Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7321
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGG- TIRARAAA CIA— —IAG
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGG-T ARTAATTAAA
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGG-->------ GTT A CA.T
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGGTT-GAAT TTT A CAAT—AAA.T-ATTI
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGG - - - - - - - - - - - s s mmmm s oo oo m o mm e m s s mm o mmmmmmm - - -
——————————— CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG----------ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGGT THA

CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGGTTIA
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGG-=-=------------
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGG-T GAA -
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGGITHGAA—
—————————— CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG----------ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGG---------
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGGT TARGA - -
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGGTTHEA GIA—
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGGHT GAA -
CCCAGGTAACAATTTGATGTTCTATAAAAATCGTAAGAACGTTTCCAGAG---------- ATATAAATGTTCTATTAGCTTAAATTTATAGAACAACTTTGTTAGCTGGG-mA - - - - - -
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1.bed fm _1.bed 0 O n.bed g 1.bed fm 2.bed O O bcIn.fa _aln.fa

divergence to consensus (%)

size: 7321bp; fragments: 6410; full length: 15 (>:_6588.9bp)
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ved g Lbed fm 1bed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
size: 7621bp; fragments: 6407; full length: 15 (>=6858.9bp)
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TE: rnd_5 family 1440
size: 717bp; fragments: 156; full length: 1 (>=645.3bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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ensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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