
Start crop Point End crop Point

MSA length = 3078
ACCAGT C T AA T CGTGT T T T T - A T T CCCAA T T CGCC TGAAGACCGA T T T A T AAAAAAAACAAA T T T AA T T T AAC T T CGT CGC T C TGCCACGT T AAACA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACCAGT C T AA T CGTGT T T T T - A T T CCCAA T T CGCC TGAAGACCGA T T T A T AAAAAAAACAAA T T T AA T T T AAC T T CGT CGC T C TGCCACGT T AAACA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T AGAC T AGAAA TGAACC T T AGA T TGGACA T A TGACACAACACA T A - - - AAAAAAAACAAA T ACGA T T T AAC TGCGT CGC T C TGCCACGT T AAACA T CG - - - - - - - - - - T AAA T A T AA T A T AC T T CC T T T T AGACAA T C TGGA T T T CGAAAAGGT T ACAGC TGTGC
ACCAAAC T T A TG - - T T T T C T T A T CC TGT AGGT T T A T T A T A T T T T T T A T T T CAAAAGAGCGAA T T T A TGACGAC T T CGT CGC T C TGCCACGT T AAACA T CG - - - - - - - - - - T AAA T A T AA T A T AC T T CC T T T T AGACAA T C TGGA T T T CGAAAAGGT T ACAGC TGTGC
AC T AA T T TGA T AA - - - - - - - - A T T AA T AA T A T T T A T T A T T A T T A T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CGC T C TGCCACGT T AAACA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGAAA
T T T A T T A T AA T T A T C T T CC T T - - - - TGT AGA TGT T T CAGGT T T TG - - - - - AAAAAAAA T AAA T T T AA T T T AAA T T CGT CGC T C TGCCACGT T AAACA T CG - - - - - - - - - - T AAA T A T AA T A T AC T T CCC T T T AGACAA T C TGGA T T T CGAAAAGGT T ACAGC TGTGC
A T T CC T CACGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACC T AC T CGC T C TGCCACGT T AAACA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGTGT T T TGA T T A - C T A T C T T - - C T TGCA TGT T T A T T T T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CGC T T TGCCACGT T AAACA T CG - - - - - - - - - - T AAA T A T AA T A T AC T T CC T T T T AGACAA T C TGGA T T T CGAAAAGGT T ACAGC TGTGC
T T CA TGGTGA TGA TGT T T A T C - - T T T CAC TGCA TGCAAGGA T T CA T C T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CGC T C TGCCACGT T AAACA T CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T ACAGT
AA TGA T CAGA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT CGC T C TGCCACGT T AAACA T CG - - - - - - - - - - T AAA T A T AA T A T AC T T CC T T T T AGACAA T C TGGA T T T CGAAAAGGT T ACAGC TGTGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CAA T AA T T T C T C T T A T A T T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 3078bp; fragments: 92; full length: 5 (>=2770.2bp)
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 size: 3237bp; fragments: 89; full length: 3 (>=2913.3bp)
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 size: 4893bp; fragments: 3945; full length: 4 (>=4403.7bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)
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