Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 15057 1
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTAATATTTCAGGTTAAAACTATGTTGGATGTTCCTTCTTGCAAGAATTT
e e e e P N Y - [ .
e e e e P N 1 - [l . e
- TTETTTRTTATABTEA - - - AAGERE - AARG T TTAT TBAT AT ATIAT AT T - - -« - oo oo oo t oo oo oooooooooo.-
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTAATATTTCAGGTTAAAACTATGTTIIGGTGTTCCTTCTTGCAAGAATTT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTAATATTTCAGGTTAAAACTATGTTGGATGTTCCTTCTTGCAAGAATTT
I——TTTTTTTATAACAATATAAA GAAAATTTATTABT ABABGAT T T T A - - - oo oo e TTAATATJTCAGGTTAAAACTATGTTGGATGTTJCTTCTTGCAAGAATTT
CTTTT-----m == - - AA- -C ——AAATATATIATTATATAAI ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
CTTT@TTTT-TAATAACATABATAA ATTTATTATTCTATATTACTITTTAGTCTTTAATTTTATTAAATTTAAAAAATTTTTTTGAAAAATATTAT ---------- G A BAGTTRAAGT TAAA- - -« o e e
ctrrrTcTCTARMTAACHC AATIAAA ABTTATTATTCTGTGATTTTA- =« c-c-a-n - TRARTAAAT TBAABAAART TTT T TAAAAATAT TAT - -« - oo e ot
C--TTTTTCIJ@AAATAATACAAATAAAAAATTT T TGATATGTAARTTAATTAAATCGTTAATTTTITTARATTTARAAARTIBT TTTGAAAAATRTAT - - - - - - - - - - TTAATATTTCAGGTTAAAACTATGTTGGATGTTCCTTCTTGCAAGAATTT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTAATATTTCAAGTTAAAACTATGTTGGATGTTCCTTCTT-=----=---
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTAATAGTTCAGGTTAAAACTATGTTGGGTGTTCCTTCTTGCAAGAATTT
CTTTTTTTTTATAACAACACAAGTA- - AAATTTAATATTATATAATTTTATTAAATCTTTAATTTTATTAAATTTAAAAAATTTTTTTGAAAAATATTAT - === - - - TTAATATTTCAGGTTAAAACTATGTTGGATGTTCCTTCTTGCAAGAATTT
CTTTTTCTTT-TARTAA- -« ------- ATTTATTATTATARATTTT- - TTAAATGTTTAATTTTATAART TTRAAAAATTTTTTTGAAAAARATTRT - - - - - - - - - - TTAATATTTCAGGTTAAAACTATGTTGGATGTTCCTTCTTGCAAGAATTT
CTTTTTTTTTATAACAACACAAGTA - -BAATTTAATATTATATAATTTTATTAAATCTTTAATTTTATTAAATTTAAAAAAT TTTTTTGAAIAATAT TAT - - -« - oo oottt

---------- ATBATAACECATABAAAAAGTATAATGTIA - - - AATTCA - - - - -« oo o f ot oL LLoooooooooo.
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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: 15057bp; fragments: 46156; full length: 0 (>=13551.3bp)

divergence to consensus (%)
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)ed g 2.bed fm_1.bed 0 0 n.bed g 1.bed fm 2.bed O O bcin.fa
size: 15627bp; fragments: 47528; full length: 0 (>=14064.3bp)

divergence to consensus (%)
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divergence to consensus (%)

TE: rnd_5 family 4738
size: 2443bp; fragments: 374, full length: 1 (>=2198.7bp)
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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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