Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6212 1

TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAARAGG- - - - - - --- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
-------------- GTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
A---TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
------------------------------------------ TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
AAAJ TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
------ TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAAJAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - = - - = - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACAIERE -TlT-------------------
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - == - - - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACAIBEGIRGET - - - - - - - - - -~ - -~ - -~ - -
--------------------------------------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG----------ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA -
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACAREEIRIERT - - - - - - -
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - == - - - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACAINEEE - - - - - - - - - - - - - - -
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - - -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - - -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - - -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - - -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAAAGG- - - - - - --- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAAMAGG- - - - - - - - - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAAIAGG ---------- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAAAGG- - - - - - - --- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~ -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
AAAAIBTGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG- - - - - - - - - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
--------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG----------ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - = - - = - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGT TACAAC - = = = = = = = = = = m m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - -~ - - ACTAGTATACAACCAAABGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ - -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAAMAGG- - - - - - - - - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAARAGG - - - - - - - - - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAARAGG - - - - - - - - - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTJCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TICGmTTIT A - —IA TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~ -~ - - - ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
THTARA T

- 4 4 -4 4 4 - -

> > > > >

> > > > > > > >

TETT TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACAKG IR - - - - ---------------
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAAIAGG —————————— ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
———————————————————————————————————————————————————————————— ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
————————————————————————————————————————————————————— TGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG=----------ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCAITAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGIAACAGG —————————— ACTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTIATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG

> > > > > > > >
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size: 6212bp; fragments: 421; full length: 95 (>=5590.8bp)
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size: 5713bp; fragments: 368; full length: 1 (>=5141.7bp)

TE: Itr_1 family 671
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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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