Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 12216 1
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTIICGATTATTTTICAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTICGATTATTTTECAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AATTTTT -
------------------------------------------- e e Y < B e e e

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATTATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATTATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATTATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
--------------------------------- THlART TcliclAc e e e e e e -TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATTATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
--------------------------------- THEANT TClGHAC e e e e e e e -TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATTATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATTATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
------------------------------------------------- TTATTATATTTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGTTGTTCTCAAT TTCAT -« - mmmmmm e e e e e e e ARCATRE TGCARTAT- - - - e AAAART - - - -
ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGJAATTATTATATTTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGTTGTTCTCAATTTCAT - - - - - -« - - - G G T TRATTTABG TAATAATTCTACET - ------------ TTGAAGEG- ---------- TTAT - - s - s s e mmm e e e o e e e AAAATT - - - -
-------------------------------------------------- TATTATATTTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGT TGT TCT CAAT TTCAT = = - = - = - = @ o m o s oo e o e o m o e o m o e o e o e o e emmemeoeeeeeaaaeaeaeaeeaGeommmmmmne e cTTAT s mmmmmmmmmmee oo oo oo o -AAAATT - - - -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- G GB T T TRATTTABG THAATAATTCTACET - ------ -« - TTGAABRG- - - - - - - - o e s TTAT - s e e e e L AAAATT - - - -
ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAATTAAAATGTAAT CTITCGT TGTTCTCAAT TTCAT - = = - = - = - - - o f oo oo oo oL L L. ... . _._._.....
ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAATTAAAATGTAAT CTITCGT TGTTCTCAATTTCAT - - = = - = - - - oo oo oo oo oL Lo ... _._._.....
---------- GEGGTGG T T (BB BT 18CABE TBG A A T T C O A A AT - - - - - - - oo oo Lol
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATIIATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGTTGTTCTCAATTTCAT - === -- - - - TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGTTGTTCTCAATTTCAT - - =----- - - TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATTATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA
ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGTTGTTCTCAATTTCAT - === === - - TAAGTTTCATTTAAATTAATAATTCTACTTGTTTTAGAATGTCTTGAATTATCAGCTTGCGATTATTTTACAAGAGAGTTGTAGAATTTCAAAATTTTTA

ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATA-TTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGT TGT TCTCAAT TTCAT = = = = = = = % m @t m ot &t m ot & e &t &t @it m @t @it m o e e m e d it m o e o e o e ma oo

CTTRGATTABTTT--------- TTGHRGHMAATT - - ABAATTTTT

ICTTIGATTAITTT --------- TTG.AATT— —AIAATTTTTI
ATATCTGCGTGTGGTGGTATT@TTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGT TGTTCTCAAT TTCAT = - = - = - = - & - s -t -t oo o e L L L Lo
ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGTTGTTCTCAATTTCAT TTCRAAATG--TT
ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGTTGTTCTCAATTTCAT TTCRAAATG--TT
---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTCHAAATG--TT

ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGT TGT TCTCAAT TTCAT = - = - & & & & & o o o m o e o e o e o e o e o e o e o e o et e o e o oot ottt ottt ot o o o o o o b e b o b f o f e f et e e e e e e e e e mi e i me oo
------------- -GIATTTTTC.AIAIATAT.A.T——GIACA.——————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————ITCAGCTTIC——————————————————TTGITIAITITIAAAITT.A
---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TCAGCTTC------------------TTGETRAR TRTRAAART T A
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AART TTCART TEBAAT TAARBA TETACTRG T TEREGAAB TCTTIATT- - - - - - TTGCGlT T T TTABGAACCTGTTGTTGA- - - - - - - - - - -TTTA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- IAAITTTCAITTIAATTAAIATITACTIGTT.GAAITCTTIATT— Ce- - —TTGCGITT TTTABMGAACCTGTTGTTGA-----------TTTA
ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAATTAAAATGTAATCTGTCGT TGT TCTCAAT TTCAT = = = = & - & @ o m oo oo o e o f o f o f o e o e o e o e o e o e o e o e o e m e e o m e e e oo oo e o e oe oo e o eo oo TTTARCALAGT TRTTGTTIEAAGCIEERE - - - - - TTRT
ATRTCTCRBTRTCH TG TR TR BT AGACARA TG T T Bl GO A - - - - - - - - - - - - - - - oot oLl TTTA AAITITTGTTIAA- ----- TTIT
ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAAT TAAAATGTAATCTGTCGT TGT TCTCAAT TTCAT = - = - & - & & & o s o m o o o e o e o e o e o e o e ot o e o e e et et e o o et ot ot ot ot o ot o o o bbb f bt f o f ot f o e e d e e e e e e e o mimiee oo
ATATCTGCGTGTGGTGGTATTTTTCCTATAGATATCAAATTCCAGGCAATTATTATATTTATATAAT TAAAATGTAATCTGTCGT TGT TCTCAAT TTCAT = - = - & & & & & o o o m o e o e o e o e ot o e o e o e o et e o e o et e e ottt ot ot ot o o o o b e b e b e b ettt f e e e e e e et e e e eim i ei e i oo

G- - - -
G- - - -

------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------ TBGCTTGCGR- - - - - - - -CGAGCCARBTGANARE T TCEBAATTTTA
TGRARA AA

GCTTGCGQ- ------ - CGAGCCA TTC TTTTA

G TEBE- - ---- - CECECF A GTH----
TGHGARTATIT
TGHEGARTATIEET

---------------- ATTTCAAAATG- - - -

---------------- ATTTCAAAATG- - - -

ATTTCAAAATG- - - -

.TTTIAAAIT-T



End crop Point
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d_uf.bed g 1.bed fm_ 1.bed O O bcin.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa I

size: 12216bp; fragments: 174669; full length: 0 (>=10994.4bp)

divergence to consensus (%)
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).fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa cl.fa gs
size: 12563bp; fragments: 175958; full length: 0 (>=11306.7bp)

divergence to consensus (%)
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divergence to consensus (%)

TE: d 4 family 1439 Before TEtrimmer 3367 bp

size: 3367bp; fragments: 71006; full length: 203 (>=3030.3bp)
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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)
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