Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6546 1
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - --------- GGGTGAACATGTGTTTGATT -TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACANAGA TABGGAAAA - - - = - - = - - - oo o oo o oo e e i m e oo o -

-TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=-=---=---- GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAEE - TTAR- ----------=-=--==---=---- TA A--A
TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT —————————— GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAES - TABRTEIREAA - - - - - - TA AACAA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=-=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA --=--T AATATTTGTARGEANRGENNN/ AGWNT - - - - - - -

TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - --=-=--=---- GGGTGAACATGTITTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGICATCACA TA ATATTCGCA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTIAACATGTGTTTGATT—TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA ——————————————————
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATAT T TCAT TAAT = = = = = = = m o m e e o e e o o e e o e o o e e o o e o o e o o e o o o o e o oo o oo e m - o - - -

O 0O 4 4 4 0 0 4 0

TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGT TTGT TTAATAT T TCAT TAAT = = = = 5 & & s &t m ot e e & e f e f e & e f ot e f ot e d i e e f e dm e i mmemea e e

--------------------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCHAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
------ C TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT————————————————————————————————————————————————————————————
T TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - - - - GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
----- T TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCAC
T TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - == - - GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATC
C TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - == - = - - GGGTIAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAIM- -lAl- - ------- - - - - oo
T TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - - - - - GGGTHEAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAEES THAR BBA - - - - - - --------- - - - -
T TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - == - = = - = - - GGGTHAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAIM-T----------nmmem--
C TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - == - - - - - GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACANE -B " ECEEREGT - - - - - - -
THRETTEE------------CTTANEMAAA - - - - - - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - == - == - = - - GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAINE - - - - - - - - - - - ... ...
THRETTEE------------CTTAEMAAA - - - - - - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - = = - = - - GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAINE - - - - - - - - - - - .- .. ..
C TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - == - - == - - GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA AATETTTTA
--------------------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - - - - -GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCJCGTATTGGAATGAGACGACATCACA- - - - - AA-ATTTG- -
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - == - == - = - - GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAN- - --- -A - - - - - - - - - - - - - - - - -
------ TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - -----GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAJACGACATCACA -
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - = = - = - - GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAEMTTANTECEMAA - - - --- - -BGEBTIRE- - - - - -
- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - - - - - GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACANGE THABTHIRAA - - - - - - - -
- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATARTTCATTAAT - - - - - - - - - - GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACACEE THEN TCHEN. - - - - - - -
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - == - == - = - - TGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCAC < -« =« - = n oo mm e e
- -GTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - - - - - GGGTGAACATGTTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
IT-G.AC-C.TT.— - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - == - - - - GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
AABEA T TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGT TTGT TTAATAT T TCAT T TAAT = = = = = = = = = m m o m e e 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 o o -
TGTAGTGCGACCTGGTTACCIJAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - - - - - GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGCGACATCACA
---------------------------------------------- -TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - - - - -GGGTJAACATGTGTTTGATT - TTCCCGTATTGJAATGAGACGACATCACA
----------------------------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGATT-TTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

TAGABGATEE G TAGTGCGACCTGGTTACCCAACAAT TGTTTGTTTAATATTTCATTAAT = - - - & - c - e - et et ot et i i
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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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