Start crop Point End crop Point

MSA length = 6373 1

A AATTTIAAAA‘AAATHTTI— —IATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGA— —GCCCAGCICTATAG --------------------------------------------------------------------------------------------------------------
TTTAA TTT----- AAATRTE- - -T--GTATTGTAAIGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGA - -GCCCAGCEBCTATAG - - - - - - = - - - - - - o m st oot AGG-TTTG----------cc-c-c------ TR TTHT-----
TR - - - - - o oo GTATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH- - ------- - TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACABTAT AAA - ATA B\
THTEAT-ATTTTAG- - TATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGHE- - -------- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAMTAT AGATEATAH— A
TTEG------------ GTATTGTAACGAACCTGTATJGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH- - ----- - - - TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACABTATEEM- - - - - ----------- -
THTH---------- GTATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH- - ------- - TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAAC - == - === === === == = -
T8TG- - - - - GTATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH- - ------- - TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACARTAT
THEG- - - - - - - - - - o e ATABTGTAACIAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGA - - GCCCAGCJCTATAGH- - - - - - - - - - TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTTAAAAACGTAACAATA
TRATH- - - - - o oo ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG- - - - - - - - - - TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT
TATHA---------- ATAIITGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGE- - - - - - - - - - TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATA

------ ATAITGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG - e -----TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATA

GTATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH - --------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAITAT
AAATAT ATARTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH - -------~-- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATA
GEATA ATARTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH - --------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATA
———————————— AIA TGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG ——————————TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAAIA
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH - -------~-"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACA - - - - - - - - - s o s e e e e e e e - - -
——————————————————————————— ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH----------TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG
ATABTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG
GTAMTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG
GTARMTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG
GTATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG
ATARTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG
ATAITGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCICAGCTCTATAG
TATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG
GTATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG
GTATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH-------"--"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAITAT
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGA——GCCCAGCICTATAG —————————— TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT
BN B T I R T I R I L L ICIC I TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAITAT

4 4 4 4 4 4 -4 < -

TATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH - -------~-- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACANMTAT
ATAITGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG —————————— TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATA
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH - --------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT
ATAITGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG —————————— TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATA
‘AAATAT—TTT— - —GIATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG —————————— TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAEBEAT
——————————————————————————— A—AITGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG ——————————TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAI!
————— ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH----------TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT
GTATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGA——GCICAGCICTATAG —————————— TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAITAT

T oo s e e s e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ee e TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATA
TTT----- ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGA- - GCCCAGCcTATAGH- - -------- TTAAAAGECTTTAATTATICACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT
ABTETAA- - TATATATATA- - - - - ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGJGCCCAGCTCTATAGH--------- - TTAAAAGACTTTAATTATCCACABGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT

€6 LRI R T i I I TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATA
ATARTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH- - - === === == 2 = & & & s o s s o o e e o o o o e o o e o o e o e o oo oo oo oo - o - - -
ATARTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH - -------~-"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATA
GTATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH-------"--"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAITAT
GTATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH---------"- TTAAAAGACTTTAATTATCIACACGGAACTCIGTCTAAAAACGTAACAATAT AAA—TTTAT1T“— -
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH---------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT AGA—ITTATA TGATA- -
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGHGCCCAGCTCTATAGH - --------- TTAAAAGACITTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACA —————————————————————————
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGIGIGCCCAGCTCTATAG —————————— TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH - --------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT
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ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH---------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTITAAAAACGTAACAATAT
ATARTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH---------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAAC---=-=-=-=-=--=-==---=--- - -lA H
ATAITGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG —————————— TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATA ----TTTATA - - ! A
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAICGCCCAGCTCTATAG —————————— TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT AAA-TTTAT--=-=-=----- A
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH - --------- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT AAG—ITTAIA ARA
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH---------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT AA-TTTATA ABRANA
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH---------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACT - ---- - AAAAACGTAACAATAT AAIT——TATA THATA ABRANA
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH - --------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT AAATTTTATA TEA-A -BARA
GTAITGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG —————————— TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAITA TH--A A A
GTATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH---------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAAC---=--=-=-=->-=-==-=-=--- TEA-A - H A
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAGH - --------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT-— - —TTTTGIA TE--A
Bl R A I R LI I I I I R R I I I TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTA----=--=---- AA------- A TEA-A A
ATARTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH-----"---~-"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTA-----=-=---- AA------- TEA-A A
ATARTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH - --------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTA----=-=-=---- AA------- TEA-A A
ATATTGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATACH---------"- TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAACGTAACAATAT-AA—TTIATA TH--A
—————————————————————————————————————————————————— TGTAACGAACCTGTATCGATTACCGCGCTGAGAGCGCCCAGCTCTATAG ——————————TTAAAAGACTTTAATTATCCACACGGAACTCTGTCTAAAAAIGTAAC—————————————————A TEA-A
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] uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se After TEtrimmer 6373 bp

size: 6373bp; fragments: 7235; full length: 79 (>=5735.7bp)
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/ _855.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i
size: 6683bp; fragments: 7190; full length: 26 (>=6014.7bp)
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size: 491bp; fragments: 3681; full length: 2 (>=441.9bp)

TE: Itr_1 family 855
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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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2nsus before TEtrimmer (bp)

491

Dotplot

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