
Start crop Point End crop Point

MSA length = 9255
AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCA T A T AGAGT AA T T T T T - - T A T AA TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT TGAC T AAA T CGGAC T T T T T AAAAAAA T T AA T T T T A T T T T T CAGAAAC T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT TGAC T AAA T CGGAC T T T T T AAAAAAA T T AA T T T T A T T T T T CAGAAAC T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - T TGT CA T CA T T CA TGT T T CCC T T A T AGAGAAGTGTGT A T AA T T T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TG - - - CCACC - - - - - - - - - - - AGAACACAA T A T - - - - - - - - - - - - - - A T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - AA T T AAA T T T AAAAAAAAAAA T T AAA T AAAC T A T C T A T AAAAA T AAAACAGT C T AGGT A T A T - - T A - - - - - - - - T T T AAAGT AA T - - T C T AA T T T AAA T T
A T A - - - - - - - - - - CGCAC T TGGCAAGT A TGT A T ACCA T C T T T - AA T A T A T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACAGGT T TGT TGGT A TGT T T - GGT AAAA T AAAAAGCAGT T - - - - - AAGA T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACACA T TGT A T A T T T T A T A T CAGA T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AGGA TGGCCGAGT - - - - GT AGGAC TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - AAC T AGA T T CAAAAAAAAAAAC TGT A T AAA T T A T T T A T AAA T AAAAAGCAGCA T T AACA T T T TGAAA T AAAA T T T T T AAAGC TGA T C T TGT AAC T AA T T T
T TG - - - T AGT T A T TGTGT T CCAA T AA T AAAAA T AGT AC T ACC T AGAGTGT TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TGG - - T T T T T C T T AAGT T T ACC T CA TGAC T A T T T T T T T T T T T T A TGT AC TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - AA T T TGGT T T AACGAAAACAA T T A T A T AAA T T A T ACA T AAA T A T AAAACAGT CAAGC T ACA T T T TGA T AAAAAA T T T AGAGT AA T C T T TGGAGA T CA T T T
T T AG - - T T AGCGGCCGT T T CA TGGGCCC T T TGGGGTGGT T T T T AAAGT T T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT AAGC T T TGAAA T T AAAA TGACAGACACACC T AGACACC T A T AAAGT AGTGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T ACCA T A T AGAGT AA T T T T T - - T A T AA TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T AGGCACA T T T T AA TGAAACA T A T AAGT CAA T - - T TGAGA T T AAGT T
GT TGAC T AAA T CGGAC T T T T T AAAAAAA T T AA T T T T A T T T T T CAGAAAC T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - AA T T AAA T T T AAAAAAAAAAA T T AAA T AAA T T A T C TGT AAA T A T AAAACA T T T T TGAAAC T T T T T AA T AAAA T T T T T AAAGT T AA T T T T - - - - - - - A T T T
- - - - - - T TGT CA T CA T T CA TGT T T CCC T T A T AGAGAAGTGTGT A T AA T T T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACA T AA T A T T T T T - - - - - - - - - - T T T CAGGT AGT T T T TGAAA T TGGT T T
GT TGAC T AAA T CGGAC T T T T T AAAAAAA T T AA T T T T A T T T T T CAGAAAC T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - AA T T AAA T T T AAAAAAAAAAA T T AAA T AAA T T A T C TGT AAA T A T AAAACA T T T T TGAAAC T T T T T AA T AAAA T T T T T AAAGT T AA T T T T - - - - - - - A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - A T C T T T T C T T C T AAA T T AA T T A T T T T A T T T AGAGT TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T TGGA T ACGT A T T AGT AAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T TG - - - T AGT T A T TGTGT T CCAA T AA T AAAAA T AGT AC T ACC T AGAGTGT TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GACCGGACA T T C T A - - - - - - - - - - - - - GAAGT AA T - - C TGAAA T T AGCC T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T AAA T T T AAAAAAAAAAA T T AAA T AAAC T A T C T A T AAAAA T AAAACAGT C T AGGT A T A T - - T A - - - - - - - - T T T AAAGT AA T - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - ACAA T CGT T AAACA T AA T A T AAGT AAAAAA TGT C T - - - A T ACC T A TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CC T AAAA TGC T T T T AGT AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T
T T AA - - T TGAAGAAA TGT T CA T T T T AAA T CCA T T T C T T T T T T T AGGGCAGTGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T A T CC T C T C T C TGT AA T AGAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T
GAA - - - - - - - - GGTGAGT T T TGT TGA TGCAAA T AA T AAC TGT T T A T AGT T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T TGGT CAC T A T T AAA - - - - - T T T T AAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T AG - - T T AGCGGCCGT T T CA TGGGCCC T T TGGGGTGGT T T T T AAAGT T T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A T A - - - - - - - - - - CGCAC T TGGCAAGT A TGT A T ACCA T C T T T - AA T A T A T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAGAAA T A TGCA T T A - TGAAA - - T T T AAAGT - - - T T T T - - - - - - - - - - -
- - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AGT A T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A TGT TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAACACA T TGT A T A T T T T A T A T CAGA T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - GA T T AAA T T TGGAAAAAAA T A T T AAA T AAA T CA T CGA T AAA T ACA T TGCAGT T T A TGGACA T T T T A - - - - - - - - C T T AAAGT AA T - - T TGAAA T CA - - - -
AAA - - - - - - - - - - T T TGGT T T T T AGT T AAAAA T CA T AA T T TGT AA T A TGGTGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACC - - - T CGA T CGC T AGC T AAAACGACAC T T CCGCCA T C T C T T A T AAC T T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T T AGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CAA TGT A T T T T T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T
GT AG - - T T AC T AGT AA T T T T T A - - - - - ACA T T CAC T AA T T T C T AC TGT A T TGT AACGT T T T AA T AAAACGC T AC T A T TGGCAACCCAACA T ACAGCC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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 size: 9255bp; fragments: 1296; full length: 13 (>=8329.5bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 9255 bp
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 size: 11034bp; fragments: 1296; full length: 0 (>=9930.6bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2974
 size: 1768bp; fragments: 657; full length: 46 (>=1591.2bp)
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