Start crop Point End crop Point

MSA length = 7313 1
TCCTT---mmmm - - - TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---mmmm--- TAC TTREACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCHIEA
TCCTT---mmmm--- TACHETT ACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCrAACA
TCCTT---mmmm - - - TACATHAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

A-T.TAITATTTITI ------------------------- IATTIGAAAA.AAAIA.T.T TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC

---------------------- TTRAGART T T T T e e oo - - AR TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
----- TIATAT————————TTITTIAAA!ITTTTTTTTTTI——————————————————————————— TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC

-------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC

ATETTTTRT TRETGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC/TCCTT - - - - - - - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACATEINT- - - - - A e e e e e e
AATTATTA.T.TTT-——TTIAAAAAAT.TITITITTTIAIATITGAAIAAT-TITTITTT TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCETCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - - = = = = = = = o o m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e oo -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCHMTCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA TATTGTATTTIT I THClAA -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCHTCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA TITIGTATTT——!TICIAAl

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTcATTCTATCCCTTCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TITTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
AAIIATTATATIGTTT TITTTIAAAAIATTTT TTTRT - - - - - ABGEG T ATEE T T TH- - TGTTGGATT -~ - - - - CliTlcflccc

T AT-T T (L5 TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC

TCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCTIAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
CCTT----=------ TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

TCCTT---------- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA- - T--TATATTTTT--TETAGBAIRRCREEEEGAAA - - - - - - - - - - - - -
TCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAAIA‘

TCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA -ATTA
TCCTT---------- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAICA -ATTGT

CA

TTTT

TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTABCAIRTGIN- - - - - - ATHTTTT
TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA TATTA - A o o o o m oo oo e oo oo
TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCMTAACA- - - - - cmmea s THANB TR -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCClTCCTT- - - -2 -2 -~ TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA:- - - - - - ATTA-A----TT AIA.TIAITITI
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCRTCCTT---------- TACJTTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - - - - ATATTTETRATE TAAARTT - - - - - - - - oo - oo - -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCRTCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAAR- - T-TTATAT----THRTHCBAB- - --------------- .
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCRTCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA- - - -@TTEATAR- - - - TGEETA- - - - - - - - oo
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCRTCCTT--=------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA -ABTAT-TTETETATECAAATTANRRRRAAAAT- - - - - ---- - -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTHlCcC@TCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCHMTCCTT---------- TACATTAACTCACCTJAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCHMTCCTT - --------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCTCCTT--=------- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTA- - - - - -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCHTCCTT--=------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAR- - - - -
AATTATTATATTATTTCTTTTTTTAAAAAATTTTTTTTTTRTT-TATTTAAAAAATAAATATTTTTTT - MTGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCOTCOT T - = - - - = - - - - oo oo oo oot Lo L.
AAT TA - - o o oo e e e e e e e eeeaoo-o TTATIT T Tl <o - e e e e - - TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCHMTCCTT----------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAINEEH- - - - - - - - - - - - THT
B TBEREA AT TRrTrTTTT T TR ATETAAAARATARATI T TE T TR TG TTGGATTCTATCCCTTCCTCCC TRTTGRATTTTT
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC e - -ATTRTRTRT
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC Cee - TTTHT
AATTRR- === - e e - TTTTTRCACEEE T TTTTTTTTTTHATAGETE- - - -ATHAAT- - - - - - - - TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
AB- - AAATTTRT T TERTT- - - - e e TETTT-@TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
AATTATTATATTATTTCTTTTTTTAAAAAATTTTTTTTTTTTTATATTTAAAAAATAAATATTTTTTT-lTGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCEMTCCTT----------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCBMTCCTT----------TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
1 N AABAAATA- - - - - - TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCHTCCTT---------- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
ETIA ------------------------------- BGH THG-------------a- - TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCHTCCTT------=--- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGJGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
AATTATTITITTAI1 I ------------------------------------------------------------------------------------------- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAjcA
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCTCCTT----------TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC@TCCTT----------TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTARCA
---------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCETCCTT----------TACJJTTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
AATTATTATATTATT@CTTTTTTTAAAAAATTTTTTTTTTTTTATATTTAAAAAATAAATATTTTTTT -MTGTTGGATTCTATCCCT TCCTCCOATCOT T - - - - - = - - o - oo ot oo oo Lo oL __......___._.....
AATTATTATATTATTTCTTTTTTTAAAAAATTTTTTTTTTTTTATATTTAAAAAATAAATATTTTTTT -TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC T GO T T = - = = = - & o & o o o m o e o e o e o e o e o et e o et et e o e o e oo o e o e ottt ottt o o o o o o b b oo b et f e f e e e e e e e e e e e e imiei oo o
------------------- TTTTEAAABG- - -------------BATTTAAAAAATAAARBATE- - - - -IRATGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCMTCCTT - -------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA TATTA ATTTT
----------------------------------------- TTA----BA-----ee e BRTGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCMTCCTT - - - - - - - - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAARTCTCGCCCGTAACA T.TT
C e AT AT AT - -l TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCRTCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - - ATAT————
--------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCHMTCCTT----------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAAC---------TATATTTTTT
----------------------------------------- TTETART--------------------WGTGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC e - ---@TTATATTBTT
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC TTTT
------------------------------------------------------------ TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
-------------------------------------------------------------- TTTTTTETGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
----------------------------- ATTTETRT TTT- e e - - T@TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA TATE--ATTT--T[ET
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCTCCTT--------- —TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA.—ATT— - —TITTT‘ ICAA - ARTTTE TATA- - - -
AATTATTATATTATTTCTTTTTTTAAAAAATTTTTTTTTTTTTATATTTAAAAAATAAATATTTTTTT -lTGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
AATTATTATATTATTTCTTTTTTTAAAAAATTTTTTTTTTTTTATATTTAAAAAATAAATATTTTTTT -lTGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC

TCCTT----m---- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TCCTT----n----- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCRTCCTT------=--- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCRTCCTT------=--- TACJJTTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTARCA- -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
AATTATTATATTATTTCTTTTTTTAAAAAATTTTTTTTTTTTTATATTTAAAAAATAAATATTTTTTT - TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC|TCCTT --------------------------------------------------------------------------------------------------------------

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCETCCTT ===~~~ -- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAICA‘—ATT— --TTT

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCTCCTT -=-=-=-=------ TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA —ATTGI—TIT

AATTATTATATTATTTCTTTTTTTAAAAAATTTTTTTTTTTTTATATTTAAAAAATAAATATTTTTTT -@TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
AATTATTATATTATTTCTTTTTTTAAAAAATTTTTTTTTTTTTATATTTAAAAAATAAATATTTTTTT -@TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCC
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TACATJJAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCTCCTT---------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCIMTCCT T = = = = = = = % = = % s & m e & @ e & @ e & @ e & @ e & @ e & m e & @ e @ f e & f e & f e @ @t @@ e @ f e & f e @@t @ f ot m @ e n e e e e e e e e e e e e e e e e ee i ae e
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCRTCCTT------=---- TACJJTTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCTCCTT---=--=--- TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATMCTATCCCTTCCTCCCRTCCTT - - - - - - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTARCA

AATTATTATATTATTTCTTTTTTTAAAAAATTTTTTTTTTTTTATATTTAAAAAATAAATATTTTTTT -TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCMTCCT T m = = = = = = = = m %t &t &t @ e &t @t @@t @@t & m @@t @ f ot @@t @@t @@t @@t @@t @t ot @t ot & @t d ot ot &t ot @ f e @ f e mf e mf e m i e m i dmmemmaamamamee s

-------------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCHTCCTT--=-------TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCTTAATTCTCGCCCGTAACANRRAGH
GrTBATTEAATTRTTTETTTA- - - - - ANBETTT TATHTEBTA- - - -AT A TT--- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCHTCCTT--=------- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAAC

AATTA - I!ITI! .I. h IIA!I‘ #TATIﬁGIAAAAT AATGBTET TTTRETGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCTCCTT - - - - - - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAR-----------
------------------------------------------------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCHMTCCTT----------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - = - == ===~ -

AATTATTATATTATTTCTTTTTTTAAAAAATTTTTTTTTTTTTATATTTAAAAAATAAATATTTTT T THMMTGT TGGATTCTATCCCTTCCTCCCMTCCT T m = = = = = = % m % m @t @t @t &t @ @ e @t @@ e @@t @@t @t @@t @@t @@t @@t @t it &t ot @t it & f ot d ot ot &t ot @t ot @ f e @ mdmm e m o dmmdmmdmmdmmemmameam e
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.bed fm_1.bed 0 0 n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa

size: 7313bp; fragments: 1576; full length: 7 (>=6581.7bp)
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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 ¢

divergence to consensus (%)
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size: 7614bp; fragments: 1579; full length: 4 (>=6852.6bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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divergence to consensus (%)

size: 3211bp; fragments: 320; full length: 204 (>=2889.9bp)
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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)
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