
Start crop Point End crop Point

MSA length = 8489
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AAA T T CA T A T AAA T A T T AAAAA T AA T T A T T A T AAAC T T A T C T T T T T CAA T T AAAGT T AAA T T ACA T AAAGT T AA T AAA T C T T T TGAAAA T T CAA
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 A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAACCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - - - - - - - - - - - - - T T AC T T AAAAAGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T AAAA T C - - - - AA T T T - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - T AAGAGT T AG - - T T AAA T AC T ACCC T TGT T T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGA T - - - - - - - - - - - - - T AGA TGT CA
T C T CGAGAAC T A - - T TGA T T AG - - T T T ACGT AAAAAACGT CGT AAA TGT A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGA T - - - - - - - - - - - - - T AGA TGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AAA T T CA T A T AAA T A T T AAAAA T AA T T A T T A T AAAC T T A T C T T T T T CAA T T AAAGT T AAA T T ACA T AAAGT T AA T AAA T C T T T TGAAAA T T CAA
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 A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAA TGCCGT C T C T AAGAGT T AG - - T T AAA T AC T ACCC T TGT T T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGA T - - - - - - - - - - - - - T AGA TGT CA
T T T T T T AA TGCCAA T T T A T AA T AAAAAA T A T ACGT A T AAGTGAA T A T ACA TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C - - - - - - - - - - - - - C T CCA TGAGACGAGTGG - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAACCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T T T AA TGCCAA T T T A T AA T AAAAAA T A T ACGT A T AAGTGAA T A T ACA TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T CGAGAAC T A - - T TGA T T AG - - T T T ACGT AAAAAACGT CGT AAA TGT A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAGA T - - - - - - - - - - - - - T AGA TGT CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T ACCACAAA T A TGA
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 A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T A T C 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 A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - T T T AA T AAA T T CA T A T AAA T A T T AAAAA T AA T T TGAA T AAAC T T A T C T T T T T CAA T T AGAGT T AAA T AGC T CAAAGC T A T T AGA T CCC - - - - - AGTGT AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T A T A T A T T T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGG - CAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - T T T AA T AAA T T CA T A T AAA T A T T AAAAA T AA T T TGAA T AAAC T T A T C T T T T T CAA T T AGAGT T AAA T AGC T CAAAGC T A T T AGA T CCC - - - - - AGTGT AA
T T CGGT T A T T CA T C - - - - - - - - - - CAA T A T CACGCAA T AA T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGAAGACAAGC T AC TGAAAA T T AGAAAA - - - - - - - AAAA T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AAA T T CA T A T AAA T A T T AAAAA T AA T T A T T A T AAAC T T A T C T T T T T CAA T T AAAGT T AAA T T ACA T AAAGT T AA T AAA T C T T T TGAAAA T T CAA
T T T CCAC T C T T A T A - - - - - - - - - A TGT T T T T T T T T AAA - - - - - - T A TGT A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T A TGT AGA TGAGAA - T CCAAGAAGGAAAACC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AAA T T CA T A T AAA T A T T AAAAA T AA T T A T T A T AAAC T T A T C T T T T T CAA T T AAAGT T AAA T T ACA T AAAGT T AA T AAA T C T T T TGAAAA T T CAA
ACGGCC T AC T AA T A - - AA T T A T AGAA T A T AGAGTGA T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACACAGC T AAGA - - T T A T T T A T T AA T A T A T
T T T T T AAAAAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T AAA T C T T C T C T CGGTG - - -
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 A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AGAGT T - - - - - A T T CC T AAAAAAAGT T A
T T CGGT T A T T CA T C - - - - - - - - - - CAA T A T CACGCAA T AA T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AAA T T CA T A T AAA T A T T AAAAA T AA T T A T T A T AAAC T T A T C T T T T T CAA T T AAAGT T AAA T T ACA T AAAGT T AA T AAA T C T T T TGAAAA T T CAA
T T T T T AAAAAGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T CC T T T T T T - - T T AA T T A - T AAA T T T AC T AA T T T AGT T CAACA TGT A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CA T AAAAGCACAGGA T T CA T AAAAA T T T T T C
T T T CCAC T C T T A T A - - - - - - - - - A TGT T T T T T T T T AAA - - - - - - T A TGT A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T C T CAC TGAGT TGC - - - - - - - - - - AA T T T T T AA - T AAAAGT T T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGT A T A T CGGTGTGAAA T T T T AACAAAAA T T AA
T AA T T ACA T T T T - - T T AA T T A T - - AA TGC T T T ACAAC T TGT T AA T A T AGA TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - T T TGTGAAA T T C T T AGAAGCA T TGT AACCAGCCA T T ACGGAA T T AGCC T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT TGCAAC T TGT T
T T T T T AAC TGCA - - - - AA T T A T AA TGACACAC TGT A T A T T AGT A T A T AGA TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - AGT AA TGT T A T A T TGT T TGAAAA T - - - - - - TGGT T TGT AGGTGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AAA T T CA T A T AAA T A T T AAAAA T AA T T A T T A T AAAC T T A T C T T T T T CAA T T AAAGT T AAA T T ACA T AAAGT T AA T AAA T C T T T TGAAAA T T CAA
ACGGCC T AC T AA T A - - AA T T A T AGAA T A T AGAGTGA T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T ACACAGC T AAGA - - T T A T T T A T T AA T A T A T
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 A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T A T AGAGT T - - - - - A T T CC T AAAAAAAGT 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 A T A T A T A T A T A T T TGTGTGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAA T ACAGT A T T T CA T AGCCGACG - - T T T T T C T A TGA T A T TG
T TGT AACGT T T T T A - - - - - - - - - - T A T C T T T - - - - - - - - - - - - - T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 A T A T A T A T A T A T A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T A T A T A T A T A T A T AAA T A T A T A T A T A T A T A T
T AA T T ACA T T T T - - T T AA T T A T - - AA TGC T T T ACAAC T TGT T AA T A T AGA TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT TGCAAC T TGT T
T T T T T AAC TGCA - - - - AA T T A T AA TGACACAC TGT A T A T T AGT A T A T AGA TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T - AGT AA TGT T A T A T TGT T TGAAAA T - - - - - - TGGT T - - - - - - - - - - -
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 A T A T A T A T A T T TGTGTGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAAA T ACAGT A T T T CA T AGCCGACG - - T T T T T C T A TGA T A T TG
T T AC T T T AC T T AGA T CAA 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 A T A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - T T TGC T AAA T T A T T AAAAA T A T TGGAAA T AA T T A T T T T CA T T T T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - T AACA T A T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AA T T ACA T T T T - - T T AA T T A T - - AA TGC T T T ACAAC T TGT T AA T A T AGA TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - T T TGTGAAA T T C T T AGAAGCA T TGT AACCAGCCA T T ACGGAA T T AGCC T TGT C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGT TGCAAC T TGT T
CCA T C T CCGAAACG - - - - - - - - GAAAA T T T T A T - - - - - - - - - - - T A TGT A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T T AAA TGA T A TG - - - - - - - - - - T A T T T T CA T AAGAG - - - - - - T A T ACA TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCA T AGT T T AGTGT AAA T C T T T AAGAGAA T AA T A
CAA T AGCGAA T ACC - - - - - - - - AA T A T T T TGA T C T AAACA T A T ACAGGCA TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T CC T T T T T T - - T T AA T T A - T AAA T T T AC T AA T T T AGT T CAACA TGT A TGT T A T A T AAGT TGGCCAC TGAACCCCGCGTGACGCCAGCCA T CGACGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T CA T AAAAGCACAGGA T T CA T AAAAA T T T T T C
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