Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 15517

GATGACTTTGAAGGTTATCATAAGTGTTATCTTGTTACTTAAACTAA- - - - - - - - - TTAGHTTTAAGTAAcAAGETAACACTTATGATAACCTTCAAAGTCATCIJCAIBAAJCAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA- - - == - - - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - - - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
- - -GCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACT TAAACCTAA - = = = = = = = & & o e m o e oo e o e oo e oo e oo e e e e e e o e oo oo oi oo i oo oo s CHAAG------ TTECETE T A ACETTEARA TABAGEE 7T TRAAAABHRAB
-ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - - - = - - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA- - - == - - - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
------------------------------------------------------------ TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
-ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - - - = - - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - - - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - - - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - - - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
------------------------------------------------------------ TTAGTTTAAGTAACCAAGATJACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTIMATCTTGRT TACT TAAACCTAA - = - = - = - o oo oo oo et CBGAGAAATCEGRAGCTET THATTABC- - - - - - - -
GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - - - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - - - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA

------------------------------------------------------------ TTAGITTTAAGTAAICAAGATAACACTTAITGATAACCTTCAAAGTCATCICA.AAICAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA

-ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - = - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
-ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - = - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - == - == - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGT TATCTTGGT TACT TAAACCTAA - - = = - = & o o oo e o e o e o e o et e o e e e e ettt e i e i e e e e oo Al AE BT T TTEATRARRARARAT- - AR TR T TTRAAAAACAA
- - -GACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - = - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
-ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTJATCTTGGTTACTTAAARCTAA- - - - - - - - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - == - == - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
-ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - = - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - == - = - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTJATCTTGGTTACTTAAANCTAA- - - - - - - - - - TTAGETTTAAGTAACCAAGATACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
----------------------------------- GTTACTTAAAICTAA----------TTAGITTTAAGTAACCAAGATIACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAICAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - == - == - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
----------- AGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA----------TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
- - --CCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - - - = - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
-ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - = - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
GATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - == - == - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
-ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - = - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
-ATGCCTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - == - = - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGGCATCGCAATAAACAATTAGTCTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA
- - -GACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATCTTGGTTACTTAAACCTAA - - - = = = = - - - TTAGGTTTAAGTAACCAAGATAACACTTAGTGATAACCTTCAAAGTCATCGCAATAAACAATTAGTTTTAATTAGCATATATAAACTGTTTCAAAAACAA

GATGACTTTGAAGGTTATCACTAAGTGTTATITTGITTACTTAAAICTAA

ABAATTERT TEAA TRARCARAT - - - - - - - - oo
------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATBACE T T B THCER TATABAAACBM- - ----------
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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
size: 15517bp; fragments: 1002; full length: 29 (>=13965.3bp)
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After TEtrimmer 15517 bp
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/ 7362.fasta.b.bed _uf.bed g 1l.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl
size: 15637bp; fragments: 1015; full length: 29 (>=14073.3bp)
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divergence to consensus (%)
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TE: rnd_5 family 7362

size: 5091bp; fragments: 781, full length: 7 (>=4581.9bp)
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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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