Start crop Point

—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAATTCTTTATT AIAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAAIA
G T TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - - =-=-==----- TAABTCTTTATTE-AAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAARRCCAACA
G T TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - =-=-=-==----- TAAITCTTTATT —AAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAAICCAACA
G T TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - - =-=-==----- TAATTCTTTATTMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
G T TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - - =-=-==----- TAATTCTTTATTMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
G T TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - - =-=-==----- TAATTCTTTATTMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
G T TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - - =-=-==----- TAATTCTTTATTMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
A C TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - - =-=-==----- TAATTCTTTATTMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
A T TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - - =-=-==----- TAATTCTTTATTE-AAATCGACCGTGTATTATTAATHRCCATAACCCAACA
A T TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - - =-=-==----- TAATTCTTTATT —AAATCGACCGTGTATTATTAATICCATAACCCAACA
G T TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT -=-=-=-==----- TAATTCTTTATTEAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAARCCAACA
G T TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT - =-=-=-==----- TAATTCTTTATT AAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAAICCAACA
G C TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT -=-=-=-==----- TAATTCTTTATTEAAAATCGACEBGTGTATTATTAATCCCATAACCHAACA
G C TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT - =-=-=-==----- TAATTCTTTATT AAAATCGACIGTGTATTATTAATCCCATAACCIAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAATTCTTTATTMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA

End crop Point

!

MSA length = 4981

T ---TTATTC----=------ THTGT TGGAATAT TTGCAAAAAT TAAT T T -ATATG T T T TAT = = = = = = = = m m m s o e o e e e o o e o o o o o e o e o o o e o m m o o e o m e o o o o o m o oo o o o e o o m o o o e o mm o o e o m e o oo o o mm o e o o m oo o m o oo oo m o - m = - m -
THNG A T T, - - - - - -------------- TEMRTGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT -=-=--==----- THRATTCTTTATTMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
THNG A T T, - - - - - -------------- TEMRTGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT - =-=-=-==----- TIATTCTTTATT AAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
T TTRTATTC----=------ THETGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT -=-=-=-==----- TAATTCTTTATTEGERAA - TCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
T TTITATTC —————————— TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT -=-=-=-==----- TAATTCTTTATTEGERAA - TCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
THR [ GOl A G, - - - - - --------------- TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - - =-=-==----- TAATTCTTTATTMAAAATCGACCHRTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
THR [ GOl A G, - - - - - --------------- TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - - =-=-==----- TAATTCTTTATT AAAATCGACCITGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
TOEAGHEE G - - - --------- GA GEGGGTEMRTGT TGGAATATTTGCAAAAATTAATTTTATATGTTTTAT - - =-=-=--=-=--- TAATTCTTTATTMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA
TR---------=-=------«cc=--=---- GETGARTGGHN - TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT - =-=-=-==----- TAATTCTTTATTEMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACAE I D\ - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - == oo oo o - - -
TR---------=-=------«cc=--=---- GElTGA TGGI— TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT -=-=-=-==----- TAATTCTTTATTEMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA I D\ - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - oo m oo - -
————————————————————————————————————————————————————————————— TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT-=---=------TAATTCTTTATTERAAAATCGACCETGTATTATTAATCCCATAACCCAACA R T
————————————————————————————————————————————————————————————— TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT-=-=--=------TAATTCTTTATT AAAATCGACCITGTATTATTAATCCCATAACCCAACA R T
G CH TEREARRRED B AN - - - --------- GAGTGGG - TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT - =-=-=-==----- TAATTCTTTATTHE-AAATCACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA T
G CH TEREARRRED B AN - - - --------- GAGTGGG - TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT - =-=-=-==----- TAATTCTTTATT —AAATCIACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA T
G TN AR - - - - - - - - - - - - - - - - - - ---- - TERTGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT - =-=-=-==----- TAATTCTTTATT —IAATCGACCGTGTATTATTAATCCIATAACCCAACA ———————————————————————————— T
G CEATECGAC I GGGGATGG - - - - - -------------- TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT -=-=-=-==----- TAATTCTTTATTHE-AAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA - - -WMAAREEE - - - - - AGC A C
G CEATECGAC I GGGGATGG - - - - - -------------- TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT - =-=-=-==----- TAATTCTTTATTHE-AAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA - - -WMAAREEE - - - - - AGC A C
A T TR- -----------c- st m e e e s e cm o m = - TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT - =-=-=-==----- TAATTCTTTATTEMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACAGERGEE/ N - - - - - - - - ARA A C
A T TR- -----------c- st m e e e s e cm o m = - TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT - =-=-=-==----- TAATTCTTTATTEMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACAGRGEE/ N - - - - - - - - ARA A C
G T CTGTTATACGATGAGTGGGTYMTGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT --=-=------- TAATTCTTTATTEMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACAGEIIED - - - - - - - - THC A T
G T CTGTTATACGATGAGTGGGTYMTGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT --=-=------- TAATTCTTTATTEMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACAGEIIED - - - - - - - - THC A T
G T CTGTTATACGATGAGTGGGTYMTGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT --=-=------- TAATTCTTTATTEMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACAGEIIED - - - - - - - - THC A T
G T CTGTTATACGATGAGTGGGTYMTGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT --=-=------- TAATTCTTTATTEMAAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACAGEIIED - - - - - - - - THC A T
T CCT.ATTCGA.AGTGG TGTTGGAATATTTGCAAAAAT TAAT T T -ATATG T TT TAT = = = = = = = = s = m e e o e e o e o o e e o m e o o e o o e o o e o o m o o o o o e o o m o o o e o o m o o e o o e o o o o m e o o e o o mm o oo o mm o oo oo s o e oo m oo m oo m == - - -
T ---TCATARGAT - ------ TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT -=-=-=-==----- TAATTCTTTATTHE-AAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACAE I BRI - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - o - - oo oo - - - -
T ———TCATAIGAT ——————— TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT -=-=-=-==----- TAATTCTTTATTHE-AAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAACA I I I I
————————————— C A---CCGTTATAC---=-=--=-=---- TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT-=---=------TAATTCTTTATTE-WMAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAAEA ATCIFGA THETHGTAA T A C
————————————— C A---CCGTTATAC---=-=------- TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT-ATATGTTTTAT-=---------TAATTCTTTATTE - AATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAAIA ATCIA-TITITIA-TIA.C

TGTTGGAATATTTGCAAAAATTAATTT -

ATATGTTTTAT
---------------- TAATTCTTTATT
ATATGTTTTAT - === === == - TAATTCTTTATT

AAAAICIAICITGTATTITTAA— - - —ATAA.CAA— -
AAAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAAMA
AIAATCGACCGTGTATTATTAATCCCATAACCCAA A
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size: 4981bp; fragments: 680; full length: 7 (>=4482.9bp)
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_1.bed fm_1.bed 0 O n.bed g 1.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.f

divergence to consensus (%)

size: 5287bp; fragments: 670; full length: 7 (>=4758.3bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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divergence to consensus (%)

TE: 11 family 4 Before TEtrimmer 306 bp

size: 306bp; fragments: 297; full length: 55 (>=275.4bp)
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After 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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