Start crop Point

1 MSA length = 6670

TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTC- TTTTATGTAIT —————————— GTCAAA.AAAAT - TAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTICTGCACA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT —————————— GTCAAA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTC—TTTTATGTAIT —————————— GTCAAA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT --=-=---=---- GTCAAA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- GTCAAA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- GTCAAA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - --=---=---- GTCAAA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---=---=---- GTCAAA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAIATTATTTTCTTTTTAAGTAAT —————————— GTCAAA -

End crop Point

!

TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAA

TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAA
TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAA

TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTC-TTTTATGTABT - --------- GTCAAA-TAAABTTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - BT TBATT- - - ----------
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTA!I ---------- GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - - - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TGTTAAGGAAACT TAATATTTTATATAAAAT TAT TTTC - TTTTATGTAAT - = = = = = = = = = m o o e e e m e o e & e o e @ e m e o e @ e m e @ e m e @ e @ e e e o e @ e e e @ e @ e @ e @ e e e m e e e e m e e e e e e e m e m o
------------------------------------------------------------ GTCAAA—TAAAITTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAAIT-CIATT -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTC-TTTTATGTART---------- GTCAAA-TJAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAA=- - - - - - - - - - - TTT
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTC-TTTTATGTAAT - - - - - - == - - GTCAAACTAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA--TRTHTE- - - -CGIBAAAR- - - - - - - - TTAA TT
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATAAAATTATTTTC-TTTTATGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAACTAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA- -C
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA-JlIT
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTAAGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAA—TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA—IC
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAR---------- GTCAAA-TAAABTTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA- - - -« -« -« - - -
TGTTAAGGAAACTTAATATT T TATAAAATTATTTTC-TTTTATGTAAT - - == - - = - - - GTCAAACTAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA- -
------------- TA-T#TATAIA.TATITTC CTTTTATGTAAT - - - - - - - - - —GTCIAACTAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA— T T
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTAAGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAANT T
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - - - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - C
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTTATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - C
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---------- GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAG T
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAJAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAA T
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTRTATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - T
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTC-TTTTATGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAACTAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - T
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTTATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTITATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ---------- GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAARTTTTTTCTTTTTATGTART---------- GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAA
TTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - = = = = - - - GTCAAA-TJAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA- - - - - - - - = - - -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATAAAATATTTTC-TTTTATGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAACTAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA-[IciETAcT
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTCTTTTTAAGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAAAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - - - -« - - - = - - -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCAC- -[ITRTRTRATT
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATAAAATTATTTTC-TTTTATGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAACTAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA--T TH- - -
------------------------------------------------------------ GTCAAA—TIAAAITTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA—IC TETHRECA
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTETATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAA - TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - = = = = = = = = = m m 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 s
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA- -CljTlicfaTT
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - - = = - = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - - == === - =~ - -

------ TAA TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ----------GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -

------ TIAHAGTT e - TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ----------GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -

-------------------- TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ----------GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - = - - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -

------------------------------------ TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ----------GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTAAGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAG
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - - - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - - = = - = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - - === === = - = -

------ TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ----------GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - - - - === == - = -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - - - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = - - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -

-------------- TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT ----------GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -

--------- GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTTGCACA-
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - = = = - = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - - === == -« - - - A
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTATGTAAT - - - - = = = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCAC - = = == === mmmmmmmm e e o e - A
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = = - - GTCAAA-[AAA T TAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAANC T
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = = - - GTCAAA-TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - T
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTC-TTTTATGTAAT - - - - - - == - - GTCAAACTAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA- - A
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - == - - = = - - GTCAAA-TIAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA A
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTRTATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAA—#AITTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACAA T ATT A

-BTGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAAT TATTTTC-TTTTATGTABT - - - - - - - - o e o 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 - G-T TT T
‘TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTA!I ---------- GTCAAA - TAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA - = = = = = = = = = m m o m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e n o -

TGTTAAGGAAACTTAATATTTT
TGTTAAGGAAACTTAATATTT
TGTTAAGGAAACTTAATATTTT
TGTTAAGGAAACTTAATATTT

- 4 4 4 0 <4 0 0O

TGTTAAGGAAACT TAATATTTTIRTATAAAATTATTTTC-TTTTATGTAAT =« =« = -2 nmmamn o
TGTTAAGGAAACTTAATATTTTATATAAAATTATTTTCTTTTTAAGTAAT - - - - - - - - - - GTCAAA-
TATAAAATTATTTTC-TTTTATGTAAT - === ===~ -- GTCAAACTAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA -
TATAAAATTATTTTC-TTTTATGTAAT - === ===~ -- GTCAAACTAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTJJcTGCACA - -C
TATAAAATTATTTTC-TTTTATGTAAT - === ===~ -- GTCAAACTAAAATTTAAAATTAATACAGTCCACAACTGCATTTCTGCACA--T
TATAAAATTATTTTC-TTTTATGTAAT - === === s s s m e e m -
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] uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se After TEtrimmer 6670 b P

size: 6670bp; fragments: 585; full length: 58 (>=6003bp)
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/ 447 fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i

divergence to consensus (%)
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size: 6970bp; fragments: 585; full length: 56 (>=6273bp)
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TE: It 1 family 447 Before TEtrimmer 6968 bp

size: 6968bp; fragments: 2178; full length: 0 (>=6271.2bp)
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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)
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