Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4379 1

TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGIACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTATGATCTGTGGTIGAIGAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TAAAITA—GAT TACGAAIA——— TGTAGTGTGATCIGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
————TTAAAATTTICGAAT—TIT TGTAGTATGATCTGTGGTIGAIGAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
————————————————————————————————————————————————— TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=--------CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA

AARTTATAABA - - - - - - - -

-------------------------------------------------------------------------------- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA AAATAAA- -ATTTTCTT
TAAATT - -GAT === === ===~ - TGTAGTGEGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC- - - - - - - - - - CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACARE - TRAATAAAA- - TTRTTTTTTAAR- A
-AAATTR - AAJA TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC - == - == - = - - CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACAR- - - AAATAAAAARTTTCTT-TA- - - AA

————————————————————————————————————— TGTAGTGTGATCIGTGGT——ATTAGAAGATTGACGTTTGAACAAGCGCGC——————————CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA

> > > > >

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACARE -l BT AB BA-------------
TT--AATT-ACGAAT -[BAT - TGTAGTGTGATCTGTGGTGJATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC- - - - - - - - - - CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACAEE - TIABIAAAAAARRT TTRT TTAAA-JAAA
ABATRA- - - - TGTAGTATGATCTGTGG]]- - - TGAGAAGATTGACGTTTGAACAAGCGCGC- - - - - - - - - - CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA

TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
——————————————————————— TGTAGTGTGATCIGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC——————————CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA === === =-TTTTTTTT-=--------
TTE-AAAT AAAATAIACGAATGTAT—— TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACANEA - AAA AAAAIATTTTT T——IATIA

——————— ————TIATAITTT TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=--------CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA - TAAAT AAAAATITICT TTAAAT - - - -
———————————————————— TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=--------CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
IR R IR IR 00 R L R R R R R I I R R I IO I RN CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGGATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGIATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTATGATCTGTGGT - - -TGAGAAGATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTATGATCTGTGGT - - -TGAGAAGATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
——————— AATAT ------=---- TGTAGTATGATCTGTGGT - - -TGAGAAGATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=---------CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA

TT ————TIAAAATATACGIAIATAT
THT---TTAAGATA- - - - - - - - TAT

---TTA GATATICAAATATA TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA -TAAAT - -------- TTITAT AA-AAAA
-AAATTAAAATAT - ---- - TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACAEER- ---------- ITTTTTTTAI!AITAAAA
—————————————————————————— AAT - - - - - - - - - s 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 o e o - - - - - - -CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA I R I I R LI IC I TN AR S
T.TAAATTIT ——————————— ANE 0 R I i I R CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACARESA - - --------=----=----- TAAA----- AARA
TT——IAATT——A TTTACGAATGTET - - - TGTAGTGTGATCTGTGGTGGATTIGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA------=----=-=---=--- TTTTTTAAA - AIAA
TTH- - - —TIAAA AT------ GTAT TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAAGATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA- - —TA.TAAAAA— —TTTTTITTAAATAAA

TGTAGTGTGATCTGTGGTGGATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC
TGTAGTGTGATCTGTGGTGGATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC----------CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACAGEIE - - - - - - - - - - - - - o oo oo e e oo i et



u o L
gt R

il '| ,|\|




] uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se After TEtrimmer 4379 b P

size: 4379bp; fragments: 184; full length: 33 (>=3941.1bp)
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/_440.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i After TEtrimmer Extended plOt Blue lines are boundaries

size: 4679bp; fragments: 183; full length: 31 (>=4211.1bp)
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TE: Itr_1 family 440

size: 4091bp; fragments: 23; full length: 1 (>=3681.9bp)
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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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[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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