Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7556 1

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGIACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACITTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGIACTATATAAAAAIACATTATITCA

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGEBACTATATAAAAAGACATTATIRTCA
TGTTATACAACHTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAARACATTATTCTCA- - - - - - - - - - ABGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTAAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGIACTATATAAAAAGACATTATTCTCI ------------------------------------------------------------ IAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA

-------------- AAATT - -- - -TTAWGAAN- - - - - - - - -
---------------------- GATTARAAAR---------

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAiIACTATATAAAAAGACATTATTCTCA

ATATTTGTCTTTTTATAAAATTAACAACTTA
ATATTTGTCTTTTTATAAAATTAACAACTTA
ATATTTGTCTTTTTATAAAATTAACAACTTA
ATATTTGTCTTTTTATAAAATTAACAACTTA

TGTTATACAACGTTTTCCCATAARAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA

TGTTATACAACGTTTTCICATAAGAACTATATAAAAAGACITTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA=--------- --ATTTA- -
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA- ===~~~ -- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTGT TAABTBAT -

-------------------- TAAAIT A---mmmmmm - - TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA- ---------AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC AATTT--A
"""""""" TIAAAT!I- ----- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - —ATTTIT—
------------------------- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA —ITTTA——
ATATT----=------ TAAAATTATCAA- - - - - TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACAT TATTCT CA - - - = - - o o o o o o o o o o o o e o e o o o o o o o o e o e o e e e o e e e o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e oo oo o
——————————— TRTATAARATE- ----- oo - TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACAT TATTCT CA - - = = - - - - m m 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 e e e e e e e e e e e e e e e
------------------------- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTHERTCA TAATTTA - -
------------------------ TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTITCA TAATTTA - -
----------------------- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA ——ATTTITA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCATIAR- -TA- - - - - - - - - - --ATTTA- -

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATIATTAAAAGTTGAGTAAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCGT

------------- ABET - -
------ ITTT———— AGTTT- -

----------------------------------------- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTTCA- - - ----- - -AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC - --@TTTT---AAGTBT - - e
- - -TAT-TGTCTTRT- - TAAAA-BAABAA - - - - - - - TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - - -« = -« - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCACEEEANM- - - - - - - TTT- TIAAAATTT————TTA - -ATTT- - -
-------------------------------- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA----------AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCGT ATHA - -ATTT- - -

-------------- TT
- - TAATATTT - - - - TTGEATTA

- - TABTATTT----AATTTTGRATC
2

- oTAABA- - - oo AT
GITA

------- TRTETA--------
TTTTTAAGITTTTG

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
——————————————————————————————————— TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA----------AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATITTTTTAAIAACIGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACAT TAT TCTCA - - - = = = = 5 o = s s o s e o oo e o o e o o e o o e o o e o o e o o o o o o o m o oo e - m - o - - - AA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCHET
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACAT TAT TCT CA - - - = = = = 5 o = s e o e e o o e e o o e o o o o o e o o e o o e o o o o e o oo o oo oo m - m - - -
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTAAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTIAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA

> > > 4 4 >» > 4 4 > > > 4 >

—IATTTGTCTT TAT AAAITA.AA— --A
-------- CTT T--THRAAAT - - - - -----A
ACTTGTRTTT-T ABTATIBACTT -

------------------------- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA----------AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTAGT
---------- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA----------AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC A------TTTTHTAAAAGTTTGHEATT e
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCGC - THAAGEE T TTTTEBCCTTTT
ATATTTGTCTTTTTATAAAATTAACAACTTA TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACAT TATTCTCA - = = = = = = = & @ s & m ot & m e & m e mf e &t e & m ot &t e &t e & @ e @ @t &t e @ f e mf e &t e @ f e @ f e d ot ot df ot m ot ot f ot e @t e mf e @ f ot mm e e m e mm e mmdmmadmeameamea e
ATATTTGTCTTTTTATAAAATTAACAACTTA-AITGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA --------------------------------------------------------------------------------------------------------------

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AIGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTAA.TIATIAATATTTTTTAIAATTTTGIATTAIAAAITAITTATA
THRRA T TA

-TTAGE---------------- ATTAGAGGHA- - - ------

ATTA

—————————— .AAAIT— ----CT--- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA----------AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC A R I I R AR R TC - - - - -
AAGAATAAAATATTTTTAAAAAIAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTIAC AR - ---------------=------ ATCIHBAAAM- - - - --- - -
AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT T -CTRAT - ------=-=-------- GTTABRARAR- - -------
AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT ABN- - - - - - ATTT AAGATTT—— GTCARAAAR- - ------ A
AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT ABN- - - - - - ATTT AAGATTT—— GTCA
AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTIGT AN - - ------ TTAAAAT ————ATIA
——————————————————————————— TGTTATACAACGTTTTHMCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA----------AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT T ——————————————AIAT T--WATTA - - - - -
————————————————— TGTTATACAACGTTTT!ICATAAGAACTATATAAAAAGACITTATTCTCA— ---------AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCGT T —TTAITATTITTIAAAATTTTG AT THERANA TAITTTA—I
——————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCIATTATTAAAAGTTGAGTCAT A ACTAATATTTTTTAAAATTI—— ATERARAA TAATITATA
A
A
T

.:'>

GAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTAA AATATTTTTTARAATTTTGEATTARAAA TTATA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACAT TAT TCT CA - - - = = = = = = = s o m o o o o o e o o e o o o e o o m o o o o o e o o o o o o o o o o o o e o o o o o e o o m o o o o m e o o o o o o o o o o o o o o oo o o m o o oo o m - oo m o - m o - o - o -
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTAGT GHERANN - - - - - - - TTRTTTAAAATTT - -MATTARAAAR- -ATTTA- -
—————————————————————————————————————————— TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA——————————AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTIGT ----AAATTT--BATTHEERAAA TAAIT AT -
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC TT T AAGTTT--BGTTA AIA --ATTHATA

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - - = -« -« - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC ATT TT T AAGTTT- -WGTTABARAN- - ATTHATA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - -TAATATTTIIT TAAAATTT - -BATTRRGAAR - -lTTTA- -
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA ATCA TI!TTIAT—
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACAT TATTCTCA - = = = = = = mm e m e e m e m e m e me e mmmmmmmemmmmmmmmemmmemmemmamee e Bl GT = s m e m e d e d e f e f it f it e it d it e i e i e i e o e ma oo
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] fm_1.bed 0 O n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa

divergence to consensus (%)

Lo
N

20

15

10

5

size: 7556bp; fragments: 635; full length: 77 (>=6800.4bp)
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1 uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O n.bed g 1l.bed fm 2.bed 0 0O bc
7857bp; fragments: 641, full length: 76 (>=7071.3bp)
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divergence to consensus (%)

TE: Itr_1 family 176

size: 215bp; fragments: 299; full length: 276 (>=193.5bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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1sus before TEtrimmer (bp)
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Dotplot
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