Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7137
------ TGTTGGATICTATCCCTTCCTCCCAT.TTIACCCIAAAAACCTTAGTGG— - —T-—IT-CC-TGAACIGAGCCC.TAITTCTCGCICGTAACA— - —IATTIATA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - - - = == = = - - -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~ -- -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACARANETIN- - -
-------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG----------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - = = = = = = = = = mm o m e m e e e m e e e e e e e e e e e e e e e m o
-------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG----------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - = = = = = = = = = 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 o
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - - == - = - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - = = = = === mm e e m = =
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAA-A ------
----------------- TGTTGGATcTATfccTTccTcccaTCCTTACHCAAAAACCTTAGTGG- - - - - - - - - - THRCI 7 I 7 i C CJ 7 G AA CjcAGCC il TABTTCTCGCCCGTAACA- - - Cee -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - == - == - = - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - = = = = = === mm e m = =
------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -
---------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTBAGTGG
---------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
-------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG----------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAINANATT - -TATATA
-------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-------- - —TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAI IATT - -TATATA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - == - == - = - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA-----------IRATRTTRETTH-----------------
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACANEEATTR- - -BBRGTR- - - - --- - - -
----- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACIBTAGTGG- - --------TACATTJJACTCACCCTAATGAACTGAGCCCC-TAATTCTCGCCCGTAACA Cee -
----------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-+---------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
-------------- GTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACIBTAGTGG- ---------TACjTTlacTCcACCCTAATGAACTGAGCCCC-TAATTCTCGCCCA- - -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~ -- -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~ -- -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - - - - - - - TACATTAACTCACCTJAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGRGG- - - - - - - - - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA

TT-ATATATT

--TETEAT
T ATATA

AIATA

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ - -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAAA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG- - - - - - - - - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
------------------------------------------------------------ TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA.AIAITIAT
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ - -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - - - - = = - - - -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAINA

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTABTGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAAA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAI IAIT

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA ATT
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-=-=-=-=-=-=-=--- TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - - - - - - - s s e e e e e e e e o e o - - - -

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA- - - - - - - -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA- -A
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - == - == - = - - TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCRBABCA- - - -« -« -« - -FITGCT@- - - - - - - - - - a oo oo
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~ -- -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAIIERATTR
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - == - == - = - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - = = = = = === m e e e = TTRATTE
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - - == - = - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACARBARANTH- - -BBBGTlH----------
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -~~~ -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAI ITTTI— —A. ITT
TGTTIGATTCTATCCCTTICTCCCAICCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG -----------------
TGTTGGATICTATCCCTTCCTCCCATCCTTIACCCIAAAAACCTTAGTGG ATA.AT— -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG S\ ATITT
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-+---------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - = = === === mmmm e e m e -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-+---------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - = = = = = = = = e e e e e e e e e e e o
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - ------ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - —AIATT - —A-G.T .TTITATAIACT
TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAIABATT
TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - - - - - = = - - - -
TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAINA
TACATJAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACARMARTT
TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA- - - - - - - -
TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - -~ -- - -~ - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAARIIBTAGTGG TACJITTIACTCACCCTAATGAACTGAGCCCC - TAATTCTCGCCCJTAACA

TGTTGGATICTATCCCTTCCTCCCATCCITIACCCIAAAAACCTTAGTGG T.CC.TGAACIGAGCCCITAITTCTCGCCCGTAACA
T CC TA

TGTTGGATECTATCCCTTCCTCCCATCCTTIMACCCIAAAAACCTTAGTGG TGAACEMGAGCCC TTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG TACEMTTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - == = == - = - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAARCCTTAGTGG - - - - - - - - - TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAAC -
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - - == - = - - TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - - == - = - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - === - = - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAIARTETR--~---AT
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - === - = - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - - - - == - = - -

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - === - = - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA
TTTGAMAG 1GTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - -« -« - - - - TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTABCARMA
--------------------- TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG-+---------TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAMEBA
TR T C c cAAcfcAaccccil§TAflTTCTCGCCCGTAACA- - -
TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACAJEA
TACATTAACTCACCCTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA - = = = = = = = = mm e mm 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 m

TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
T TGGATTCTATCCCTTCCTCCCCTCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG
TGTTGGATTC---- - - ITICICCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG ----------
TGTTGGATTCTATCCCTTCCTCCCATCCTTTACCCGAAAAACCTTAGTGG - - - === - = - - TACATTAACTCACCTTAATGAACTGAGCCCCTTAATTCTCGCCCGTAACA ABA --A
----------------------------------------------------- TGGAT|cTAaTCcccTTCccTCCcCAccTTACCCAAAAACCTTAGTGG - - - - - - - - - - TN T i C i TcAAcfcacccciiTaAfliTTcTcceccaTAACA - - -RTETHARA
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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

divergence to consensus (%)

size: 7137bp; fragments: 1533; full length: 49 (>=6423.3bp)
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/ 694 .fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.i

divergence to consensus (%)

size: 7437bp; fragments: 1533; full length: 49 (>=6693.3bp)
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TE: Itr_1 family 694

size: 6430bp; fragments: 8920; full length: 0 (>=5787bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

ORF19

)y —

ORF12

—

ORF17

‘_

Bl ORFs
B PFAM domains

ORF13

RF22 ORF6 ORF7 } ORF10 ORF18 RF16
RF1 ORF2 ORF4 ORF20 ORF8 ORF11 ORF15 ORF14
- 2 » = I
DUE7}59 P‘ﬁl Peptidase_A17} DUIEE41
1000 2000 3000 4000 5000 6000




[E consensus before TEtrimmer (bp)
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