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MSA length = 8812
T C T A T T T T T T AC T CAGA T T AA T T TGAAAAAAA T AA T T T T T TGT AGT T - - - - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGGT TGTGT T TGAA T C T A T CCCAAA T T AGAA T - - - - - - - - - AAAGT T T ACAC
- - - - - T T C T T AAAAGAA T AGT T T T AAAACACA T T T T T AAA TGT CACA T AAACGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGCACAA T - - T AAACCGT - - - - - - - T AAGAGTGT TGGC T T - C T AAA T T T T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAG - - C T A T AACCGT AC TG - - - - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGA T CGT A - - T AAACC T A T A T AA - - T AAAA TGT T CA T T C T - A T AA T T T CC T T
T A T CAA T TGGCAC TGGC T CAA T A T AAAGT AAAC T T TGTGCC TGTGC T - - GAGGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAGAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGGGT T CGA T T AACGTGT T AC TGGGT CGAA T CAAGA T T AA - A T CAA T T ACAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAAAAA - - A T AGCGT T T T AA T A - - GACGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGAC T T AC - T T AAA T TGGAAGC - - - CAAAA T CAACAA T AG - A T A TGTGGGA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T CA T T T TGGGT CAGAC T AA T T T AAAAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGAC TGCCAAGAACA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CAACAA T T - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAAACCAA TGA T C T A - - - - - - - - - - -
T A T T T AA T T T T T CAGGC T AAACAC T AAACCA - - C T A - - - CCC TGA T T - - - - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCGAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CG - - - - - - - - - - - ACCACCA T A - - - - - AAAGTGGT ACCA - - A T AAGT AC T A T
T T T C T T C T T T AA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGAGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCGAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGT C TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGGT AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAA T T A T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGGGT T T A T C T AC T T T T A T AC T AAC T T AAA T CAA TGT T ACCA T AAGA T ACAA
T A T T T TGAC T T A T ACAC - AGGTGTGAGT AA T A T TGA T TGT CGT CAA T - GAGCGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAGAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCAAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGGACC T T - - AGT A T T ACC TGA - - - T CAGA T T AGT A T C T T - A T AAC T CGCCG
AA T T T AA T CAAA T AGGT - AAA T A T T AGAAA T - - AAA T TGT CGACA T T - AGACGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAGAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGCCGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAAA TGACA T T A T - - - - - - - - - - - -
T T T C T T A T T T T A TGG - - - A T A T AAAAAA T A T - - A T T T T ACAA T T A T T - - A - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GTGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CAC T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T CC T T ACAGT ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - A T C T A T T T T T A T CAC T - - - - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGC T CAGA - - - - - T T TGT CA T CA - - T T AAAACAA T AA T C T - A T AA TGT ACGT
A TGCC T T T T T - - - - - - - - GA T T T TGACGGA T A T T T T T T T T TGT A T CA T - GGCGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
C T T C T CGT AAAA TGAGT - - - - T AGA T T ACAA - - CGT T T AC TGT CAC T T T A - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGGGAAAC - T T AAC T TGGCA T C - - - - TGGA T T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T AA T T T T T AC T - - - - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGA T T T T A T - CAAA T T ACC T C TGAA T T AAA T T TGT A T T AA - T T TGT T T CA T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGCA T ACA - - T AAGCA T T T A T A - - - T TGGA T T AAAAA T C - - GT T A T T T CA T T
T T T C T TGT AGAAA T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGGGC T CA - - - - - A TGGT T A T T - - - T AGGT T TGAAAACA T - - T AAC T TGCGA
T T TGT A T T AAAA T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAACGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGT T TGAA - - - - - A T CAACA T T - - - - C TGAAAGGGAACA T - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACCGT AGA T - - - - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGGT AGA T - - T A T T T CA T T A T T A - - T AGAA T T T AAA T CAA - GT AAA T T A T AG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T T A TGT CGA T T AAGC - AAA T T TGAAA T T T - - T T T T TGCCGT T AC T - - A - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGCA T CCA - - - - - - - - - - CA T C - - - - T AGA - - - - - - - - - - - GT AGT C T C T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGACCAAG - - - - - - - - - - - - - - - AAC TGAAGTGAGA T TGA T - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AAAA TGA - - CC TGT AC T T T CAA T - - AACGAGGGGTGT C T CAC T T TGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T AG - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGT T CCAAACCCC T CGGTGA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAAAA - - T T T CGACAGCAA T T - - - - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAA T TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T ACA T CAAA T AGGA - AAA T T T AAGAAAAA T T T TGC T T T T T AGT T T AAACGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T T T T T AAGT T T T T T T AAAACGAGAA TGGTGT T A T - ACGA TGT A T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACAC T CC T CGGGGT T T T - - - - GT TGA T T A T A - - - - - - - - - AA T AGT AGA - - - - - - - - - - -
T T T T T T T T T T CAAAAC T T AAA T ACAC T A TGG - - T TGA T A T CGT A T T T T - GACGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGGGT T T A T A T AA T ACAA T A T T A - AAAAAA T TGA T A T T AAAACAAA T T AAC T
T CA T T TGCAGAGCGAAA T AAGT A T AAA TGCAA TGC T T T AC T T AAA T T - - AACGAGGGGTGT C T AAC TGGAGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CC T CGAA T T ACA T ACAC T AACCGCAGAA T CG - - A T AGGGCCA T AA T T T - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGCGT AGT AAAAC TGC - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGAAAAGA - - T T AGCCGT A T T A - - - - CAAAC TGGGAA T AC - A T AGT TGGT CC
C T CCA TGTGAAACGGCA T AAACACAAA T AAAA T T T A T T T A T T T CACA T - A - CGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGA T ACAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T T TGT A T T T AAAGTGT T AGA T A T T CACGGT A T A TGGC T C T T T CAA T - - AACGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGGGT - - - - - - - - A T AAA T AC T AAA T AAAACCAA T A T C T T - A T CC T T T AAA T
GA T AA T A T T AAACAAA T T AAA T AAAAAAAAA - - A T A T T AAAA T AA T T - AAACGAGGGGTGT C T CAC T TGGGT AAAAAA TGT ACA TGT AC TGCCAAAA T A T - - - - - - - - - - GCGAC TGCCAAGAAAA TGT ACA TGT AA T T CCAACAGTGAGACACCCC T CGAAA T AA - - - - - T TGA TGA T AA - - CCAAA T TGA TGT T T T - - - - - - - - - - - -
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 size: 8812bp; fragments: 57641; full length: 0 (>=7930.8bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 8812 bp
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 size: 9124bp; fragments: 54521; full length: 0 (>=8211.6bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_4_family_3545

 size: 198bp; fragments: 452; full length: 130 (>=178.2bp)
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