Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4750
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GACATTAACCACGAATTCAAAAGAATTTAACAATHT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GACATTAACCACGAATTCAAAAGAATTTAACAATIT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GACATTAACCACGAATTCAAAAGAATTTAACAATATR- -------- - - - - ABTAAAAAATCGTATGT
AAARBTTTGAATTAAATAATAAAATARTTAAAAATTAATCCAAAlITAGAATCTAGCATAACATTGCATCTATGTATTGJCBATATACGAAATAGTAT - - - - - - - - - GACATTAACCACGAATTCAAAAGAATTTAACAATATH- - ----------- AITAAAAAATCGTATGT
------------------------------------------------ AG - = = = = m = s e e e e e e e e e e e e e aaaaca-coaeo-o-------GACATTAACCGCGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT e e e e
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GACATTAACCGCGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT TAT-----TAA TATATCTTTT
AAATATTTGAATTAAATTAAJJAAAATATTTAAAAATTAATCTATAAATAGTGTCCGGCATAAATTTATATCTATATATTGGTCAATATATAATACATTAT - - - -« - - - GACATTAACCGCGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT TAT--- - - TAA TATATCTTTT
------------------------------------------- TAAATAGTGTCTGGCATAAAATTATATCTATATACTGGTCAAT == -=--c-e-eecc-a-o------GACATTAACCGCGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT e e e e
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GACATTAACHACGAATTCAAAAGAATTTAACAATATIEMANTEBATTTTCTAG
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GACATTAACIACGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT ABTBATTTTCTAG
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GACATTAACCGCGAATTCAAAAGAATTTAACAAT ATTTTTR- - A
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GACATTAACCGCGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT TAT----C--G
AAARATTTGAT TTIRBG TRAAABAGTATTTAAAAATCAATATGTAAATGGTGTCTGGCATAAAATTATATCTATATATTGGTJARTGTGTAATATATCAT - - - - - - - GACATTAACCGCGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT TAT - -« -C--GICAAAAAAT = = = = = & o e s e e o et e e e e e e e ieeaa e
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GACATTAACCACGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT TA-------- - - - - -TATATGTTTT 1N
- -ATATTTT----- AATTAATAAA = - ATTTIAAAATT - - -« - oo oo e o ettt ot Lol GACATTAACCACGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT TA--------ATHA- - - - - TATATGTTTTICGATGT TACCGAABMAT - - - = - - = - = o oo - -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GACATTAACCGCGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT TATTTTTCTAARIT - - - ------cmemon--

- -BTATTTGAATTAAGTTAATA- - - -BTTTAABAAR- - - - CTATAAATAR - - - - - o e e GACATTAACCGCGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT TATTTTTCTAARIT - - -------cmemon--
AAAT - - - - - AATTAAATTGIRTAAAAT -« -« - c o e me e e - AAATGGTGTCTGGCATAAAAATATATCTATATATTGGTCAATATATAATATATTAT === - === - GACATTAACCGCGAATTCAAAAGAATTTAACAATATIMTE- - - - - - - - - -ABT--------ccmoao
-------------------------------------------------------------------------------- GTCAATATATAATATATTAT----------GACATTAACCGCGAATTCAAAAGAATTTAACAATAT Y - L
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GACATTAACCGCGAATTCAAAAMAATTTAACAANAT cee-------ABMCAACAAAA-------TTT
AAATIT - - - - TBABABTCBTAAAATATTTAAAART TAGGCTATIRATAR - - - - - - v e e GACATTAACCGCGAATTCAAAAIAATTTAACAAIAT ---------- ABICAACAAAA - - - - - - - TTT
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.bed fm_1.bed 0 0 n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa

size: 4750bp; fragments: 296; full length: 0 (>=4275bp)
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d g Lbed fm Lbed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa : After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
size: 6433bp; fragments: 289; full length: 0 (>=5789.7bp)
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TE: It 1 family 128 Before TEtrimmer 161 bp

size: 161bp; fragments: 31; full length: 30 (>=144.9bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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nsus before TEtrimmer (bp)

161

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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