Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6670 1
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---------- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA

TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTT—AIGTAIT —————————— AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=-=--- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— AAATAAAITTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
————————— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ----------AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
ATAT----AAATT-T TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAIGTAAT —————————— AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TTG—AATTAAITTA— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TTA-AARTAAATTA - TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=-=--- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
—————— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ----------AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
—————————— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ----------AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
——————— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAI——————————AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
GAIATATTAA—T TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
AATA——TIAATT TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=-=--=---- AAATAAAATTTAIAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA TATIATTITAT
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA TTTTATTATTATATTTGATTAATAAATTAATAAAACATTA
——————————— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT——————————AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA e I I A
——TIT——TAATT TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAIATTATTTTCTTTTTAAGTAAT —————————— AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
——————————— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ----------AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA I L I R R I R G LI A S S
——————————————————— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT——————————AAATAAAITTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA I L I R R I R G LI A S S
AITATA—TAATT TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT --=-=---=---- AAA.AAATT—AAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA ————————————————————————————————
——————————— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT——————————AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA R I I I R I I
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAI —————————— AAATAAAITTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA ————————————
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=-=--=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAE----------------
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAAT.AATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
———————————————————————————————————————————————————————————— AAATIAAAITTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT —————————— AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=-=--- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA TT.T ATAATAIT-TTAATIGATT— —TAAAICIGT
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT —————————— AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA TAIAACAT A
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAITTITTTTCTTTTTAIGTAIT —————————— AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAEBRT TTTATTATABTAT - - - - - == - === - e oo m o oo - -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT —————————— AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAR- - - - - - === === = s s o e o e o o e e o o o o e oo o o m oo oo oo - o - - -
——————————————————————————————————————————————————————————————— AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAAT.AATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
——————————— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ----------AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA R
———————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=-=--=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
——————————— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT——————————AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTITGCACA
GATATG-TAATT TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
AATATG—TAAI— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT —————————— AAAIAAAITTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
—————— TIAAT— TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAI——————————AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT —————————— AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTT - AIGTAIT —————————— AAAT.AATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
AAATAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA
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i fm_1.bed 0 0_n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 0 belnfa ainfa clfa After TEtrimmer 6670 bp

size: 6670bp; fragments: 584; full length: 58 (>=6003bp)
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size: 6971bp; fragments: 584; full length: 56 (>=6273.9bp)
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TE: Itr_1 family 476
size: 5711bp; fragments: 146; full length: 61 (>=5139.9bp)
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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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