Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4380 1

THTETCTGAAACHTAlIATATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG -~~~ -~ - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAARTAATCTTATGTTAACAATATIR T - - - - - - - - - - - - - - o
THTETCTGAAAC TAIATATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG ---------- TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAITAATCTTATGTTAACAIATATITIT -----------------------------------------
TTTTBATEGTGALAATAL TCATAGT - - - - - - - TATGTATGTTAACATATGATGAAAATGACATCAT - - - GCAGCAGGATAGCCGAGCG-=---=- - - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAAT CT TATGT TAAC - = = = = = = = o oo oo e oo o e o e o e o f o e f e e e e e o e oo mmimimimie oo
AATA TTTTIAT ------- TATGTATGTTAACATATGATGAAAATGACATCAT - - - GCAGCAGGATAGCCGAGCG-=---=- - - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAAT CT TATGT TAAC - = = = = = - & o oo o m oo e o e o e o e f o e e e o e e e e e o e mmimieimie oo
AATA TTTTTAT--------------®@MT------- TATGTATGTTAACATATGATGAAAATGACATCAT - - - GCAGCAGGATAGCCGAGCG - = ---=- - - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTATGTTAACATARATATANG- - - - - - - Acmmmm e TATATEANTT
TATGTATGTTAACATATGATGAAAATGACATCAT - - - GCAGCAGGATAGCCGAGCG - =-=-=- - - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTATGTTAACATARMATATARG- - - - - - - A-mmmm e TATATIAITT
--------------------------------------------------------------------------- TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTAAGTTAACATABATATI@T TRT TTABAAATTTAARATETEGARAARATRG- - -ATTTT
----------------------------------- T A = o st oo TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTHGGGGCTAAAATAATCTTAAGTTAACATABATATA AT!ITT‘TITTTTIAIATITATALATATIATATATITT
TATABATGTTAACATATGATGAAAATIACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGE G = = = = - = - =« o & oo oot ot Lo oL Lo oooL.Liooolo.oo..
TATATATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG--=- === - - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTATGTTAACATATATATARA - - - - - -- AATTTATARATHTATAAAATIITTATATAATAT
TATATATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG--=-=--~- - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTATGTTAACATATATATARA - - - - - - - AATTTATAMAT TATAAAATITTATATAATAT
TATATATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG--=- === - - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTAAGTTAACATATATATARAGATTTAAAAATTTAARATIITAGGAAATATATATATTTT
- --TTATRTIEA TRTRAA- - - - - - ABABATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCOMAGCAGGATAGCCGAGCG - - = = = = = = = = - - - oo oo oo Lo oLl
---------------- THREACEET TR THTHAACG- - - -BTATABATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG----------TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTAAGTTAACATABATETABATATTTAA - - - - - oo oo oo oo
---------------- ITIA!T TITIAACG— - - -BTATABATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG- -~ - = - - - - —TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTAAGTTAACATAIATITA ATATTTAA - - < - o oo oo mmmm e e e -
----------------------------- TATATATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG----------TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTAAGTTAACATATATATARAGATTTAAAAATTTAA TAGGAAATATATATATTTT
TETENTHTEE AT T AATGAAACHAATATATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG - === - = - - - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTAAGTTAACATATATA- - - -TATTT-=--- - TTAG
TITITITIA.TT-AATGAAAC AATATATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG - - == - - - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTAAGTTAACATATATA- - - -TATTT----- - TTAG
--------------------------------------------- ATATATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG=----------TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTAAGTTAACATATA----------o------TTAA TATAAAATA
--------------------------------------------- ATATATGTTAACATATGATGAAAATGACATCATGTCGCAGCAGGATAGCCGAGCG=----------TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTAAGTTAACATATA------c---o------TTAA TATAAAATA
TRTTTAT ATRTERTET------- TATATATGTTAACATATGATGAAAATGEBCATCAT - - -GCAGCAGGATAGCCGAGCG--=- === - - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTATGTTAACATATATATARA - - - - - -- AATTTATA
TITTTAT ATIRTETAT------- TATATATGTTAACATATGATGAAAATGICATCAT———GCAGCAGGATAGCCGAGCG ---------- TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTATGTTAACATATATATARA - - - - - - - AATTTATA
TTTETAT TT TATGAAACHTATGTATGTTAACATATGATGAAAATGACATCAT - - - GCAGCAGGATAGCCGAGCG - === - = - - - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTATGTTAACATETATATIMA - - - - - - - AATTTTAG
TTTITAT TT TATGAAACEMTATGTATGTTAACATATGATGAAAATGACATCAT - - -GCAGCAGGATAGCCGAGCG--=-=-=-- - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTATGTTAACATITATAT A-emmm-- AATTTTAGE A - - - - - - - - - - - -
------------------------------ AABAT A - - o . TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTATGTTAACATATATATARA- - - - - - -AATTTATA - - - -TATATAATAT
TTTTAG AATATEBTGTTAACATATGATGAAAATGACATCAT - - -GCAGCAGGATAGCCGAGCG - = == - = - = - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTATGTTAAC- -ATATETARG- - - - - - - THTHTTAA AT------- TGTHTAATTT
AAT TTTTAG AATATEBTGTTAACATATGATGAAAATGACATCAT - - -GCAGCAGGATAGCCGAGCG - = == - = - - - - TCTAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAAATAATCTTATGTTAAC——ATATITA G--=----- THTETTAA AT------- TGTHTAATTT
AAT TTTTTT TATATETGTTAACATATGATGAAAATGACATCAT - - -GCAGCAGGATAGCCGAGCG - = = = = = = = - - TCBAGGGTGGATTGTTTCATTTAGGGGCTAAATAATCTTATGTTAACATATITATERTTATTTIATTET TAAARMTAT - - - - TATTAATEARTT
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size: 4380bp; fragments: 1483; full length: 0 (>=3942bp)
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size: 4683bp; fragments: 769; full length: 0 (>=4214.7bp)
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TE: Itr_1 family 307
size: 275bp; fragments: 96; full length: 87 (>=247.5bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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