Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5780 1
AT-ATAAA--AATATA----C TGTTGGCACCCCTGGTGT TCT CTAACCG - = = = = s s s s s s s s o o o o m ot o ot o ot ot m oo oo oo m oo o oomoom oot A-AAAATTTTTTC- = =----m--- ATTA—AAAI ----------- ATTA

ATTATAAA - - AATATA- - - -C TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG = = = = = & & & s oo o ot et o f f et e ot et f d e et f f f e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG = = = = = & & & o o e o f o et o f f et e ot e et ot f d f et e o f f e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e iiii
TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - === =- === - TACATTAATAAAITATATTATTAAAAAAAATTTTITTTTTITTAATTTTAAIAAAATTATTTTAAICITCTT --------- AIAATIAAATATTI—AITI

A AR TETTATTRAT - - - - - - - o oo oo TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = = & @ & oo oo o oo m o o o f o f o m o m ff o et e m e m e o e o e o e o e o et e e e e e e e e e e e e e e oo oo

A ABTTTTATTAAT - - - - - - oo mmm e o e e e o TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = & e e o e e e e e f o f o f o d o e e e e e e e o mioeeie oo AAAAAATTAT = = m o s oo e mm o e o mm e e - AAAACTGACTTTAJEIEA

A ABC A Commmmmmmm e e TTAC TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG-----=----- TATETTAATAAARTATATTATT- - - - - AAATCT TP TTRATTAARTITAAAAREA - TTTTTAAATARCT - - TAAATTAAAAAAJAAAATATTATATTA

A AGCAGTA Commmmmmmmm s TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = & & o o oo oo o m o m oo oo o f o m o m fm o e f e m e o e o e o e o e o e o et e e e e e e e e e e e e e e e oo oo

ARG A A ARTIRRIAGHEEA T TATAAATTAATATAAT TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = & & @ & oo oo oo f o o oo o f o m o m ff o e o e m e f e o e o e o e o e o et e e e e e e e e e e e oo oo oo

ABIBA A AN THRIRR ACRIA T TATAAATTAATATAAT TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG-=----=--- TATATTAATAAAATGTATTATTAAAAAA-AT - - - - [T TTATTAATTTTAAAAAAATTATTTTAAATARTTTATAAATTAAAAAA - - - - - TATTA-ATTA

A AGTECATACBTTATBATEAATTA- - -« - -~ TGTTGGCACCCCTGGTGT TCTCTAACCG - = = = = = = = = = = = & & & & & o & o oo oo oo oo oo oo oo o o o f e e e e e b e e e e e e e e oo

A AGTGATACTTAT - - - - - - m - m oo mm e e e o - TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG-=------- - - TACATTAATAAAATATGTTATTAACAAAAATTTTTTRTTTATTAATTTAAAAAA - - TATTTCAAACATCTCCTAABTTGAAAAAC- - - -CATTATATTA

--------------------------------- ATAAATIIR TATAAT TATI TG T TGGCACCCCTGGTGT TCTCTAACCG = = = = = = = = = = = = = & = @ s & s @ s o e o e o e o o ot ottt ot o o o o o ot b o o o f et b b e e e e e oo
--------------------------------- ATAAAT.TATAATTAT TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG=- -~ -------TTATTAATAAGATATATTATTAACAAARARCTTTTTTTTARA - - - - - -BAAAAATATTITBAATATCTTATAAAT - - -GBAATAA - -CAlJTA- AT
----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AAAAA- = - ===« - ATAAARBABAAARTAAAA - - - - - TAT

ABBEATTE T T A A A AT TRAR T - - - - - - TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG-----=----- TATATTATRAGATATATTATTAAAARAARTTTTTTTTTATTAATTTTA- - AAAA-TTTTTTAA- - - - - - AGAAATTAAGAI!TTAIA ----------

ABRAAATTGTTT TIRAAARAAARAT TRART - - - - - - oo oo oo TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = & & @ o oo oo o oo f o oo f o f o m o m fm o e o e m e o e o e o e o e o et et e e e e e e e e e e e e e e e oo oo oo

A ATTCTAAATTAAT----TTA TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG-=------- - - IR L e AABAATTARTTT- - - TATCTATAAATTAAAARATAA - - -ATTATATTA

A - -ACTAT- - -AAATTABT - - - - TTATATTTGT TGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = - -« oo oo o ot Lo oL __._....o_o.o.oo..

A ATTCTAAATTAAT----TTA TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = & & @ o oo m oo o oo f o o o e o e o f o f fm o et e m e f e o e o e o e o e o et e e e e e e e e e e e e e oo oo

A AT---AAATTART - - - - TTAT TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - === ===~ - - THT- - - AABAAAATATGTTARTAAABAAAATTTTTTTTTTATTAGTTTTA- -[JAAARTATTTAAATIRTTTCATAAATTGA - - - - - - - - TAGEATETTE

A AB--------------- TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACG - - - - - - - o oo i i it it ot ot ottt it e ottt ettt e et e o e e e e oo e oo

A Y TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACIG ------------------------------------------------------------ AAAABA - - - - - e TATBBATEABATAATAAAC - -« - - - - - -

CTATAAATTAATIAA TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = & & @ & oo oo oo f o f o oo e o f o f o f ff f e o e m e f e o e o e o e o e o et e e e e e e e e e e e e oo oo oo

TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - === ===~ - - TATART- - TAAAATGRATTARTAAAARAARBT T T TTTTTRTTAGTTTTAAARAAATTATTTTARA- - - - - - CGAABTTAAGAAATAGAATHTTATTTA

TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = = = = m & & @t & ot e f e o m m e o f ot e o oo e m e o mm e m o ot m o mm e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
TGTTGGCACCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = & = & =& = o= s oo oot f o f o f o f L L L L Lol
TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = = = == & e m e & oo e f o e f e o f f e m o e m e o e m e f oot m e o m f e e f e e e e e e e et e e e e e e e e e e e
TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = = = = s & e m e & oo et e oo f e o f f e m o e m e o m m e f o f ottt oo mf e e m e e e e e e e et e e e e e e oo eeeiae oo
TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = = = = s & e m e & oo et e oo f e o f f e m o e m e o m m e f o f ottt oo mf e e m e e e e e e e et e e e e e e oo eeeiae oo
TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = = = = s & e m e & oo et e oo f e o f f e m o e m e o m m e f o f ottt oo mf e e m e e e e e e e et e e e e e e oo eeeiae oo
TGTTGGCACCCCTGGTGTTCTCTAACCG - = = = = = = = = = = = = s & e m e & oo et e oo f e o f f e m o e m e o m m e f o f ottt oo mf e e m e e e e e e e et e e e e e e oo eeeiae oo
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.bed fm_1.bed 0 0 n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa
size: 5780bp; fragments: 109; full length: 9 (>=5202bp)
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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 ¢
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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divergence to consensus (%)

14

12

10

size: 297bp; fragments: 47; full length: 38 (>=267.3bp)
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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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nsus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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