Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 1741 1

TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGHECATATTTTGGAATTAT - -=-=-=--=-=--- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTICCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACIATATGTTGGGACAAGGT ATATTTTGGAATTAT - ---=-=----- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCICTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTITGGAATTAT —————————— TTTATTGIAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTIGTA

TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGITCATATTTTGGAATTAT —————————— TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - -=-=-=--=-=--- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCIT

TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGAJAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTICAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTEIGGCTCGTA
---------------------------- CAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - --------TTTATTGCAAAAAA - - AClJTTGTCCCAACATATAGTTGTTGGGCTCGTA
TACGAGCICTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTITGGAATTAT ---------- TTTATTGCAAAAAAAGACCTIGTCCCAACATATIG ---------- TC---TTGE- - - - - i
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATETTTGGAATTAT - - - - -« - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGT ------ - - - -

TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - == - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTAEGT-CT- TT
TACGAG[ICCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA- - - -GTRT -l -l A
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - == - - TTTATTGC - AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA - - -TAA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTJATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTT T8 AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA TAA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTITGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCJCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTITGGAATTAT ---------- TTTATTGCEAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - -~ - - TTTATTGC - AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - -~ - - TTTATTGC-AAAAAAGACCTTGTCCCAACATARAGTTGTTAGGGCTCGTANMENGT - -T- - - - - -
----------- TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGJGACAAGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - -TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
--------------------------- TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTJGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGAICTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA -
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGAJAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGC—AAAAAAGAICTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA -----
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTIATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
-------------- TACGAGCCCTJACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - -TTTATTGCAAAAAAAGAICTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGITCGTA
----- TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT----------TTTATTGC - AAAAAAGABCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - -~ - - TTTATTGC - AAAAAAGEBICCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTAGENGE - - - - - - - - -
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTIJTGGARTTAT - - - - ------ TTTATTGCAAAAAA CCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTAGHEE - - -T---- - - -
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - -~ - - TTTATTGC - AAMAAABIGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTANMIRGT -T--------- -
--------------- TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT ----------TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA -
------------------------- GCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT----------TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATITTGGGAIAAGGTIATATITTGGAATTAT ---------- TTTATTGC—AAAIAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA -----
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGT ATATTTTGGAATTIT ---------- TTTIT.AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTIGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - == - - TTTHET AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - -~ - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
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ACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - -=-=-=-=-=---- TTTATTGCAAA-AAAGACCTTGTCCCAA ATATAGTTGTTAIGGCTCGTA ———————
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - --=-=-=-=-=--- TTTATTGC-AAAAAAGACCTTGTCCCAACHTATAGTTGTTAGGGCTCGTAGIERS - - - - - i —————————
TACGAGCCCTAACAAC.TATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT —————————— TTTATTGC-AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTAIEES - - - - -

--------------------------- BT ACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - --------TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
----------------------------------- CGAGCCCJAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - -TTTATTGCAAABAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - -~ - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGETGTTAGGGCTCGT -
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGAATTAT - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - == = == - = - - TTTATTG- AAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGT TGTTAGGGCTCGT = = = = = = = = = = mm e m e e e e e e e e e e e e e o -
TACGAGCCCTAACAAITATATGTTGGGACIAGGTCATATTTTGGAATTAT ---------- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA-— —ICT-TTA.T-T-A
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTIJATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAA -ACCTTGTCCCAACATATAGT TGTTAGGGCTCG = = = = = = = = = = mm o mm e e e e e e e e e e e e e e o e -
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - == - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCICAACATATAGTTGTTAGGCTCGTA- - - - -~ - - -
TACGAG[ICCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA N - -T-----------
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTIATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTGGGCTCGTA- - - -GRTT-----------
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- - TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGIITCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTJTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGITCATATTTTGGAATTAT ---------- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA

----- TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTATATTTGGAATTAT - - - - - - - - -TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGJCTCGTA
TACGAGCJCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGARTTAT - - - - - - - - - TTTATTGC- AAAAAAGACCTTGTCCCAACATAIAGTTGTTAGI! CGTA

C
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTIATATTTTGGAATTAT —————————— TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGI!CGTA

[ > |

TACGAGCCCTAACBACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT --=-=-=-=-=-=--- TTTATTGC-AAAAAAGEBCCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACBACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - -=-=-=-=-=-=--- TTTATTGC-AAAAAAGEBCCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - --=-=--=-=--- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA

TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGJACAAGGTIATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - == - - TTTEAT AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - -~ - - TTTATT!!IAAAAAAGACCTTGTCCCAAC————AGTTGTTAGGGCTIGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - == - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - == - - TTT|TTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGJCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAG-TCATATTTTGGAATTAT - - - - - - == - - TTTATTGCAAAAAAAGACIITTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTIJTGGARTTAT - - - - ------ TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTICCAACATATAGTTITTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAATATATGTTGGGACAAGGTIATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTH- TAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGAJAAGGTIATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGC-AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAG]|GCTCGTA
TACGAGCCCIAACAACTEIATGTTGGGACAAGGT ABATTTTGGAATTAT -« -« -« - - - - TTTATTGC- AAAJJAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAAAACTETATGTTGGGACAAGGTIATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTIATATTTTGGAATTAT - - == - - = - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGAAAGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGC-AAAAAAGAIJCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGARTTAT - - - - - - --- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGHGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGIGACAAGGTIATATTTTGGAATTAT ---------- TTT.T-AAAAAAGACCTTGTCCCAAIATATAGTTGTTAG!ICTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGITCATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGC - AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGT - - - - -
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGJACAAGGTIATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - == - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAR---------- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAABAACTATATGTTGGGACAAGGTCAJJATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACABATAGTTGTTAGGGCTCGTA
------- CIAGCICTAACAACTATATITTGGGACAAGGTCATATTITGGAATTAT——————————TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTICCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
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TACGAGCCCTAACAACTATATHTTGGHEACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - --=-=--=-=--- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGG ACAAGGTIATATTTTGGAATTAT —————————— TTTATTGCAAAAAAAGAICTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCT GTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTIT.AATTAT —————————— TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCHTA

TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - --=-=--=-=--- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACIAGCCCTAACAACTATATGTTGGIACAAGGTCATATTTTGGAATTAT —————————— TTTATTGC-AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTITGGAATTAT —————————— TTTATTGC-AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA

> > 4 > > > > >

TACGAGCCCTAACAACTATATrTGGIACAAGGTCATATTTTGGAATTAT ---------- TTTATTGCAAAAAAAGARCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATTTGGGACAAGGTCATATTITGGAATTAT - - - - - - - - TTTATTGC - AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTJATATTTTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGC - AAAJJAAGACCTT|TCCCAACATATAGTTGTTAGGGCCGTA
- - —-TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATAT TGGAATTAT - - -------- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAAIATAIAGTTGTTAGGGCTCGTA
------- CljAGClcTAACAACTATATTTGGGACAAGGTCATATTRTGGAATTAT - - - - - - - - - - TTTATTGCAAAAAAAGACCT TG TJCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - - - - - - == - - TTTATTGC-AAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA

TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGICAAGGTCATATTTTGGAATTAT —————————— TTTATTGC-AAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGIAATTAT —————————— TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA

4 4 4 4 400 4404 -4 <4 40000

TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTEATATTTTGGAATTAT - -=-=-=--=-=--- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTEATATTTTGGAATTAT - --=-=--=-=--- TTTATTGCAAAAAAAGACCTTGTICCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - --=-=--=-=--- TTTATTGCAAAAAIAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA

TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAIGTCATATTITGGAATTAT —————————— TTTATTGCAAAAAAAGICCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATITTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT —————————— TTTATTGC—AAAIAAGACCTTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TICIAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTITGGAATTAT —————————— TTTATTGC—AAAAAAGACCTTGTCCIAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - --=-=--=-=--- TTTATTGCAAAAAAAGAICTTITCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTIGGACAAGGTIATATTTTGGAATTAT —————————— TTTATTGC—AAAIAAGACCTTGTCCCAACATITAGTTGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - -=-=-=--=-=--- TTTATTGC-AAAAAAG CTTGTCCCAACATATAGITGTTAGGGCTCGTA
TACGAGCCCTAACAACTATATGTTGGGACAAGGTCATATTTTGGAATTAT - --=-=--=-=--- TTTATTGCAAAAAAAGEITTGTCCCAACATATAGTTGTTAGGGCTCGTA
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size: 1741bp; fragments: 1630; full length: 380 (>=1566.9bp)
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y 439.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm_1.bed O O bcIn.fa _aln.fa_cl.

divergence to consensus (%)
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TE: rnd_1 family 439

size: 1743bp; fragments: 1630; full length: 380 (>=1568.7bp)
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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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[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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