Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6549 1
----------- TAAAT = = - - s e e e e e e e e e e e e e e e oo - - - - - TGTTAGAAAAGTAGTATTTCATTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC----=------CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA

——————————— TAAAT - - - - - - - o s e e e e e e e e e e o e e - - - - - - - - TGTTAGAAAAGTAGTATTTCETTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC----------CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA R I T R I L T I I R R R I IC L BN
TAA- -AAGEICEBAAA - - - - - - - - - - - - e o e o e e - - - GTGTTAGAAAAGTAGTATTTCETTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC-=-=-=-=---=--- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA TTGETTA---- - AABRATTCGATAT - - - - - - === === --
TAA - -AAG CIAAA ———————————————————————— GTGTTAGAAAAGTAGTATTTCETTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC-=--=-=--=-=--- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA TTGITTA ————— AAIATTCGATAT ————————————————
T - -AATGCHACA- - -TATARTATC TGTTACT - - - - - TGTTAGAAAAGTAGTATTTCRTTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC-=-=-=-=---=--- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA TAAATTA---- - AA------ ATRTARATTTTAGGCTTAGT
T - -AATGCHACA - - —TATAITATC.T- ————— TGTTAGAAAAGTAGTATTTCRTTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC-=--=-=---=--- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA TAAATTA---- - AA------ AT TAIATTTTAGGCTTAGT
THEC - - - - - - - - - s e e e m e ettt et m e et e et e e a e e - GTGTTAGAAAAGTAGTATTTCETTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC-=--=-=--=-=--- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA --GAT------- ABTAT - - -ARATATATTTEAGGCCHAGC
THEC - - - - - - - - - s e e ettt ettt e et em e s a e - - GTGTTAGAAAAGTAGTATTTCETTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC-=--=-=---=--- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA --GAT------- AITAT———A ATATATTTIAGGCCIAGC
ChE T AABT - ------------- Al- - - -BITGTTAGAAAAGTAGTATTTCHRTTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC-----=----- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACARE - - - - - - - - - - - - - == s s s o s e o o o e e o e e o e o o e e o oo oo e o e m oo m - mm o m - - - -
ChE T AABT - ------------- A ————ITGTTAGAAAAGTAGTATTTC TTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC---=-=---=--- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACARE - - - - - - - - - - - - - == s s s o s e o o o e e o e e o e o o e e o oo oo e o e m oo m - mm o m - - - -
ChECEl - - - - - ACEBECAAAA - - - - - - - - - o e e o e e e e - - - - - TGTTAGAAAAGTAGTATTTCRTTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGARC - - - - - - - - - - CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA -TGATTHEAT ---A----TTAARATA-------- GECTACC
ChECEl - - - - - ACEBECAAAA - - - - - - - - - o e e o e e e e - - - - - TGTTAGAAAAGTAGTATTTC TTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGAIC —————————— CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA —TGATTIAT———A————TTAAIATA ———————— GECTACC
CHE TERTAGHEEACGANS - - - - - ------TH T G AN - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - o o o o o o o o o o o o e o e e o e - e - - - - - - - - -- - - - CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA - -GATAAATGGTAATATTTGATACATATTGTAGGCCTAGC

- -TACTCTATCTTGATACCTTL- - - - - TGTTAGAAAAGTAGTATTTC
- -TACTCTATCTTGATACCTTLC- - - - - TGTTAGAAAAGTAGTATTTC
------------------ TGTTAGAAAAGTAGTATTTC

TTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC---=-=---=--- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA
TTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC---=-=---=--- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA
TTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC---=-=---=--- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA

TTAATTAGT - - - AATRTTTGRTATATATTTTEG- - - -@GT
TTAATTAGT - - - AATITTTGTATATATTTT@G- - - -@GT
--------- GGT-=====mmmnnnnnnn-----CTAGC

AACGACTAAAA -

O O 4 4000 0 400 4 4

—————————————————— TGTTAGAAAAGTAGTATTTCHRTTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC----------CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA =-----=---GGT------>--c-ccccnee-------CTAGC AACGACTAAAA -
————— AAGACA---AATTCTATT TTTAGTGTTAGAAAAGTAGTATTTCHETTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC----------CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA --GAT-------AATAE---ATHRTATARET TAGGCTTACC AACGACTAAAAG
————— AAGACA---AATTCTATT TTTAGTGTTAGAAAAGTAGTATTTCHTTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC----------CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA --GAT------ —AATAI— - —ATITATAITTAGGCTTACC AACGACTAAAAG
TAAATAAGACAAAATCTTCCATT TTTAGTGTTAGAAARGTAGTATT ) L AV L R R i R I R I R I I R I I I R R LI IC L A SC T I SE R g
TAAATAAGACAAAATCTTCCATT TTTAGTGTTAGAAAIGTAGTATT TITIGAAITTT —————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————

————————————————————————————————————————————————————————————————— CTTAAAGCGIGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA
TTTA-TGTTAGAAAAGTAGTATTTCETTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC---=---=---- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA
TTTA-TGTTAGAAAAGTAGTATTTCETTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC---=---=---- CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA
————— TGTTAGAAAAGTAGTATTTCERTTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC----------CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA
————— TGTTAGAAAAGTAGTATTTCETTTCTTTGAATTTTAATATCCAGGCGACC----------CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA
————————————————————————————————————————————————————————————————— CTTAAAGCGGGTAGCTTTTTGTGAACGCGACA

- -GATAAATGGTAATATTTGATACATATTGTAGGCCTAGC
- -GATAAATGGTAATATTTGATACATATTGTAGGCCTAGC

AACGACTAAAA -
AACGACTAAAA -
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.bed fm_1.bed 0 0 n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa

divergence to consensus (%)

size: 6549bp; fragments: 67; full length: 12 (>=5894.1bp)
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2d g _l1l.bed fm _1.bed 0 O n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 O bcIn.fa ¢

divergence to consensus (%)

size: 6849bp; fragments: 67; full length: 11 (>=6164.1bp)
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TE: It 1 famiy 168 Before TEtrimmer 406 bp

size: 406bp; fragments: 35; full length: 25 (>=365.4bp)
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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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)nsus before TEtrimmer (bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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