Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7486 1
------------------------------------------------------------------------------ ACATTTTGTTTTTATATTTTTATTATTATAATTATTAAAATTAATATAAATATTTTCATATAAAAATGAATGTAATTTTATTATTAATATAAAT
------------------------------------------------------------------------------ ACATTTTGTTTTTATATTTTTATTATTATAATTATTAAAATTAATATAAATAT T TTCATATAAAAAT - = - - c s s m s e e e e e e e e e e e e e e e o
ATCTGGAAAGTAATIRIBTA - - - - - - - - o - oo oot Lo
----------- GAT - - - - TTTAAAATITAAAATA - TAAARTTTATCAA - - - ABT T T T T TATIAAT T - - - o - oo oo
------------------------------------------------------------------------------ ATATTTTGTTTTTTATTTTTAATTTTATAATTATTTAAATTAATATAAATATATTCATRTTAAARBITAATGCCACTATATTTATAATAAATAC
------------------------------------------------------------------------------- CATTTTGT@TTTATATT - - - - TTATTATAATTATTAAAATTAATATAAA - = =« =« -« - ATTAAAAT T -« o cmm oo
AACTAGAAAGTAATTTTATTTAAAABTT - - AATATTTAATTTTATTAATAATGT TTTCAATTAATTTA - - - - -« - o= oo oottt o ot ot L L L.
AA--GAAAAGTGATTTTATTTRBAATTTAAAATATTTBATTTTATTAATAA-GTTGT TTAGTAATTTA - - -« -« - oo oo oot oot o f L f Lo ...
------------------------------------------------------------------------------ ATATTT TG s s s e s e meme o e mememe oo - TR - - TCATATAAABATTAATGTCATTAGAC- - ACAATGAACCT
------------ Wr----TTTAAAATTTAABATACT TABT TITATTAAGAATGT TTCT TATTAATTTA = -« -« -« s - s -t - s oo oL L L L L f L L oL oo
------------------------------------------------------------------------------ ACAT T TG T T T AT AT AT T T T A -« - e oL
AA=--AAA- - - -AATTTTABBTAAAATTTAAAATIET - -AATTTT - - - - - TAATGT T = TT TAT TAAT TT A - - & & o & o o ot o o et e o e o e o ottt e et e o ot ettt m ettt et e e m et e m et et e e e e e e e e e e e eeeoaaoo
------------------------------------------------------------------------------- ClftTTTlr7- -JAJATTTGAGTTATTATAACCCCAAAAACTGATAGAAGTATTTTGAJATAAAAATTAGTGTCATTATTTTAATAATAAATAT
I €.V Y -1
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TRTTT---TlTAAAAA- - AATATCATTATTGTAATAAAAATTAT
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bed fm_1.bed 0 O n.bed g 1l.bed fm _2.bed 0O O bcIn.fa aln.fa _c

divergence to consensus (%)
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). 1.bed fm _1.bed O O n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 O bcIn.fa_aln.i
size: 9264bp; fragments: 714; full length: 0 (>=8337.6bp)
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divergence to consensus (%)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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nsus before TEtrimmer (bp)
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