Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6056 1
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - ------- - ITTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT

ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« === -« - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT

ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATAT TTAATAT TAAT = = & o 5 &t m ot ot m e f ot f e f ot f e f e f it f it e it d it d i e i e meame e

ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« = === -« - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT

AAAITGI— ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAR---------- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACA
T -

AAA ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=---- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATA -
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=---- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT

—————— TATATATT TEEAATT - -WTAAAART ---- ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ----------TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATIAATTTC
TATAT T A.T AGRCAARTETANRT - ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---=-=--=---- TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATRAATTTANSET GEREEGE A A TERA ANEAANEABEGEEEGA TA-TAT - - - - -
——————————— ATA--------cmco--- TAARART TE - - - ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ----------TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT

ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - = = - = - - BrratTAaTTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGJcTGACAA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - e = = = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAA = = = = = = = = = m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e m o
ATABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
TI!TGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ---------- B TATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGJGTGACA

ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAAGH- - - - - - -
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - BrratTaTtTeeTAaTGeccecTAGTCATAACCHARAAAABEECHEC B AT
TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACABTAT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATAJTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - -« - -« - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATA
TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACATAT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGAJAATH -
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - = = - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGJGTGACAATA- - - - - -

ATABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - = = - = - - BT TATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATH----- - - -
ABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - = - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAINAEE- - - - -

ATABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATAT T TAATAT TAAT = - = = - & m e e e 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 e e e e e e e e s
TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACABTAT
TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAMTATHEA - - - - -
ATABTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT -« -« - -« - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - == - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATIME- - - - -
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATATHE- - - - - -
TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGJGTGACARTAT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATAT T TAATAT TAAT = - = = = & 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 e e e @ e e e @ e e e @ e @ e e e @ e @ e @ m @ e e m e e m @ e e e e e e e e e e e e mm e e e e e e e
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATAT T TAATATTAAT = - = = o & = e e e 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 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 e e e e e
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - == - == - = - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT

A—TIACATATT TGRAGG TAA - TIAAT TARC -
AITTA———— T AT ABRCAAAART - - - -

-TT|ATATATT
A-TTGTET- - - -

O 4 4 4440 <4 <40 -

ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATFCTAT-CCTA-ATIAI -------------------- I
I.AITI—ITIAA1T1C— TATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - === - - - - - TTTATTATETGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACABTAT
-------------- T AATTIRE - BEBCAAAAMTTH - - ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT ----------TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATAT TTAATATTAAT = = = = = = o o o e e e 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 e e e e o o - AGHARA
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATAT TTAATATTAAT = = = = = = = o 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 e e e e e e e e o o - AAARANA
TAAAA ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT AATEAR- - - - - - - -

CAAAA
TAAAT

ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - TTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
ATATTGTCAAGGATGGAATTATTCGATATATAAAATAACATATTTAATATTAAT - - - == - - - - - ITTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGG.GTGACAATAT
TTTATTATTTGCTATGCCCCTAGTCATAACCCACAAAATGGGGTGTGACAATAT
AIAAT TAA
ATAATARAA
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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: 6056bp; fragments: 1344; full length: 10 (>=5450.4bp)
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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: 6366bp; fragments: 1402; full length: 10 (>=5729.4bp)
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divergence to consensus (%)
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TE: Itr_1 family 720

size: 2635bp; fragments: 312; full length: 0 (>=2371.5bp)
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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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(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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