Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6165 1
ATIT TT ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - == - - - - - - ITTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCIAIAAAA-GFCAITATA.TGA
----- TAT TA ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT----------@TTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGIMMGTG-----------AA
ATAT TT ATAJTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« -« -« - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAJAIRM -

GAAAATA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=-=--- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATAITGA

ATAB- - - e CATAT T TAATAT TAAT = = =« = 5 &t m ot m e m ot &t &t f e f e f e f it e i e mf e i e i e o e o e ATAT - - - - - -
B TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« -« - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATARM- - ---- - - -
--------- TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - -------- -TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACARJTATA

TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - ----=----- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - - - === === ===~
TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - ----=----- TTTATTATITGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAITATT.
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=-=--- ITTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=-=--- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=---- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATA
ATAITGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT —————————— TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATA
————————— TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=----- —TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAITATT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=---- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATAT T TAAT AT TAAT = = - = = = = s o o s o e e o o e e o o o o o e o o e o o o o o e o o e o e o o e oo oo - - - - -

AIAITGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT —————————— TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=-=--- TTTATTATITI
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=---=--- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATA- - - —TA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=-=--- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAF —AAAA TGA

TATA

TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - ----=----- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=-=--- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATAITGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT —————————— ITTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATATTGTCAAGGATGGAAT TATTCGATATATAAAATAACATAT T TAAT AT TAAT = = = = = = = s s o s o e e o o e e o o o o o e o o e o o e o o e o o e o o o o e oo oo m - - - - ATITT
————————— TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=----- —TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGG.GTGACAITATT
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size: 6165bp; fragments: 1395; full length: 0 (>=5548.5bp)
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1033 fastab.bed uf.bed g 2.bed fm Lbed 0 0 bcinfa alnfa cl. After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
size: 6466bp; fragments: 1404; full length: 0 (>=5819.4bp)
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TE: It 1 family 1033 Before TEtrimmer 1055 bp

size: 1055bp; fragments: 214; full length: 1 (>=949.5bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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