Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4728 1
AAAAATIAAIA TGTGATATATTTAAATT—ATIGCCAAATAAACTTTTATGTTTTTTGTA ------------ TTT-GTTGATTCTTCCTAAATTATTAATTAATAATTTACTGGACAGAACA

T-----------ERCTAARAIS BN - - - - - - - TGTGATATATTTAAATT—ATAGICAAATAAACTTTTATGTTTTTTGTA ———————————— TTI—GTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGIACA
TAAAATTAARARGE GANMA AR G- - ------------ TGTGATATATTTAAATA-TTAGCCAAATAAACTTTTATGTTTTTTGTA--=-=-=-=-=------ TTT-GTTGATTCTTCCTAAATTATTAATTAATAATTTACTGGACAGAACA
TGTGATATATTTAAATA-TTAGCCAAATAAACTTTTATGTTTTTTGTA--=-=--==------ TTT-GTTGATTCTTCCTAAATTATTAATTAATAATTTACTGGACAGAACA
TGTGATATATTTAAATA-TTAGCCAAATAAACTTTTATGTTTTTTGTA--=-=-=-=-=------ TTT- GTTGATTCTTCCTAAATTATTAATTAATAATTTACTGGACAIA.A
TGTGATATATTTAAATA-TTAGCCAAATAAACTTTTATGTTTTTTGTA--=-=-=-=-=------ TTT-GTTGATTCTTCCTAAATTATTAATTAATAATTTACTGGACAGAACA
TGTTATATATTTGAATT -ATAGCCAAATAAACTTTTATGTTTTTTGTA--=-=--=-=------ TTI—GTTGATTCTTCCTAAITTATTAATTAATAATTTACTGGACAGAACA
TGITATATATTTGAATT—ATAGCCAAATAAACTTTTATGTTTTTTGTA ————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————

TGTTATATATGTAAATAAATAGCCGAATAAACTTTTATGTTTTTTGTATA---=-=------ TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGAACA TGATGATACTEATHEAT - - - - AAG
TGTTATATATGTAAATTAATAGCCGAATAAACTTTTATGTTTTTTGTATA---=-=------ TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGAACA ---TGATAARTE TRATTCACABA
TGTTATATATGTAAATTAATAGCCGAATAAACTTTTATGTTTTTTGTATA---=-=--=---- TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGAACA TGITIATAA TATAATEIACA AA
TGTTATATATGTAAATTAATAGCCGAATAAACTTTTATGTTTTTTGTATA---=-=------ TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGAACA T--TGATG- - - - - AIT CACAAQT

------------------------------------------------------------ TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGAACA TAATGGTAARTATAAT - - - - AAT

TGTTATATATGTAAATTAATAGCCGAATAAACTTTTATGTTTTTTGTATA - = -« -« - - TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGAACA TAATGARAATTAAATTACAAG
------------------------------------------------------------ TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGAACA ABBGGEGCTTATAAT - - - - AAAT
TGTTATATATGTAAATTAATAGCCGAATAAACTTTTATGTTTTTTGTATA - - - -« -« - - TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGAACA - - TGATAA- - - - AATTCCBAAT

TGTTATATATGTAAATAAATAGCCGAATAAACTTTTATGTTTTTTGTATA---=-=------ TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGAACA TGATGATAATTATAAT - - - - - AGT

- 4 4 4 4 4 -4 - o - -

TGTTATATATGTAAATTAATAGCCGAATAAACTTTTATGTTTTTIGTATA —————————— TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGAIAGAACA AATHEAT - —TTITAATTCIG AT
TGTTATATATGTAAATTAATAGCCGAATAAACTTTTATGTTTTTTGTATA---=-=------ TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGAACA TAA GAIAATTATIAT— - - -AA@RT
TGTTATATATGTAAATAAATAGCCGAATAAACTTTTATGTTTTTTGTATA---=-=--=---- TTTCGTTGATTCTTCCTAAATTATTTATTAATAATTTACTGGACAGAACA TGA GTGI— - --AATTCAGARAT

TGTTATATATTTGAATT-ATAGCCAAATAAACT T TTATGT T T T T TG TA - = @ m s s e m e e e e e e e i e e memmemmemmemmemmeemeemeemeeneae-o--- - - T TCEC T AT - - - - - - - ------ - - AAA
TGTGATATATTTAAATA-TTAGCCAAATAAACT T T TATG T TT T TTGT A = = = & = = & & s & e & e & m ot & f e & @ e &t e & m e & @t & f e & f e & f ot @@t &t e & f e @t e @ f e @ @t @t ot @ m e m @t mf e m o e @ m e @ me @ me @ m e mmemmdmmaemeamamea e
TGTGATATATTTAAATT - ATJJGCCAAATAAACTTTTATGTTTTTTGTATA
TGTTATATATTTGAATT - ATAGCCAAATAAARIT T T TATGT TT T T TG T A« - - - -« o m oot oo oLttt f ot oo ooooooooo_.o..
TGTTATATATGTAAATTAATAGCCGAATAAACTTTTATGTTTTTTGTATA
T----TAAABBG TGTGATATATTTAAATT - ATBGCCAAATAAACT TTTATGT TT T T TG T A« - - -« -« oo c oot oo oo Lo oooooooo__oo..
ARG TETGTGATATATTTAAATA-TTAGCCAAATAAACT T T TATGT T T T T TG T A - = = = = = % m m ot @t &t @ e & & &t @@ a &t @ ot @ & @ @t &t @ fm @@t & @t @@t @@t @@t @t ot @t ot &t &t e m ot e m it m it mf ot d it d it m i emeame o e o e
AGBGETABTGTGATATATTTAAATT - ATGCCAAATAAACT TTTATGT TTTTTGTATA - « -« -« -« o= s s oot o f o f o f L f L L L Lo oo
AABTGTTATATATTTGAATT - ATAGCCAAATAAACT T T TATGT T T T T TG T A - = = = = = = m %t @t @t @t @t m & & & @t &t t & fm @@t @@t @ ot @t m @ f it &t ot @@t & @t @t m @t @ ot &t e @t e &t e @ ot mf e m i e d it dm ot mmdamea o e meamea e
---------------- TGTGATATATTTAAATA-TTAGCCAAATAAACT T T TATG T TT T TTGT A = - = & = = & & s & s s &t & m e & f e & @ e &t e & m ot & @t @@ e @t e @ f e @ f e & f e &t e @t e @ m ot @ f e m ot @ @t m ot ot m ot ot m ot mf ot df ot fm e mf e e m e e it mmeeme e ma o e me oo
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TGTTATATATTTIRAATT - ATAGCCAAATAAACT TTTATGT TT TTTGT A« - - -« -« oo oot oo oL Lo
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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
size: 4728bp; fragments: 133; full length: 19 (>=4255.2bp)

divergence to consensus (%)
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/ 986.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i

divergence to consensus (%)

size: 5034bp; fragments: 135; full length: 7 (>=4530.6bp)
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divergence to consensus (%)

TE: Itr_1 family 986

size: 4352bp; fragments: 79; full length: 19 (>=3916.8bp)
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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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