
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8485
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAC T T CAGT ACACCC T A T T AA T AAA T T T T T C T T T T AGAAA T AA T AA T T T - T C T AC T A T A T A T T C T AA T T T AA T T A TGC T T T AA T T T TGT T AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAC T T CAGT ACACCC T A T T AA T AAA T T T T T C T T T T AGAAA T AA T AA T T T - T C T AC T A T A T A T T C T AA T T T AA T T A TGC T T T AA T T T TGT T AAAA T T
T A T C T A T T A T T A T CAGGT T T T T AAAA T - AAAAA T A T T - - AAA - T T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T C T A T T A T T A T CAGGT T T T T AAAA T - AAAAA T A T T - - AAA - T T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T ACGT C T T T AACC T CAA T T T CAAA - - T AAAACA T TGCAGACCCAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGCAGAGT A TGT AACAAAAACGCGGA TGAA T CGT CAC T - - - - GACAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AACA TGT AAGA T A TGGA TGAAAA T AGT AAA T A T CA - A T A - T T AGT T A TGT A T CCAGC T C T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T AACA TGT AAGA T A TGGA TGAAAA T AGT AAA T A T CA - A T A - T T AGT T A TGT A T CCAGC T C T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGT T T CGT AC T A T C TGC T T T CA T TGA T AA T AAA T ACCAGA TGA T CAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AA TGC TGA TGCAAGC T A T CC TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAC T T CAGT ACACCC T A T T AA T AAA T T T T T C T T T T AGAAA T A T TGT T T C T - - T A T AA T A T A T A T T T A T T T A T T T A T CC T T T A T C T C T A TGAAAA T A
T A T T AC T T A T CACA T A TGTGCA T AAA - - AA T AA T AC T A - - - - - - T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T ACGT C T T T AACC T CAA T T T CAAA - - T AAAACA T TGCAGACCCAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - - T T T A T A T T T C T T A T T CA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - T T T T T CCGT T CCC T A T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - AA T AAACAGT T TGT AA T TGTGT A - AAAAAACC T T A - - - - - - T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A - AA T AAACAGT T TGT AA T TGTGT A - AAAAAACC T T A - - - - - - T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - T T T T T CCGT T CCC T A T ACA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - T T T T ACC T TGA T T T CAA T CGT AGA T AAA T AA T A T T ACAAA - T CAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - T T ACAGA T AGGT A T AGT - - TGT AA T AGAA - AAGAC - AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - T C T AAAC T T CAGTGCACCC T A T CAA T AAA T T ACA T T T A T ACAAA T A T T A T T T T T T C T A T AA T A T ACCC T TGT T T T T ACGT CCA T T AA T T C T A T T A - - - T T
- - - - - - - - - T T ACAGA T AGGT A T AGT - - TGT AA T AGAA - AAGAC - AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - T C T AAAC T T CAGTGCACCC T A T CAA T AAA T T ACA T T T A T ACAAA T A T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C - T AC T T T T T TGT CGACACA T ACCGT - - TG - - - - - - - - - - - - - T - AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - T T TGCAA T T AAA T AGACC TGA T CGT T AAA TGC T T CGT T T AGA TGCA T T A T A T T T AC - - - - - - - T A T - - - - - - - T A T ACA - - - - T T AA T T T T T T T AAAA T T
C - T AC T T T T T TGT CGACACA T ACCGT - - TG - - - - - - - - - - - - - T - AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - T T A T T T A T A TGTGT A - AGAAAA T AC T A - - - - - - T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - T T T T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T A T T T T CAAGGAGA T TGACGT CAA - CCA T AA T T T T T CAAAA T T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T A T T T T CAAGGAGA T TGACGT CAA - CCA T AA T T T T T CAAAA T T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T A 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 A T A T T AA T AAA T T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T A T A 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 A T A T T AA T AAA T T AGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAC T T CAGT ACACCC T A T T AA T AAA T T T T T C T T T T AGAAA T A T T A T C T T C T C T A T AAAAGGT T T T T A T T T A T C T A T CC T T T AA T T T T A T T AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAC T T CAGT ACACCC T A T T AA T AAA T T T T T C T T T T AGAAA T A T T A T C T T C T C T A T AAAAGGT T T T T A T T T A T C T A T CC T T T AA T T T T A T T AAAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AAAGT T AAGTGCAC T T T AC TGA T T AA T C T T T C T T T CAGT T A T A T T A T T T T T T C T A T AA T A T - - T T T T A TGT A T T CGT T C T T T AC T T T T A T T AACA - -
C - - AA T TGT T T A T T CA T AGA T A TGA T - - GA TGAAC T T A - T A T A T CAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - T T T CACCA T T T A T AGT C T TGA - - - - AAAA T CC - - - - AA - T CAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - - - T T T CACCA T T T A T AGT C T TGA - - - - AAAA T CC - - - - AA - T CAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AACGC TGA TGCAAGC T A T CC T T AAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - T AA T T AC T AGT AAAAGC T CACA T A T - AACAGT AA T ACAAA - T AAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AA TGC TGA TGCAAGC T A T CC TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T - T AA T T AC T AGT AAAAGC T CACA T A T - AACAGT AA T ACAAA - T AAGT T A TGT A T CCAGC T T T C T T TGT T CCA T AA TGC TGA TGCAAGC T A T CC TGAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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