Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6544 1
TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---------- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=---=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA AITAAATCTT
TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT —————————— AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA AATAAATCTT
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCICGTATTGGAATGAGACGACATCAC ————————————————————————————
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ————————————————————————————————————————————————————————————
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATAT T TCAT TAAT = = = = = = = m o m e e o e e o o e e o e o o e o o e o o e o o e o o e o o - o o m o oo m oo - o - -
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAIACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTITTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGICATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA ————————
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=-=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACHE N - - - - - - - - - CA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA ———————— CA
—————————————————————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA e CA
A--AAA- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=-=--- AGGGTIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA ————————————
ATT----TEGAAACATTTAACACCAAA - - - - - - - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
ATT----TEGAAACATTTAACACCAAA - - - - - - - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
——————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=-=--- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATC
————————————————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT----------AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA----=--=---=---- -- - -
ABTEAAA TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=-=--- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
ATEAAAT TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTITTTAATATTTCATTAAT —————————— AGGGTIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

AATACATTCTHICABCG

CA
CG

ATT-- - - AT
ATIAAIA AT

--------------------------------------------------- GTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT -« - - - - - - - -AGGGTGAACATGTTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACARM- - - - - - - - - - -
- ATTARAT TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT === - == = = - - AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

ATT- - - - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT === - == - = - - AllGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCAC- - - - - - - - - -

AT -AAAGEGEEA TN TRl - - - - - - - - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT === - == = = - - AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAINIIER

------ TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT

TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATAITTCATTAAT
————————————————————————————————————————————— TTAAT
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT
TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT
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TE: rnd_5 family 1487

size: 6348bp; fragments: 433; full length: 39 (>=5713.2bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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