
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1963
AAAAAGCAAA T T AGCAAGAA - - AAGTGGAAAACAC T CCAC - - T AAC T AGT TGT CAGAGA T T AA T AAAA T T T AGAGGT AAAGT CACGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - T AAGAAAA T CCA TGAGC T T TGT ACAAAACAGAAGAAGAA T AACA T AAACAAA T T T T AGAA TGCGT A T TGTGT AGT A T T A T T T CGAAA T A - AAA T T A TGAA
AAACCAGAAA - - AGAGAGAGT C T AACAAAAAACGGC T T AA T A T A - - GAGT TGT CAGAGA T T AA T AAAA T T T AGAAGT AAAGT CACGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - T AAGAAAA T CCA TGAGC T T TGT ACAAAACAGAAGAAGAA T AACA T AAACAAA T T A T CCA T T T AGT AA T A T AGA TGA T T ACAC TGAGGT AGAGA T TGT AAA
A T CGAAAAAA T T AAAGTGA T C TGGAAA TGAAGA T CGC TGA T A T A T T - - - - TGT T AGAGA T T AA T AAAA T T T AGAAGT AAAGT CACGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T T T C T A T T CAGT AA TGA T T AGT T C T AC T T T T T T T T AAAAA T T ACCAA
AAA T ACAAAA T T AAAAGGCA T T TGGTGGT AACGAAAC T AC TGCA - - - AGT TGT CAGAGA T T AA T AAAA T T T AGAAGT AAAGT CGCGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - T AAGAAAA T CCA TGAGC T T TGT ACAAAACAGAAGAAGAA T AACA T AAACAAA T T A T CCA T T T AGT AA T A T AGA TGA T T ACAC TGAGA T AGAGA T TGT AAA
A T ACC T AAAA - - TGAGTGC T ACAAA TGAAAA TGAC T ACAC T AC T T TGAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T T T TGA T TGAGT A T T T T T A T T T T TGT T A T C T T CGT CGGT A T T AAAAG
AGGT CGAAAA - - - - - - - - - - CC TGCCAAAAAA T T ACA T T AAAAACG - - - - TGT CAGAGA T T AA T AAAA T T T A T AAGT AAAGT CGCGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - T AAGAAAA T CCAGGAGC T T TGT ACAAAACAGAAGAAGAA T AACA T AAACAAA T T A T CCA T T T AGT AA T A T AGA TGA T T A T AC TGAAA T AGAGA T TGT AAA
A T ACAAAA T A T A T AAA TGACACCGACA T T AACAGT CCGCAGGT ACCGAGT TGT CAGAGA T T AA T AAAA T T T AGAAGT AAAGT CACGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGTGT A - - - - - - - - T T T TGAAGAACA T T T T AAGACAAAGA TGGCAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A TGT AAGT T A T A T T A T T A T T T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CACAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT C T A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T CACAAA
GAACAC T ACA T T AGCA TGGA T CAACCAAAAAACAACCCA T AA T AGTGAA T TGT CAGAGA T T AACAAAA T T T AGAAGT AAAGT CACGAA T TGT CAGACAC T - - - - - - - - - - T AAGAAAA T CCA TGAGC T T TGT ACAAAACAGAAGAAGAA T AACA T AAACAAA T T T T AGAA TGCGT A T TGTGT AGT A T T A T T T CGAAA T A - AAA T T A TGAG
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 size: 1963bp; fragments: 109; full length: 0 (>=1766.7bp)
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 size: 2479bp; fragments: 109; full length: 0 (>=2231.1bp)
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 size: 3378bp; fragments: 186; full length: 1 (>=3040.2bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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