Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4926 1

TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAART TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAART TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=--=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAART TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAART TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
—————— TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG----------GTTTTACTCAGCCTCAGEHAAARTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
—————— TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG---=-------GTTTTACTCAGCCTCAGEHAAARTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=--=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAART TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAART TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAART TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
———————————————————————————————————————————————————————————————————————————— GTTTTACTCAGCCTCAGEAAARTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA TA----TG-

TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGERAAARTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA - - - - - ----------=-=------
TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAART TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA AGTTCAA -

TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=---- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAART TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA AGTTCAA-

TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGERAAARTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACAER - ---------
TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGERAAARTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACAER - ---------

——————————————————————————————— TGTAGTATTGTTARMAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG---=-------GTTTTACTCAGCCTCAGHMAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TEeATTEerrregi i -------- TGTAGTATTGTTAIAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG —————————— GTTTTACTCAGCCTCAGEAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TN T T A [T - - - - - - TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=--=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TN T T A [T - - - - - - TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEBAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
T .- --------------- TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATEBTTCCGCCTTTACCATATG--=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEBAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
T .- --------------- TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATITTCCGCCTTTACCATATG —————————— GTTTTACTCAGCCTCAGEAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TEAG I GAAAAATG- - - - - - TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAART TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TEAG I GAAAAATG- - - - - - TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAART TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TATTEAGGETAAT T - - - - - TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGAMACCACA
TATTEAGGETAAT T - - - - - TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGHAAA TTGGAATCACGTGGTCCAAGAIACCACA
"THTET.--------------- TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATEBTTCCGCCTTTACCATATG--=-=-=--=---- GTTTTACTCAGCCTCAGERAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
"THTET.--------------- TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATITTCCGCCTTTACCATATG —————————— GTTTTACTCAGCCTCAGEAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
T
T
T
T
T
T

ACTTAATTA
ACTTAATTA

- 4 4 4 4 4 - -

A-------- ACT------ TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGERCTTTACBATATG--=-=-=------ GTTTTACTCAGCCTCAGEAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA AGECTG -

A-------- ACT------ TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGICTTTACIATATG —————————— GTTTTACTCAGCCTCAGEAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA AGECTG -
ATA-CEECECGTATAGECAACAATAGACAACA - - - - - - -------- TGTAGTRTTGTTATAAAAATAATATTTEAATATTCCGCCTTTACCATATG--=-=-=-=-=---- GTTTTACTCARCCTCAGEHAAARTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
ATA-CEECECGTATAGECAACAATAGACAACA - - - - - - -------- TGTAGTITTGTTATAAAAATAATATTTIAATATTCCGCCTTTACCATATG —————————— GTTTTACTCAICCTCAG AAABIT TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
——————————————————————————————————————————— TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG---=-------GTTTTACTCAGCCTCAGEAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGHAAA TTGGAATCACGTGGTCCAAIACACCACA
TAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG--=---=----- GTTTTACTCAGCCTCAGERAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-----=----- GTTTTACTCAGCCTCAGEAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG-=-=-=-=-=-=-=--- GTTTTACTCAGCCTCAGHAAA TTGGAATCACGTGGTCCAAIACACCACA

TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCT TTACCATATG - = = = = = = = = = = % s & m e & m e & @ e & @ e & m e & @t & @ e & @ e @ @ e & @t & f e & f e @ f e @@t @ f e @@t @ m e @ f e @ f ot @t e mf e mf ot mm e mm e mmemmddmeomamama e
TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG - = = = = = = = % = s %t m ot e e &t & e & e f ot ot f ot e mf e mf e e m e mm e i e o e mae o
------------ TGTAITATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG——————————GTTTTACTCAGCCTCAG AAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA A--TT TAAT- - - -ATTTT

> > > > > > > >

------------ TGTABTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG----------GTTTTACTCAGCCTCAGHMAAABT TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA A--TT TAAT- - - -ATTTT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GTTTTACTCAGCCTCAGMAAABTTGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACAR- - - - - - - - - mc o e e e e o
TATARTTA TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG - ===« = -« - - GTTTTACTCAGCCTCAGAAABT TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
TATARTTA TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTCCGCCTTTACCATATG - ===« = -« - - GTTTTACTCAGCCTCAGAAABT TGGAATCACGTGGTCCAAGACACCACA
ATT TTA TGTAGTATTGTTATAAAAATAATATTTAAATATTBCGCCT TTACCATAT G - - - - - - -« &« -« oo oo oo oo oL oooooooo__oo..
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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: 4926bp; fragments: 200; full length: 19 (>=4433.4bp)
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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
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divergence to consensus (%)
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size: 232bp; fragments: 92; full length: 80 (>=208.8bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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nsus before TEtrimmer (bp)
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