
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9570
GTGA T T A T A T AAA T T C T T - - - - T A T AAC T - A T T C T TGGAGGAA T TGC - GT T A T TGA T T T A T T T AA T T T AAA T A T A T A T T A T A T A T A T T A T T T TGAAA T A T - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AACAA T A T T T CACAGT - - - - - - T AAA T - A T T C T TGAA T T TGT C T T - GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T C T TGT AGGAAGT T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGT TGGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGA T T A T A T AAA T T C T T - - - - T A T AAC T - A T T C T TGGAGGAA T TGC - GT T A T TGA T T T A T T T AA T T T AAA T A T A T A T T A T A T A T A T T A T T T TGAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGT T T AGGGGA T T T AC - T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T TGAAA T T T T AAAAAC T T T T TGA T T T T A T A T A T T A T T T T T A T AAA T T T T AGT A T A T T C T
AC TG - - A T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A T A - - - - - - - - - - - - - - - -
A T C T C T - - - - - - - - - - - - T A T T T C TGA T T TGTGGC T AAAAGGGT T C T - GA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T T A T - - - - - - - - - -
AC T T C T ACACA T A T T C T T AGT T T A T A T C T T T TGT TGAAAAAAGGCGT - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAA - - T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC T C T - - - - - - - - - - - - AA T CAA - - - - - CC TGC T T TGAAGTGGT TGAGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAC T T T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T - - - - - - - - - -
AA T T T - A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAA T T AAAAAAAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T AGAAA T T T - - - - - - - T C T C T AA - - - - - T A T A T T AAGT C T AAAAA T AA T - - - - - - A T T T
ACA T C T A T A T - - - - - - - - AA T T T ACGACA T A T T A T TGT AAAAAGT A T - GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T AA - T TGACA T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GTGA T T A T A T AAA T T C T T - - - - T A T AAC T - A T T C T TGGAGGAA T TGC - GT T A T TGA T T T A T T T AA T T T AAA T A T A T A T T A T A T A T A T T A T T T TGAAA T A T - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AC - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GC T T A - A T A T CAA T A T T T AA T T T A T AAA T AA TGC T TGAAAA TGC T CCAA T T A T T AA T T T A T T T AA T T T AAA T A T A T A T T A T A T A T A T T A T T T TGAAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAC T C T T CAA - T T T A TGGACCGC T T T T AC T - A T TGT A TGA T AA T C -
AC T A T T A T A T AAA T T C T C - - - - T AGAACC - - - - C T T TGAAA TGACGC - AA T AA TGGTGAGT T T AA T T T AAA T A T A T A T T A T A T A T A T T A T T T TGAAA T A T - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T A T T A T AA T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T A T T TGAAA T T T CAAGAAC T T T T T A - - - - - - - - - - - - A T T T T T A T AAAC T A T A T T A T AA T C T
ACA T C T A T A T - - - - - - - - - - T T T AAA T C T T A T A T T CGAAAAA T A T C T - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T TGAC T CAGT TGT T T A T A T T TGAAA T T T T AACAACC T A T T AA T T T T C T A T A T T A T T T T T A T T AA T T A T A T T A T AA T CC
AGTGGCGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCC T T TGAGGA T AAA T AAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA - - T T T C TGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACA T C T ACAAGA T T CCACA T A T T TGAA T A T T T CCAGAC T T T T CAGC TGT A T A TGT T A T T T TGT T AAA T T A T A T T A T AAAC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 9570bp; fragments: 987; full length: 0 (>=8613bp)
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 size: 10811bp; fragments: 987; full length: 0 (>=9729.9bp)
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 size: 1136bp; fragments: 335; full length: 73 (>=1022.4bp)
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Dotplot
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