
Start crop Point End crop Point

MSA length = 15225
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T AA T AAA TGT T T T T AAAAACAC T ACAAAAACC T CAAAA T T AAC T A T T T T T AAC T T T - A T T CAAAAAAC T CCCAGA T TGT T T AAAAAAA T A T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - T T CAAAGAGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGT AAA T AA - - - - AA T - AA T T - - - T T T AACAAAAAA T A T - - AAAC TGA T AAGT T A T AA T TGT A T AA T T AGCACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAAGGAGCC T TGGAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AAAAAAAACAAAGAA T AA T - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AGCACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - - T T T AAAAGAC T T T AAA T TGT T - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AA T A - AC T T AA - AAA T T T A T T CAAA TGT AAGA T T T AA T AAAGA - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AGCACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - C TGCCA T AAAC T T TGG - - - - GT - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AAAAAA T T T T A T AAAAA T T T C T T A T T AGAAAAAAGGA - - - - - - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AGCACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T A T TGT A T CGAA T AAA T T - A T T T T AAC TGAAAA T A TGAGAAA T AA T AAGT T A T AA T TGT A T AA T T AGCACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C - - - - - - - - - - - AAAGAAAC T T TGAGT T - T T - - - - - - - - - A T T AC
GA T AA T T CC - - - - - - - - - GT CA - - - - - - - CGAAAAAAAGAAAGAA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T CGACC T - - - - - - - T AAC T T - - - - - - - TGGGGAAAA T AAGAACCCA T AAGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AA T TGA - - - - - - - AAA T T T A T T T T AA TGAGACGCACCCAAAA - - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAACAA T T T T T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T T T T T A - - - - - - - ACA T T C - - - - - - - CGGGAA T AA T AAAA - - - - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACC T TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGAGACAC T T TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAGT A T TGA - - - - A T T T AA T T T - - - - - - - T CAAAAA T A TGC - - - - - - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T AA T AAA TGT T T T T AAAAACAC T ACAAAAACC T CAAAA T T AAC T C T T T T T CA T C T T T A T AACGAGAAACCC TGAA - - - T T CAAAAA TGAA T T A T
AAAACA T AG - - - - - - - AAA T T T T T T T T A - T AGT AAA T AAGAAGAA T - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A TGAGT C T T CAACAAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T AA T AAA TGT T T T T AAAAACAC T ACAAAAACC T CAAAA T T AAC T A T T T CC - A T T T T - A T A TGAA T T AAGT ACAAA T T A T T T ACGA - - - - AC TGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T AA T AAA TGT T T T T AAAAACAC T ACAAAAACC T CAAAA T T AAC T A T T T T T - - - - - - - A T T C T A T T AGGT C T C T A T T TGT T T AGAAAAACA T T AC
AAA TGC T T T A T T CAA T - - - - - - A T C T T - - CGCGGCGT A TGACAAA T A - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T T T T T - T T AAAGC TGT A T T T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACAAGT CAA T T T AACAAA T T T CA T TGAGT AAGAAA TGT A T AAAAGAA T AAGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGTGC TGAA T T T CAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAACAC T TGA T T T AA - - - - - - - - - T T T TGT T AGGCAGA T AAAA - - - - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T C T T T - C T T AGCCGAGT CCGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T AC T T AC T T TGA T - AGA T CA T C T T - - CAAAGGAAA T AGAAGA T AGT AAGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CCA T T T C - - - - - - - A T A T T T - - - - - - - TGA T AGACACC T TGAA - - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T - - - - - - - - CCGAAA T ACA T C T TGCA T T - - - - - - - - AAA T - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T AA T AAA TGT T T T T AAAAACAC T ACAAAAACC T CAAAA T T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T A T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T AA T AAACA T C T CCA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T A T AA T T C T CA T CCAAAAAACGC T CAGA T TGT T T AAAAAAA T A T T A T
AA T AAGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGTGT AGCAAA - - - - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T AA T AAA TGT T T T T AAAAACAC T ACAAAAACC T CAAAA T T AAC T A T T A T T AA T T T T - GT T A T AA T AAGCC T T AAGT TG - - - - - - - - - - - A T CAG
AACGT T CCAA T C T AA T - AGT CG - - - - - - - T AACGA T AA T A T A TGA T T - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T - - - - - - - - CA T AAAAAAGT T C T AGGT T - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T AA T AAA TGT T T T T AAAAACAC T ACAAAAACC T CAAAA T T AAC T - - - - - - - - - - - - - A TGCAAGT A T A T T CCAAA T T - T T T AAAAAAA T A T T AC
CA T T T T T TG - - - - - - - AAGT C T A T C TGAACAAAAAA TGCA T - - - - - - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T A T T T T - T T T AGTGAA T T T - - - - - - - T AACAAAAA TGAAAAA T AA T T AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T AA T AAA TGT T T T T AAAAACAC T ACAAAAACC T CAAAA T T AAC T A T T T T T AA T C T C T A TGCAAGT A T A T T CCAAA T T A T T T AAAAAAA T A T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T AA T AAA TGT T T T T AAAAACAC T ACAAAAACC T CAAAA T T AAC T A T T T T T AA T T T T T A T AGAAAAAGGC T T CGT A T TGT TGAA T A - - - - A T TGC
GAGT AA TGG - - - - - - - T A T T T CA T T C TGA T ACGAGA T AC T AAAAAGG - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AACA T T CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T A - - - - - - - - - - T T A TGACAGA T A T CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T AA T A T - - - - AA T AAA T T T - - - - - - - CAAAAC TGAAAA T AAA T T A T AAGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T CGT T T A T AA T AGAC T CGAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA TGT T TGC - - - - - - - T AAC T T - - - - - - - TGGAAA T AGT AAAAAAAACGGAGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T ACAAAA T C T CGCAGC - - - - - - - - ACAG - - - - -
AA T T AC T T T - - - - - - - - GA T T T - - - - - - - T CGA T CACA T TGAGAAC - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA TGA TGA - - - - - - - - - - T T T A T C T T - - CAA T AAAAACGA - - - - - - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAGGA T CAA - - - - AA - AAA T T - C T TGT AA TGAAAAA T A T T AGAAA T - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGCA TGCAAGGT T ACAAC T - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGC T A - - - - - - - - - - - - - - AC T T T AGCAAGAGA T AA - - AAGA T AA T AAGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T - - T T AAAAAAAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T T CA T T T AGT T AGT AA T T T T A T T T T AA T AAAAAAAGCAGAA T A - - - - - AGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T T T AC T T T - - - - - - - AGGT T T - - - - - - - TGGAA T ACACCAAA T A T A TGAAGT T A T AA T TGT A T AA T T AACACACCC TGT AGAAA T C T T A T AC T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T TG - - - - - - - - - - T A T AA T CAAGT C T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T TGT T T AA T AAA TGT T T T T AAAAACAC T ACAAAAACC T CAAAA T T AAC T AC T T T T T T T T T T T AAAA T AA T AGA T AGTGAGT AA T T T T AAAAAA TGT T AC
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