Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5143
ACT -TIT-CAAITTAAA-G-— “AA - —IA ------- IAAAATAT TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTIT
--------------------------------------- TGTTTI—TAAAATIT I TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTAT
-CT - - -AT TRTTTTTTRARATAT - - - ATTEGAATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - -« -« - - - - - TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTANA
- —AAAT! - GTTTITTAGIGTAIA—TA— - - -TATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - - - - -~ - - - - TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA

————————— GTATCCTCGTCCAAATAGATAT----------TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA
AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - --=-=-=----- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTAIA
AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT ---=-=-=----- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA
TATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT --=-=-=--=-=--- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA
AATTATATTTCGTATICTCGTCCAAATAGATAT —————————— TCCTACAGGTAAGTCGTITGTTCTTATAAITATA
AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT ---=-=-=----- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA
TATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT --=-=-=---=--- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA
AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT ---=-=-=----- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTA
AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - --=-=-=----- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA
AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - --=-=-=--=--- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA
AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - --=-=-=----- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA

TATTAT-TAAAGTAT - - - - -
TABTAT- - ca oo
TATTTTTTAAIATAT -----
TAIT.TTAAAATAT -----

TAATTIA

TI ITAA

———TTAAIGTITATTTTTTAAAG ATAGTAB- - -BATTATATTTCGTATCCTGTCCAAATAGATAT - -« -« - - - - - TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATANGENGH - - - - - - - - - - A
TA-TBAA- - - - - GTTAT—IAGAAIATAGI ----- TATTATATTTCGTATCCT!ITCCAAATAGATAT ---------- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA A
--------------------- IGTITGITTT—TAGAATAT———————IAATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT——————————TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTAIA - A
--------------------------- TA- - -BAATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT ----------TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTAT - - == - === mmm e e = - e e - A
CAATIAAIATITGITAITIAAAATATAGTAT———AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT ---------- TCCTACAGGTAAGTIGTTTGTTCTTATAATTA A A

TA--TAA- - === TAAAA- - - - - TA----AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT = === = = - - - TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAAT
ATTATATTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - - - - - - - - - - TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATANERIEIEE - - - - - - - - ABART TR CHT ®-----------
AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATABATAT -« -v-v-w - TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA -AAAATT
TATTATATTTCGTATCCTCG- CCAAATAGATAT - = = == = = - - - TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATATTTTACACGG, - - - - TAAARTIRAT ARAA 2 ATCTCTATATEGATC TAT TCAAAR- - - - - - - - - - - -
---------------------------------------------------------------- AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT----------TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA e e e e e e e e e e e e e e e e
---------- GTATAMMAATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT ----------TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA T--AATERAAATE TREATGTATTCT - - - - - - - - - - - oo
TAT---[---@TATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - =« -« -« - - - TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA - - —AATTTAAAH . I I
---------------------------------------- IAT TATTTT—TIAIATIE.T— - - -BAATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - - - - - - - - - —TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAAITITA
TTETTEAAATAR- - TATAJAATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - - - - - - - - - - TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA
----------- |

AATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - --=-=-=----- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA
TATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT --=-=-=-=-=-=--- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTAT - --=-=--=-=---==-=-=---

---------------------------------------------------------------- TATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATAT - - - - - - ----TCCT-CAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTATA|TCENN

TAB- - -- - -BAATTATATTTCGTATCCTCOTCCAAATAGATAT - = - & - - - o - c oo oL Lo LoLoLoLilioooL-loooo...
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTAT e
-------------------------------------------------------------------- ATTATATTTCGTAICCTCGTCCAAATAGATAT - - --------TCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATATA TAAAATTTAA
------ CGCH AT G rAG----AATATTETTAT- - - TTAABABE TATTTTTTAAAARETAGTATTBEAAT TATATTTCOTABCCTCGTCCAAATAGATAT - = - = - = - & - & - s -t e ot ot L L L L L L L Lo oooo.oo._._-.-.-.-.
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size: 5143bp; fragments: 3200; full length: 0 (>=4628.7bp)
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size: 5447bp; fragments: 3198; full length: 0 (>=4902.3bp)
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divergence to consensus (%)

TE: rnd_5 family 1152

size: 3983bp; fragments: 1199; full length: 11 (>=3584.7bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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