Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4606 1

--------------------- TGTTATATETATTTAAAAATGGAAATATATTTATATTTTATGTACCTAT - - - - - - - - - - TAAAJJAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
AT RAGG T~ T8~ TACARAAT TBARARTAA- - - - - - - - ATEGBIMGT - - - - - - - - - - - - - - - oo oo TAAACAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATETATTTAAAAATGGAAATATATTTATIATTTTATGTACCTAT - - - -« - - - - - TAAAJAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA

TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTTTATGTACCTAT --=-=-=--=---- TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTTTATGTACCTAT --=-=-=------ TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
CAA- - TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTTTATEMTACCTAT ---=------- TAAACAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
CAA---TT TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTTTATITACCTAT —————————— TAAACAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAAACAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
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------------------------------------------------------------ TAAACAGTTA—GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA_C-— e e e e e e
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTGTATGTACCTAT - - - - - - == - - TAAACAGTTG-JIAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTGTATGTACCTAT - - - - - - == - - TAAACAGTTG—IAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTGTATGTACCTAT - - - - - - == - - TAAACAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTGTATGTACCTAT - - - - - - == - - TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTGTATGTACCTAT - - - - - - == - - TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTGTATGTACCTAT - - - - - - == - - TAAACAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTTTATGTACCTAT - - - - - - ==~ - TAAACAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA

TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTTTATGTACCTAT --=-=-=------ TAAACAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAATIGAAATATATTTATAATTTTATGTACCTAT ————————————————————————————————————————————————————————————
TGTTABATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTTTATGTACHRTAT ---=-=------ TAAACAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA AC AAABEA ABTAAATATATEAA -GTHRA
TGTTAIATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTTTATGTACITAT —————————— TAAACAGTTG-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA AC.AAAIA-AITAAATATATIAA-—GTIA

TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATAT T TATAAT T T TATGTACCTAT = = = = = = = = & & s & e & m e & @ e & @t &t e & @ e &t e & f e & f e & @ e & f ot & f e mf ot &t e @@t @ f e f ot @ m ot m ot e m @t @@ e @ f e @ fdmmemmemmemmdmmaameameameema oo
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATAT T TATAAT T T TATGTACCTAT = = = = = = = 5 & e m e m e & e & e & e &t f ot e f it d it e f e m i e i mm e o e o e
-------- TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTGTATGTACCTAT ----------TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
-------- TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTGTATGTACCTAT ----------TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA

> > > > > > > >

TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATRTATAATTTTATEMTACCTAT ---=------- TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATITATAATTTTATITACCTAT —————————— TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTGTATGTACCTAT --=-=-=---=--- TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA TA--TTTAT
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTGTATGTACCTAT --=-=-=-=--=--- TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA TA--TTTAT

TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATAT T TATAAT T T TATGTACCTAT T - - - = = = = s o s o e o e e e o e e o e o o o e o e o o e e o o m o o m e o e m o e e oo - - -l - - - - - - - - - - = = = m o - oo oo oo oo oo oo oo o m oo oo m o m o - o -
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATAT T TATAAT T T TATGTACCT T AT - - - = = = = 5 = s e m m o o e o o e o o o o o e o m m o o e o m e o o o o o o e o o e o o o e o e m o o e o o m o o e o o e o o o o m e o o e o o oo o oo o oo o o oo o m oo m oo m o - o - o -
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTTTATGTACCTAT --=-=-=------ TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACAGE IS T - - - - - - - ----------- TTTTA
TGTTATATATATTTAAAAATGGAAATATATTTATAATTTTATGTACCTAT --=-=-=--=---- TAAACAGTTA-GAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACAG IS T - - - - - - - ----------- TTTTA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAAACAGTTG-GAGTTTTATTTATATA - - - - - - - - - oo e oo e o oo - -
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAAAIAGTTG—IAGTTTTATTTATATATATTGCAAGTTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAATGAAAATATATTTATAATTTTAIGTACCTAT ————————————————————————————————————————————————————————————
TGTTATATATATTTAAAAAGGAAAATATATTTATAATTTTATGTATCTAT - -=-=-=--=-=--- TAGA--GTTGTTAGTTTTATT - - - - - - TATTGCAAATTCAATACATAACA
TGTTATATATATTTAAAAAGGAAAATATATTTATAATTTTATGTATCTAT --=-=-=--=---- TAGA--GTTGTTAGTTTTATT - - - - - - TATTGCAAATTCAATACATAACA
————————————— TATATATATTTAAAAAGGAAAATATATTTATAATTTTATGTATCTAT----------TAGA--GTTGTTAGTTTTATTTATATATATTGCAAATECAATACATAACA
————————————— TATATATATTTAAAAAGGAAAATATATTTATAATTTTATGTATCTAT----------TAGA--GTTGTTAGTTTTATTTATATATATTGCAAATECAATACATAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAGA--GTTGTTAGTTTTATTTATATATATTGCAAATECAATACATAACA
AAA TH-TATATATATTTAAAAAGGAAAATATATTTATAATTTTATGTATCTAT --=-=-=--=---- TAGA--GTTGTTAGTTTTATTTATATATATTGCAAATECAATACATAACA
AAA TI—TATATATATTTAAAAAGGAAAATATATTTATAATTTTATGTATCTAT —————————— TAGA--GTTGTTAGTTTTATTTATATATATTGCAAATECAATACATAACA
ARAT T-- TGTTATATATATTTAAAAAGGAAAATATATTTATAATTTTATGTATCTAT - -=-=-=--=---- TAGA--GTTGTTAGTTTTATT ---- - - TATTGCAAATTCAATACATAACA T---TTTAT
AIAT ABT - - - TGTTATATATATTTAAAAAGGAAAATATATTTATAATTTTATGTATCTAT - -=-=-=--=---- TAGA--GTTGTTAGTTTTATT ---- - - TATTGCAAATTCAATACATAACA T---TTTAT
————————————————————————————————————————————— TGTTATATATATTTAAAAAGGAAAATATAT T TATAAT T T TATG T AT CT AT - - - = = = = 5 - = s e m s o e o o o e o e e o o o e o e m o o e o m e o o o o o o e o o e o o o e o o m o o e o o m o o o e o o e o o o o m e o o o oo o oo o o m o o oo o m o oo oo m oo oo o -

GEATERATA - -TATATATATTTAAAAAGGAAAATATATTTATAATTTTATGTATCTAT --=-=-=--=---- TAGA--GTTGTTAGTTTTATT ---- - - TATTGCAAATTCAATACATAACA AT ABRAANEA T ABAAATTE - CEAA -GTHA
GEATERATA - -TATATATATTTAAAAAGGAAAATATATTTATAATTTTATGTATCTAT --=-=-=--=---- TAGA--GTTGTTAGTTTTATT ---- - - TATTGCAAATTCAATACATAACA AT ABRAANEA T ABAAATTE - CEAA -GTHA

AAATTTAT
AAATTTAT
T---TTGGT
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.bed fm_1.bed 0 0 n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa
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size: 4606bp; fragments: 151; full length: 13 (>=4145.4bp)
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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: 4909bp; fragments: 147; full length: 13 (>=4418.1bp)
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divergence to consensus (%)
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size: 200bp; fragments: 51; full length: 41 (>=180bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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