Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 1574 1

----- ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA- - - - ---- - - AATTATTAAJAJJATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTA
TACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
ATACACTGETCCAAGAAATTAACGCACCACT TAATAAT TTCAGAAAAATA - - - = - - - oo s et
ATACACTGCTCCAAGAJATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAA- - - = - -« == -« - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTA
TACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - = - - - - AATTATTAAGAAAT TTORTA - - - - o e e
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATETGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTA
-------------------------------------------------- ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - ---------AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT -
TTTTHAA ABATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - = - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGEIET
I- —.AIATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA ---------- AATJATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
------------------- AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGJTAATTTCTTGGAGCAGTGTA -
AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCHGTIJTAT
AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
AARA TTTTTAA ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
--------- IA“TTITT— - ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA----------AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
AIA-A-AIAIA. ------------------------- TACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AATTATTAAAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTATIMTAAANTT - - T
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAIAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT TAAAITT——T
TACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - == - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTA----------- -/ TH TG T ATCCH T THCc B - - - - -
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT
AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTATHTA
--------- AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTATHTGAA
AATTATTAAGAAAT TTIRTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT - =« - o c o e o e oo oo
AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT[AGHEA
--------- AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTA - - -GA
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTATTGAA
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACI ITAATAATTTCAGAAAAATA - - -« -« - - - AATTATBAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTA - - - A
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT - - - == - - - - -
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTABTTTCTTGGAGCAGTGTATTAA
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTATIAAAA
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTA - - - AAA
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTATHTIEA
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTATHA- - - - - - -
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA - - - - - - - - - - AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAN- - - -A
ATACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATR- - -------- AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT - - AAA
A AIA-TITT-AA-T.TACACTGCTCCAAGAAATTAACGCACCACTTAATAATTTCAGAAAAATA ---------- AATTATTAAGAAATTTGTTAGTGGTGCGTTAATTTCTTGGAGCAGTGTAT - - m === m = mmmm e mm e m =
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d fm_1.bed 0 0 n.bed g 1.bed fm_2.bed 0 0 bcin.fa_alnfa cl.f After TEtrimmer 1574 bp
size: 1574bp; fragments: 111; full length: 69 (>=1416.6bp)
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d_uf.bed g 1.bed fm 1.bed 0 O n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 O b
size: 1874bp; fragments: 111; full length: 0 (>=1686.6bp)
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size: 976bp; fragments: 110; full length: 9 (>=878.4bp)

TE: rnd_5 family 492
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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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