Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 2269

TrCITG'A‘AFTA TTGI ------------------------------------------------------------------------------------- AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGTIAATTTAITAAT A
THGCATGIRRAAABMABAATGEBATTCATCGGACTACCAAAGAGTAATCATGACGACCATAGACCATATCTCTGTTTATAATAATTTGAAGCACAATAAAAA - - - - - - - - - - AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAAARIRRT - - - - TTATTTATT AT
---------------------------- AGACTACTIGATAGEBARACATG - - - -« e e e ... AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGTTTA-TTATTTATT ACT
ABGT AT CGAAR - - - - - e e AAACGGCTGTTATTTTATGTACTATCTAAAAGTTAATAAAGTTTATTTATTTATT AT
ATTT------ CCATC------=--- AAAC - - - - s e AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGT - - - -TTATTTATT ART
ATTCATCGGACTACCAAAGAGTAATCATGACGACCATAGACCATATCTCTGTTTATAATAATTTGAAGCACAATAAAAA - - - - - - = - - - AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGT - - - -TTATTTATT - - - - - ART
ATTC - m - mmm o mmm e e e e e e e oo s ACGACCATAGACCATATCTCTGTTTATAATAATTTGAAGCACAATAAAAA - - - - - - - - - - AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGT - - - -TTATTTAT - - - - - - - ART
ABGCATC- - - ---- AAATARAATCATGACGACCATAGACCATATCTCTGTTTATAATAATTTGAAGCACAATAAAAA - - - - - - - - - - AAACGGCTGTTA-TTTATGTACTAATCTAAAAGTTAAAAARN- - - -BTABTAATTIAT T ART
ATTCATCGGACTACCAAAGAGTAATCAT-GCAACGATAGACCATATCTCTGTTTATAATAATTTGAAGCACAATAAAAA - - - - - - = - - - AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGT - - - - TTATTARTT-- -T AT
AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGT - - - -TTATTTATT---- - - - ACT

AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGTTTA—TTATTAGI

AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGT ----TTATTTATTET - - - - -
AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGT ----TTATTTATTHRT - —-T
AAACGGCTGTIATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGT————TTATTTAT ———————— T
AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTIAAAGTTAATAAAGT————TTATTTATT ——————

AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGTTTAATTA TTITT TGTATGTEATTGGT T - - - - - -
AAACGGCTGTTATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGTTAATHRTARTAATTER-AT
AAACGGCTGTIATTTTATGTACTAATCTAAAAGTTAATAAAGTTTAT TATTTATTHERTGT




Start crop Point End crnp Point
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2d_fm_1.bed 0 0 n.bed g 1.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.f
size: 2269bp; fragments: 211; full length: 22 (>=2042.1bp)
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ed g 2.bed fm 1bed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
size: 2758bp; fragments: 181; full length: 0 (>=2482.2bp)
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TE: rnd_5 family 1280

size: 1511bp; fragments: 175; full length: 31 (>=1359.9bp)
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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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