Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5072 1
TTGEE~ TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGAT TTTAACGTGTAAG - - = - = - = - = - - & oo ottt oo f ottt ottt ot oo

-------- ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACIIGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCIGTATA
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - -~ - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
GATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATBCACAGAGTTGACCTGTCCCGATCRGTATATHE- - - - - - - - - - -
GATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - -~ - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCMGTATA
GAAAAT ATATAC GAICIGGICA—ITIA-CTGTGTATAGGATTITAACGTGTAAG ---------- CTTACACGTTAAAATCITATACACAGAGTTGACCTGTCCCGAT GTATET
AlARAT GATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - -~ - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCMGTATAT
AAALAA TTGC ATCTCAAATACTTC CGAACTTACC------ ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - -~ - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
- - - -AAAT ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - -~ - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGITGACCT|TCCCGATCGGTATAT

ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - -~ - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT

AIATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATATCEEGHIENCE  CHENTE Tl - - - - - - - - - -
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - -~ - - CTTACACGTTAAAATC.A.CAIAIA-AICIG --------------
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA|NCGCHTEENT TN Trrerrl - - - - - ---- -
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- - - -AAATAT TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - == - = = - = - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATARM- - - - - - - G TEREICH - CHE - BETTTE - - - - - - -
GAAAAT TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - - = - == - = - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA A
AAAATTCA - - -TCATTAATTTTTT TTARAGATARE A - - - - - - ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - = = = = = = = = - CTTACACGTTJAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA ABMARTE- - --------T----cam e o

————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT -----
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG:- - - == - = - - s s o e o e e o o e e o e e o o e o o e o o e o e o o e o oo o o e oo m e o m - - - [l - - - - - - - - = m - - m o e o oo e o oo o e o e o o m oo oo oo m oo o - o -
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTHAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAIE NG | G G AN ANS - - - - - - - ---T--------------

—————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG——————————CTTACACGTTIAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT e I I I R
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTAT - =-=-=-=-=-=-=---

————————————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG--=-=-=------ CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATARGIRGEN - - - - - - - - ---------=---=-=------
——————————————————— TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG-=--=------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
————————————————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT -- - - e I I I R
—————————————————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTIAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTITGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG —————————— CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT

ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTHTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=------ CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATATY SIS - - - - - - - - - - ---------------
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT G | G B A T, - - - - ---- - -
—————————————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA--=--=-=-=---- R
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=---~--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAEEIEEN - - - -G TG T AN T - - - ------ -
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATIGGATTTTAACGTGTAAG —————————— CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATATEEGER - - - - -
———————————— TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
—————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG——————————CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCIATCGGTATAT
———————————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG——————————CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATIT
ATATACAGATCIGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG —————————— CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTITAT ——————————————
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=---=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATATIES - - - -G TR TH- - - - - - - -GG - - - - -
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACITGTAAG —————————— CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=---=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT S - - - - - - -ETEERRARARTHEA NI - 1 - - - - -
ATITACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG —————————— CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=------ CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG--=-=-=---=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAICGTGTAAG —————————— CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG--=-=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATE TS - - - - - - - - - - - ---------------
ABATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT G- - - - - - - -------- -
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=-=-=-=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - - - - = = = = = = s s o s o o e o m e o o e o o o e o mm o o e o o e o o o o o m o o e o o o e o o m o o e o m m o o o o m m o oo o o m e o o o oo e o e oo oo o o oo o m oo oo o m o - o - o -
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - - - - = - = = - = s s o s o e o o e e o e e o o e o o e o o o o m e o o o o o e o oo o o e o mm o o e o m e o o o o m e o e o o m o o o o o m e o e m o o s o m o oo o - o m oo m oo - - o -
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG-=--=-=---=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACICTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG —————————— CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACIGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG —————————— CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=-=--- CITACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ABATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=-=-=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=---~-=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=------ CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - - - - = - = = - = s s o m o e e o m e o o e o o o e o e m o o o e o o e o o o o o e o o o o o o e o o m o o e o o m o o e o m e o o o o m e o o m o o m e o o m o oo m o oo o m o oo oo m o - o - o -
ABATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=-=-=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=-=----- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG-=--=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTIAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
—————————————————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
————————————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATET
AAAAAT TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=---~-=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCIGTATA
GIA AT ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=---=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
GAAIAT TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
GIAAAT ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
- - - -AAAAET ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
- ---AA@T ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
-AAIA ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=------ CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
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AAAAAT

- - - -AAAAAT ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG--=-=-=---=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGG--TAT
--- AAAAIT ——————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=------ CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
AAAAATIERGERA AN - - - - - - - - - - ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT

----GAATATGR-------------- TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
——————————————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=------ CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCIGTAT i
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=------ CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=------ CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATET
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=-=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT

————————————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - - - == - = = - = s o m s e o e o o e e o o e o o e o o e o o o o m e o o o o o e o oo o o e o o m o o e o m e o o o o o m o o o o m e o o o oo o o m o o m o o oo o m o - mm oo m o oo - o -
——————————————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA--=---=-=---
----AAAAATER----JIE N - - - - - - --------------- TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
-GAIAA‘— -GIFTAGT TAGTAA - - - - ----------- ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=---- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
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d uf.bed g 1.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa s

divergence to consensus (%)

size: 5072bp; fragments: 13187; full length: 200 (>=4564.8bp)
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y 993.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.
size: 5372bp; fragments: 12587; full length: 178 (>=4834.8bp)
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divergence to consensus (%)

TE: rnd_1 family 993

size: 3128bp; fragments: 8655; full length: 273 (>=2815.2bp)
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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)

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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