Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6017 1
T------- AIAITGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT —————————— TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT

All- - - AAJAATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - I 0 1 0 ATA
AT-=---- AllTATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - -« -« - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACATAT
g------- ATABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« -« - -« - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATTAABGEAATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - -« - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT

A
g ATABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« -« -« -« - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT A
----------------- ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - —TTTATTATITICTAT-CCTA-ATIA.CAIA— R —— TN A

- -8 AATATTAGAGTGA - ABITGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - B TATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACARTAT G
--------------------- ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ----------TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACABTAT A
--------- ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ----------TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - - - - - - - G

------- BTATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - -------- -TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACARTAT TH- G
AATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT ST A

----------------- BIBG- - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGRGGTGTGACAATAT
--------- ETGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT— - - -BTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGORIBGTGACA - - - - - o e e e
ATTHBG- - - -ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - -« -« - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAA - - - - - - = - - - -
--------- ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ----------TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATTAGAGTAATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
---------- TAA- - - -ATATTGTCAAGGTGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - ----- - -TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAAICCACAAAATGGGJGTGACAATAT
ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - = - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - = - - - = - - - - B TATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATATGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« -« -« - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGJGTGACAATAT
ATAI ---------------------------------- CATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TTTATTITT—ICTAI ----------------------------------- ATAT
--------- ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ----------TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
TAGAGTAATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATITIT TAA
AT---AATAATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - - ---- - - -
--------- ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - --------TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATITI- - - - A
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT = = = = = = = = mm e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o
------------------- ATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - = = - = - - —TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATIT‘
.
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-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
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i fm_1.bed 0 0_n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 0 belnfa ainfa clfa After TEtrimmer 6017 bp

size: 6017bp; fragments: 1400; full length: 0 (>=5415.3bp)
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| ufbed g Lbed fm Lbed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 b After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 6318bp; fragments: 1408; full length: 0 (>=5686.2bp)
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TE: It 1 family 651 Before TEtrimmer 1826 bp

size: 1826bp; fragments: 263; full length: 0 (>=1643.4bp)
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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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.consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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