
Start crop Point End crop Point

MSA length = 6262
T T AA T T A T - - - - - - T T T T A T CCA T AGT TGGAACA - - - - - - - - - - - - - - T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT T A T A TGA T T A T T CAAAGAC T A T AA T AAAAC T AAA T AA T A T T AAGAAGGACA T AAC T A T T CAA TGT AGAGACAAAA T T T TGGT T - - - T T AGA T T A
- - AGT T A TGAGACAC T T C - - - - - - - - - TGAAA T A - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - AGT T A T A T A T T T AA T T AAA T A T T A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA - - - - - - - - - - - - T A TGT AGAAACAAA T A T - - - - - - AAC T T A T T T T A
T T CGT AA T AAGG - - - - - - ACAAA T T TGGCAAA T A - - - - - - - - - - - - T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T T T T AAAG - - T A T T A T A T A T CAA T AGGA T A T T ACA T T T A T T A T T - T T T T ACAC T AAA T T T A T AAAGT AAAAA T T T T T A TGT A TGA T AAAGA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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T T AGT T - - GAAGCA T T C T ACAAGGT AA T T AAGTGT T ACA T T A - - - - - - - - T T T AAAC T AGA T T T A T AAAGTGAAAA T T T T T T CGAGTGA T T AAGAGA T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T T T T AAAGCA T T CCA T A T A T TGAGGC T ACGT T ACAGGAA T AA T T T T T A T ACAC T AAA T C T A T AAAGT AAAAA T T T T T A TGT A T CAC T AAGA T T T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGT T A T A T AA T T A T T T AAAGCC T ACAA T AAAA T T AA T CGA T T T T AAAAAAAAAA T - T ACGT T C - - - - - - GAA T T T AAAA - T - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AGT T A T AAAG - - - - - - A T A T A T T AA TGAGA T A - - - - - - - - A T T AA T T T - - - - - - - - - AA T T T AAAAAC T ACAAGT T T C T A TGT A TGA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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T T AA T T - - - - - - - - C T T T ACA T A T T AA TGAAC T A - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 6262bp; fragments: 24234; full length: 0 (>=5635.8bp)
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 size: 7814bp; fragments: 23888; full length: 0 (>=7032.6bp)
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 size: 226bp; fragments: 34; full length: 32 (>=203.4bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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