
Start crop Point End crop Point

MSA length = 16040
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT T A T T C T T AA T C - - - - - - - - T AA T - - - - - - - A T T CA T AACAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT T A T T C T T AA T C - - - - - - - - T AA T - - - - - - - A T T CA T AACAA T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAAGT CC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGTGGCAAC T T
CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - T T T T T T TGT AA T CGAAACACCA T AAA T CA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGAGA T TGGA T C T T AA TGT T TGCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AA T CG
CCGCGGC T CAGCCAGCGGA T T T CGC T A TGA T AAACCACA T CACCA T A T T CGGC T - - - - - - - - - - AA - T T T T T T TGT AA T CGAAAAACCA T AAA T CA T T T T T T TGA T CAA T T A T AGAGA T T CA T T T T CA T TGT AAACAGT TGAGC T T T A T CA T T TGTGGT AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGA T T T - AA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGA T AGT T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A T AA T TGT T T C TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CAAA T T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T A T AAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T A T AAA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCA T CA - - - GTGT T C - - - - - - - - T AA TGAAC T A T A T T CGAA T AAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAGCA T CA - - - GTGT T C - - - - - - - - T AA TGAAC T A T A T T CGAA T AAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGT TGA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGT AA T T T
CCGCGGC T CAGCCAGCGGA T T T CGC T A TGA T AAACCACA T CACCA T A T T CGGC T - - - - - - - - - - AA T T T T T T T TGT AA T CGAAAAACCA T AAA T CA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGAGA T T T AA T T T - A T TGCAGACAGT T AACC T T T AA T A T T CA T AGT AA T T T
- - - - GGC T CAGCCAGCGGA T T T CGC T A TGA T AAACCACA T CAGCA T A T T CGGC T - - - - - - - - - - AA T T T T T T T TGT AA T CGAAAAACCA T AAA T CA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGACAAA T AA T T T - A T TGC - - - - - - - T AACC T T T AA T - T T CC T TGCAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T T TGT AA T CGAAAAACCA T AAA T CA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGAGA T T T AA T T T - A T TGCAGACAGT T AACC T T T AA T A T T CA T AGT AA T T T
CCGCGGC T CAGCCAGCGGA T T T CGC T A TGA T AAACCACA T CACCA T A T T CGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAA T AAC T T - AC TGT AGGT AA T T AACCA T A TGT A T T T A TGAAAACCC
CCGCGGC T CAGCCAGCGGA T T T CGC T A TGA T AAACCACA T CACCA T A T T CGGC T - - - - - - - - - - AA T T T T T T T TGT AA T CGAAAAACCA T AAA T CA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGAGA T T T AA T T T - A T TGCAGACAGT T AACC T T T AA T A T T CA T AGT AA T T T
CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGC T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA - - - - - - - - -
CCGCGGC T CAGCCAGCGGA T T T CGC T A TGA T AAACCACA T CACCA T A T T CGGC T - - - - - - - - - - AA T T T T T T T TGT AA T CGAAAAACCA T AAA T CA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGAGA T T T AA T T T - A T TGCAGACAGT T AACC T T T AA T A T T CA T AGT AA T T T
CCGCGGC T CAGCCAGCGGA T T T CGC T A TGA T AAACCGCA T CACCA T A T T CGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - GGC T CAGCCAGCGGA T T T CGC T A TGA T AAACCACA T CACCA T A T T CGGC T - - - - - - - - - - AA T T T T T T T TGT AA T CGAAAAACCA T AAA T CA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGACAAA T AA T T T - A T TGC - - - - - - - T AACC T T T AA T - T T CC T TGCAA - - -
CCGCGGC T CAGCCAGCGGA T T T CGC T A TGA T AAACCACA T CAGCA T A T T CGGC T - - - - - - - - - - AA T T T T T T T TGT AA T CGAAAAACCA T AAA TGA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGACAAA T AA T T T - A T TGC - - - - - - - T AACC T T T AA T - T T CC T TGCAA - - -
CCGCGGC T CAGCCAGCGGA T T T CGC T A TGA T AAACCACA T CACCA T A T T CGGC T - - - - - - - - - - AA T T T T T T T TGT AA T CGAAAAACCA T AAA TGA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGACAAA T AA T T T - A T TGC - - - - - - - T AACC T T T AA T - T T CC T TGCAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T T TGT AA T CGAAAAACCA T AAA T CA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGAGA T T T AA T T T - A T TGCAGACAGT T AACC T T T AA T A T T CA T AGT AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T T T T T T T TGT AA T CGAAAAACCA T AAA T CA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGAGA T T T AA T T T - A T TGCAGACAGT T AACC T T T AA T A T T CA T AGT AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T AAC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - T T T T T T T TGT AA T CGAAACACCA T AAA T CA T T T T T T TGA T CAA T T T T AGACAAA T AA T T T - A T TGC - - - - - - - T AACC T T T AA T - T T T A T CGCAA - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA T AAAGA T T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T TGT AAAAAC T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T AA T CA T AA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T T A T CA T CA T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AGAAA - - - - - - CGT C T CAAAC TGT - - - - - - - - - - - - T CCACGGT AACGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CA TGGT AAC T C
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGA T A T T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CC - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGAGA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAA T T - - - - - - CACCG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAGAA T T A T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T CG - - - - - - - - -
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TE: rnd_5_family_956.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_se.fa_cel.fa_cer.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 16040bp; fragments: 2058; full length: 5 (>=14436bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 16040 bp
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TE: rnd_5_family_956.fasta.b.bed_uf.bed_g_1.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_se.fa
 size: 16231bp; fragments: 1968; full length: 5 (>=14607.9bp)
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TE: rnd_5_family_956
 size: 3647bp; fragments: 351; full length: 2 (>=3282.3bp)
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