA - - - - - - - - - - - - - - - GGAGGTGACA TGT CCC T A T CA T T T AAA TGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAG - CA T AAAA T TGT AGGT ACGA - GAC TGTGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T CAAA T ACGT C T T A TG - - - CC T A TGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T CAAA T ACGT C T T A TG - - - CC T A TGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T AGT T T AA T AA T T AAGAGACAACGT AGA T AGA TG - - - - - - - - - - - - -
GT C T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T TGAAGGA T T TGA TGC T ACGCCA T TGTGTGA T AAGAGGCGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AAC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAA T AA T T AGA T A T TGAAA T AGGCAGA T AAC T - - - - - - CC T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGA T T T AGA TGT A T - - - - T T AGTGTGTGA T AAGAGGCGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - GAGT C T TGAGT AAAA TGT T T AC T T CAAAAC TGGA T T T T T T T T AAA T AACAAAA T A T T T T AA T AA - - - AA T AA T - GAA T AAA T A - A T AAC - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AGA T T T AGA TGT A T - - - - T T AGTGTGTGA T AAGAGGCGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GT CGA T - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAGGGAA T AAGAG - - - GCA TGAGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - GT CGA T - - - - - - - - - - - - - T T T T AAAGGGAA T AAGAG - - - GCA TGAGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T CGT CAA T TGGAAAGT C T AAA - ACGAAGGT AGCCGGT T C - - - - GAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T AAGT TGA T T A T T T AC T T AAAAAC T AAA T T T T T C T T T AA T AA T AGA - - - - - T T AA T AA - - - - - - - - - - AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACACAACCACACC T ACGA - GT AAC TGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACACAACCACACC T ACGA - GT AAC TGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T T A T T AA T AGT T T AA T AA T - AAAAAAGT AGGT CAC TGAAA T T T T TG
A TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A TGAA T AAAAGAGGCAAAAAAGC TGTGGGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A TGAA T AAAAGAGGCAAAAAAGC TGTGGGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - T T AACGA T T AAC T AC TGAGA T ACACA - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T CGT CAA T TGGAAAGT C T AAA - ACGAAGGT AGCCGGT T C - - - - GAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T AAGT TGA T T A T T T AC T T AAAAAC T AAA T T T T T T T T T AA T AA T AGA - - - - - T T AA T AA - - - - - - - - - - AAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAAG - - - - - - - GCCAAAGT TGACAA T A - - - - - - - - T TGTGTGA T AAGAGGTGACA T A T CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - AAAG - - - - - - - GCCAAAGT TGACAA T A - - - - - - - - T TGTGTGA T AAGAGGTGACA T A T CCC T A T CA T T T AAGTGCAGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T T T T T AAA T A - - - AA T AA T AAAGT AAA T AGA T AA T T AA - - - - CACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC TGAAAGAA T A T T AG - - - - AC T C TGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGT AGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - AAA T T T T AAGT T AA T TGA T T AC T T AAAAA T T AAA T T T T T T TGT AA T AA T AAAA T T T T T T AACAGT T AAAAAA T A - AAAAA T T AGA T AGCAAGAA T T C T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC TGAAAGAA T A T T AG - - - - AC T C TGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGT AGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - A T CC TGGA T T ACAAAG - - - AA T T T ACAAAA T CAA T AGT AG - - - - TGAC TGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGT AGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - AAA T T T T AAGT T AA T TGA T T AC T T AAAAA T T AAA T T T T T T TGT AA T AA T AAAA T T T T T T AA T AA T T AAAA T A T AAAAAGA T T - - A T AAC TGAAA T T C T TG
- - A T CC TGGA T T ACAAAG - - - AA T T T ACAAAA T CAA T AGT AG - - - - TGAC TGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGT AGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGCGAA T AAACGGA T T - - AGAGGGTGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGT AGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T AA T T A - - - - - - - GAGGAAA T - T A T AA T CA T AC T T C T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGCGAA T AAACGGA T T - - AGAGGGTGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGT AGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAAA T A T AAAA T AC - - - - T AAC TGTGTGA T AAAAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGT AGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAAA T A T AAAA T AC - - - - T AAC TGTGTGA T AAAAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGT AGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T T T T AGT AA - - - AA T T A T - AAGAAGACAGAGAAC T AAAAGT C T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGCGAA T AAACGGA T T - - AGAGGGTGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGT AGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGCGAA T AAACGGA T T - - AGAGGGTGTGTGA T AAGAGGTGACA TGT CCC T A T T A T T T AAGTGT AGT AGC T C T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T A - T A - - - - - - - GAA TGAA T A T A T CAC T AAACC T T T T T
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 size: 4812bp; fragments: 128; full length: 15 (>=4330.8bp)
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 size: 6871bp; fragments: 128; full length: 0 (>=6183.9bp)
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TE: ltr_1_family_25
 size: 220bp; fragments: 59; full length: 44 (>=198bp)
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