Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5801 1
------- TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA----------TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA

————————————————————— TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA----------TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACAETH- - - - -
———————————————————— TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA----------TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA
———————————————————— TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA----------TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA
—————— TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA----------TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA
———————————————— TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------ —TGGTAACAICGGTGGTTC TAACATIGAACCACAACA R LI
——————————————————————— TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATIAACTATA— - - === —TGGTAACAGCGGTGGTTC!IAACITAGAAiIACAACA E
C

TTTCITIATATG
GTTCGTAACATA

- - - -T--AAAAGT - - TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAAMICACAACA
TATTTAAAAAATT TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA AcTERA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA GTTCGTAACATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - -« - & & = o o oo o o m o o o o oo o o o o o o o o o o o e o o d o e e e o d e e e e e e e e e e e e o o

TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - = - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACAMTERIBA T - - - - - - - - - - o oo oo i i e e
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATIAACTATA ---------- TGGT.CAGCGGTGGTTCGTAACATAGAAICACAACA TTTC-AIG
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA GTTCGTAACATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA GTTCGTAACATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - = - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACAMTIM - - - - - - - - - - - - T~ - - - = - - == - = o s s oo m o e oo oo e e e i e e e e mi oo
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA GTTCGTAACATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA ATACTEECA GTTCGTAACATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA - - - -T@GcA GTTCGTAACATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - = = - = =« = = & & o o o & o oo oo ot oo oo oo oot o o o oot o b o oot ot oo et et e oo oot o e o e o e oo oo oo

AITATA

TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - === - - - TGGT.CAICGGTGGTICITAACATFAICACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATMIGAACCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - == - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAATCACAACABEBAT - - - - T-------- GAATTCGTACTAT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTRTA- - -------- TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACHTAGAACCACAACA N ABARA

TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - = = - = = = 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 e e e e e e e e e o e -
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCAJAACA ATACTBGCA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - === - - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGIAACITAGAACIACAACA ATACTECA GTTCGTAACATAIAA.AIAACAIT-ATTT.A_
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - = - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA - - -cBAGC- TTTCORm - - - - o - e e
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - == - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA - - - -TEGCA GTTCGTAACHTABAATNANAACART -TTTETA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - = - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAAICACAACA e AACLGIAAIAIAICAIT-— - —IA“
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - = - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACAGENGA AN - - - - - - - - - - - - - - o o e e e e e o
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAACTATA - -« - -~ TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA GTTCGTAACATA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAACTATA - - ------- TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAACCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - = - - TGGTAACAGCGGTGGTTCGTAACATAGAARCACAACAREBAG- - - - - - - - - - - ------ - - -
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATIAACTATA ---------- .GIAIC-GI ----------------------------------------------------------------------------------------
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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: 5801bp; fragments: 1497; full length: 15 (>=5220.9bp)
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o 2.bed fm Lbed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa aln. After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
. size: 6I03bp;?ra_grﬁents: 1502; fuIII_eng_th: 15 (>:_54T92.7bp)_
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divergence to consensus (%)

TE: Itr 1 family 529 Before TEtrimmer 2113 bp

size: 2113bp; fragments: 553; full length: 56 (>=1901.7bp)
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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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