
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4548
- - - T AGAAAA T CAAAA T A T C TGA T T TGGAGA T T T T T A T - - - - - - - - - CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T CGT AGC T AGA T A T T C TGCACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAGA T T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAC TGGT CAGT A T T AA - - T A T T T T AAGAGAA
- - - - - - - - - A T C T AGAGCAA T T AGA T T A - - - - - T T AA T - A T T T T - - - - C T TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T C T - - - - - - T A T T T AA T - - - - - - - T A T T T CA T T AAAA T AA T AA T A T AAA T T T AAC T T AAAAAAA
- - - - - - - - - A T C T AGAGCAA T T AGA T T A - - - - - T T AA T - A T T T T - - - - C T TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T C T - - - - - - T A T T T AA T - - - - - - - T A T T T CA T T AAAA T AA T AA T A T AAA T T T AAC T T AAAAAAA
CCGAAGGAAACGAA T CAA T C T CGA T T T A TGT T T A T AA T - A T T T CAA T CCA TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAA - - - - - - - - CA T T T AACA T AGTGTGA T T T T A T T AAA T ACGT AGAA T T AA T T T AAC T - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAA T T - - - - - - AA T T CGA - - - - - - - - - - T TGT A T T AGAACCA T AAAA T AA T - - - - - - - TGAAAGAA
T T T AAGAAAACGAAGAAA T T T T TGGT CAAA T T - T T T A T - AA T T T - - T T T T TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T AGAAAA T CAAAA T A T C TGA T T TGGAGA T T T T T A T - - - - - - - - - CAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T T CGT AGC T AGA T A T T C TGCACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAGA T T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAC TGGT CAGT A T T AA - - T A T T T T AAGAGAA
- - - - - AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T - - T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AA T AA
CCGAAGGAAACGAA T CAA T C T CGA T T T A TGT T T A T AA T - A T T T CAA T CCA TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAA - - - - - - - - CA T T T AACA T AGTGTGA T T T T A T T AAA T ACGT AGAA T T AA T T T AAC T - - - - - - - -
C TGAAGGAAAGCCACA T T AC T T T CC T TGTGT - GT T AA T - A TGTGGA T A T T TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAC T T T T A T A T TGC T TGA T A T A - - - - - - - - - - - C T AGCC T AA T T A TGT CAAAC T A T C T T C TGT AAA
C TGAAGGAAAGCCACA T T AC T T T CC T TGTGT - GT T AA T - A TGTGGA T A T T TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAC T T T T A T A T TGC T TGA T A T A - - - - - - - - - - - C T AGCC T AA T T A TGT CAAAC T A T C T T C TGT AAA
- - - - - AGGAGGCGAGA T C T T T T A T T T T AGGT AGT T AGTGA TGT T TGT - AGTGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA - - GGAAACAA TGAA T T C T TGGA TGT TGT - - - - - - - - - - - - - AACAC T TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T C T T - - - - T T A T T - - - - - - - - - - - T A T C T T ACAAACA T AACGAAGGCA T T TGAAC T T A T AAAAA
T AA - - GGAAACAA TGAA T T C T TGGA TGT TGT - - - - - - - - - - - - - AACAC T TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T C T T - - - - T T A T T - - - - - - - - - - - T A T C T T ACAAACA T AACGAAGGCA T T TGAAC T T A T AAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACCA T AAAA T AA T - - - - - - - TGAAAGAA
GT AAAGAA T AACCA T A T T T C T T C TGT T T T A T T T T T AA T T AC TGT AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CACCC TGA T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAA T T A - - - - - - - - - T AA T - - - T T T T - - - - - - - T T AGA T T T A T AA T A T AAG - - - - - - - - AGAAAAA
GT AAAGAA T AACCA T A T T T C T T C TGT T T T A T T T T T AA T T AC TGT AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CACCC TGA T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAA T T A - - - - - - - - - T AA T - - - T T T T - - - - - - - T T AGA T T T A T AA T A T AAG - - - - - - - - AGAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAC - - - - - - - T T A T C T AGT A T - - - - - - - - - - - - T AA T A T T AA T AA T A T T A T - - - - - - - - - - - - - - -
C T T - - - GAAA T T AA T AA T T CC T A T A T T T T A T T T T AA T T - A T T T T - - - AA T TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T A T - - - - - - T AA T T AACA T A T T T T T A T T T T AC T A T T T T AA TGA T T T - - - T T T AA T T T AA T T CAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T T T AA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T - - - GAAA T T AA T AA T T CC T A T A T T T T A T T T T AA T T - A T T T T - - - AA T TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T A T - - - - - - T AA T T AACA T A T T T T T A T T T T AC T A T T T T AA TGA T T T - - - T T T AA T T T AA T T CAC
TGAAAGGAA T C T AAAA T AA T T CAGA T AAAAG - - - - - - - T A T T T T AAAAAA T A T AAAA T A T ACAA TGT AGAA T A T CAGT T AAA T C T ACA T A T T ACACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA - - - - - - C T C TGAAAC T T T CGAA T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT TGT T - - ACACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - GGAAGCCAAAAA TGCAA T - - - AAC T T AAAAAA -
T AA - - - - - - C T C TGAAAC T T T CGAA T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT TGT T - - ACACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CCAACAACA T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - GGAAGCCAAAAA TGCAA T - - - AAC T T AAAAAA -
TGAAAGGAA T C T AAAA T AA T T CAGA T AAAAG - - - - - - - T A T T T T AAAAAA T A T AAAA T A T ACAA TGT AGAA T A T CAGT T AAA T C T ACA T A T T ACACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGT - - - CCC TGT AGAA T A T ACAA TGT T AAA T C - - - T ACA T A T TGT T AC T - - - - ACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA - - - - - - A T CAAAAAGT T C T - - - - - - - - - - - AAAA T - - C T - - - - - - - - TGT AGAA T A T ACAA TGGCAAA T C T CA T ACA T A T TGT T A T C T T ACACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T T AA T T CACGCCC T T CAACAA T A - - - - - - T A T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC TGA TGA TGC T A - - - - - AC T T AAAGTGT
T CA - - - - - - A T CAAAAAGT T C T - - - - - - - - - - - AAAA T - - C T - - - - - - - - TGT AGAA T A T ACAA TGGCAAA T C T CA T ACA T A T TGT T A T C T T ACACAAGT - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T T AA T T CACGCCC T T CAACAA T A - - - - - - T A T T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGC TGA TGA TGC T A - - - - - AC T T AAAGTGT
T T T - - - - - - A T CCAAAAGT T C TGGT T TGTGT - - TGAA T - - T T T T - - - - A T TGT AGAA T A T ACAA TGGCAAA T C T CA T ACA T A T TGT T A T C T T ACACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA T T T T A T TGT T AC T T T AA T T CACGCCC T T CAACAA T T - - - - - - T A T T - C T C - - - - - - - - GT T T T A - T A T A T T T A T AA T ACAAA - - T AAA T T ACA T T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AGAA T A T ACAA TGGCAAA T C T CA T ACA T A T TGT T A T C T T ACACAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - AGCGGCA T CGT C T CGT T T T TGC T - - - - A T TGT C T T - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAAAGGAGA TGAAGA T TGC TGT T A T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACAG - - - - - - - T AA T T T AGT A T C T A T T CA T T T TG - - - - - - GT ACAGT A T AAGT T - - - - - T A T ACAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T A T C T A T AAAAC T T T T T - - - - - - - - - - - - -
ACAAAGGAGA TGAAGA T TGC TGT T A T T T TGT - - - - - - - - - - - - - - - - A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACAG - - - - - - - T AA T T T AGT A T C T A T T CA T T T TG - - - - - - GT ACAGT A T AAGT T - - - - - T A T ACAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACAAA T T T A T A - T A T T CAA T - - - - - - - - - T A T T A T T T AA T T T T TGAAA T AGA - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACAAA T T T A T A - T A T T CAA T - - - - - - - - - T A T T A T T T AA T T T T TGAAA T AGA - - - - - - - - - - - - - - -
T AC T AGGAGGTGCACA T ACGT CAA T T T CCGT T - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACAAAC - - - - - C TGT T T T A T - - - - - - - T C T T T CAA T T C T CGAAAAA T T TGAA - - T AAC T T AAGT T T A
T AC T AGGAGGTGCACA T ACGT CAA T T T CCGT T - - - - - - - - - - - - - - - AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T A T TGT T AC T T TGA T T CACGT CC - ACAACAAAC - - - - - C TGT T T T A T - - - - - - - T C T T T CAA T T C T CGAAAAA T T TGAA - - T AAC T T AAGT T T A
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 size: 4548bp; fragments: 115; full length: 12 (>=4093.2bp)
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 size: 4859bp; fragments: 114; full length: 12 (>=4373.1bp)
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TE: ltr_1_family_37

 size: 257bp; fragments: 57; full length: 27 (>=231.3bp)
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