
Start crop Point End crop Point

MSA length = 11238
GAGAAAAAGGGC T T C T AAA T AAAAGGTGA T T TGAAA T AA T T A T A T T C T T T TGGC T A T A T T AACCAC T T T TGAGAACA T CCAC T T CC T TGAA T A T CC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - GAAGAC T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T A T T ACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAGGT CGT CACACCC T AAA - - - - - - - - - AAAA T CACGA T CGCAAACCA T TGT T AAAAGGC T T T T T T T T
AAAACGGACGCC T T CCAAA T TGA - - - - - - T CGGGAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAAAAC - - - AC - - - - - - C T CCA T CAAAGAGCAAGAGAA T AAC T T C T CACC T C T T C T CA
GAGAAAAAGGGC T T C T AAA T AAAAGGTGA T T TGAAA T AA T T A T A T T C T T T TGGCCA T A T T AACCAC T T T TGAGAACA T CCAC T T CC T TGAA T A T CC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T AAA - - - - - - - - - - - - - AA T T A TGTGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T CC T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACA T AGT CAA - - T T AGAA T T T TGCCAGA T C T AAA T AGT A T T AA T T T ACAC T T T A T C T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAAA T C - - - GA - - - - - - CC TGA T TGAAC TGAGAGCAGAACA T T ACACGGT T AGCCAC T
GAGAAAAAGGGC T T C T AAA T AAAAGGTGA T T TGAAA T AA T T A T A T T C T T T TGGC T A T A T T AACCAC T T T TGAGAACA T CCAC T T CC T TGAA T A T CC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAGA T T CCG - - T T AAAA T AAAGGAAAAA T AGAAA T T CAA T A T T A TGA T ACA T C T T C T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAAA T T CAGAA T T A - - - GA T TGGAAGA T T T T T AGACCAGT A T T T T T A TGGT TGGT ACA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAA T C T - - - - - - - - - - - T ACGA T CAAAA TGT TGGAA TGT T AGA T A T CAA T A T T T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - GAAC T - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T A T A T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGCC - T C T T CC T A T CGT - - - - - - - - - A T AA T T A TGA T A T AAA - - - A T T T T T AACA T T T C T T T CC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAAAC T CAAAA - - - - - - T T T CAAAAAA T T T CGAA T T T - - - - - - - T CAA T T T T T T T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAC TGT AAA - - - - - - - - - A T CA T CA T TGT T T AA T A TGA T T C TGA T T AGGT T T T T T - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGGCAA T A T CA T CCAC T C T TGAGGAAA T CCA T T T T CA TGAA T A T AC T A TG - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAA T A T - - - AA - - - - - - T AC T AA T CA T A T T T CA T A T CAA T A T C T CAAAA T T T T AGA T A
GAGAAAAAGGGC T T C T AAA T AAAAGGTGA T T TGAAA T AA T T A T A T T C T T T TGGC T A T A T T AACCAC T T T TGAGAACA T CCAC T T CC T TGAA T A T CC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAC T A T - - - - - T T A - - - T AC TGT AA T A T T T AAAA T A T - - - - - - - T AAA T T T T T T T A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAAGGG - - - - - - - - - - - TGT T ACGACGC T T CAA - - - - ACCCA T C T CAAC T T CC T CA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAAGT T - - - AA T T AAAA T T CAGT TGT AACGT AACAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAGT ACGAAAA T T AAAAAA T AA T CAAGA T A T T AAAGGA T T T T T A TGAACC T CAGC T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAGCGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAGCGT - - - - - T CA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T
GAGAAAAAGGGC T T C T AAA T AAAAGGTGA T T TGAAA T AA T T A T A T T C T T T TGGC T A T A T T AACCAC T T T TGAGAACA T CCAC T T CC T TGAA T A T CC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAAAGT - - - - - T AG - - - - - - - - - T AAAGC TGAA - - - - A T T - - - - - - - - - - - - - - - T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGCCACACAA T - - - AA T TGAAGT T T T AA T A T T T C T TGACAA T A T AA T T A T AAGC T CC T TGC TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAAAGT CAA - - T TGAGA - T T AGT T AGAAC T AAA - - - - A T T AAAA T CAAC - - - ACA T CA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAA T C T - - - - - T T AAAA - T T AAACAAGT C T CAA - - - - A T T ACAGGCAA T T AGA TGCAG
GAGAAAAAGGGC T T C T AAA T AAAAGGTGA T T TGAAA T AA T T A T A T T C T T T TGGC T A T A T T AACCAC T T T TGAGAACA T CCAC T T CC T TGAA T A T CC TGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGA T T AAAAGA T AGA T ACAGGGTGAGT C T A T AAGT A T AGCAAA T A T T T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAAGA T - - - - - TGA - - - CA T AGT T C T AGGACAGA T T T AA T A T T T T A T ACC T T ACC T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAA TGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAA T AC - - - - - - - - - - - T T T AGCCA T TGT TGGAAAGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - ACA - - - - - - - - - - - - - AACCGCCAGAAGC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACC T T T T T C T T T C TGT T TGAGTGA TGACAGAAAAAGT CGT CACAA T T ACAAAA T T T AAA T A T AAA T AC - - - - TGCGGCGACC T T T A T AAAA TGCA T C T A T
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TE: rnd_1_family_284.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 11238bp; fragments: 2121; full length: 0 (>=10114.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 11238 bp
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TE: rnd_1_family_284.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_n.bed_g_1.bed_fm_2.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 14208bp; fragments: 2085; full length: 0 (>=12787.2bp)
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TE: rnd_1_family_284

 size: 6044bp; fragments: 426; full length: 111 (>=5439.6bp)
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