Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4335 1

TTT----AGTA TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - - -=-=--=-=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA G

TTT----AGTA TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - --=-=--=-=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA G

————— T---- TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT ----------CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA A

————— T---- TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT ----------CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA A

TTTGTA-A- - - TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - - -=-=--=->=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA A

TTTGTA-A- - - TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - --=-=--=-=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA A
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA A
———————————— TATTT T -----ccc s s s e e e e ettt e e e ettt s e e e mc s o m o TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT ----------CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA G

------------ 0 1 TGTTGTAAATATAAT CTCAAAGGT TAGGAAAAT = & = = m c o o o o ot o o f ot o d o et f o f d et o f e et e ot e e e e e e e e e e e e e e e e e e i iie e e
TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - = = = = = = = - - CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACAIMA - - - - - - - ITIG-T———. I
A-cconnnn TG T---

TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - = = = = = = = - - CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGT TAGGAAAAT = = = = & & = & o s o m e m ot &t ot &t e &t &t e & @t &t e &t e ff e &t e m ot e &t e et e f e @t ot ff e e e e e e e e e ee i ee o eaaaoaa
TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGT TAGGAAAAT = = = = & & = & o e o m e m ot ot ot e et e & e & @t & ot &t e &t e ff e & e m ot e f ot e m ot e f ot e f ot e f ot e e e e e e e e e e e eeieaaaaaoa TT
TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT ----------CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACAT TATAACAACA - = = = = = = & @ s m ot et f e f e f e f ot e e it e m e m e o e i e me e o
TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT ---«------CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACAT TATAACAACA - = = = = = = & & s m ot et d e f ot f e f ot e e it e i e e i e i e o e e e o
ATTH- -TTTTAA TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT AATT
ATTI——TTTTAA TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT AATT

TAAA

----------------------------------------------------------------- TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT
TAA THA THT7-- AA T AATTERT
TAAGITIGIAIAIAIA.TIT TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - = = = = = = = - - CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACAR- - - - TRA THRTA AG TTTAA TH---AAAT
TAAGETEGCGAATGAAGATA TeT

- - -TTTTTA- -
- - -TTTTTA- -
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————————————————————————————————————————————————————————————————— TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT
———————————————————————————————————————————————— TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT——————————CGTTTGTATTATTTTTCICGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
TGTTGTAAATATAATCT CAAAGGT TAGGAAAA T - - - = = = m s o s e e o e e o o o o o e o e o o e o m m o o e o m e o o o o o e o e m o o o e o e m o o e o m e o o o o m e o o o o m e o o m o o e o m e o oo o m oo m o oo m oo m o - - - - -
———————————————————————————————————————————————— TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT——————————CGTTTGTATTATTTTTCICGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
A THABAA THRTTTGTATHRTHEA TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - - -=-=--=->=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
.A-TIAIAA.TITTTGTATITIA TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - --=-=--=-=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
————————————————————————————————————————————————————————————— CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
TRCTAAGETIGAGE AN THAM- - ------------ THA C TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - --=-=--=-=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
ITICTAAGITIAIAI I I —————————————— TIA.C.TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT —————————— CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
———————— AT TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT ----------CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA -- - -
——————————————— AT TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT ----------CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA -----
——————————————— AT TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT ----------CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA -----
———————— AT TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - ---------CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA -- - -
-TTTTEATTTTTAAG A TTTGTATATTA TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - - -=-=--=-=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
—TTTTIATTTTTAAG A TTTGTATATTA TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - --=-=--=-=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
————————————————————————————————————————————————————— TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTT-=-=-=-=-=--=-=-=--=------CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
————————————————————————————————————————————————————— TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTT-=-=-=-=-=-=-=-=---=------CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
ABTTTT-TTTC TGTTGTWAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - - -=-=--=-=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
ABTTTT-TTTC TGTTGTIAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT —————————— CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
————————————————————————————————————————————————————————————— CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA e L I IR R -----
TGTTGTWAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - - -=-=--=-=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
TGTTGTIAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT —————————— CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA

TTTTATATTA------- TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - - -=-=--=-=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
TTTTATATTA------- TGTTGTAAATATAATCTCAAAGGTTAGGAAAAT - - -=-=--=-=--- CGTTTGTATTATTTTTCCCGCCAAATGTTTTCTAATACATTATAACAACA
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_bed_fm_1.bed 0 0 n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 0 bclnfa alnfa_ After TEtrimmer 4335 bp
size: 4335bp; fragments: 133; full length: 16 (>=3901.5bp)
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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 ¢
size: 4635bp; fragments: 133; full length: 14 (>=4171.5bp)
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TE: Itr 1 family 344 Before TEtrimmer 167 bp

size: 167bp; fragments: 59; full length: 51 (>=150.3bp)

divergence to consensus (%)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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nsus before TEtrimmer (bp)
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