Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 15539 1

---GCGATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTIATCTTGITTACTTAAAC ---------- TTTAAGTAAICAAGATIACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAICAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAITCTA
----- GATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTIATCTTGGTTACTTAAA --=--------TTTAAGTAACCAAGATHMACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
----------------------------------------- TTACTTAAAR----------TTTAAGTAACCAAGATHACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAARCAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA

GTGATGABGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATIT TGT TACT TAAAR - - - - - - - - s m e e e ATTEGTTTTRG T TARTACEEA TAAARTRTTTC--------- TCTA
------------------------------------------------------------- TTTAAGTAAJCAAGATAACACTTATGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAARTCTA

----- GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
ATTGCGATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC- - = = = = = = = - TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
------ ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
----- GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
-------- GCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC- - --- - - - - -TTTAAGTAI- e e e e e e e e e -IATTAITTTTAATIA-TATIT.AITITT-AA-ATITA

------------------------------------------------------------- TTTAAGTAACCAAGATIACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
------------------------------------------------------------- TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA

------ ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
----- GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
----- GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGT TACT TAAAC - = = = = = = = & & s e e o e o o e o o e o e e et e et e e e et e i e e e e e e mee e ma e e e e e e -CTTIATTA-TATIT.-ITITTICAAAAICIAATITI
------ ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTJATCTTGGTTACTTAAAR----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
----- GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
--------- CCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
------ ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
------ ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
----- GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
------ ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
ATTGCGATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC - - = - - - - - - - TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
------ ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
----- GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
----- GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
---------------- AGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
------ ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
------ ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
- - - -CGATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC------ - - - TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
ATTGCGATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC - - = - - - - - - - TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAICAATTAGTCTTAATTA- - - - - - - - - AACTGTTTCAAAAACAAATCTA
GTGATGAIGCCTTTGAAGG -TATCACTAAGTITTATITTGITTACTTAAAI ---------- TTTAAGTAAICAAIATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCICA.AAICAATTAGTTTTAATTAGCATATITAAACTGTTTCAAAAACAAITCTA
ATTGCGATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC - - = - - - - - - - TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
ATTGCGATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC - - = - - - = - - - TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
------------------------------------------------------------- TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
-------- GACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
-------- GACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAC----------TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA

ATTGCGATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAAI ---------- TTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAICAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAAATCTA
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divergence to consensus (%)

size: 15539bp; fragments: 994; full length: 29 (>=13985.1bp)
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divergence to consensus (%)

size: 15690bp; fragments: 1006; full length: 29 (>=14121bp)
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TE: rnd_5 family 3973
size: 5958bp; fragments: 598; full length: 0 (>=5362.2bp)
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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)
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