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TGTAAGAACTCTATTTTTCTATGCTACGTTTTCTTTATCTGACGTAATAA
TGTAAGAACTCTATTTTTCTATGCTACGTTTTCTTTATCTGACGTAATAA
TGTAAGAACTCTATTTTTCTATGCTACGTTTTCTTTATCTGACGTAATAA
TGTAAGAACTCTATTTTTCTATGCTACGTTTTCTTTATCTGACGTAATAA
TGTAAGAACTCTATTTTTCTATGCTACGTTTTCTTTATCTGACGTAATAA
TGTAAGAACTCTATTTTTCTATGCTACGTTTTCTTTATCTGACGTAATAA
TGTAAGAACTCTATTTTTCTATGCTACGTTTTCTTTATCTGACGTAATAA
TGTAAGAACTCTATTTTTCTATGCTACGTTTTCTTTATCTGACGTAATAA
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AGTGTITAIAGCAAATCGA --------- ITC-TGTAAGAACTCTATTTTTCTATGCTACGTTTTCTTTATCTGACGTAATAA

AGTAT

TGTAAGAACTCTATTTTTCTATGCTACGTTTTCTTTATCTGACGTAATAA

MSA length = 6992

GAGTTGACCGCITGAAA— —AAAAAAA.TTTGGCCCITACA
GAGTTGACCGCCTGAAAT - AAAAAAAAATTTGGCCCTTACA
GAGTTGACCGCCTGAAAT - AAAAAAAAATTTGGCCCTTACA
GAGTTGACCGCCTGAAAT - AAAAAAAAAATTGGCCCTTACA
GAGTTGACCGCCTGAAATAAAAAAAAAATTTGGCCCTTACA

GAGTTGACCGCCTGAAAT - AAAAAAAAATTTGGCCCTTACA
GAGTTGACCGCCTGAAATAAAAAAAAAATTTGGCCCTTACA
GAGTTGACCGCCTGAAAT—AAAAAAAAATTIGICCITTACA

GAGTTGACCGCCTGAAATAAAAAAAAAATTTGGCCCTTACA
GAGTTGACCGCCTGAAATAAAAAAAAAATTTGGCCCTTACA
GAGTTGACCGCCTIAAAT—AAAAAAAAAATTGGCCCTTACA
GAGTTGACCGCCTGAAAT - -AAAAAAAATTTGGCCCTTACA
GAGTTGACCGCCTGAAATAAAAAAAAAAATTGGCCCTTACA

TTTATCATT

.
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TTTATCATT

End crop Point
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TE: rnd_5 family 4741

size: 4867bp; fragments: 1230; full length: 22 (>=4380.3bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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