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MSA length = 8487
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CA T ACAGAAG - - - - TGC - - - - - - GGAAAGA TGA T AAGGT T ACAGA TGT AAA T A T T A T AA T AGCGGCACGCAGA TGA TGGACGAA T AAAA T T C TGT CAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GTGTGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A - TGGAGA T T AAA TGAGT T CA -
CAAACACGGA - - - - - A T A TG - - - AAAAACAAGACAAC - - - - CAGC TGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T TGC T T AAACAAGTGAGAAGAAAGAAAAAGACAAA T AA T AA T AA T AA T TGAACCAAC T C T AAAAA T T T T T AAAA - - - - - A T AA T T AAA TGGAGT AA T
CAAACACGGA - - - - - A T A TG - - - AAAAACAAGACAAC - - - - CAGC TGAA TGTGT CACCACAGCGGCACGCAGA TGA TGGACGAA T AAAA T T C TGT CAGT A - - - - - - - - - - AC T T TGC T T AAACAAGTGAGAAGAAAGAAAAAGA - AAA T AA T AA T AA TGAC T T T A T AAACAAAAA T AC T T T T T - - - - - - - - - A T T A T T AAAAGT AG - - - -
CAAACACGGA - - - - TGT A TG - - - CAAAGCAAGAA T ACA - - AAAAC TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGC T T AAACAAGTGAGAAGAAAGAAGAAGA - - - - - - A T AA T AA T AAA TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - A T AA T AAAA TGGAGTGAC
AAAAAACGGG - - - - - - - - - - - - - T CAAC T AGT A TG - - - - A T AAA T T AGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T C T CAGA T AGCAA T T - - - - - - - - - - T A - T T T AGAC T AAA TGAAA T TG -
CAAACACGGA - - - - TGT A TG - - - CAAAGCAAGAA T ACA - - AAAAC TGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGC T T AAACAAGTGAGAAGAAAGAAGAAGA - - - - - - A T AA T AA T AAA TGGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - A T AA T AAAA TGGAGTGAC
CCA - - - - - - - CA TG - - - - - - - - - ACAAACAAGA T AACG - AACAGT T AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGC T T AAACAAGTGAGAAGAAAGAAGAAGAAAAA T AA T AA T A T T CGGA T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - - ACCACCA T ACAGGGC T AC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGAGT AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCAACACCGA - - - - - - - - - - - - - T T T AA T AAGGCAA T - - - - AAGC T T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGC T T AAACAAGTGAGAAGAAAGAAAAAGA - AAA T AA T AA T AA T AAGCC T CC - AA T T CCAACCCC T CC - - AAA - - - CGACCGC T A TGTGGGT T AGC
AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T AA T A - GA T AA - - T AAC T T T TGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAA T AC T AAAAA T T T T CA - - - - - - - - GGAAAGAGGAAAGAAAA -
CGGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CGA T A T CGAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T T AA T A T CA TGCCG - T C T T CC T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GAAACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGAGT CGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T C T ACAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T ACC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA T TGACGA T ACAGAACACCAA -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T CCCC - AGTGGCAA TG - - - - - - - - - G - - - - - C TGGCAAGAAGGACGGA -
AAAA TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAC T T T T CGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T A T - CCCAACAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T CACGGAAACG - - T ACGTG - AA TGACGACACCCCG - AACCGC TGAACGTGT CACCACAGCGGCAAGCAGA TGT TGGACGAA T AAAC T T C TGT CAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T CC T - - - - - - - - - - - A T T T T CA - - - - - C T A T T TGT CGGA TGGCA T T T -
AAAGT A - - - - CGTG - - - A TGTGAAC T AA T AAAGAA - - - - T T T T T T TGACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAA T ACAA T AA T C T A T A - - - TGT TGCACAA TGGAGGGTGC TGC
AAAA T T CGGACA TGTGT A TGTGACAGCACCGAA T AAA - - - - CCGC T AGAAGTGT CACCACAGCGGCACGCAGT TGA TGGACGAA T AAAA T T C TGT CAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGTGAGAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA T AA T AA T AACCACAACCACGACAACGAGC T T - - - - - - - - - - A TGACGAAA TGAACCGA T
AAAA T T CGGACA TGTGT A TGTGACCGAA T AA TGGA - - - - ACCCGC T AGAAGTGT CACCACAGCGGCACGCAGA TGA TGGACGAA T AAAA T T C TGT CAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCCAGCACGGT AAGT T AACGCCCA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGAGA T TGT ACGTGTGGACCCCAC TGAACAA T A - - - - - - T CC TGC T T CCGGTGT CACCACAGCGGCACGCAGA TGA TGGA TGA T T AAAA T T C TGT CAGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA TGGCAACA - CCCA T - - - - - - - - - CACAC TGAGGAAAGAAAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGC T T AAACAAGTGAGAAGAAAGAAAAAGAAAAA T AA T AAGAA T A T AA T AC T AC T C TGAAA T A - - T T T T AGAA TGT TGA T AACAGAAAGGAGAGAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGC T T AAACAAGTGAGAAGAAAGAAAAAGAA - - - - AA T AA T AA T AAA T A T A T - - - - - - - AACAA T T T T T AG - ACA T CGC TGGT CACAAGCAGT AGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGT T T T A T ACAGT T T -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAC T T AA T A T CA TGCCG - T C T T CC T C T AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T T TGC T T AAACAAGTGAGAAGAAAGGAAAAGAA T AA T AA T AA T AA T AA T AA TGC T CACCACAACAA T T T T T AAAA T A T TGC T AGAGA - ACGAGGTGAC
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 size: 8487bp; fragments: 513; full length: 0 (>=7638.3bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 8487 bp
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 size: 10124bp; fragments: 296; full length: 0 (>=9111.6bp)
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TE: rnd_5_family_11215
 size: 4226bp; fragments: 497; full length: 66 (>=3803.4bp)
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