Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4866 1
TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATETACACAAAAATA - - - - - - - - - - TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA AAAA- -A

TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATERTACACAAAAATA---=------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA AAAAAAA

AT---TCTTT

AT---TCTTT

AA
AA

CAAAAAGTC
CAAAAAGTC

T
T

AT
------- AT

A T
A T
A A TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATERTACACAAAAATA---=------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA AAAAA-ART ATCTA----ATTCTGAA CAAAAAGT - - - -
A A TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATERTACACAAAAATA---=------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA AAAAA-ART ATCTA----ATTCTGAA CAAAAAGT - - - -
A A TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATERTACACAAAAATA---=------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA A —.A T ATTERATTTTTTTTCAANSE T INRGEA - - - - - - AAATAATT
A A TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATERTACACAAAAATA---=------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA ---- T ATTIATTTTTTTTCAA —————— AAATAATT
A A TITGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATAT TACACAAAAATA---------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCAC AAA---ABRTEST - - - ---------- TTCTTTGAARGTECATCTGTEG - - - - - - ATC
A A TGTGGAATTGTATTABCTGAAGATTGTTATATAATATETACACAAAAATA---=------- TEATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACAEES - - - - - - -------- - T ATTTETTTTTTTTCAAA CAAAAAATAART
A A TGTGGAATTGTATTAICTGAAGATTGTTATATAATAT TACACAAAAATA---------- TIATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA ——————————————— T ATTTITTTTTTTTCAAA CAAAAAATAART
A A TITGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATAT TACACAAAAATA---------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCAC AITIAITTIAAA———A T ------------- TTCTTTGAARGTECATCTGTEG - - - - - - ATC
THNANN- --------------- TGTGGAATTGTATTAACTGAAGAT TGTTATATAATATETACACAAAAA T A - - - = = - = s o m s e o o e o o o o o e o o e o o o e o o o o o o o o o o o o o o o e o o e o o o o o o o o o e o o m o o o o o e o o o o o e o o e o o o o o o e o o oo o oo o m - oo oo m o - oo o -
TGTAA-ATAAATTACCAG TE- - - - - - - TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATAT TACACAAAAITA ——————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————
T A A --- GAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATERTACACAAAAATA-----=----- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA - -ATTAAT TTAG - AATTATTTEATTTTAA - -AAATAATT
THA A --- GAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATERTACACAAAAATA----=-=----- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA—.—ITIAITTIAI AATTATTTIATTTTAA - -AAATAATT
T ---- ABBRGTTTC-G TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATETACACAAAAATA---=------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA - - - - - - - - - - - - - - - - - TEEl- - - - - - - - - - - - - - - m oo o oo o m oo m oo mm oo m oo m oo - - -
T ---- ABBRGTTTC-G TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATETACACAAAAATA---------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA----------------BAGGIS Tlll- - - - - - - - - - - - - - - == - - - - - - o s oo m oo mm oo m oo - - -
THA ABBRIGTTTTAG TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATETRCACAAAAATA---=------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACAGIEERG T TINGEGEGEA - - - - ARG C [GARN- - - - ---------- ---AAT----
THA ABBRIGTTTTAG TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATETERCACAAAAATA---=------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACAGIEERG T TINGEIGEGEA - - - - ARG C [GARMN- - - - ---------- T----AAT----
THEARN- - - - - ASGT - - ----- - TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATETECACAAAAATA---------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA TA.AAATAATT
TECA ABBBRATTT - AG TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATETACACAAAAATA---=----=--- TTATTCATTCCCTTAAGTTEAGGGTAGCACAGIIEE - - -BMARGTIRAASE - - -G TEEARGIANN - - - - - - - - T--ccc---e--
TECA ABBRATTT - AG TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATETACACAAAAATA---------- TTATTCATTCCCTTAAGTTIAGGGTAGCACA ———————— TTTTTTA
THEARN- - - - - ASGT - - ----- - TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATAT TICACAAAAATA —————————— TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA -TCTA TATITTTTAAA
THERA ABRAC - - - - - - - - TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGETATATAATATERTACACAAAAATA---=------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA -TTTH@----TTTCTAGA
THERA ABRAC - - - - - - - - TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGITATATAATAT TACACAAAAATA---------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA —TTTI-———TTTCTAGA
THERA A TGTGGIATTGTATTAACT.AGATTGTTATATAATAT TACICAAAAATA —————————— TTATTHEATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA

TACACAAAAATA---=------- TTATT ATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGIACA
TACICAAAAATA —————————— TTATTHEATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA
TACACAAAAATA---------- TTATT ATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGIACA
TACACAAAAATA---------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA
TACACAAAAATA---------- TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA

TAAAAAAT - - - -

-------------- AAABRABAGIRA
ATTTAT--TTCTTTERGCE TEABMATERT - - - AAGH- - - -
ATTTAT--TTCTTTERGCE TEABMATERT - - - AAGH- - - -

TACACAAAAATA - = - = & & o o e m f e f f e & f e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e m e e e e e e e e e e e e e e ee e eeaeaaaaaa
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTATTCATTCCHTTAAGTT - - - - - -AGCACA
AAG---TilRTAECe - ---------------- - TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATETACACAAAAATA - - - - - - - - - - TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA
AAG- - - TR TAREECIR TR - - - -------- -« TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATATETACACAAAAATA - - = =« = = = - - TTATTCATTCCCTTAAGTTAAGGGTAGCACA

AAAGAA AIAIA-A.GCTT ------ TGTGGAATTGTATTAACTGAAGATTGTTATATAATAT TICACAAAAATA
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size: 4866bp; fragments: 185; full length: 5 (>=4379.4bp)
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d g Lbed fm Lbed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa : After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
size: 5172bp; fragments: 185; full length: 5 (>=4654.8bp)
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TE: Itr 1 family 170 Before TEtrimmer 247 bp

size: 247bp; fragments: 50; full length: 44 (>=222.3bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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nsus before TEtrimmer (bp)
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Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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