Start crop Point End crop Point

MSA length = 2026

TT---- T-TITATATACAITGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC ---------- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATIT
TTTERTEAAT TETAARAATA - - - - - ATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC---------- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT
TR~ ---------------- BrAATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCCH - - -« - - - - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTABANAABIEEH - - - - - - - - - --- - - - - - - - - - -
T-TTTT - mmmmmmmmmmmmm e o ATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC--------- - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATETAT
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATEGTGATCAAAGAC TATAAA T TAGEGTCTAATGEG - - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTABATATGTGGTAATATTTTA T TACAATTAAACATE- - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATATTAAGTATCATATCA EETAAAA ATAGA - - - - - - - - -
TATATACAGTGTGACCCHCTCAAGACCGGGCACCCTCC GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATETAT

------------------- T TATIEACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC - ---------GTGCCCGGTCTTGEGTGGGTCACACTGTATATAT e -
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--------------- TRTATABACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT e
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATA
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAGEN- - -BTCHEEEE - -Brerem N - - - - - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT TEEETE BTl vl vl - - ------- - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATA - ccmccccccce------- ETCHEEEAE- - -- - --
BrccccGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATARAT - - - - - ----- - - - ANCHN- - - - ----
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACHRGTA TG ANGTRT - - - - - - - - - - -
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GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT

T TATATACAGTGTGACCCACTCAAGAICGGGCACCCTCC —————————— GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATAREA
————— T TAIATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC - - - - - —GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATAET
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT

> > > > > > P>

GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATGANNERE - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATANA TEREGTGI T EE T T TG AT - - - - - - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATALA ________________________________

i TATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTAIATAT -----
TATITACAGTGTGACCCACTCAAGACIGGGCACCCTCC ---------- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATGT
ATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC-=-=-=-=-=----- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATAIA ........................................
TRTATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC-=-======--- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATATIR TR BIETE T TATETEEATeA - - - - -------

----- ATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCAICCTCC——————————GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATA e
ATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC-=======--- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATGA
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATA-c-c-cccccee-------ANSTENAE-------
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTAIA CCGTAAA- - - - - - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATAMGT
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATIBTGAT - - - - - -ATCAA - - AACTCTTAGTTAGA T - - -GGAA TGTTGCC - --------
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATATIRNGTEERTE T ETETE T TATETEE A TEA - - - --------
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATGTTTTCTCTGARACTG T TGACAGA AAGALACGARAGAAA - - - - - o oo oo oo
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATA.T ___________________
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATATECIECHCEEETEN - - A\ CCENTCCEN /Gl - - - - - - -

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

GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAATRATTEAE GTCGGE T TETGTAATEAT - - - - - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT ATEA- - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACT -TATATGTATGGAATT TTTGGCE - TTTTAAGTGTTTE- - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATGT ATATTTG- - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATITA ________________
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATATCTA- - - - - -TCAA - - - \ATTCGTAAAETA,BA - - - - - - - - - - - - - . ACAGGGTTA- - - - - - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATATRIETEETE BTl ATl A, - - ---------
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATFT

[ > |

GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATETATHE- - - - - - - - - - - - - - - o oo e e e e oo -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATATI TR i Al - - - - -- - - - --
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT TR TR ™ 7 AT A~ - - - --------
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATGA
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTARGTATARA- - - - - - - - - - - - - ACGGAAAGGAATT - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATATIREE - - T EECEEET T A\ THEEGET - - - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATT
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT
T TATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC-----=-- - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACICTGTATATAT
ABTATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC-----=-- - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT
ABBATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC-----=-- - - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT
TATATETACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCCH -« - - - - - - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATGA
---------------- THA TATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATG
--------------- ATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC---=-------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTAJATAT
ATATACAGTGTGACCIJACTCAAGACCGGGCACCCTCC- - - - - - - - - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATG
T TAIETAIAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC ---------- GTGICCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTAT TAT

> > > > > >
> > > > > > > >
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------------------- ATIITACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATANAA
TATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC--------- - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATHETGT
--------------- TRTATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATHT
ITATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC ---------- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATANAT
TATA-ACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC---=------- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATHET
---------- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATHA
THTETATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC- - - -« - - - - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATA
TBTATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC-----=-- - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT
----- TRTATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTJAGTGGGTCACACTGTATATAA
----------- TBTACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATHT e
TAJBTACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC--------- - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATG
------------------- AJATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATRETA
------- TATACAGTGTGACHCACTCAAGACCGGGCACCCTCC----=------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATT - .
TATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC- === === - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATACCAAAG- - - - - - - - - - -TTGAGAARCCGETT - - - - -
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT
GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAARBGREIEG T[EERET "B ATRCEE N - - - - -
T—TTTTTA_A.TITATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGIGCACCCTCC ---------- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATGA -ATATGAAATTARA- - - - - - -
2 S e ABATACAGTGTGECCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC- === - - - - - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAAM- - - - - - - - - - - - - - -

------------------ ABATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT
----------------------------------- TARATACAGTGTGACCCAJTCAAGACCGGGCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTGAJTGGGTCACACTGTATATGT -
---------------- - - -MTATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT
----------------------------------- THTATTACAGTGTGACCCACTCAAGACCG-GCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATARAT e e e
ABBATATACAGTGTGACCCACTAAGACCGGGCACCCTCC- - - -« -~ - - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATA
AJATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC- -~ === - - - - GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAAM- - - - - - - - - - - - - - -
TA----- ATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC---------- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATETAT
TA.TITATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC ---------- GTGCCCGITCTTGAGTGGGTCACACTGTATATA
------ ATAJACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC- -~ ------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACAC- - - - - - -

---------- I: TATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC----------GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAT e -
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TATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCAICCTCC —————————— GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATA--------GHERTIEE - - - - ARG A G - - - - - - -
TATEBTACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC-=-=-=-=-==-=-~-- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTAIATAA ———————————
TAI!TACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC —————————— GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATATAAES - - - - - ------- -
ATATACAGTGTGACCCACTCAAGACCGGGCACCCTCC-=-=-=-=-=-=-=-~-- GTGCCCGGTCTTGAGTGGGTCACACTGTATAIG

> > > > > >

----- TAAWT-TTTTT







ed uf.bed g 1l.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa aln.fa_cl.fa_gs.fa ce.fa_ After TEtrimmer 2026 bp

size: 2026bp; fragments: 695; full length: 176 (>=1823.4bp)
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14044 fasta.b.bed _uf.bed g 1l.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa _aln.fa c
size: 2327bp; fragments: 695; full length: 0 (>=2094.3bp)
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divergence to consensus (%)

TE: rnd_5 family 14044

size: 1993bp; fragments: 695; full length: 177 (>=1793.7bp)
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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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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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