Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 793 1

---------------------------------------- T T TCT AA - - - o c oo e
---------------------------------------- TIATTCTAA
CTGTTAACTATTTTTTAATTATAATIAATTTCAICAGCTATGTATTIEAA ---------- BT TAGCGATATCAAAGGIIGTGAIGTCATGGACGTTTAGTGGTTTAAA
--------------------------------------------------------------------- TATAATGAAT TTCARCBACTATGTATTCAA - - - - - - - o m e e
------------------ TTTAATAATTTAACAGCTATGTTTCTAA- - - - - - - - - -CTTTAGCGACCTATCAAAGGAGTGAC|TCATGGACGTTTAGTGGTTTAAA
---------- TETTTTAATTATAATGAAT TBEAACAGCTATGTATTCTAA - - = < -« o s s oo ottt oo
CTGTTAACTATTTTTTAATTATAATGAATT!IAACAGITATGTATTCTAA ---------- ClftTacCcGACHTATCARAGAGTGACGTCATGGACGTTTAGTGTTTAA
-------------------- ATAATIAATTTCAA AACTATGTATTCIAA————————————————————————————————————————————————————————————
CTGTIAACTATTTTTTAATTATAATGAATTTIAALA.AT -------------------------------------------------------------------
-THTTTAATTTTTTAATTATAATGAATTTCAACAGCTATG CTAA- < = - oo oo e mmm e e - ACCTATCAAAGGAGTGACGTCA- -GACGTTTAGTGGTTTAAA
---------------------------------------- —TITTTAIATTTTTTAATTATAATGAATTTCAACAGCTATGI ICTAA— f e et e -----ACCTATCAAAGGAGTGACGTCA--GACGTTTAGTGGTTTAAA
--------------------------------------------------------------------------- CTTTEACH- - - - - - - - AAGJJAGTGACGTCATGGACGTTTAGGGTTTAAA
--------------------------------------------------------------------------- CTTTAGCGACCTATCAAAGGAGTGACGTCATGAACGTTTAGTGGTTT[|A
oY Y < 1 < i 1
oY 1Y < 1 < i 1
------------------------------------------------------------ CTTTAGCGACCTATCAAAGGAGTGACGTCATGGACGTTTAGTGGTTTAAA
------------------------------------------------------------ CTTTAGCGACCTATCAAAGAGTJACGTCATGGACGTTTAGTJGTTTAAA
CTGTTAACTGTTTTTTAATTATAATGA TTTCAACAGCTATGTATT 17
CTGTTAACTGTTTTTTAATTATAATGAITTTCAACAGCTATGTATT 17
CTGTTAACTATTTTTTAAT TBAATGAATTTCAACAGCTII TG T AT TCTAA - -« - & o o oo b b b e b e e et e e e f e e et e e e e e i maeiee e
CTGTTAACTATTTTTTAATIIATAATGAATTTCAACAGC AT TAT T CTAA - -« = & o o o oo o o o o o e e e e e e e
CTGTTAACTATTTTTJAATTATAATGAATTTCAACAA TAT N ol -

G T TT BT - -
_________________ A H TA

G T TT G- -
_______________________________________________ _TGTITAITATTTTTTAATTATAATGAAITTIAACAGCTATGTATTITAI"""""CTTTAGCGICCTATCAAAGGAGTGAC [CATCCACGTTTAGTCGTTTAAA
______________________________________________________________________________________________________________ CTTIAGCGACCTATCAAAGGAGTGACG CATGGACGTTTAGTIGTTTIA
GTTT A

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CTTEBAGCGACCTATCAAAGGAGTGACGHCATGGACGTTTAGT
TRA--TT T AN- - - - ABAET - - N | AA- = cmmmm e ACGACCTATCAAAGGAGTGACGTCATGGACGIMTAGTGGTTTAAA
ITIA— —TT-T.AI— - - —-AIAIT— —.AT. ------------------------------------------------ AA- = mmmmm e ACGACCTATCAAAGGAGTGACGTCATGGACGITAGTGGTTTAAA
----------------------------------------------------------------------------------------------- TRBAA - - - - - o oo e e e e eiaaiaaoa
- - -TTAACTA TTTTTAITTATAATIAATTTCAACAGCTATGTATTI!AA ------------------------------------------------------------

----- TGTTAACTAT TTTTAATTATAATGAATTTCAACAGCTATITATTCTAA————————————————————————————————————————————————————————————

----- TGTTAACTATET T TTAATTATAATGAAT TTCAACAGC TAT T AT TCTAA « - = & 5 & ot f e e et e f e f e f e f e f e m ot e d it e f e i dmeeme o e ma o
----------------------------------------- TATGTATTCTAA- = -« = -« - - - TTTAGCGACITATCAAAIGAGTGACGTCATGAAIGTTTAGTG TTTAAA

----------------------------------------- TATGTATTCTAA--------- -MTTTAGCGACHTATCAAABGAGTGACGTCATGAAMGTTTAGTGIRT TTAAA
----------------- ATTATAAIGAATTTCIACAGITATGTATTITAA— e e T.GCGACCTATCAAAGGAGTGACGTCATGAACGTTTAGIG TTTAA
-------------------------------------- TATGTATTC = AA - © & & 5 o o o o o o e e e d e e e e e e e e e e e e e e e e ie e

> > > > > > > >

> > > o o o

TAATTATAATGAATTTCAACAMCTATGTAT TCTAA - - & = & - & o oo oo m o m o e o e o e e e e e ot f e m e o e e e e e e oo e oe oo oo oo e oo
CTGTTAACTGTT TTTAATTATAATGAATTTCIACAGCTITGTITT.AA ------------------------------------------------------------
---------- TTTTTTAATTITAATGAAT TTCAABAGCTATGTATTCTAA- - - - o oo s s sttt e oo
CTRBRTAACTATTTTTAATTATAATGAATTTCAACAGCTATGTAT - -« - = mxmmme oo CTTTAGHMACCTATCAAAGGAGTGACGTCATGAACGTTTANTETTTAAA
------------------------------------------------------------ clTTAG!IAlcTATCAAAGGAGTGACGTCATGGAlGTTTA!hF!------
————TTACTATTTTTTAATTAIAATIAATTTCAACAACTATGIATTITAA ------------------------------------------------------------

- - - - AAT

TTAAATC
ABTA- - - -

TAATTATAATGAATTTCAACAICTATGTATTCTAA ------------------------------------------------------------

- - -TTACTATTTTTTAATTARAATIAATTTCAACAACTATGIIAT TR TAA - « - & & o m o e o et et et e e et et et e f it d it e i e i e i e meemeema s
CTGTTAACTATTTTTTAATTATAATGAAT TTCAACAATATGTATTCTAA - - = - - - c - s ot e ottt ottt ot

ATTA CTGTTAACTATTTTTTAATTATAATGIRATTTCAACAGCTATGTATTCTA - - - - - - c s s ettt o e
Y - 1Y - S -

ATTA
ATIA

- - TTTGRTGTTTTTTRATTATAATGAATTTCAACAGCTATITABTCAA - - - - - o
------------- TTTAATTATAATGAATTTCAACAGCTABGIIA T TCTAA - - - - o oo e e e e
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1.bed fm _1.bed 0 O n.bed g 1.bed fm 2.bed O O bcIn.fa _aln.fa After TEtrimmer 793 bp

size: 793bp; fragments: 50; full length: 0 (>=713.7bp)
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size: 977bp; fragments: 61; full length: 4 (>=879.3bp)

TE: rnd_5 family 2745
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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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