Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 3379 1

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTACATCA TTGACAAATAATTITAATGATTAT
_GTTGTGCAATRTT----- - - - - - ATTT - e mmmmm e e e o TAAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTTTT TATTTTACATCA TTGACAAATAATTIITTAATGATTAT
AlAAT THA TATTGTT TAAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTTTT TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT
AB-ATTEHABTTATTATHA TAAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTTTT TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT

TECEATAGATRTAA- - - TAAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTTTT TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT

ARAAATTARTTTI- - - 0 TATTTTACATCA TTGACAAATAATTIITTAATGATTAT

AB- - - -TAATTTAT- - - TAAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTTTT TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT

AB----TAATTTAT- - - TAAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTIRTT TATTTTAGATCA TTGACAAATAATTEMITTAATGATTAT

- -AATTTAATTT - -[JATT TAAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTETT TATTTTAGATCA TTGACAAATAATTEMTTAATGATTAT
THCATTTAATTRATTGTTA AAAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATITTT TATTTTAGATCA TTGACAAATAATTEMTTAATGATTAT

--------- AB- - - -TAATTTAT----A TAAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTTTT TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT
AB- - - -TAATTTAT----A TAAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTTTT TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT

---------------- T TATTTTACATCA TTGACAAATATTITTAATGATTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTAGATCA TTGACAAATAATTEMTTAATGATTAT
AATT--ATTT--TATTA TAAA- - - - - ATTTTACATCA TTGACAAATAATTEMTTAATGATTAT
------------------------------------- TGAAAA TATTTTACATCA TTGACAAATAATTIITTAATGATTAT
------------------------------------- TAAAATE TATTTTAGATCA TTGACAAATAATTEMTTAATGATTAT
IC-AAGAAT.T-AATITAATTTAT—ATTA ------- TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT
------------------------------------------------ TATTTTACATCA TTGACAAATAATTEITTAATGATTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTACATCA TTGACAAATAATTEITTAATGATTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATATTAT
Ac Y lefe AABRAR - ATTTAARTTAATGTTA TAAA - - EBAAAAAAAT TCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTTTT TATTTTARATCA TTGACAAATAATTEMTTAATGATTAT
- —.AAGG'T“AI— - - —.AITTAA— - - —A.TAAA— —ITIAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTITT TATTTTAGATCA TTGACAAATAATTEMTTAATGATTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTACATCA TTGACAAATAATTITTAATGATTAT
------------------------- TAATTTAA- - - -A TATTTTAGATCA TTGABAAATAATTITTAATGATTAT
AAAATIANAGEAR- - - - TAATTTAT----A TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT

AAAA A - - -TTAATTTAT-ATTA TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT
AAAATIEA AR----BAATHGET - - - - A TATTTTAGATCA TTGACAAATAATTEMITTAATGATTAT
!IATTTATTAT—A TATTTTAGATCA TTGACAAATAATTEMTTAATGATTAT

TAATTTAT - - - s e mmm e e - - TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATATTAT
IT-AAAAAT.TIA-AATTTAATTTAT—ATTA-TAIAA TATTTTACATCA TTGACAAATAATTITTAATGATTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTACATCA TTGACAAATAATTEITTAATGATTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTACATCA TTGACAAATAATTEMTTAATGATTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTAATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTAGATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT
------------------------------------------------------------------ TATTTTACATCA TTGACAAATAATTITTAATGATTAT

TAAAATIRBIN - - - - - - - - - - - - - - o e TATTTTAGATCA TTGACAAATAATTEMTTAATGATTAT

TGAAATIBMB T AAAAAAATTCGTGGGTATTTGGGAAGGCTGAAGGAAACAATTATATTTTT TATTTTACATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TATTTTACATCA TTGACAAATAATTEMTTAATGATTAT
------------------------------------------------------------ TATTTTAGATCA TTGACAAATAATTETTAATGATTAT

---------------------------------------- TAAR- -
------------------------------------- TABART



End crop Point
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ed fm_1.bed 0 0 _nbed g 1.bed fm 2.bed 0 0 belnfa ainfa cl After TEtrimmer 3379 bp

size: 3379bp; fragments: 705; full length: 0 (>=3041.1bp)
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bed g 1.bed fm 1.bed 0 0 n.bed g 1l.bed fm 2.bed 0O O bclin.fa
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size: 3683bp; fragments: 672; full length: 0 (>=3314.7bp)
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TE: md_5_ family 10213 Before TEtrimmer 1475 bp

size: 1475bp; fragments: 1888; full length: 13 (>=1327.5bp)
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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 10/10/25)
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