
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11028
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T A T T C TGT T ACGT CA T T T AA TGT AAC TGAC T AAACGT A T A T C T T CAGAC T CCA T A - - - - - - - - - - A T T T CAA T T T TGTGA T A T AAA T ACA T ACAGT A T T A T A T T T CAAAA T T C T AGTGGCGGAAA T C T AAC TGT T A - - - - - - GGAGT TGCGT AA T A T - GGT AGT T
GAC TGAAA T C T T T T C T T AAAA TGA T AAA T T T AAC T AAGA T T T T C T T A T T C TGT T ACGT CA T T T AA TGT AAC T T AC T AAACGT A T A T C T T CAGAC T CCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT A T T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AA T T T TGA T T T A T T AA T ACA T AAGGT A T T A T A T T T T AAAAA T T T A T T AA T ACAAA T TGAA T C T T T A T AA T CCGAAG - CA TGT AA T A T T - - - GGT T
GAC TGAAA T C T T T T C T T AAAA TGA T AAA T T T AAC T AAGA T T T T C T T A T T C TGT T ACGT CA T T T AA TGT AAC T T AC T AAACGT A T A T C T T CAGAC T CCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAC TGAAA T C T T T T C T T AAAA TGA T AAA T T T AAC T AAGA T T T T C T T A T T C TGT T ACGT CA T T T AA TGT AAC TGAC T AAACGT A T A T C T T CAGAC T CCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - T T AAAA T T T CA T CCGGAAAAGA T AAA - - - - - - - - - - - - T CC T A T A T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGCAAAA T A T AAAGGACAA - - - - T CGAAA T T A T C - - A TGT T - - GAGT C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGT T T ACAA T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T AA T T T TGA T T T A T T AA T ACA T AAGGT A T T A T A T T T T AAAAA T T T A T T AA T ACAAA T TGAA T C T T T A T AA T CCGAAG - CA TGT AA T A T T - - - GGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T AAGA T T T T C T T A T T C TGT T ACGT CA T T T AA TGT AAC T T AC T AAACGT A T A T C T T CAGAC T CCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T A T T C TGT T ACGT CA T T T AA TGT AAC T T AC T AAACGT A T A T C T T CAGAC T CCA T A - - - - - - - - - - A T T T T AA T T T TGA T T T A T T AA T ACA T AAGGT A T T A T A T T T T AAAAA T T T A T T AA T ACAAA T TGAA T C T T T A T AA T CCGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGCC T T A T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGCGACACCGT T T T AC T AA T T CGCAAGC T AC T A TGT T ACAAAAA T T T AGC T ACAA T AGCA T T A T AACAA T AA T CCGA T AA T T T - - AA - - - - - AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T T AA T A T CAA T T A T T T AA T A TGT AACGTGT T A T C T T T T AAAAA T T T T T A TGCAAAAGCGT AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - A - - - - - AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGGGAGAGCAAGGCCAGAA - - - - - - - - - - T TGTG - GG - - - - GACAAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT AAAAA T CGC T ACGAGT A TGA T - - - - - - - - - - - TGA T AC T AAAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAC TGAAA T C T T T T C T T AAAA TGA T AAA T T T AAC T AAGA T T T T C T T A T T C TGT T ACGT CA T T T AA TGT AAC T T AC T AAACGT A T A T C T T CAGAC T CCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGT AAGAGACC T AGAGGA TGA - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - -
- - A T AAGAAC T T C T CC T ACGA T T A T - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T A T TGGCA T AC T T T C T T CCA T A T AAAC TGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CC T T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA TGT AA T T T T T A T T T A T T AACA T A T ACGAC T T T AAA T T T T AAAGC T T CACGGTGGAGT T T T CAACACAAGCAA T - - - - - - T T A T T T AG - - - - GAAGAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGT T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TGTGAGT T T TGAGT CAA T A - - - - - - - - - - T T A TG - - A - - - - - AGAAGT
- - C TGCAGT AAGT CC T CAAAA TGAGT ACA T T - - - T AGCA T CGTGC T T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCAAAAAACGAAA T T ACGT T T - - - - - - - - T T A TGT AA - - - - - - - AA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT AAGAGA T T AAA T AGCCAA T T T T CAGAAGT T AC - - - G - - - - - AAGGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAC TGAAA T C T T T T C T T AAAA TGA T AAA T T T AAC T AAGA T T T T C T T A T T C TGT T ACGT CA T T T AA TGT AAC T T AC T AAACGT A T A T C T T CAGAC T CCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGC T T T AA T T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAGT ACGAGT T T T T T T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T C T T CA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CGC T AC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT AAGGGGTGT AACCAGAA T A T T C T AAGG - - - TGT AA T AGT AAAAA T T
GG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGGAAAGA T CAA T A T TGGGGT A T T - - - - - - - - - - - T AA T A T AGAAAA T -
GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGACACGGCAAA T CCC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T T CA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 11028bp; fragments: 5441; full length: 6 (>=9925.2bp)
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 size: 12457bp; fragments: 5782; full length: 0 (>=11211.3bp)
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TE: ltr_1_family_453
 size: 5788bp; fragments: 143; full length: 1 (>=5209.2bp)
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