Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6040
-------------------------------- ABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - --------TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATTIT
ATATRCETTTEARAAAGAACGETCGEATCGGTGTAGATA - - - - - - - - - - ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATAT T TAATAT TAAT - - - = & & - = o o o o o e o o e o e o e d o f o o o f o o m o f o d m o f m o d o o o d e d o f o o d o e e e e e e e e e e oo -
AGAIMT TAAAAT - - TIATITATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« - - - - - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACATATHTRA - - - TTfTAT- - T
TAIRRT ARGTA---------- ATABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« -« -« -« - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATET T
ACA T ABETBAAAT - - - - - - - - ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - = - - = = - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATEAMA - - - TTATAT--T TTAAAMACAA - -GATREATTRATGT----------- - -
TTGTT ABBTA------------ ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - = - - - = - - - - T-CCTA-ATIA.CAIAIA -------------------------------- T AAAAAA
ATARRT ARMIT - AAATCTTAATA - AITGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACATATITIA-ATTTATR- - AT TTEGGGTEG - - - - - TATTHA - - -BATETETEEAAGHAAA
T AT - AAAT - - - - - - - - ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - = - - = = - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - - - - - ATTTATA- -ATA T GAATHTATT TRATHRCHTREAAABAAA
GTEAGTTETAGT- - - ATTAGE TATATTCT TA------------ ABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - -« -« - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATITT----------- T - - AAT AT TAGERATT T AAMIAAA
------------ ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT----------TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACABTAT A-ATTTABAT--TA T F A e e e e e e e e oo
---------- ITATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT— - —TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAITAT A-TTTTATA---TA T - —AITITAITIA.T-TIT.AIA— -
------------------------------- ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT----------TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT ABTEEEATET - - e e e e e e
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGIBGGTGTGACAA- - -« -« - v e e e - e e e e e e
ATTRATRATET TTGAALE- - - A A----AAAT - - - - --- - ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - = - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATIITA- - -7TT-----
IGIAITIAA‘— - —.ALAIA.CT ------ TTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - = - - == - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGIBGTGACA -« -« - - - v o e e e -
------------------------------------ AAAT- - - - - - - - AlITGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATARAATATTTATA- - - [JARA
------------------------------- ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - ---------TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAA- - - - - - - - - THTATATATA -
------------------- AAAJJCT - - - - - - ATTGTCAAGGTGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TGCCCCTAGTCATAARCCACAAAATGGGIGTGACAATATIARAT - - - - - - - - - - T T e
T THAAATCTABTATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« -« - - - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATIRTIA-ATTTA AFTA T
T TA----- - - TATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - = - - - = - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATIARETART TEEATAT T
ABRATATAAAG- - - - - - - - - - oo oo oo - - AAAT - - - - - - - - ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - = - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - - - - - TTTTABATTAT T AAGEAAA
T TABIE Bl T AATATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« -« - - - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGG.GTGACAATATIAET ---------- T
A TA- - m e oo e - ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - = - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATIR TN - - -TT T
ATTTTAAAAA- - - TACA TATTEGTA- - - - - - - - - - TAATATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - - - - - - - TT T
T ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - = - - - = - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT TT
A ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - = - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATEAMA S THTEEAAGEAAA
ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - = - - - = - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATIRTIA-ATTTATATTATA - - -THTATARA GTHlC AABAAA
TATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - = - - - = - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - - - - = m = - o e = oo = - - -AT TTTTIA.A‘T AArBAR
AATIA ArAAT -------- ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - = - - - = - - - - TGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATITT-- - - - ATAT- - TEEAB TR ABAABMA - - - - - - - - - - - o
ATA.TIT.T.AAAI— - - TIAHA T —AAATCTTAATA—AITGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT --------------------------------------------------------------------------------------------------------------
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size: 6040bp; fragments: 1426; full length: 5 (>=5436bp)
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size: 6344bp; fragments: 1410; full length: 5 (>=5709.6bp)
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TE: Itr_1 family 1030

size: 1278bp; fragments: 252; full length: 57 (>=1150.2bp)
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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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onsensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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