Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5826 1
A TIACTAC TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - --------- CATAGAACCACAACATTGGTEBGCAGTGGTGGTCAACA

A THACTAC TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT GCAGTGGTGGTCAACA.
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGTEGCAICGGTGGTCAACATAGAACIJACAACA
A THE-BTTATTER TR T TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGTEBGCAGTGGTGGTCAACABMGEBATCACA - - -
A-TI—ITTATTITITI TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT GCAGTGGTGGTCAACAIGIATCACA———
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGTEGCAICGGTGGTCAACATAGAACIJACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - = = - = = = m o m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o e -
----------------------------------------------------------------------------------------- CATAGAACCACAACATTGGT GCAICGGTGGTCAACITAGAAC———————
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - = - - CAT-AICACAACATTGGTLCAGCGGTGGTCAACATAGAACCACAAC— -----------
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - = = = = = = = o m o m e e e e o e & e o e @ e e e o e @ o e m e @ e o e @ e @ e @ e m e e e @ e m e e e e e @ e m e e m e e e e e e e e e e e e e e o
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATIAACTATA ---------- CATAGAAICACAACA.GGT CAITGGT.; -----------------
CAGCGGTGGEMAACAT - - - - = = = = = - - -

TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- CATAGAACCAIAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- CATAGAACCACAACATTGGTEGCAGCGGTGGTCAACATAGAACCACAACA

O O 60 6 > > 0 > >

QO > > O > >

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CATAGAAJJCACAACATTGGTEBGCAGTGGTGGTCAACARMGEBATCACA - - -
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - -« ----- CATHGAACCACAACABTGGTABCAR- - - - - - oo A
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - -« ---- - CAT CAGCGGTGGTCAACATAGAACCACAAC-GTEEl- - - ------ - -

ABICACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - = - - CATAGAAICACAACAIT ---------------------------------
CATAGAACCACAACATTGGT
CATAGAACCACAACAAIAIT
CATAGAACCACAACATTAGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGTBGCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGTBGCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - = - - CATAGAACCACAACATTGGTEGCAGCGGTGG - - === === === e mm e m o -
ATTA-T TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAACTATA- - - - - - - - - - CATAGAACCACAACATTGGTBGCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
ATTA-T TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATEBAACTATA - - - - - - = - - - CATAGAACCACAACATTGGTBGCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
---------------------- T-- - TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATEBAACTATA- - - - - - - - - - CAT|EAICACAACATTGGTIMCAGCGGTGGTCAACTAGAA- - - - - - - -
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGTEGCAICGGTGGTCAACATRGBATCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATllGT
CATAGAACCACAACATTGGT
CATAGAACCACAACATTGGT
CAT-A CACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAAMICACAACAARGHT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAACTATA - - - ------ CATIEABCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGTBGCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - = - - CATAGAACCACAACAATARM- - - - - - - - - - - oo e
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGTBIGCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGTBGCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATBAACTATA - - < -« s ettt oo
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - cATAGAAlcAacAACAAlGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATllGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAAlcACAACAABGHT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - CATAGAACCACAACATTGGT
--------------------------------------------------- GITITAITCATAIAITITTTAATT.TAACT.AAIAATATA-TITA— ~--------CATAGAACCACAACATTGGT

AAA ---- TITIATIA— TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- CATAGAACCACAACATTAE SES \M T TGG-------------------BT®@------
AAAAA AM------ AC- - - TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- CATAGAACCACAACArA T TE--------------=-->-@-“-=------
TAGTGGTAR TTACC G T - = - = = = = = ¢ = o m o ee oo -
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GCAGCGGTGGTCAACATAGAACCACAACA

> > > > >

> >

>

QO > > > > > > 0
>

> > > 0 0O P> 0O OGO O O
> > > > >R > > |
O 0O > 0060 > > 0

> > > O > >
QO > >

- - - -

GCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA

GCAICGGTG.CAACFGIA ________

CAGCGGTGGTCAACHTAGAA- - - - - - - -
GTAITGITIGT ------------------
CAGCGGTGGTCAACITAGAA --------
GCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
GCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
GCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
GCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
GCAGTGGTGGTCAACA - - = = = == = = = = - -
GCAICGGTGGTCAACATIGIATCACAACA
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[ > |

-4 4 - < -
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GCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA

> > > >

GCAGCGGTGGTCAACITAGAATCACAACA

AICIG. ....................

GCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA

GCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
GCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
GCAGCGGTGGTCAACATAGAATCACAACA
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CATAGAACCACAACA
CATAGAACCACAACATTABTABGABTTETGG- - - -~ - - oo BT - - - - -
CATAGAACCACAACAABAGTIETANEGEEGGT - - - - = = = = = = o = oo o o - -
CATAGAACCACAACA‘A T

CATAGAACCACAACAATGIT ___________________________________
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA- - - - - -~ -~ - CATAGAACCACAACATTGGTEBGCAMCG - - - - - - - - - f i e e e e e e e e oo -
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTITA ---------- CITAGAACCACAACAATAGT ___________________
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA- - -=-=--=- -~ - CATAGAACCACAACATTGGTEBGCAGTGGTGGTCAACA - = = = = = = = = = = = -
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA- - - - - - - - - - CATAGAACCACAACAANGGTE T AGcGGGGEE - - - - - - - - - - - - .. _.
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATIAACTATA ---------- CATAGAACCACAACAAIAIT ______________________________

Halia]

> > > > > > > > >

> > > > > >

—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CATHMGAACCACAACATTGGTEBGCAGTGGTGGTCAACATAGEA -----

—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CATIGAACCACAACATTGGT GCA CGGTGGTCAACATIG!I!A— ----
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- CATAGAAICACAACAA AlRT TI
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- CATAGAACCACAACA G G
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- CATAGAACCACAACAAT - == === = s s s s e e e e e e e e e o e o - m o - - - GEA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- CATAGAAICACAACAEIGIT GEA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- CATIGAACCACAACA TGGT ARA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTITA —————————— CITAGAACCACAACAATAGT A
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- CATAGAAICACAACA Ll R L L I IR R G
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA CATAGAACCACAACAA GGT.TAGCGGIGG- A
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATIAACTATA T- A
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA L G

TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA----------CATAGAACCACAACAE---------"--"--®---“>-“-“-@--@“------------------BMAGEGHEEEET TGN | AAARDEE/ B - - - - ---------
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATIAACTATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- CATAGAACCACAACA------ CEANGHENN- - - - ------------------
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- CATAGAACCACAACAITA CA GT.T ——————————————————
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size: 5826bp; fragments: 1497; full length: 17 (>=5243.4bp)
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divergence to consensus (%)

size: 6131bp; fragments: 1497; full length: 17 (>=5517.9bp)
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size: 928bp; fragments: 279; full length: 32 (>=835.2bp)
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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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