Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 2863 1

T TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAAATTTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA - - - - - - - - - - TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCITACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA
C TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAAATTTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA - - - - - - - - - - TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA
C TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTAC-GTGAAATTTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA - - - - - - - - - TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAAJCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA
T TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAAATTTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA - - - - - - - - - - TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTART
T ATAAATATGTTTTAAATTATIITAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAAATTTTTTTTGCGGTTTAGGTCACTA- - - - - - - - - TACGAACTAAAAACCGTCAABAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA
T ATAAATAT-TTTTABA - TATEBTAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAAATTTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA - - - == - - - - - TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCJAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA
T ATBAATACG TTIA!I— - - TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAATTTTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA - - - - - - - - - TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA
T - —AAATATALTTAAATTAT TAJJTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAAATTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA- - - - - - - - - - TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAABCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA
TATATGT - - - - ----------- TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAATTTTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA - == - == - = - - TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCJCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTAT

CBEATERET-------- TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAAA-TTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA - - - -~ - - - - - TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTIJACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA
TGAGTGT---------------- TIGTITGGIA ------- IAAA ------------------------------------------------------------ IACGAACTAAAAACCGTIAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA
THEATEH- - -- -TA------------ TG TCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAITAAGGTACGGTGAATTTTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA - - - - - - - - - - TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTAA

TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAATTTTTTTTBGCGGTTTTAGGTCACTA- - - - - - - - - - TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATTIEGHE - - - - - - - - - - -

TACA-TGTT
TACATTART
--Cc@rTaT

TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAAATTTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA--=-=-=---=--- TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA
TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAATTTTTTTTTGCGGTTTTAIGTCACTA —————————— TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCA---=-=--=---=----=---=-=----- CCAGTTTGGIATCCAGACTATT
TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA

-G.AG— - - —IA ------------------------------------------------------------ TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATICCAGTTTGGCATCCAGACTA

- ‘TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAATTTTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA ---------------------------------------------------------------------------------- B HcBcAliA

T THATAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAAAT TTTTTTTGCGGT TTTIGGTCACT A« - - - -« - s oo c ot oo oL Lo oo __._.-...
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTAAEIEEN------AT7
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TACIJAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTGGCETCCAGACTA- - -« -« -« - ---ATT

—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCEBTCCAGACT - --==-=-=-==-=-==-=-=---
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAC AACTAAAAICCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGC TCCAGACT - ---=-- - - - e oo oo - - -
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TACIAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGC TCCAGACT---=-=--=-=>=-=-=---

GT.GG.GIC-CGAAA ———————————————————————————————————————————————————————————— TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACT A
TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAATTTTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA-=--=----=--- TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGICAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTA A
T.TCTIGA.CCA.CGAAI ———————————————————————————————————————————————————————————— TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTART
TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAAAITTTTTTTGCGGTTTTAGGTCACTA —————————— TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACITCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATT
—————————————————— T.AAGCIAIACGIAA— s e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e - s e e e m e o e o mm - - - - - - - - --TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTTCACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTATA
IT-TAGTCTGGAAGCCAGACGAAAAAGCTGGAAGTAAGGTACGGTGAAATTTTTTTTGCGGTTTIA.TCACTA —————————— TACGAACTAAAAACCGTCAAAAAACCTICACCGTACCTCACTTCCAGGTTAAGCCAAAAATCCCAGTTTGGCATCCAGACTAIA
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2d_uf.bed g 1.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa

divergence to consensus (%)

size: 2863bp; fragments: 622; full length: 1 (>=2576.7bp)
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/ 3069.fasta.b.bed _uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl

divergence to consensus (%)
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size: 3186bp; fragments: 618; full length: 1 (>=2867.4bp)
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divergence to consensus (%)
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TE: rnd_5 family 3069
size: 2797bp; fragments: 509; full length: 7 (>=2517.3bp)
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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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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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