Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 769 1

ATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA----=-=-=---- CTCAAAAATGACAATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT
ATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA----=-=-=---- CTCAAAAATGACAATTTTGGACTTAACATAGTTTICTTCTAGGGTACAGATAT

ATERCATA
ATERCATA

ATR----------- ATAICIiTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAIAAAACGAAITTTTGAGA —————————— CTCAAAAATTACAATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT
AGR----------- ATGTCT TICCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA —————————— CTCAAAAATGACAATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATIT
—————————————————— TATA ATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAIAAC.EGTTTTGAGA— I CTCAAAAATGACAATTTTGGAC.AACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT
AATABATGTCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGARGTTTTGAGA---=----=--- CTCAAAAATTACAATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATIT
AATARATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA---=--=--=--- CTCAAAAATTACAATTTTGGACTTAACATAGTTTGITTCTAGGGTACAGATAT

T
T

AIGTCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA —————————— CTCAAAAATGACAATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGA

h

AAAIA AcllcTTA ATABATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA - - - = - = = = = - CTCAAAAATGACIATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGA ------------------------------- TT
---------------------------- AAGG TA- - --------- ATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA——————————CTIAAAAATGACAATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT TTATATHG ARTT-------.
IGIAITITA-T-AAITIT.GAAGA AT CAT-AATA A.TCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACIAAGTTTTGAGA ---------- CTCAAAAATGACAATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGA.T T-AAATHA ATTT-CIC.
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b.bed uf.bed g 3.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa ce. After TEtrimmer 769 b P

size: 769bp; fragments: 972; full length: 217 (>=692.1bp)
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[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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