Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7531 1

GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC=-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT’
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT
AGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=----- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC-
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC=-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
—T.CAC ————— GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC T-ARTTTA---------
-TATC - —AT.T AGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=----- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTA AI!TTTA—TAA
———————————— GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC——————————AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT———————AGTCIAGTAA
———————————————— GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC=-=-=-=-------AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC TAAiITTAGTAA
T

ATITAECCTTTGTTGAGATAT T - - --=---=----- TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
AC GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTA
AGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=----- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
C GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTA
ATAARAT TARAATTTAGA - - - - ------- GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
——————————— GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC=-=-=-=-------AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC -AAGT TTA---- - - e e s e et e e et et e e st e et e m e - -
——————————— GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC=-=-=-=-------AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC -AAGT TTA---- - - e e s e et e e et et e e st e et e m e - -
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT - - -=- -~ -
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC.GI
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT - - ===~ -
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
ATIACAIAIT GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
-TATTACA AAT-T GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGT
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-=-=--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTA
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTA
TAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC=-=-=-=-=-=-=---- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
AGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-=-=-=----- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTTGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC-=-=-===-==--- AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC
———————————————————————————————————————————————————————————— AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATITCCCAAAACTTAAGTC
GAGTTATACGACACTAAAGTGATGAGTIGACAGTGCTGATTGTGCATTTTC —————————— AATAAAATAATATTTTTAAAAAGTGAATTTCGATATCCCAAAACTTAAGTC

-AAGTTTA
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] uf.bed g 2.bed fm 1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se
size: 7531bp; fragments: 268; full length: 32 (>=6777.9bp)
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/ _781.fasta.b.bed uf.bed g 2.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.i
size: 7831bp; fragments: 266; full length: 32 (>=7047.9bp)
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divergence to consensus (%)

TE: It 1 famiy 781 Before TEtrimmer 7655 bp

size: 7655bp; fragments: 2883; full length: 1 (>=6889.5bp)
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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)

Dotplot

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