Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6434 1

A T TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATTAJATTTGTAATATTAGTTTAGGA- - - - - - - - - - CACCCGAAA- - -CCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA ARTATRAATA- - - - --
A!TITAT ------------ GTRRTE------- TTAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA - === ==~ - - - CACCCGAAA- - -CCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA ATATIAATA

------------ TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATTAJJATTTGTAATATTAGTTTAGGA- - - - - - - - - - CACCCGAAA- - - CCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCAT - - - - - TTAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA - === ==~ - - - CACCCGAJfA - - - CCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
------------ TGTTATAATCCCGTCCTCAT-----TTAJJATTTGTAATATTAGTTTAGGA- - - - - - - - - - CACCCGAAA- - - CCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
-------------- TGTTATAATCCCGTCCTCAT-----TTAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA----------CACCCGAAA---CCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA- - - -~~~ - - - CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGJCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA- - -~~~ - - - CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA

————————————————————————————————————————————————————————————————— CACCCGAAA---CCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
———————————————————————————————————————————————————————————— CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
ITGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA —————————— CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CACCCGAAA---CCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCAT--- - - TTAIATTTGTAATATTAGTTTAGGA —————————— CACCCGAAA---CCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----~--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA--=-=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----~--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATTAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA--=-=------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
AGT THETGTATA T THTA TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
GGC-TITITIA.T!TITAT TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
—————————————————————————————— TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA----------CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA--=-=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACIACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
—————————————————————————————— TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA----------CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA--=-=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA--=-=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
———————— TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA----------CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA--=-=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
———————————————————————————————————————————————————————————— CACCCGAAA---CCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
"T THT --TAT TGTTATAATCCCGTCCTCAT--- - - TTAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA----=-=----- CACCCGAAA---CCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA

————— TITIC-TI— - —-TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA— ---------CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
AGARAATG -EGAT T TAAA T ATH- - - L R I I I R L I R L A I SC R CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
IAIAIAITI—IGAT-T.TIA.T.ATI— - —.AI ———————————————————————————————————————————————————————————— CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
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i fm_1.bed 0 0_n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 0 belnfa ainfa clfa After TEtrimmer 6434 bp

size: 6434bp; fragments: 1129; full length: 0 (>=5790.6bp)
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f.oed g 1.bed fm 1.bed O O n.bed g 1l.bed fm 2.bed 0O O bcin.

size: 6738bp; fragments: 1126; full length: 0 (>=6064.2bp)
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TE: Itr_1 family 982

size: 6170bp; fragments: 2962; full length: 0 (>=5553bp)
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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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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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