Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 10413 1
TAJAAATIIGGAAAATTAGTCACGTACTGATGATATATTGAAACTTAAAATTTGTTCCATTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAATTTI|TGTCTCAC- - - - - - - - - - CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAAT CAGAABAT - - - - - - - o c o m e e
--------------------------------------------- TTAAAATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAAT TTCCTGTCTCAC - = = = = = = = = = = & o m e & e o e f e oo m e @ f ot e m o m f e o m f et o o m m et et e f ot e m et m m et ot e m o e o e o m i e oo oo dmeeoemiaoeoaaa o
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTCAAGTTAGTTAATTRT - - - - -AGTTAAARA- - - -« cocmom
--------------------------------------------------- TTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAAT TTCCTGTCTCAC - = = = = = = = = = & & s e @ m @& m e m e f e @ ot e m o e m e o f f e o ot e m e ot f et f ot e f ot e m e o mf e et ot e m o e oo m i e mmoiameeoemeaoaaam o
TABAAATIGEACARE T AR TRARG TART--------- TTGAAACTTAAAATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAAT TTCCTGTCTCAC - = = = = = = = = = & e m e & m m e f o e m et f f e f e e f o e m e f ot e m ot e e e i e me e o oiaeeeoemiaoeman ATTATAA- - - - - - - AGTACTE-------
TAIAAATIGIACAITAITIAIGTAIT --------- TTGAAACTTAAAATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAAT TTCCTGTCTCAC - = = = = = = = = = o o e m e & f m e o o e f et m f e f e e m ot e m e f o f ot e m e f o e e e i mme e o oo ameeoemiaoeaan ATTATAA- - - - - - - AGTACTE----- - -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATERCBcTClART TRATTEATTTTTTRATAGTTGAITAAGTACTABAAARNA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATICICTCIA TTIATTIATTTTTTIATAGTTGAITAAGTACTA AAAIA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
-------------------------------------------------- ATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAATTTCCTGTCTCAR---------------------CATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAARTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT - AGTACTAAAAAATA
-------------------------------------- TTAAACTTAAAATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAATTTCCTGTCTCAC- -~ = =~ =-=-=-=-------CATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAATTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT - AGTACTAAAAAATA
TARAAATIGGAAAATTAGIITCACGTACTGATGATATATTGAAACTTAAAATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAAT TTCCTGTCTCAC - = = = = = = = = & = s & m o e m e o f o e & o e m o e o et f ottt o e m e o m f et bttt e o o f e oot e f o e m e o ff e m oo e o oo e oeooooammaoomaoo
TAIAAATIGGAAAATTAG TCACGTACTGATGATATATTGAAACTTAAAATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAAT TTCCTGTCTCAC - = = = = = = = = = & = & mm & m o e & m e m e o e m e o m ot m o m f e o m ot e ottt et bttt ottt e o et e e bt e m it e oo i oo e e oo oameeoemaaaaaam o
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGGAAGGGTTCATAGTTEATARATICERE 77 T2 AAARTCAGAARTIBICG TRCAART TAATTRTRTTTTTTRTAGRTAlAREEGAACT ARAAATRA
TARAAATIIGGAAAATTAGIITCACGTACTGATGATATATTGAAACTTAAAATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAATTTCCTGTCTCAC - == === == s = s mmmmm e oo - CATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
TARAAATEIGGAAAATTAGIITCACGTACTGATGATATATTGAAACTTAAAATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAATTTCCTGTCTCAC - == === == s e mmmmmm e oo - CATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
TARAAATEIGGAAAATTAGETCACGTACTGATGATATATTJAAACTTAAAATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAATTTCCTGTCTCAC - - - == - - - c - m o m o m oo - CATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
TARAAATEIGGAAAATTAGIITCACGTACTGATGATATATTGAAACTTAAAATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAATTTCCTGTCTCAC - == === == s 2 mmmmmmm e oo - CATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAARMT TAAT TAT T T T T T T T o mm s s s e m e m e e e e e e e me e e o -
---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TCAAMCATTTIAlTATAARTAAATABGAACTAAAAA

GGAAAATTAG TCAA CATTTIA TATAA TAAATAIGAACTAAAAA A
CBAABAT TTAARTATTTTTANTABTET THAGT-------- A A
GGAAAATTAG TTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
GGAAAACTAG CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGGAAGGGTTCATAGTTBATANAT ATTTTIAAAART CAGAA TECGTICAAR - - - - - - - - oo
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGGAAGGGTTCATAGTTBATARAT ATTTTIBAAAART CAGAARMTECG THCAA
GGAAAATTAGIITCACGTACTGATGATATATTGAAACTTAAAATTTGTTCCATGTTATAGGGCTTGTTTCTCTCTACAAT TTCCTGTCTCAC - = = = = = = = = = = @ m % @ m m @ m %t @ @t @@t @@t @@t @@ m @@ m @@t @@ e @@t @@ m @@t @@ m @ m ot @t ot @ f ot @ ot @t ot @ f e m ot e it m i e mf ot mmdmmda o e meamamea o

ARG CAAT TG CAC - - - - - - - - - - - o - s oo oo oL LLooooooooo.o.

GGAAAAT TAGE T CACGTACTGATGATATA - = = = = 5 & s m ot @ & & & @ & @t &t & @& @ m & o & @ ft @t @t @@ e & e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ae i ee e CTCAAJITTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT - AGTACTAAAAAATA

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CEABBCCATTABTRTG---------------------BBAAATSE
--------- AGAATABT AGE TIRACHT A - - - A AT AT A - - - oo oo ool “IG-ATTTTT.A.AAITAAAT————————AAAAA——
AGABAAC TCACHCACTGRTGARAT - - - - - - o oo TGTCTCAC - = = = = = = = = = = m & m o o o e e e e e e e e e e e e e e e e e bbb e e e e e e oo
AGABAAC TCACHCACTGBTGARIAT - - - - & - & oo oo o b o oo TGTCTCAC - = = = = = = = = = = & & o e o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
GGACAATGEIR T CHllCGCTIRTAARGE TAT AT TGAAAC - - - - A - o o o oo oo e e e e et e e e e e e e e e e CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAlITTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
GGACAATGEGEE T CHlCGC TR T AARGI T AT AT TGAAAC - = = = A s - = & = o s m s o s m e m e o e o e o e m e m et e ot e e e e o et e e e e e CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
GGACAATGEGEE T CHlCGC TR T AARGI T AT AT TGAAAC - = = = A s - = & & o s m e o s o e o e m e o e o e o e o e o e ot e e et e oo e CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
-------------------------------------------------- CATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAARMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
-------------------------------------------------------------------------------------------- CATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAARMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA

GGAAAATTAG CATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
GGACAATGEIE T CHlCGCTR T AARIGE T AT AT TGAAAC - - - - Am o o o oo o o o L i b i et b o et b et e o ettt o et o et et et et e e e e e e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e

GGACAATGEEET CHlCGCTHTAABGE TAT AT TGAAAC - = = = Am & - = & o o o e m e o ot e o o et e o m o e o bttt o e f e oot e m it e e e e e e e e h e e e e e e e e e e e e e e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e b e e e e e e e e eoaeeeaaooo
GGACAATGEEET CHlCGC T T AABGE TAT AT TGAAAC - = = = Am & - = & o & o s m e o o ot o o et e o m f e o ottt o e f et m ot e m o e e e e et e e e e e e e e e e n e e e e e e e e et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e et e e e e e e e e e e e iaeeeaaoo

GGAAAAT TAGII T CACGTACT = - TGATAT A - - & - & - & o o o & o m o e o e o e o e o e o e o e ot o e o e o e o et e o e o e e e e e e e e e e e e e e e e e e bbb e e e oo oo TTCAAM- - - - - - - e e ACBT-------- AAAAA - -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAATTAATTTR- - - - - - - oo
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAATTAATTT- - - - - - - c oo e oo oot
TA GGAAAATGAGIIT CACG TACT GATGAT AT A - - & & & o o o o o o o o o bt et et et et et e e et e e e e e e e e e e e e e e TTRAAGT TCRETCART-------- AETALGHE-------- ACABA - -

GAAAATTA
ABAAAATG
ABAAAATG

---------- B | LI N N
TCARMCT ATGEMATA - - - - - - - LI cTBArBTTAA TTRTG--- - i e cAAB- -
TCAICT.ATG ATA-«--=-- ITAAA ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ CTIAA TTAA.TTITG --------------------- ICAAI— -
CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAARTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA
CAGGAAGGGTTCATAGTTCATAGATGTCGATTTTCGAAAAATCAGAACATTCCGCTCAAMTTAATTATTTTTTTTATAATTAAAT -AGTACTAAAAAATA

---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TcCcGTHcAAlTCAARMCATTTHANTATAAlTAAATABGAACTAAAAA
---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TCCGTHCAANTCAARMCATTTRARTATAARTAAATABGAACTAAAAA
TA GGAAAAT TAGI T CACGTACTGAT GATAT A - - & - & - & o o o o oo o e o e e oo o e o e ot o e o e ot o et e o et e ot e e e e e e e e e e e e e e e TCCGTHCAANTCAARMCATTTRARTATAARTAAATABGAACTAAAAA
A el - (€ < L R e R e T TAARTAAN T T---- - oo oo

CA GGAACACTAGEAAACGTACTGATAATGCA = = = = = = = & %t @t @ & @ & @t &t @ d @ m @ @& @ @t @ e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e eeeeaeaaaaaa TTCAABTCGATBCTTTIGTTARTAGTTGGABA - - - - - - - ACBAATA
CA GGAACACTAGEAAACGTACTGATAATGCA = = = = = = = & &t @t @t &t @t &t @ fa @ d @ f & @ @t & e n e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e aeiaeaeaaaaaa o TTCAABTCGATECTTTRGT TABMTAGTTGGABA - - - - - - - ACBAATA
CA GGAACACTAGEAAACGTACTGATAATGCA = = = = = = = & %t m ot @t @ & @t @t @@ m @& @@ a @ @t @ e m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ee i ae i aeaaaaaa TTCAABTCGATECTTTRGT TABMTAGTTGGABA - - - - - - - ACBAATA

AIAAAITTIG

T - G T A T A G T A - - - - - - oo e e O 0/ -

CA GGAACACTAGEAAACGTACTGATAATGCA = = = = = = = = & % m @t @ e @t @t & & & @t @t d @ f & @t @ e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ee i aeaeaaaaaa TTCAABTCGATEBCTTTIGTTARTAGTTGGABA - - - - - - - ACBAATA
CA GGAACACTAGEAAACGTACTGATAATGCA = = = = = = = & %t m ot @t @ & @t @t @@ m @& @@ a @ @t @ e m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ee i ae i aeaaaaaa TTCAA TCGATICTTTIGTTAITAGTTGGA ------- ACIAATA
CA GGAACACTAGEAAACGTACTGATAATGCA = = = = = = = m % e @t @& @ & @ d @& & & & e @@ d & f e @ f e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ae i eeeaaaaaaa
CABGATCIMBGGAACACTAGAAACGTACTGATAATGCA - = = = = = = = % & m %t @t &t @t @t ot & @t &t @@t @@ m @@ m & e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ee e aeaaaaoa TTCAABTCRATERT TTRGTTARTAGTTGGABA- - - - - - - ACBAATA
CABGATCIMBGGAACACTABMAAACGTACTGATAATGCA - = = = = = = = % & m % m @t e & @& & @t & @t @@t @t @@t & @t @@ m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ee i eeaeaaaaoa TTCAAITCGATI!TTTIGTTAITAGTTGGAI ------- ACIAATA
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d uf.bed g 1.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa s
size: 10413bp; fragments: 306130; full length: 0 (>=9371.7bp)
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y 364.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.
size: 10875bp; fragments: 300806; full length: 0 (>=9787.5bp)
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size: 1416bp; fragments: 60113; full length: 26 (>=1274.4bp)

TE: rnd_1 family 364
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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sensus before TEtrimmer (bp)
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