Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6100 1
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA - - -------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA

TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA--=-=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGICCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA--=-=------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA

A---A

GEAATHET AA
GEGATHETT AA
AAATTTT GA

TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATTAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA--=-=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCAT--- - - TTACATTTGTAATATTAGTTTAGGA----=-=----- CACCCGAA---ACCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA

---G THTEETAAABCETT AAA
T--AA ABTIBRAAAAR - T AAARE T
--------------------------- TT GA T
TGTTATAATCCCGTCCTCAT - - - - - TTACATTTGTAATATTAGTTTAGGA - = = = = = = - = - CACCCGAA- - -ACCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA

B8 A AR A RA T
.- - T -mCT ACCAAT T
.- - T -TCATACAA T
------------ GTRT-------BTTAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA- - - - - - - - - -CACCCGAA- - -ACCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA

TGTTATAATCCCGTCCTCAT--- - - TTACATTTGTAATAT TAGT TTAGGA - - - - - = o c m - e e e o o o ot e oo o o o m e oo o oot e oo oo oo o m o oo oo o e oo oo o e o e oo e o e oo e o e oo e o e e e e e e e c s me e mmnmm e
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCAT--- - - TTAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA----=-=----- CACCCGAI———ACCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCAT--- - - TTAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA----=-=----- CACCCGAA---ACCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TTTT TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA----=-=-=-=--=-=--
TTTT TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATTACATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=------- CACCCGAA---ACCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACAEEAEE - - - - - -
———————————— TGTTATAATCCCGTCCTCAT-----TTAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA----------CACCCGAA---ACCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
TTT TGTTATAATCCCGTCCTCAT--- - - TTACATTTGTAATATTAGTTTAGGA----=-=----- CACCCGAA---ACCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
TTT TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATTACATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=------- CACCCGAA---ACCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA

AG TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA

GEBAGTTTA TIA ATT TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=----=--- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA

AR----------- AATHIRATT TGTTATAATCCCGTCCTCATTTTAATCAAATTTGTAATATTAGTTTAGGA---=------- CACCCGAAAAGACCCTCAACAAGTTGGCCCTTCTGAAGAGGACCACAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CACCCGAA---ACCCTCAACAAGTTGGCCCTACTGAACAGGACCACAACA
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d g Lbed fm Lbed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa : After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 6401bp; fragments: 1179; full length: 0 (>=5760.9bp)
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TE: It 1 famiy 538 Before TEtrimmer 7080 bp

size: 7080bp; fragments: 500; full length: 1 (>=6372bp)
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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)

Dotplot

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