
Start crop Point End crop Point

MSA length = 5604
- C T AAAAGT A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T - - T A T AC T CCAGC T C T T A - - - - - - - - - - - - T T A T CGA T A T T TGT T
T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A TGT T T T A T TGT ACACAC T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC T C T T T A T C T CGA T ACCGT T CAA - CCA TGT A T CACACCGGTGT T T A
GCCAAGT A T AC T T CCGC TGGCAGCCA TGT T T ACAC TGGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAA T AA TGT T AC TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - T T T A T ACA T T T T A T TGAACA T T T T T T T T TGT T T TGCA T T T TGAC T A T T T T A T AA T - - T T T A T T T CAA T A T T T A T CAA T T CGAA T T T T A T A T AAA T A T T T T
- A T AAA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T AAA T A T C T T T AAA T A T T T T T T A T T A T T A T AA T T T T T T AC T A T T T TGT A T T - C T C T C T T C T T A T T C T T T T - - - - - - - - - - - - - AGAA T T T CA T T C T
GCCAAGT A T AC T T CCGC TGGCAGC T T TGT T T ACAC T TGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAA T AA TGT T AC TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T A T T ACGACA T T - - - - - - - - - - - - - - - - CAGCCAGC T T A T T
GCCAAGT A T ACC T CCGC TGGCAGCC T TGT T T ACAC T TGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAC T AA TGT T A T TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - T T T A T ACA T T T T A T TGAACA T T T T T T T T TGT T T TGCA T T T TGAC T A T T T T A T AA T - - T T T A T T T CAA T A T T T A T CAA T T CGAA T T T T A T A T AAA T A T T T T
- T CAAGT T T A TGCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGA T A TGGACGGCGA T C T T CG - - - - T T T T A T T T T T A T A T A T AGA T T A T
GCCAAGT A T AC T T CC - - - - - - AGCC T TGT T T ACAC T TGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAA T AA TGT T AC TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAACC - C T T AC T A T AAGC T C - - - - - - - - - - - - - - - - GGACGGGT C T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC TGCAGGT AA T CGCACA T T T T T C T TGGT T T T AAA T T T T A T C T A TGT CGT AA T - - T T TGA T A T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT AAA T T T A T T
GCCAAGT A T AC T T CC - - - - - - AGCC T TGT T T ACAC T TGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAA T AA TGT T AC TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT - - T T T A T T T CAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC TGT CGT T C T
- CCAAGAA T CCC T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACA T T AACA T T TGCCG - - - - - - - - - - - ACC T CCGT T T T CC
- T T A TGCA T ACCAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGGGTGCGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AA T T C T T TGGT A T CGT ACACA T - - - - - - - - - - - T T T T T T T T A TGT T T T
GCCAAGT ACCCC T AACC TGT T T A TGT T C T T T A T A T T TGGCCA T CCACGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAACACGT CAC T A T CA T A T A T A T - - - - - - - - - - - - - GT AA T T AC T T TGA
- T AAAA T A T A T T T - - - - - - - - AGCCA T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T T T T A TGGAAC T T A - - - - - - - - - - - - - - A T A TGGAGC T C T T
- T CCAAAGT CC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AA T T - A T T A T T T CCAAA T T T A - - - - - - - - - A T A T CGAGC T AACC T C T T
- T CAGA T A - - - - - - - - - - - GGACC T C T T T T T ACC T T CGCGAAA T AGA - AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT CACAAAA T CAA - - - - - - - - - - - - - - T T A T ACA T A T A T T
GCCAAGT A T AC T T CC - - - - - - AGCC T TGT T T ACAC T TGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAA T AA TGT T AC TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAGT - - T T T A T T T CAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAC TGT CGT T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T ACA T T T T A T TGAACA T T T T T T T T TGT T T TGCA T T T TGAC T A T T T T A T AA T - - T T T A T T T CAA T A T T T A T CAA T T CGAA T T T T A T A T AA T T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAA T T - T T TGT T T T T T T A T A T - - - - - - - - - - - - - - - A T T T TGACA T T T T
- C T AAA T ACCA T AA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAC TGT T T A T T T TGA T T CGT ACCCG - - - - - - - - - - A T TGT A T T T TGCG
- T T A TGAGTGT T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCC T A T T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGC TGT T T T A T T
GCCAAGT A T ACC T CCGC TGGCAGCC T TGT T T ACAC T TGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAC T AA TGT T A T TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T CAAC T T T T C T T CC - - - - - - - - - - - - - - - T ACAGT T T CGAGGA T ACGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T T T T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACGT C T AGA T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T ACA T T T T A T TGAACA T T T T T C T T TGT T T TGCA T T T TGACCA T T T T A T AA T - - T T T A T T T CAGT A T - - - - - - - T T CGAA T T T T A T A T AAA T A T T T T
- CCAGA T C T ACCACC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T - T T T AGT T T AA T T T T AA T - - - - - - - - - - - - - A T A T T T A T T T T AA
- T T AGCCA T ACCGA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T AC T ACA T T T T T T TGAAA - - - - - - - - - - A T CGCACAGT T T T
GCCAAGT A T AC T T CCGC TGGCAGCC T TGT T T ACAC TGGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAA T AA TGT T AC TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T ACCC T AA T T T T CG - - - - - - - - - - - - - - AC T TGAA T A T T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AGT A TGT T T T A T TGCACACAC T T T T T TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAC T C T T T A T C T CGA T A - - - - - - - - - CCGTGT T T CA T ACCAGTGT T T A
GCCAAGT A T AC T T CC - - - - - - AGC T T TGT T T ACAC T TGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAA T AA TGT T AC TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A TGA TG - TGCAGT T TGAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - ACGT T A T AAA T T A
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T ACA T T T T A T TGAACA T T T T T C T T TGT T T TGCA T T T TGACCA T T T T A T AA T - - T T T A T T T CAGT A T - - - - - - - T T CGAA T T T T A T A T AAA T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGGAACAGT AC TGA - - - - - CCAGAGGACA TGT T A T TGCA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T ACA T T T T A T TGAACA T T T T T T T T TGT T T TGCA T T T TGAC T A T T T T A T AA T - - T T T A T T T CAA T A T T T A T CAA T T CGAA T T T T A T A T AA T T A T T T T
GCCAAGT A T ACC T CCGC TGGCAGCC T TGT T T ACAC T TGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAC T AA TGT T A T TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - T T T A T ACA T T T T A T TGAACA T T T T T T T T TGT T T TGCA T T T TGAC T A T T T T A T AA T - - T T T A T T T CAA T A T T T A T CAA T T CGAA T T T T A T A T AAA T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCAC TGT A T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T T A T A T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT T T AGT C T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CCAGT TGTGGCAAC T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCCAAGT A T AC T T CC - - - - - - AGCC T TGT T T ACAC T TGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAA T AA TGT T AC TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GCCAAGT A T AC T T CCGC TGGCAGCCA TGT T T ACAC TGGCCGAGGCGC - AAAAAAACGAC T CGCAAA T AA TGT T AC TGT T A T AGCGT A TGT CCGA T T A T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 5604bp; fragments: 11775; full length: 0 (>=5043.6bp)
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After TEtrimmer 5604 bp
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TE: rnd_5_family_861.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_se.fa
 size: 6350bp; fragments: 7858; full length: 0 (>=5715bp)
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