Start crop Point

End crop Point

1 MSA length = 10180 1

TGTAACAJTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTARJGTTJAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC

------ TGTAACAGTCJAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
- -ATTA-T TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTATI—— --------------------------------------------------
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAJTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAJGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
----------- TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TA-ATTA TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TATATTA TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAJJTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC

> > > > > > > > P>

AATTAAAT
AATTAA- -

> > > > > > - >

> > > > > > > > > > > > > > > > > >

TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
AGTTAAACEEA TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
-ATTAAATESEA TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
———————— TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC

---------- ATTTAA—.TTTTTTTTTAAATIAAITTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
.................. TTTTTTTTTRAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
................... TTTTTTTTTWAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
................... TTTTTTTTTWAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
---------- ATTTAACATTTTTTTTTTAAATIAAITTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
.................. TTTTTTTTTIAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
.................. TTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
------------------ TTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA - = = = = = == = mmmmmmm e e e e e e o

---------- Tee e e == =TTTTTTTTTT AATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGICAA
.................. TTTTTTTTTRAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
---------- TTTI————TTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA

................... TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
---------- Teoee---TTTTTTTTTTAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
.................. TTTTTTTTTI!AITCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
---------- ATTTAACATTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
---------- ATTTAACATTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
................... TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
---------- ATTTAACA--TTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
---------- ATTTAACA-TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
---------- ATTTAACA-TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGJAAACGCGTGGCA
---------- ATTTAACATTTTTTTTTTAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
---------- ATTTAACA-TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
---------- ATTTAACA--TTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
---------- ATTTAACA-TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
---------- T-------TTTTTTTTTIAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
---------- T———————TTTTTTTTTIAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGG—————————
---------- ATTTAACATTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
---------- ATTTAACA--TTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
---------- ATTTAACA--TTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA - e
---------- ATTTAACATTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGJCAA- - - - - -
---------- ATTTAACA - —TTTTTTTTIAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA-C
---------- ATTTAACATTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
---------- ATTTAACA - —TTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA_
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size: 10180bp; fragments: 1071; full length: 8 (>=9162bp)
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/ 869.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.i
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TE: 11 family 869 Before TEtrimmer 3053 bp

size: 3053bp; fragments: 54; full length: 0 (>=2747.7bp)
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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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~consensus before TEtrimmer (bp)
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