Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5892 1
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAIAATCICAACGTGCAT ---------- AAGTATTTTATIGTGA TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT

ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - - ---- -~ - - AAGTATTTTATCGTGAT TTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCGCAARGTG- - ----------- AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAATAT
ATABTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - - - - - - - - - AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA
----------- ATAITGTCAAG-ATA— e e e e e e e e e e e e e e e e e e e -AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA
TATTITIAIG ----- A = o m m 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 e e e m e e n e e e e e e e m e e e e m e m e m e e e m e m e m e m e m e m e e e e m e e ek e e e e e e e e e e oo oo
TATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - - ---- -~ - - AAGTATTTTATCGGARITTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACARTATIETIE™ A
AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT - - === m == mmmmm = -
BAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATIMATENN - - - - - -
AAGTATTTTATCGTGATTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
AAGTATTTTATCGTGAT TTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
AAGTATTTTATCGTGATTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
AAGTATTTTATCGTGATTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
AAGTATTTTATCGTGARTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACARTAT
AAGTATTTTATCGTGARMTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA - - - - - - - -
AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA - - - - - - - -
AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA - - - - - - - -
AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
BAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACARTAT
ATATTGTCAAGTGTATATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACHTAACCGCHACGTGCAT- -~ -~ -~ --- AAGTATTTTATCGTGATTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAAJGTGCAT - - - -~ -~ - - - AAGTATTTTATCGTGATTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT -~ ---- -~ - - AAGTATTTTATCGTGATTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - - - - - - == - - AAGTATTTTATCGTGATTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
----- GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT- -~ -~ -----AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACARTA .
ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - - ---- -~ - - AAGTATTTTATCGTGATTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
----- TA T GT CAAGT GTAT G - - - o c e e et AAGTATTTTATCGTGAGTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA .
ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - - ---- -~ - - AAGTATTTTATCGTGATTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - - - - - - == - - AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - - - - - - == - - AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAIEMT - - - - TA------- - -
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - - - - - - - - - AAGTATTTTATCGTGARTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATARTE TG - TAT---------
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - - ---- -~ - - AAGTATTTTATCGTGAT TTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT -~ ---- -~ - - AAGTATTTTATCGTGARTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAIE T - - - - - - - -
------------------------------------------------------------ BrcTATTTTATCGTGA TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAITAT -
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GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - = = = == = = - - AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACABTATEH- - - - - - - - - - ----- - -
------------------------------------------------------------ AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT .

———————————————————————————————————————————————————————————— AAGTATTTTATCGTGARTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT ---=-=--=-=-~-- AAGTATTTTATCGTGA TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAITAT
ATATTGTCAAGTGTATATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACEBTAACCGCAACGTGCAT - -=-=-===-=--- AAGTATTTTATCGTGABTTTAAAT - -TGGACCCACGGAATCCGTAACAATATEEANERS - - - - - - AAGCAGE TG TAGAAAAGA - - - - - - - - - -
ATATTGTCAAGTGTATATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACITAACCGCAACGTGCAT —————————— AAGTATTTTATCGTGA TTTAAITAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT —————— A ! —————
ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - -=-=-=-=-=-=--- AAGTATTTTATCGTGART TTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATHEIEE - - - - - - ! ——————
——————————— TATTGTCAAGTGTATG- - === === - - s s e e e e e e e o e e e e e o e e e e e e e e e o m e m e oo e o - - - - - - - AAGTATTTTATCGTGARTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT H -- - -
ATAITGTCAAG ————— GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGIGCAT —————————— AAGTATTTTATCGTGAGTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA A

TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACARTAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATIEATEE - - - - - -

TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATIREAREEET - - - - - -

TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAMTATIR TR ---- - - -

TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATI- - - -----------
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATIRTIEEN - - - - - -

TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACARTAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATIEANEETATATT - - - - - -
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA - - === = - TA-mmmmmmmmm e o
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATERAINENG - - - - - -
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATE- - ---- - - -

TTTIAATAGTGGACCCICGGAITCCGTAACAATA ------
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATIRE TERER - - - - - -
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACARTAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACARTAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACA

TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACANTA
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACARTAT

>
>

ATATTGTCAAGTGTATATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACHTAACCGCAACGTGCAT - - - -« -« - - - AAGTATTTATCGTGA
TATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCGCAAAGTAAAT - - - - - - - - - AAGTATTTTATCGTGA
ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - - ---- -~ - - AAGTATTTTATCGTGA
ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - - ---- -~ - - AAGTATTTTATCGTGA
ATATTGTCAAGTGTATA - - = = = = mmm e e e e e e e e e e e e e e e e o e AACCICAACGTG-=T-=--n---- AAGTATTTTATCGTGA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - - ---- -~ - - AAGTATTTTATCGTGA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - - ---- -~ - - AAGTATTTTATCGTGA
GTGTATTACTGGTTGCATAACHGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTACAT - - - - - -« - - - AAGTATTTTATCGTGA
ATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - - ---- -~ - - AAGTATTTTATCGTGA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATIIGCAAAGTAAAT - - - - - - - - - - AAGTATTTTATCGTGA
ATATTGTCAAGTGTATATGTATTACTGGJTGCATAACTGCATTGGCCTACHTAACCGCAACGTGCAT - - - - - - - - - - AAGTATTTTATCGTGA
ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - - - - - - == - - AAGTATTTTATCGTGA
ATATTGTCAAGTGTATATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACHTAACCGCHACGTGCAT- -~ -~ -~ --- AAGTATTTTATCGTGA
ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - - - - - - - - - AAGTATTTTATCGTGA
----------- TATTGTCAAGTGTATG - = = = = = = = = = == = = e m e e e e e e e e e e mmmmmmmeemeemeeeee e -AAGTATTTTATCGTGA
ATATTGTCAAGTGTATATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACHTAACCGCAACGTGCAT- -~ -« -~ - - - AAGTATTTTATCGTGA
AAGTATTTTATCGTG
IAGTITTTTITCGTGA
ATATTGTCAAG- - - - -GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT === == - = - - - AAGTATTTTATCGTGA
------- ATATTGTCAAG-----GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT----------AAGTATTTTATCGTGA
AAGTATTTTATCGTGA
AAGTATTTTATCGTGA
AAGTATTTTATCGTGA
AAGTATTTTATCGTGA
AAGTATTTTATCGTGA
AAGTATTTTATCGTGA
AAGTATTTTATCGTGA
AAGTATTTTATCGTGA
ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - - - - - - == - - AAGTATTTTATCGTGA
------- ATATTGTCAAG- - - - -GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT----------AAGTTTTTATCGTGA
ATAJJTGTCAAGTGTATATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACHTAACCGCAACGTGCAT - - - - - - - - - - AAGTATTTTATCGTGA
----------- ATATTGTCAAG-----GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT----------AAGTATTTTATCGTGA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - - - - - - == - - AAGTATTTTATCGTGA
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GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - -=-=-=--=-=--- AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
ATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACITAACCGCAACGTGCAT —————————— AAGTATTTTATCGTGARTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - -=-=-=-=-=-=--- AAGTATTTTATCITGA TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT

———————————————————————————————————————————————————————————— AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT

GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - -=-=-=-=-=-=--- AAGTATTTTATCGTGARTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
ATGTATTICTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTAC TAACCGCAACGTGCAI —————————— AAGTATTTTATCGTGARTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAMRTAT
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTIC AAACCGCAACGTG--T-=-=-=-==-=---- AAGTATTTTATCGTGABTTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACARTATH S T - - - - - -

GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGC--ACATAACCGCAACGTGCAT - -=-=-=-=-=-=--- AAGTATTTTATCGTGA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCACAAAGTAAAT - --=-=-=-=-=--- AAGTATTTTATCGTGA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT - -=-=-=-=-=-=--- AAGTATTTTATCGTGA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCAT - - TG.ACATAACCGCAACGTGCAT —————————— AAGTATTTTATCGTGA
ATATTGTCAAG- - - - - GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT --=-=-=-=-=-=--- AAGTATTTTATCGTGA
TATTGTCAAGTGTATATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACITAACCGCIACGTGCAT —————————— AAGTATTTTATCGTGA
TATTGTCAAGTGTATG:- - - - - - s cm e e e e et e et e m et e o ettt e e e c e m s e s s e s mmmme e m AAGTATTTTATCGTGA
ATATTGTCAAGTGTATATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACITAACCGCAACGTGCAT —————————— AAGTATTTTATCGTGA

TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATEEATETE- - - - - -
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAITAT ..............

TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACANTAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACATATIRE THRENG - - - - - -
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAITAT ------

TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATREANEEE - - - - - -
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAIRRE THRREH - - - - - -
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACABGTATEET - - - - - - - - - -
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT
TTTAAATAGTGGACCCACIGAATCCGTAACAITAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACARTAT
TTTAAATAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA

ATGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACBTAACCGCAACGTGCAT === === === - AAGTATTTTATCGTGA
------------------------------------------------------------ AAGTATTTTATCGTGA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT === === == - AAGTATTTTATCGTGA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATTGGCCTACATAACCGCAACGTGCAT === === === - AAGTATTTTATCGTGA
------------------------------------------------------------ AAGTATTTTATCGTGA
------------------------------------------------------------ AAGTATTTTATCGTGA
GTGTATTACTGGTTGCATAACTGCATACTGCTAAAAAATCGCAARJGTGCAT - - - - - -~ - - - AAJTATTTTATCGTGA
------------------------------------------------------------- AAGTATTTTATCGTGA

> > > > > 0O 60 60 > > >
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] uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se

divergence to consensus (%)

size: 5892bp; fragments: 17678; full length: 0 (>=5302.8bp)
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/ 504.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i After TEtrimmer Extended plOt Blue lines are boundaries

size: 6197bp; fragments: 17280; full length: 0 (>=5577.3bp)
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divergence to consensus (%)
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size: 285bp; fragments: 2340; full length: 0 (>=256.5bp)

TE: Itr_1 family 504
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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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nsus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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