Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6544 1
T-TA— - - —TAIAAT—TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---------- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAEE- - - - -AT- - - - TIEGHEGINNNIEIEN/ GG ARG - - - - - ---------

——————— AAC—————————TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
AA———CTIAA———TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT —————————— AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA —IAAI——TA CTA ----
AAC-CTAAAAT-TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=-------- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
——————————— AG—TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TA----TAAAAT-TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=--=-=----- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCICGTATTGGAATGAGACGACATCACA
AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
AGGGTIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
AGGGTGAACATGTITTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGICATCACA
AGGGTIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCAC
—————————— AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATC
AGGGTIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA ————————————
AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAEA - - ---------
AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAA - - ---------

lﬁ —————————— AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAES - - - - - - - ITA ———————————————

> > > > > >

ABATCTGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT = === = = - - - AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAMBACAJTATTTAATA
AA- - -BGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - -« - - - - - - - AGGGTGAACATGTTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAR- - - - - - - TAACTAGCGATATTACCGGG A AAAATA - TTTAATGT - - - - -
AC--=nmnm-- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT === - == - = - - AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAJACGACATCACA A

TIA——CTAAIATTTGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTITTTAATATTTCATTAAT —————————— AGGGTIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
AAA- -CTBBAA- -CTGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=--=-=--~--- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA.
AﬁFﬁAC AAA- - -TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT--=-------- AIGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCAC —————————————————————
AGA

>

AT AAAAT - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGT TTAATAT T TCAT TAAT - = = = = = = = = m o m e m e e o 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
-------- G-TGTAGTGCGACCTGGTTACCIRAACAAT TGT TTGT TTAATAT TTCATTAAT - = - o« o s s st ottt oo oo
AAACACTAAABTCTGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - - - - AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

-------------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT
AAA - - = = == == - - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTCATTAAT
AA- -JJAAA - - CTGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT
AAA - —CTA. ------------------------------------------------ TTAAT
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT
AG-TGTAGTGCGACCTGGTTACCJAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
IAIA-C.ATITT_T-T-TA— - - —TAIA— - -TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - = - - - = = - - - AGGGTIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGIAATGAGACGACATCACA

----------- TA ACT -G8 T AATT
-CAAT-CTAAATA AT ARATATT -TET ATCAT
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] uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se

divergence to consensus (%)
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/_428.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i
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TE: Itr_1 family 428

size: 6253bp; fragments: 348; full length: 1 (>=5627.7bp)
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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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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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