
Start crop Point End crop Point

MSA length = 296
AGGGAGAAGGCCGA T T CAGCA T CA - AGAACAAG - - - GAGCAAAAAGTGA TGT CAGAC - CAAAAACA T T AAAAGA T AAGT AAAAA T CCC T AA T AAACAAGA - - - - - - - - - - T CAC T T T T TGC T CC T - - - GC T TGA TGCAGAA T CGGCC T T C T CC T T C T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T CA - - T AA - - - - - T T TGA T TGGT T T
A TGGAGGAGGC TGA T T CCGCA T CA - - - - - - - - - AAA T AGCAGGAAGTGACGT CAGAC - - AAAAACA T T T AAAAACAAGT AAAAACCGC T AA T AAGCAAGA - - - - - - - - - - T CAC T T CC TGC T CGT - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - AA T AA T AAAAAGGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGGAGAAGGT CGA T T C TGCGCCA - GA TGT AGA - - - AAGCAAAAAGTGAGGT CGGAGAAAAAAACA T T T AAGAACAAA T AAAAACCGC T AA T CAACAAGA - - - - - - - - - - T CAC T T T T TGC T T T C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T T T AAA TGA T T CGGGCCACA T CGCCC
GGTGAGAAGCC TGA T T CACCA T CA - AGAACAAG - - - AA T CAGGAAGTGAC - - - AGGCAAAAAAACA T T AAAACAAGT AAAAAAACCGC T AA T AAACAAGA - - - - - - - - - - T T AA T T T T TGC T CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGAC T T - - T AAACAGT A TGGA T CGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - CA T T T AACAGTGAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAAACA T T AAAGAACAAA T AAAAACCCC T AACCAA T AAGA - - - - - - - - - - T CAC T T T T TGCC T CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CA T AAA T T C T AGCCAGA - - T C T T T TG - - CAA T T T ACGACACC T AA T T T
T AAAAA T AAA TGGA T T CA T CA TGT T AA TGT AA T ACAAAGCAAGAAGT AAA - - TGGAA - GAAAAACA T T AAAACACAGGT AAAAACAGC T AA - T AA TGAAG - - - - - - - - - - GAAC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT T T T C T CGA T T T T TG - - T T T T T AG - - CGGT T T AC T TGT T T T AA T T T
GAAGAAGAAA T CGA T T C TGCA T CA - GGAGCAAG - - - GAGCAGGAAGTGA TGT CAGAC - AAAAAACA T CAAAAAACAAGT AACAACCGC T AA T AAACAAGA - - - - - - - - - - T CAC T T CC TGC T CC T - - - GCC TGA TGCAGAA T CGGCC T T C T CCC T C T AC T T - - - AAAGA T A T A T AA T T A - - AA T T T CA - - T AA - - - - - - T T CA T TGGT T T
GGGGT A T A T A T CCCCCCGT CGT CA - GAGGCGA T AAAAA T AAC T AAAAAAA - - - - - AAAA T AA T A T AAGAGAAAAGAAGT AAAAACCGC T AACAAACAAGA - - - - - - - - - - ACAC T T CC TGC T CC T C TGT CC TGA T ACAGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - C T AGTGT CA T C T T CC - T ACGC T T A - - T AGC T T AC T AGACA T T A T A T
GGGT AGAAGGGGGT T T C T ACA T CAAGGAGCAGA - - GGAGT AGGAAA TGACGT CAGT C - AAAAAACA T T AAAAAACGT T T AAAAACCGC T AA T A T ACAAGT - - - - - - - - - - T CAC T T CC TGC T CC T C TGT CC TGA TGT AGAAACCCCC T T C T - - - - - - - - - - T T AA T AAAAACAAAGCCC T T AC T T T T T - - CAA T CGA T - - - - - - - - - - - -
GGGGAGAAGGCCGA T T C TGCGT CA - - - - - - - - - AAGGAGGAAGAA T TGACGT CAGAC - - AAAAACA T T AAA - AACAAGT AAAAAC TGC T AA T AAACAAGA - - - - - - - - - - T CAC T T CC T CC T CA T T T - - - - T AA TGCAGAA T CGGCC T T C T CCCCC T AC T C - - A T T AA T TGT AA T A T TGT - A T CA T AACA T AA TGTGT - - - - - - - - - - - -
GAGT AGT AGGCCGA T T C T ACGCC - - - - AGGAGG - AGGAGT AAAAAGTGACGT CAGAC - AAGAGAC T T T AAAAAACAAA T AAAAACC T C T AA T AGT T AAG - - - - - - - - - - - T CAC T T T T T AC T CC T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - AAAAGC T A T A T AAA T A - T A T C T T TG - - TGG - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGT AGAGAGCCGA T T CACCA T CA - GGAGCAAG - - - GAGCAAAA TGTGAC - - - AGGC - AAAAAA T AGT AAA T AA T A TGT AAAAACCGC T AA T AAACAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - T AAA T T T T A T A T - - - - - A T T A T T A - - AAA T C - - TGT AAA T T CAGT A
AGGGAGAAGGCCGA T T C TGCA T CA TGGAGCAGT - - GGAGCCGGAAGTGACGT CAG - - - AAAAAACAGT AAGAAACAAGT AAAAACCGC T AA T AAACAAAA - - - - - - - - - - T CGCGGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGGGT A T A T A T CCCCCCGT CGT CA - GAGGCGA T AAAAA T AAC T AAAAAAA - - - - - AAAA T AA T A T AAGAGAAAAGAAGT AAAAACCGC T AACAAACAAGA - - - - - - - - - - T CAC T T CC TGC T CC T C TGT CC TGA T ACAGAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - C - - - C T AGTGC T A T C T T CC - - ACGC T T A - - T AGC T T AC T AGACA T T A T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T C T A TGT T - - - - - - - - - - GC T ACAA T AGAGAA T AAGCAAAAACCGC T AC T AAACAAGA - - - - - - - - - - T CAC T T CC TGC T T C T C TGT CC TGA TGCAGAA T CGGT C T T C T CCC T C T AC T T T T AA T A T T T T T ACC T T T T - - ACCCA TG - - T AAC T T A T A T T T T T T T A T T T
A T AGGGAAGACCGA T T C TGAGC T A TGGA T CAGT - - GGAGCCGGAAGTGACGT CAGAC - AAAAAACA T T AAAAAA T AAA T AAAAACCAC T AA T AAACAAGA - - - - - - - - - - T CAC T T CCGGGT CCAC T A T C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GGGAAGAAGGCCGA T T CACCA T CA TGCAGC TGT - - GGAGC - - - - AGTGACGT CAGA T - AAAAAACA T T AAAAAAGAAAAGAAAAACGC T AA T AAACAAGA - - - - - - - - - - T CGC T T CC TGC T CCACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T CC TGGT T T T A T T TGAA - - T A T T T T AAA T CA T CGAC T T T T T T C T C T T T
AGGGAGAGGGCCGA T T CACCA T CA - GAAGT AGG - - - AGGCAAAAA T TGACGT AAGA T AAAGAAACA T T AAAAAACAAA T AAAAACCGC T AACCAACAAGA - - - - - - - - - - T C T C T T T T TGACCCC T - - T T T TGA TGGTGAC T CGGCC T T C T CAC T C T AC T C T T AAAAGC TGT AA T CCAA T - A T T T T T A - - CAA T T T - - - - - - - - - - - - - -
AAAGAGAAGGCAGA T T C TGCA T CA TGGAGT AGT - - GAAGCAGAAAGTGAAGT CAAA T AAAGAAAAA T T AAAAAACAAGT AAAAACCGC T AAAAACAAAAA - - - - - - - - - - T CAC T T CC TGC T T CAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GC T T T T A - - AAA TGAA T T T AAA T A T A T T T
AGGGAAAAGGCCGA T T CAACGGC - - - - - - - - - - - - - GGCAAAAAAA TGGC - - CA - - - - AAAAAACA T T AAAAAACAA T T AAAAACCGC TGA T AAAGAAGC - - - - - - - - - - CCGCCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC TGT T T CAA TGA - - - - - AC T A T T A - - - AGT T T T T A TGCC T T T AA T T
AGGGAGAAGGCCGA T T CAACGCCC - - - - - - - - - ACAGAAGAGGAGGTGGCGGTGGCGAAAAAAACA T T AAAAAACAAGT AGAAACCGC T AA T AAACAAAA - - - - - - - - - - C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AACAA T T T T A TGA T TG - - T CCA T T AAA T AA T TGGT ACGT AA T C T T CC
AGGGAGAAGGCCGA T T C T ACGCCA - TGAGGAAG - AGGAGT AAAAGGTGAC - - - AGAC - AAGAAACGT T A T AAAACAAA T AAA T ACCGT T AA T AAACAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGGAGAAGGCCGA T T A TGCA T CA TGAAGGAGG - TGGAGGAGGCGA T TGC - - - - - - - - GT AAGACA T T A T AAAACGGT T AAAAACCGT T AA T AAACAAGA - - - - - - - - - - CCGCC T CC T T CACC T C - - T CC TGA TGCAGAA T CAGCC T T C T CCC T C T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGGAGA TGGT CGA T T C TGCA T CA - GGAGCAGG - AGGAGGCGGAAGTGACGT CAGA - - GT AAA T CAGC T AAGAACGGT T AAAA T AA T C T AA T AAACAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGGGAGA TGGT CGA T T C TGCA T CA - GGTGC - - - - AAGGCGGTGCAGTGAC - - - - - - - CAAAAAACAGC T T AAAACAGT T AAAAAGCGT T AA T AAAC T AGA - - - - - - - - - - T CAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T - - - AGAGT T T TGT A T A T C T - AA T C TGAAA T AAA TGA T T T A T T CCCA T TG
AGGGAGA TGGCCGA T T C TGCC T CA - GGTGC - - - - AAGGCGGTGCAGTGAC - - - - - - - CAAAAAACAGC T T AAAACAGT T AAAAAGCGT T AA T AAAC T AGA - - - - - - - - - - T CAC TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - AC T A TGAAAA TGT - AC T - - - - - - - - - - - - A T T AAA T C T T A T T T
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 size: 296bp; fragments: 7; full length: 2 (>=266.4bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 296 bp
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 size: 600bp; fragments: 2; full length: 0 (>=540bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_23715
 size: 1151bp; fragments: 5; full length: 2 (>=1035.9bp)
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