Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 2359 1
_TITACAGIGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA ---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACICTGTATA

——————————————— ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA----------TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTAT - -=-=-=-==-==----
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCC-CCCTGTATA
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA----=-=--=--- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTAT - -=-=-==-=-=-=---
TATACAIGGTGGGCCACTGAAIACTTACAITGGITATAATTTTTAAACCAA —————————— TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTAT
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCIA —————————— TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACICTGTATA
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA----=-=--=- - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTAT

> > > O > > O >

B TGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATATTTTTAAACCAA- - -« - - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTAT
BEEE . A CAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA- - -« - - - - - - TGGTTTAAGAATTATAGHEBATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATATCEOMTTACTA GHAT- - - - - - - - - -BETAGAAAT - - - - -BAT- - - - - - - -
---------------- ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAAITTTTAAACCAA------- - - -TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA e
----------- -TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAAITTTTAAACCAA— ---------TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA e -
--------------- ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA----------TGGTTTAAGAATTATJGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA Cee - e -

TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACITACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA —————————— TGGTTTAAGAATTATAGCCATTITAAGTTTTIAGTGGCCCACCCTGTATA ———————————
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATAR-----------
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAAITTTTAAACCAA —————————— TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATASEEIIEEENN - - - - -
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCITGTATA —————
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAAAATTATAGCCATIGTAAITTTTCAGTGICCCACCCTGTATA —————

ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGITAIAATTTTTAAACCAA —————————— TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATAINERGGEENNG [ T TAT - ------- - -
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTITTAAACCAA —————————— TGGTITAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA —————

—————————— TATACAGERGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA----------TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA e I ------
TATACAGIGTGGGCCACTGAAAACTTACIATGGCTATAATTTTIAAACCAA —————————— TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA IR - - - - -
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA----=-=--=-=-- TGGTTTAAGAATTATAICCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCC——CCIGTATA ———————————————

TBTACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - = = - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATHEERRIEECES - - - - -
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - = = - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA NN - - - - - - - .
TATACAGGGTGGGCCACTIAIAAITIA-TGGCTATAATTTTTAAACCAA ---------- .GITTAAAAATTATAICCATTGTAAGTITTCAGTGGCCIACCCTGTATA -----------------
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATJGCTATAATTTTTAAACCAA- - - - - - - - - - TGGTTTAAAAATTATAGCCARBTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATATETEATATAT ™17 7AGTETCTARAGTGTAARATATE- - - - -
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACIAA ---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAITTTT-T-CCAICIEITA ------
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - - - - - - - BGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCRGTATATCHEATATEH - - - - -
TATAlJAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATETTTAAACCAA- - -« - -~ - - TGGTTTAAAAATTATAGICATTGTAAGTTTTCAGTJGCCCACCCTGTATA- - - - - - - - oo - -
ATACEIGGTGGGACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA- - - - - - - - - - TGGTTTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATANIEEGEE - - - - -
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - = = - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATANEEITEEIG - - TAT- - - ------ -
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - - - - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
TATACAGGGTJGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA- - - - - - - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAJJGTTTTCAGTGGCCCACCTGTAA
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - = = - - - - TGGTTTAAGAATTATAGBCATTGTAAGTTTTCAGTGCCCACCCTGTATAGH - - AGTAGH - - - - -
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - = = - - - - TGGTTTAAGAATTA*TTGT.GTT-GTGG ------------------
------------------------------- TATACAGIGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTAJAATTTTTAAACRAA- - - - - - - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA e -
_TATAIAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAAIGGCTATAATTTTTAAACCAA ---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCITTITAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - - - - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATARTEEEIERE - - - - TA- - - - - - - - - - -
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - - - - - - - TGGTTTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACHCTGTATARMGEEGEHN - - - - -
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - - - - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - = = - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - = = - - - - TGGTTTAAGAATTATAJCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
TATACA.GTIGGICACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA ---------- TGGTTTAAGAATTATAGCIATTGTAAGTTTTCAGTGGCICICCCTGTATA
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - = = - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
TATACAJGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTJTTAAACCAA- - - - - - - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATANGRENEEREE - - - - -

> > > O > > > 0O >»r > > 0> 0> > > > > >

> > > > > > > > > > 0O 0 > > > >

TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTICAATGGCTATAA TTTTAIACCAA —————————— TGGTTTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATGTATGGCAGALC - - - - - TGAGTAAATTTATAGAACTT TATEGAAG T - - - - -
TATAIAGGGTGIGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAA TTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAA-----=----- TITAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA ———————————————
TAIACAGGITGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA —————————— TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATAGEININREENN - - - - -

TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATANEGEEERGERN - - - - -
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGICTATAATITTTAAACIAA —————————— TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATAEGERERRENNGEN - - - - -
TATACAGGGTGGGCCACTGIAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA —————————— TGGTTTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATAN---------=-=------

O > 0O O 6N >
4 4 4 0 34 4 - < -

TATACAGGGTGGGCCAMTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA- - - - - - - -~ - THGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATHTATTTTICAGTIG- - - - -GGGACGGTTTTGEGCGEAGTAGTAATAT - - - - - - - -
TIT.AGGGTGGGCCI!TGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA —————————— TIGTTTAAGAATTATAGCCATTGIAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA —————————————————— T
TATACAGGGTIGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA —————————— TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA G C
TAIACAGGITGGGCCACTGAAAA—TTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA —————————— TGG-TTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATAGE IR - - - - - G C
ATACAGGGTIGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA —————————— TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTIAGTGGCCCACCCTGTATA ——————————————— A C
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - = - = - - - - = - - - - AAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTAT -=-=-=-=-=-=----- A T
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACA--GGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCICACCCTGTATA ————— A T
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAICIAA —————————— TGGTTTAAAAAITATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTAT G T
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA- - - - - - - -~ - TGGTTTAAGAATTATAGCCAT ----- - TITTCAGTGGCCCACCCTGTAT ————— A T
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA- - - - - - - -~ - TGGTTTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTG === === === ====-=-=--- AGGAACAACACG - - - - -
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA- - - - - - - -~ - TGGTTTAAGAATTATAGCCAT--TAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATGAIAITEIGAGA - - - - -
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAA————TIAACCAA —————————— TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATAIRIGIARIGAR T TAT---------- A
TATACAGGGTGGGCCEBCTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA- - - - - - - -~ - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGIAAGTTTTCAGTGGCCIACCCTGTATA ————— A

------- e A

AACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAIiTTTTCAGTGGCCC -CCCTGTATARNIEENIENNGS (W AT - ---------
A

------------------ TATACAGGGTGGGCCACTGAAACT TBCAATGGCTATAATTTTTAAACCAA- - - - - - - - - -TGGTTTAAAAATTATAGCCATTGTAATTTTCAGTGGCCACCCTGTATA- - - - - - - - - -

-------------------------------------------------------------------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA A e e -
-------------------------------- BraTAATBTTTAAACHA - - ------ - -TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTTA .
-------------------- TR AGGGTGGGCCICTGAAAICTTACAATGGCTATAATTTTTIAAI!A— e —TIGTTTAAGAATTATAGCCATTGIAAG—TTTCAGTGGCCCACCCTGTATA e e
TA ACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTICAATGGCTATAATTTTTAAACCAA ---------- TGGTTTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTITCAGTGGCCCA-TITAT -----
------ TATACAGGGTGGGCCARTGAAAACTTACAATGGCT - - -ATTTTTAAACCAA= - - - -« -« - -TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGT TTTCAGTGGCCACCCTGTAT - - -« -« -« - - oo e e
ATAIAIG_ACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTIAAACCAA ---------- TGGTTTAAAAATTATAICCATTGTAAGTTTTIAGTGGCCCACCCTGTAT -----
- TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTAI— - - —.TATIATTITT ------ A-cmmmm oo - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGICCACCCTGTATA --------------
A TATACAGGGTGIGCCAITGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA ---------- TGGTTTAAGAATTATAGCIRATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATATTRRTEGTTG - - - - - AGEATGTAGGTGG A AGGHA 1CACGT T 1T - - - - -
------------------- TATACAGGGTGEGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA----------TGGTTTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCATGGCCCACCCTGTATAB- - ------------
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - - - = = - - - - TGGTTTAAGAATTATAGICATT.AAGTTTIChA --------------
TA-A-GGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTITTAAACCAA ---------- TGGTTTAAGAATTAIAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA

TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - = = = = = = - - THGTRTAAGAAT - - e ARRBAGETAG - - - - - - - - - - ------e-e-e-e-e-e-e-a-e-o
---------- ATACAGGGTGGGCCACTGAAAAITTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA----------TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA Ceee - e
------------------------------------------------------------ TGGTTTAAGABTTATAGCCATTGTAATTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA e
THTACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTJTTAAACCAA- - - - - - - - - - TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATAGHRTEERE - - - - - -
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTA-AATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - = = = = = = - - TGGTTTAAAAATTATAGCCATT-AAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTARANSEENSEEIN - - - - -
TATACAGGGTGGJCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA- - - - - - - - - - TIGTTTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTPACCCTGTATA -----

> > 0O > > > > > > >

TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA---------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTEGCCCACCCTGTATA
ATACAGIGTGGGCCACTGAAIACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA ———————————— GITTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA

>

ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - - = = = = = = = - TGGTTTAAGAATTATAGCCIIT TGTAAGT TTTCAGTGGCCCACCCTGTATATEERIENTT - - - - -
----------------------------- TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - ---------TGGTTTAAGAATTATAGIMATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAAITTACAATGGCTATAATITTTAAACCAA ---------- TGGTTTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAITGGCCCACCCTIT ------------------------

D TGGTTTAAGAATTATGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA NSNS - - - - -
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACIITACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA - = = = = = = = - - TGT TTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA
TATACAGGGTGGICCACTGAAAAI!TACAATGGCTATAATTTTTAAACCAA ---------- TGGTTTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCARCCTHRTETETAATTETACA - - - - -
TATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTTAATTTTTAAACCAA- - - - - - - - - - B
ATACAGGGTGGGCCACTGAAAACTTACAATGGCTATAATTTTTARACCAA- - - - - - --- TI!!TTAAAAATTATAGCCATTGTAAGTTTTIAGTGGCCCICCCTGTITA -----
------------------------------------------------------------ TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCCCACCCTGTATA e
------------------------------------------------------------- TGGTTTAAGAATTATAGCCATTGTAAGTTTTCAGTGGCIHCACCCTGTAT ==« - cmcmmm e oo

O O 60 X>» > > > > >
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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 2359 bp

size: 2359bp; fragments: 3530; full length: 41 (>=2123.1bp)
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/ 3946.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl After TEtrimmer Extended plOt Blue lines are boundaries

size: 2659bp; fragments: 3531; full length: 0 (>=2393.1bp)
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divergence to consensus (%)

TE: rnd_5 family 3946

size: 2347bp; fragments: 3595; full length: 40 (>=2112.3bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs
B PFAM domains

ORF2

ORF4

ORF1 ORF3

) ¢

DUF4817
)

HTH Tnp Tc3 2

)

0 500 1000 1500 2000



[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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

/ / /
/
/ 7/ /
2000
/
/
1500
p /
, /
/
/
1000
/
/
500 4 é/ / Y p
/4
/
/
d %
/7 y
/
/ 7 /
0 | | | |
0 500 1000 1500 2000

TE consensus after TEtrimmer (bp)




