Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7431 1
liAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGITCATCATATTTCGCT ---------- TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCET
-

CA

CATHAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT --=-=-=---=--- TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCARG
CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGITCATCATATTTCGCT —————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
ATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT --=-=-=-=-=---- TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCAIG
ATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCIGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT —————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTIATG
CATIAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT —————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
—————————————————————————————————————— CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT----------TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCAT

----- TIAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT - - - - - - - - - TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTATG
CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGJTCATCATATTTCGCT - - ------ TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT -------- - - TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCHTG

TGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT === ===~ - - - TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTI!TG

CATIAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT —————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCAT
—————— TGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT----------TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
—-CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT —————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
————————————————————————————————————————————————— TGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT----------TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
CITGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGITCATCATATTTCGCT —————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT --=-=-=--=---- TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
CAIGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT —————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTIATG
CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT -=-=-=-=--=-=--- TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCAIG
CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGITCATCATATTTCGCT —————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
CAIGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT —————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCAIG
CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGECT = = = = = = = = = = m o = s o e e o o o e o e o o e o m m o o o o m e o o o o o e o o o o o e o mm o o e o mm o o o o m e o o o o m e o o o oo m o e o oo o m oo m o oo oo m o - - m o -
CABGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT --=-=-=--=-=--- TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
CALAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT —————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
ATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT -=-=-=-=-=-=---- TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTIATG
CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT -=-=-=-=--=-=--- TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
CATIAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGITTCATCATATTTCGCT —————————— TAATCAATAAATATTATT—AAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCAIG
CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT --=-=-=-=-=-=--- TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG
CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT -=-=-=-=--=-=--- TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACT.T
CAIGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT
ATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT
CATGAGTTATGTCGTGACGCTACCCCAGAAGTGCTGGTTCATCATATTTCGCT
———————————————————————————————————————————————————————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGICCG - TCTAGTTATTTAAC-TG
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAATCAATAAATATTATTAAAACGAATTTGGCCGTTCTAGTTATTTAACTCATG

> » -4 >» -4 > - -
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] uf.bed g 2.bed fm 1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se

size: 7431bp; fragments: 878; full length: 20 (>=6687.9bp)
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/ 696.fasta.b.bed uf.bed g 2.bed fm 1.bed 0 O bcin.fa_aln.fa_cl.i

size: 7731bp; fragments: 879; full length: 17 (>=6957.9bp)
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divergence to consensus (%)

TE: Itr_1 family 696
size: 6215bp; fragments: 608; full length: 3 (>=5593.5bp)
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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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