Start crop Point End crop Point

MSA length = 5054 1
A---T TRAGT TGATAAAATTAAC - - - - - AGCAT-THWTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT - - -------- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATHACA
A---T TRAGT TGATAAAATTAAC - - - - - AGCAT-THWITGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT - - ----- - - - GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATHACA

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATACA

AAA - - T ATTATAATA- - -lTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATAT TATGT TATATAACCAT = = = = & = & @ & m e m e e f et e f e m et m o e oo oo m e e e eiemeeoemaaaeoam o

AAA - - T ATTATAATA- - -BTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATAT TATGT TATATAACCAT = = = = = = & & & & s m o m e f e o e o e o ot e ot et e o f f e o o e f e o m f e o ot m o e m et mm e f o f e m e e m e m o i e e oo mmee oo meaoaoamaao
-------- T - - - - -AACA---@TGTAGTATTCTGAATTTGHCTTAATTATATATATTATGT TATATAACCAT - - - - = - = - & - & - oo oo ot oo L L L L Lo oottt bt oo oooooooooooooooooooo..
-------- T TTAT-------lTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAT

-------- T TTAT-------llTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAMT

-------- T TTETAATATT T TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ----------GAGTAAGAAACGGGAABCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAMT

-------- T TTITAATATTT TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT——————————GAGTAAGAAACGGGAIAICATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA T

T TTAT----- - TETGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT - === -=- - - GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAETCEMA - - - - - - - - - -

T TTAT----- - TETGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT - === -=--- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAETCEMA - - - - - - - - - -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAMT
-------------------------------------------------- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACANA -
-------------------------------------------------- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACANA e
AB-T THEE T8 T AGHA TR TCATRATAN- -l TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT == == - = = - - - GAGTAAGAAACGGGATAGCIITTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACART
IAI—T.T.TIT-AGIA-TITCATIATAI—— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT - == ---=--- GAGTAAGAAACGGGATAGCITTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA T

TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT === ---=--- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
A---CARTT RAETE GAATTAR- - - - - - - - - - - - TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT === ---=--- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
----------------------------- ATTATAATA- - -BTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
--------------------- ATTATAATA - TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAR- - - - - - - oo oo oo
TIATTA—AATA——T TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT === ---=--- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
.

> > > >

>

>

ATTA-AATA--TBRTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ----=-=----- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
--ATT@TAAT TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
--ATT@TAAT TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
————— THA---------- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
————— T R TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
AAA- - - - - - o mm e m e e TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
AAA- - - - - - o mm e m e e TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
——————————————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
——————————————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
AA- - - - m e e e e e e e et e e e et e e e e e e e - - AT ARMAGC AT - - - - - - - s s e et e e m e e e e e et et m e e et et m e et et e et e s s s e s e mm e GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
A——IT —————————————————————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCT TAAT TATATATAT TATGT TATATAACCAT - - - - = = = s m s e m e e o e e o e e o o e o o o e o m o o o e o o e o o o o o m e o o e o o m e o o m o o e o e m o o o o m e o o o oo m o e o o m o o e m o oo o oo o m oo m oo m oo oo o -
A--AT TGTAGTATTCTGAATTTGGCT TAAT TATATATAT TATGT TATATAACCAT - - - = = = = s m s e o m o e e o e e o o o o o e o e m o o e o m e o oo o o m e o o m o o o e o o m o o e o o m o o e o o e o o o o o e o o o o m e o e m o oo m o oo o m oo oo oo o oo m o -
A--AT TATEGACAETT TGTAGTATTCTGAAITTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ——————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————
AAAATEATGECAACE T TEGTGTCAGT TGATAGTE- - - - - TEGCGTET TEMTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=-=----- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
AAAATEATGCAACE T TEGTGTCAGT TGATAGTE- - - - - IT GTERT TEMTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=-=----- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA LI I A R
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=------- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=------- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAR------------
- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAR------------
————— ATATTTERTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA - - - - -
————— ATATTTERTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA - - - - -
ATTATAATA- - -BITGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT -=---=-=----- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAR-------------
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-------------- TATAGTE- - TBTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA A A
-------------- TATAGTE- - TBTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA A A
_ATTATAATA— - -MTGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT - - = = = = = = = - GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAR- - --- - - - - - - - - WTEEB TR TRAR TR T ARARAN- - ---------- A

TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=--=---- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACABTEEIRA - - - - - - - - - - - - = = = = = - - s o oo oo oo o - - -
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=-=------ GAGTAAGAAACGGGATARCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=--=---- GAGTAAGAAACGGGATAICATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTITATTAGTAGAACTTGACAATATTACA ————————————

> > > > > > > > > >

> > > >» > > > >

TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT === ---=--- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTITATTAGTAGAACTTGACAATATTACAMT - - - - - - THIRRETGET T EEEECTCTREH A G AW - - - - - -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACARM- - - - - - - - - - - - - e

>
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bed fm_1.bed 0 O n.bed g 1l.bed fm _2.bed 0O O bcIn.fa aln.fa _c

size: 5054bp; fragments: 1610; full length: 16 (>=4548.6bp)
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d g 1.bed fm 1.bed O O n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 O bcIn.fa_a
size: 5354bp; fragments: 1583; full length: 5 (>=4818.6bp)
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divergence to consensus (%)
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size: 194bp; fragments: 83; full length: 82 (>=174.6bp)

TE: Itr_1 family 76
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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nsus before TEtrimmer (bp)
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Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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