Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5133
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGH|CTCCCCCTTTTATARTARA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATAM- -ATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTAA-A
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA - - - = - - mm oo m o= -
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AATCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCC - AAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTATARTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATABTANGEE- - - - - - - - -
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTABATA- - - - - - - - o - - - - -
------------------------------------------------------------ AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATANG THA - ---------
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATAMAT
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTATARTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTA- - - - - - - - - - - -
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC - - ------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTR
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATANTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTAT‘AA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA- - ------- -BAT--------
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATAMTA-TA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARM- - - - AGARBATHT- - - - - -
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATANAA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAA - - - - - - - - - AATTAAGGCTCCCCCTTATARAT
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AATCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA------ABAABATIT - - - - - - - - - - - o oo
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATABTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATANAA
TABGEBATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTCH - - - - - - - - - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTATARAA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA- - - - - -
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATAMTA
TGTAAGAJTTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTT---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTATARET
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATAMAA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAITAGGCTGACAACTCCTTC - - - - - - - - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATANAA
TGTAAGAJJTTATTTAAATATAGCGCC-AAAACTAGGCTGACAACTCCTTCH - - - - -« - - - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATABTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - WAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARMT
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAITACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTT
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARAT
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATART - -AT -
------------------------------------------------------------ AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC--------- - AABTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA -« - - c s mmmm e e m oo
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC---------- AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARNTT
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCJAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTH
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAJJGCTGACAACTCCTTC
TGTAAGAATTATTTAAATATAGCGCCAAAAACTAGGCTGACAACTCCTTC AA-ATTTTIAITGTA— - TAIAAIAAIAAT
AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTA
AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATAMTA
AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATARTA
AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATA- - - - -
AAGTCATTTTTATTGTAAATA.ATAAAAITIAIGGCTCCCCCTTTTATA
AAGTCATTTTTATTGTAAATACAATAAAAATTAAGGCTCCCCCTTTTATABATHATARAINA THEARTEE T ACERNCCHET T A THETHECEHT . - - - - -
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36 fastab.bed ufbed g Lbed fm Lbed 0 0 bcinfa anfa clfa After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 5433bp; fragments: 350; full length: 44 (>=4889.7bp)
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TE: Itr 1 family 436 Before TEtrimmer 4797 bp

size: 4797bp; fragments: 139; full length: 50 (>=4317.3bp)
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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)

Dotplot

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