Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5818
- - —ATAAAT-— “TA T TIA AA TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - - - - GTTCGTAACATAGAACCACAACA - - - —TTGGTIGCAICGGTGG.C C - T.TATAAIAAEAIC
TT-ATEAAT - - - - - - - A AGAAARAABRAATTGGGT - - - - - - TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - == - - GTTCGTAACATAGAACCACAACA- - - -TTGGTEGCABCGGTGGTTCGTAAMAT T----TAARIAABEART
- - -ACBAATIITTE- - - A AGAAARAABRAATEG - - - - - - - - - TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - m s o e mm e mmmmmmmmmmmmmmmmemmmmmmeemmmemmeemeeeoeeeooeo oo ATEMAA - - - - - o o o o o o o e o e e e e e e e e e e e e oo s
TT-ATRBAT-- - - - - - A ARAAATAABRAACT A TAT- - - - - - - TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - GTTCGTAACATAGAACCACAACA - - - TTATAA

TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - = - - - = - - - GTTCGTAACATAGAACCACAACA- - - -IGGTRARARA - - - - - - - - - - - - CECHCH Bc Tl N------- TATAA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTRTA- - -------- GTTCGTAACHTAGAACCACAACA -
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - = - - GTTCGTAACATAGAACCACAACABGAATRGGTRGCAGARBTGCRE- - - - - @A TGAAATCETGEA g TGGTE- - - - - - - - - ----- - - -
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAACTATA - - - ------ GTcRTAACATHGEAlCACAACA- - - -TTGGT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - == - - - - GTTCITAACATIGAACCACAACAAIAATIG-GIAIAIGT ---------
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - GTTCGTAACATAGAACCACAACA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATBAACTATA- - - - - - - - GTTCGTAACATAGAATCACAACA - GAATGCBEGIGTRCGE - - - - - - - - - - - - oo oo e oo
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - GTTCGTAACATAGAACCACAACAAGAATT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - GTTCGTAACATAGAACCACAACA- - - -TTGGTEGCABCGGTGGTTCGTAAMAT
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - == - - GTRcPTAACATHGEAMCACAACA - - - -TTGGT

TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAA CACAACAI———

O = =4 =4 4 4 -4 -

TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAAWRCACAACA- - - -
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATIAACTATA ————————————————————————————————————————————————————————————
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - - - - - s s m e o e e o oo e o e o o e e o o e o o e o e e o o o o e o oo oo e oo o - -
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- GTTCGTAACATAGAAICACAACAAGAGIT.T GIA ———————————
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAACCACAACA----TTGGTEGCA CGGTGGITC———— AR AG T ARAGERGE GG - - - - - - ---------------
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAACCACAACA----TTGGTEGCAMCGGTGGT - -=-=-=-=-===-=-=---
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAACCACAACAA- - —IT.T ACAGEIM - - - --------

TTACABA TG G CH - - - - - -----------=---=------- TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA - - - = - - s s m e o e e o o e e o e o o e e o o e o o e o e e o o o o e o o m oo e - oo - o - - -

--ATAAATIIN T- - ----------------=-=------- TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAACCACAACA-GAGT T GCCARARGTGHE - - - - - - -

-ATAAAT TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATIAACTATA —————————— GTTCGTAACATAGAACCACAACAAGAATEGCESEA CAGEREEEE G - - - - - -

- --ATAAA TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- GTTCGTAACATAGAACCACAACA----TTGGTHACABCGGTGGTTCG- - -

TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- GTTCGTAACATAGAACCACAACA----TTrGCCEBC - - - - ------- -

TTTET TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAACCACAACA----TTGGTEGCABCGGTEGE. - - - - -
TTTA TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- GTTCGTAACATAGAACCACAACAAGAETEG A G ABGEEE - - - - - - -
TT TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATIGAACCACAACA— ---BTGGTmCARS - - - - --------

> > > > > >

TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTICITAACATAGAAICACAACAIGAATTGGT ACABCGGTGGTTCGTAA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAACCAIAACA— ---TTGGTWACABCGGTGG- - - - - - -
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- GTTCGTAACATAGAACCACAACA- -TTGGTEGCA CGGTGGTIC ----
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAACCACAACA- -TTGGTEGCABCGGTGGTTCGTAA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- GTTCGTAACATAGAACCACAACA- -TTGGTEGCABCGGTGGTTCGTAA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAACCACAACA- -TTGGTEGCABCGGTGGTTCGTAA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAACCACAACAA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAACCACAACA-
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- GTTCGTAACATAGAAMRCACAACAA-
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- GTTCGIAACITAGAA!IACAACAAGAATTGGT ACABCGGTGGTTCGTAA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATIAACTATA —————————— GTTCGTAACATAGAACCACAACA- -TTGGTEGCABCGGTGGTTCGTAA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- GTTCGTAACATAGAACCACAACA- -TTGGTEGCABCGGTGGTTCGTAA
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- GTTCGTAACATAGAACCACAACA- -TTGGTEGCA CGGTG.T —————
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=------- GTTCGTAACATAGAACCACAACA- —T.GT ——————————————————
TGTTGTAATCATATATTATTTAATTAATAACTATAATAATATAAACTATA---=---=---- GTTCGTAACATAGAACCACAACA- -TTGGTEGCABCGGTGGTTCGTAA
———————————————————————————————————————————————————————————— GTTCGTAACATAGAACCACAACA- —TTGGTIGCAICGGTGGTTCGTAA

>
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> > > > > > > >
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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
size: 5818bp; fragments: 1503; full length: 17 (>=5236.2bp)
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divergence to consensus (%)

size: 6121bp; fragments: 1508; full length: 14 (>=5508.9bp)
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TE: It 1 family_846 Before TEtrimmer 3879 bp
size: 3879bp; fragments: 662; full length: 1 (>=3491.1bp)
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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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