
Start crop Point End crop Point

MSA length = 17777
C T AGAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGCAGCGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT T TGT T A TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AC T ACAA TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA T T TGC T ACAGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T T CA T T CCA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGGT T CCA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CACGGCCGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T AAAA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TGGGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA TGA TGA T T A T T A TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGC T A T A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T AA T A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T T A T AA TGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AA T T T T AA TGGTGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T AAAGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - T T AAC T AC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGACAA T T AA T T AA T T A T AGGAAA T A T T T A TG - - - - - AAC T T T T AAAA T T CCAAA
A T A T AAGGACGAGT A T T C T AA T T T T TGAC T A TGT C T T AA T TGCAGC T T C T C T T T AGAGGGGGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T AAGGACGAGT A T T C T AA T T T T TGAC T A TGT C T T AA T TGCAGC T T C T C T T T AGAGGGGGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T A T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T - AA T T AA T T A TGGAAAAGA T T - - - - T AA T T - - T T T A T CAAA T - - - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AAGT T T AA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCA - - T - - - - - - T T A T AGACAA T A T C T T CGTGAC - AA T T T T AAAGT T T T - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGT AACAA T CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T - AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA - - - A T AA - CC T T ACACAA T A T T T T TG - - - - - - - T T T T T AGAA T T T A - A T
GT T T AAGGA - - - - - - - - - - - A T T T T T AAGAA TGT C - - AA T T A T AAAC T T T - - - - - - - - - - - GT A T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T T AA T T AA T T - - - - - CAC T A T T - - - - GGA T A - - C T T T T AAGT T T T T AGA
A T A T AAGGACGAGT A T T C T AA T T T T TGAC T A TGT C T T AA T TGCAGC T T C T C T T T AGAGGGGGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGG - - - - - AGT AAA T T - - - - - CAAAACC - - - - - GA T A - - A T T T T AAAAA T T AAGA
A T A T AGAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T CAA T T - - T T A T AGA - AA T A T T T T T A TGA T AAA T T T T T AAAA T T T ACAA
A T A T AAGGACGAGT A T T C T AA T T T T TGAC T A TGT C T T AA T TGCAGC T T C T C T T T AGAGGGGGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T - - - - - - - - - - - ACA T T - - - - - - A T - - - - - - - - - - AA T T T - - - A
A T A T AAGGACGAGT A T T C T AA T T T T TGAC TGTGT C T T AA T TGCAGC T T C T C T T T AGAGGGGGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A T ACGAGCGAAAA T T C - - - - AC T CGAA T AC T CCCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T AAAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGT - - - - - - - AC T T - - T TGTGGA - - GT A T T T T TGTGA TGAA T T T C T - - AAGT T AAAA
A T ACACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT AACAA T CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T - AAA T AAAA T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA T T AA T CAGT T A T AAA - - A T A T A T T TGT AAAA TGT T T T T AAAACC T ACAA
A T A T AAGGACGAGT A T T C T AA T T T T TGAC T A TGT C T T AA T TGCAGC T T C T C T T T AGAGGGGGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AA - - - - - - - - - ACA T C - - - - - - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - CA T T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAC T TGT T T A - - - - - - - - - - GT AC T - - - - - - - - - - - T T T T CCGGA T T T AAA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAAGGC TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T T AAA T AAAA T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAA - - AAA T A - C T - - - - - - AA T AC T - - - - - - - - - - - T T T A T T T AA TGA - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGA TGGGT TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AAGT T AAA - - - - - - - - - - A T T T AACA T T T T T T T T T - T AA T CAA T T T CC T T CAAAGGAAACGCGTGGCAGT T T A T T T A T T - - - - - CAA T A T T CCGGAGGT AAA T T T T T AAAA T TG - - AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGGA T T AA T TGT AACAGT CCAAA T T T AGC T T T AAC T AGGT T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 17777bp; fragments: 1575; full length: 0 (>=15999.3bp)
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 size: 18088bp; fragments: 1552; full length: 0 (>=16279.2bp)
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 size: 7826bp; fragments: 7999; full length: 1 (>=7043.4bp)
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Dotplot
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