Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 719
------------------- TAACAGATTTATTTAGTTAAAACTTTAATGAATTAAGIETAAATTAATIAAC - ---------AAAAGCTATTAACGAATAAAATGIGTAAACTTGACCAAJAAGGTATAAGGITAGCCTTAATTGTABBCABEE ™™ TGEACCGliTAR- - AJATTGTACC
TBACAGATTTATTTAGTTAAGACTTTAATGAAT TAAGAI T AA AT TAATGAAC - - - - & - & o o e o o b e o b et ot e o ottt ot et e o et e e f et e ettt ettt e e m e e e f e e f ot e oo e e oo e i o memammaoemaa o
------------------------------ TTAAGATTIRAATTAATGAAC- - - - - - - - - -[AAAGCTATTAACGAATAAAATGGRETAABCTTGACCAATAAGGTA- - - - -[BTAGCHTTAATTGGTABECAGETINE C AR AGT /HG A HGH -G~ TBcTACE
TAACAGATTTATTTAGT TRAAACTTTAATGAATTAAGATTAAAT TBATOBAC- - - - - - - - - - - oo oo oo oo
TAACAGATTTATTTAGTTAAAACTTTAATGAATTFATTAAATT!ITGA Com o m m o m e e e e e e e e e e GCT@T - - TBcG
TAACAGATTTETTTAGTTAAGACTTTAATGAAT TBAGARTAAAT TAATGAC - - - - = - = - s m s m e et TAGCCTTAATTGGTA TACCGHMT A
TAACAGITTI!TTTAGTTAAAAITTTAATGAAITAAIATTAAATTAAIGAAC ------------------------------------------------------------ TAGCC|TAATTGGTA TACIGITA

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAGCCTTAATTGTA TACCGITARMABA TRcTACC
TACCGEMTARTE- - --------
TlTc T ABARTRATA 1

------------------------------------------------------------ TAGCCTTAATTGGTA
AACHE-CEETCEEERT - - - - - - - TR G T8 A AAGATTTATTTAGT TAAGACTTTAATGAAT TAAGAI T AA AT TAATGAAC - = = = 5 & & ot o ettt et et et ot &t f ot f e f e &t f e &t &t f e &t f ot m e @ ot f ot @t ot &t m ot ot e f it mf it m i em i e mmdmmemm e me e

T- -

T- -@AAC BAArGCTARTAACGAATAAAATGGGTAABCTTGATCAATAARGTAT - - - -BTGllccTTARBTGGTABNCABEBR T TTc@TACCCl AR - -lTTeTACC
A----- TATACT TTCATT TGA TT TTE- - - - -G TTETGAA - - - TR TGAA - - - - = = - = & & o o o o oo o o o o o o o o oo oo o o o o oo oo e e e e b e e e e e e oo oo ] - ABAGT cC
8 TTTRT TEGRCRG T ARTTAGG T T T
----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TRTCETATAACAT A-ommmmm o -
TT8- - TCARATACTGETT €A T BA-8r A - TAACABATTTATTTAGTTAAAACTTTAATGAARBTAAGA - TAAT TAATGAC - - - - - - - - - - - m oo m oo oo
------------------------- ABT A- TAACAGATTTATTTATTAAAACTTTAATGAATTAAATTAAATTAATAAC TAGCCTTAATTGGTABBCA- - -TTT Cee -
-------------------------- ART A - TAABAGATTTATTTAGTTAAGHCTJTAATGAATTAAGATTAAATTAATGAAC TCRBCTTRGT TARTT T
------------------------------------- TH-C-GATTTATTTAlTTAAAACTTTAATGAATTAGATTAAATTAATAAC TAGCCTTAANTGGTABBCABEBE T T TG - --TTGTACC
------------------------------------------- TA-«-rocee - AAARTTTAATGAATBAAGATTAAATTAATGAAC TGcCTTAATTGGTARGCA AlATTGTACC
--------------------------------------------- TAACAGATTTAT|JTAGTTAAAACTTTAATGAATTAAGATTAAATTAATGAAR TGGCCTTAA - TG[iA

ST S e e e
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CA

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ TeT----- TA
TGGTCTEATTGGTA

A
------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAGCCTTAATTGGTAGHICA

ATTGTHCC
TITGT T
ATTGTHICC

TAICT ............................................

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAGCT.AATTIGTA ATTGTACC
THACAGATTTATTTAGAAAACTTTAATGAATTAAGATTAAATAATGAAC - - - - - - - - - AAAAGCTATTAAMGAARAA - - - - - - - - AACTTGATCAATAAGGTATAGGEITGGCCTTAATTGGTA ABTGTANC
T - - - s e m e e CTTTABTGAATTAAGARTAAATTAATGAAR- - - ----- - - AAAAGCEATTAACPAATAAAATGGGTAAACTTGAJCAATAAGGIATAAGRITAGCCT- - TTGGT TTHT
THACAGATTTATTTGTTAAAACTTTAATJAATTAAGATTAAAT - AATGAIC- - - - - - - - - - AAAAGCTATTAACGAATAARIIBGGGTAAACTTGACIAATAAGGATAAGGTAGTCTTAATTGGTA AGT
AACAGATTTATTTAGTTAAAACTTAATGAATTAAGAT TAAAT AATGAAC - - - - - e ... oo - TCCTEATTATABGTTT----------
T ACAGATTTATTTIGTTAAAACTTTAATIAATTAAGATTAAAT—AATGAIC ---------- AAAAGCTATTAACGAATAA-GGGTAAACTTGACIAATAAGGIATAAGG TAGTCTTAATTGGTA TAT TA
TARCAGATTTATTTAG- TAAGACT@TAATGAATTAAGAT TAAABBAATIIAAC - - - - v e TcGecTTAATGGTA TACCGHEMTA GTACC
TAACAGATTTATTTAlTIAAAACTTAATGAATTAAATTABATTAATGAAC - - - - - - - - - AAAARICTATTAACAATAAAATJGGTAAACTTGACCAATAAGGTATAAGGITAGCCTTAATTGGTA TACCARMTA

TACCA

TIACAGATTIATTTAGITAAAAITTTAATGAATTAAGATTAAATTIATGAAC
CA CTTG TAR- - ABATTG
TTTGRTET - Al T AR ARART

TAACAGATTTATTTAGTTAAGACTTTAATGAATTAAGATTAAATTAATGAAC
ACT

TAGCCTTAATTGGTABECA TTTGETACCGHET A AIATTGTICC
TABCT - - CA TGHT- - - - - ACGT - - - - - --- - -

__________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________ TTTG ACCG ATTGTACC
____________ AGTTIAAAcITTAATGAATTAAGATTAAATTAATGAA—————————----------------------------"""""""'"""“““““"""' TTTCRTATCG TITITACC
_________________________________ AGAITAAATTAATGAAC TCG@TACCG ATTGTACC

- - —IATTTATTTAG - TAAAACTTTAATGAATT.GATTAAATTAAT.AC

______________________________ TACCGHET A ATTGTACC
.................................................................................................................... TAC A TTG.CT
______________________________ TACCGHEMT A ATTGTACC
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1.bed_fm_1.bed 0 0 n.bed g_1.bed fm 2.bed 0 0 bcln.fa_aln.fa After TEtrimmer 719 bp

size: 719bp; fragments: 39; full length: 1 (>=647.1bp)
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TE: rnd_5 family 8605

size: 541bp; fragments: 46; full length: 2 (>=486.9bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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