Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6016
T-TAATTTRAAAN- - TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACATAT - - - - - - A
T TElc - ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGG|cTcACAATAT- IERA
TA- -BccBlAArBAA ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - = = = = = = = = m o m o m o e m e e e e e e e e e e e oo o
TAT-ACTTHAGAB- - - - - - A.T—GTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---------- ITTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAITAT——IT.AIA-A-TA A
TA---TTTHAGAT - - - - - - [ETERIA T AT - - - = = = = = = = @ = o m o o @ e o e e o e e e e e e e e e e e e e e e oo TTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACA - - - = = = = m o mmmm e mm e e oo - A

ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT == - == m = m e e e = -
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - —IT_A
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT = = = = = = m mmm e e e e e e e e e e e e o
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - -
AJJABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« -« - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - -
ATABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - -
ATABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - B TATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - -« - -« -« -« - - -
ATABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT = = = = = = m m e e e e e e e e e e e e e o
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT ---T
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - == - - - - - - TTTATTATITICTAT-CCTA-ATIA.CAIAIA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATAA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATAA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT == - == m e mm e m o = -

TRTAATTT
TA---TTT
AG--ccT

ATATGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« -« -« - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAMAANT
________________________________________________________________________________________________________________________________________________________________ &
TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT == == - = - - - - TTTATTATTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACARTAT - - |liT)
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - = ----- - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATA
TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT == == - = - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAJTATAA

ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=---- ITTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGG.GTGACAATAT —————————————
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=---- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT—AIT A
TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -----=----- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAITAT --- Tm
TITTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT —————————— ITTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGG.GTGACA STAT - - - - o e e e e e e e e e e a - -

ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - - - - - - - TTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - - AA TIRATA - -
TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACA mAAﬂAITIAA
ITTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCIAIAAAAHG-CAI
TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGIGGTGTGACAATAT - AJjEIA
TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGJGTGACAATAT - - - - - - - - -
TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATABCCCACAAAATGGGGTGGACAATAT - AlT
TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAA
TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGIGTGACARTAT - -
TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAAT - = = = === == m e m o m = -
TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT = = - = = = = = m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o
TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGAAATER- - - - - - - -
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - B TATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGG|GTGACA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATA -
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - -
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT - -

TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ----=-=----- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACARTAT-A
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT --=-=-=--=---- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAA - -

TAT - -
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] fm_1.bed 0 O n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa

divergence to consensus (%)

size: 6016bp; fragments: 1381; full length: 11 (>=5414.4bp)
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1 uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O n.bed g 1l.bed fm 2.bed 0 0O bc
size: 6339bp; fragments: 1386; full length: 10 (>=5705.1bp)

divergence to consensus (%)
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TE: Itr 1 family 665 Before TEtrimmer 1412 bp

size: 1412bp; fragments: 266; full length: 31 (>=1270.8bp)
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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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onsensus before TEtrimmer (bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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