Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7789 1
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA T

TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAAmSE C
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAARAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA-T
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTAC
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTHET
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAAI!T
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA----=-=-=-~-"-
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---=---=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCIAGGATCACGACAAIAC-—
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA----=-=-=-~--
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAA.T
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTHET
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAEEAC
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGCES T
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAITA ——————
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT G - i | | AMAAGEIGE - - - - - - - - - - - -
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAAIA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA----=-=-=-~--
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA-C
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAC
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATIT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA - - - - - mm s s e e e e e e o e e o e o e e e o e o e e e e o e o m o m - - -
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT IS - - - - - ------------ AA----AATT- -
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCIACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT A——TITAATIAT —————————————
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAIEAT AAT - - —-

A

— 4 4 4 4 4 -4 -

TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAARAC
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAA - - - - - - s e e e e e e e e e e e - - -
--TT---pA - ----- - TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAAIAC
T.T— - - TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA---T
——————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA——————————CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATIT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAC
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA----~-=-=-~--
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAAEBA -
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGT TATATGTATATGTATAT TCGACAA - - - - = - = s o o s o e e o o o e o e e o o o e o o e o o e o o e o o o o e o o m oo m e oo - m - - - AIA‘—
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA----=-=-=-~-"-
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA---------mt | TEGRAANEREEN - - - - - - -----------
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA-T ———————————
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATA --T---AA----
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT --ATATAA- - - -
————————————————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA---=-=-=-=--=-=-~--
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA----=-=-=-~--
———————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAARAC
TGTTGTGAACITACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA —————————— CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAABRAT
—————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
AATTTT -BS - - - - - - - - TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
GI— A----AAT TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAETAC
GA - TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATICAGGATCACGACAATAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA - - - - - - - - s s e e e e e e e e e - - -
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTAC-—
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCIAGGATCACGACAITA ————————
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA——ACI
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA

> >

ATITTTI

TTTIT
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-TT--AAT-B®T-----
STT AITTAT————
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAIEE- - - - - - - - ------------ ATAA-JA-
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA -—TT T
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA - - - - - - = - - - CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA - - - - - = - - - - CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTIT-—-TTAIG-AA— - - -AATTA
------------------------------------------------------------ CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
- SATTT AAT TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA - - - - - - = - - - CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA - - = - - - = - - - CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT
------------- TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGHIAC
------------------------------ TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA - - - - = - - - - - CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAI!AC
----------------------------------------- TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTAT
------------------------- TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT

>

>
> O 60 > 0O 60 > 0> > > > O >

>

T GESAATTTT - - - TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT
AT A AATITT—— ——————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAA- - - - ==~ -
- T YA I LI Il I R I I R R R CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAITIT —————————————————
- AT A A----ememm e m e e e a TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTAT
G AlGAR--TT- - - TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT
T AC ABEBIASE - - - - AAT TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA----=-=-=-~--

TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA - - = = = = = = = - CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAA.T-—
; C A TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA - - - - = = = = - - CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA - - - = = = = - -
----- ; AT GOl ANT THTAA - TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA - ---------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAATAT
TTTT AI ----------------- - TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA - - = = = = = = - - CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA- -ACHGIM- - - - - -
AT AA TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA - - = = = = = = - - CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCIAGGATCACGAC ------------
AT
AT G

O 4 44404440 4 -

TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGHEAT A
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAA!IT.—
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGITTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA —————————
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAAEIT

TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGHEAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACAGTAT
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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

divergence to consensus (%)

size: 7789bp; fragments: 2628; full length: 154 (>=7010.1bp)
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/ 909.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.i

divergence to consensus (%)

size: 8089bp; fragments: 2628; full length: 151 (>=7280.1bp)
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divergence to consensus (%)

TE: Itr_1_family 909 Before TEtrimmer 2773 bp

size: 2773bp; fragments: 1458; full length: 162 (>=2495.7bp)
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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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Dotplot

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