Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7555 1
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTITCA —————————— AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGT.T

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATITTTTTAAIAACIGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT ———————

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGT‘T
C

>

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - - - - - - == - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCET
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - - - - - - -~ - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA- - - - - - - - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT T- —TTTTTTATIA_T
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACAT TAT TCTCA - = = = = = o o o o o o e e e e e o o o o e o e e e e e o e e e e e e e e e e e e e o A - -
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - === == - = - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCACIHGIEE - - - - - - - - - - - - < ==~ == === m = oo e e o e e mm e oo
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - - - - - - == - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - - - - - - -~ - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - - - - - - == - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - - - - - == - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - - - - - - == - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTIAC
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TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTHAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCATGERESAAN- - - ----------=--=-----=------
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTIAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT —————————————————————————————————————————
TGTTATACAACGTTTTICCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA —————————— AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT ATAA

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGT.T !ITAA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACITTATTCTCA —————————— AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCHET
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---=---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTHAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCET ---TTTATAA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGT TGAGTCA T T Tl - - - - - - - - - - - = - = = = - = & - e - e o e o e oo e e oo - -
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TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTTCA- - - - - - - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCATEIBATH - - - - - ]l [
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTITCA ---------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCATEIBATH - - - - - IT C
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA- - - - -« - - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTIET TCTTTTAANA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA- - - -« -« - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCACHM- - - - - - - - - - AAAA

TGTTATACAACHTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAARACATTATTCTCA- - - - - - - - - ABGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTATEIRAAR- - - TTTARA
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divergence to consensus (%)

TE: Itr 1 family 743 Before TEtrimmer 7123 bp

size: 7123bp; fragments: 278; full length: 78 (>=6410.7bp)
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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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