Start crop Point End crop Point

MSA length = 6545 1
T-A-A-AITGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---------- GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
2 TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - == - = - - GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
A~ BBl B TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT -« -« - - - - - - GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

———————————————————————————————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
—————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCHAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCHBAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

—————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————GGGTIAACATGTGTTTGATTTT—CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTITTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGICATCACA
————————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————GGGTIAACATGTGTTTGATTTT—CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=-=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
——————————————————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCAC

————————————————————————————————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

A _GTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - = - = = = = = - - GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

A _GTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - === = - = = - - GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

T TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - = = = = = = = - GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCICGTATTGGAATGAGACGACATCACA

AGAAATTHGT- - -------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTITTTAATATTTCATTAAT ---------- GGGTIAACATGTGTTTGATTTT—CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

T TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - = = = = = = = - GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATC

T TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - = = = = = = = - GGGTIAACATGTGTTTGATTTT—CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

A TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - = = = = = = = - GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
GT/ AT -----TA TCCTTCCAAGTC CTC---------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCAT TAAT - - - - = = o = - - GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAIACGACATCACA A
A A-A-GITGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---------- GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA A
--------------------------------------------------- GTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————GGGTGAACATGTITTTGATTTT—CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA A
.T.T— —IA.A.T-A.AIA_T-A-AT.GITGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---------- IGGTGAACATGTGTTTGATTTT—CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA A
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GGGTGAACATGTGTTTGATTTT - CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA_GTIAT T G
T---AT G- GTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCAT TAAT - = = = - - = = - - GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCA - - - - - - - - AGTAATET A
GBTGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGT TTGT T TAATAT T TCAT TAAT = = - c & & o o o o e e e o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o - G
T--TARCTTT T TTTGGGGACATEE - - - - - - - - - = - - o oo oo oo 2 TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ------------------------------------------------------------ A
TIT G TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATAITTCATTAAT ---------- GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA G

T
C
CTG- - - ABTGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT = -« = = = = - - GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAGGIGHA - - - - - -MANBGC RN TR T TIlA - - - - - - - - - -------
THE - A A ABITGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGT T TAATAT TTCAT TAAT = = = = & & 5 &t m ot m ot @t &t &t f ot f ot f e m ot e mm e m i e mmdmmmm e o e e o s

GGGTGAACATGTGTTTGATTTT-CCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
GGGTIAACATGTGTTTGATTTT—CCCGTATTGIAATGAGACGACATCACA AAGTA
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2d_uf.bed g 1.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa After TEtrimmer 6545 bp

size: 6545bp; fragments: 572; full length: 39 (>=5890.5bp)
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486 fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm_1.bed 0 0 bcin.fa_alnfa cl.fa After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 6845bp; fragments: 570; full length: 38 (>=6160.5bp)
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TE: mnd_5. family 1486 Before TEtrimmer 5620 bp

size: 5620bp; fragments: 403; full length: 48 (>=5058bp)
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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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