Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 1302 1
A - CIT-AIA.T-A--AAA- - - -ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - == - = - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA - - - - - - - - - - - - mmmmm - - -

ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -===-==-~-- AAACTTITGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATIT———TITAIA

------- CACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT ----------AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA----TT-=----
-------- CACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - ---- - -AAAJITTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA - - -ATT - - - - - -

AAA.AIG-AC.CCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT ---------- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTARM-|TT------

------- TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAARBATAACCAAAAGT - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATH- - - -

ATACACTTCCCC-ATAAATTAACGCACCACAAAAAAATIJACCAAAAGT - - -« - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATI-ATTIETAR--- Tl B ®-------------------------.
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - == - == - = - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA---=-T-------------MTTHTHRTHEE. - -CEHE B - - - - - - - - -
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATH-|- - -
ATAJACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - == - == - = - - AAACBTTTGRTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT -« - - - TRTGRE - - - - - - - - - - - -
----------- TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT——————————AAACITTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
------- TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAJCCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCJATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTICCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATIJACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
TIACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
---------------------------------- ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT ----------AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
------- ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT ----------AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA
- - - ARl TACACTTCICCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
“A----ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - -~ -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
AlATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATIJACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ABATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - -~~~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ABATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - === - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA- - - - - - THTANARE TIRRNEEE TR TEANEERE A AT W - - - - - - -
ARITACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATABCCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACBTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATH- - - - T@TARTTTETTATE T T@T----------
----------- ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT ----=-------AACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACIITTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGJGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTJA-TTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGAAGTGTAT
TACACTTCCCCJATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGTGCGTTAATTTATTGGGJAAGTGTAT
TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCJATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA
ATAJACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - PAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA - - - - - -
ATACACTTCCCCAATJAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTIlTTGGGGAAGTGTA
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
---------------------------------- TACACTTCCCCJATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - -AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCJCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATIJACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACIITTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAJATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAART---------- AAACTTTTGGTTATTTTTTTJTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA
ATACACTTCCCCJATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCAC - AAAAAATIJACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATJAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA
TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATIJACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTJATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - -~ - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
- TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - ------ - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTAJTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAARGT ---------- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - = - - - - -~ -~ - ACTTT.GTIATT.TTT-GTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCJATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACIITTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTJGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - -~ - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA

[ > > | > > > > > > > >
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ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATIACCAAAAGT —————————— AAACTTTTGITTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA

—FAIATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT —————————— AAACTTTTGGTTA - TTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTITA
----ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - -==-=-=-=-=--- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
—————— .TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT— ---------AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT

——————— ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - -=-=-=--=----AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT

ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGE- - -------- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
BREABATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - - - - - - - - - AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTJGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA- - - - - -
AAA- - - -ATACACTTCCCCJATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAARICAAAAGT - - - - - - - - - - WAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA - - - - - -

AAARBABATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - === =-==-=--- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA
- - —IAIATACACTTCCCIAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAICCAAAAGT —————————— AAAIETT— —ITTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACICTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT ——————————— AACHBRTTTGGTTA-TTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
—————— TACACTTCCCCIATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT——————————AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA——————
ATACAITTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT —————————— AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -==-=-==-=-- AAACTTTTIGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -===-==-=-- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCC ATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAAICAAAAGT —————————— AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGIGAAGTGTA
ATACACTTCCCCHATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -===-==--- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
—————— TACACTTCCCBAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - -=-=-------AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -==-=-=-=-~-- AA.TTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -===-==-~-- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
————— TACACTTCCCCIATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAAICAAAAGT——————————AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTITA——————
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -===-==-=-- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -==-=-=-=-~-- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
TACACTTCCCCIATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT —————————— AAACTTTTGGTTATTTTITTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA ——————
TAIACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT —————————— AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -===-==--- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT —ATT—ITGI———T ———————————————————————
TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATIACCAAAAGT —————————— AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTG.TTAATTTATTGGGGAAGTGTAT T--------- THEEE T TR T esA - - - - - --------------
—TACACTTICCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT —————————— AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATHE-------AAIE THIGEENE | T - - B TR - - - - - - -
ATACACTTCCCCIATAAATTAAIGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT —————————— AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATHE----T
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -===-=-=-=-- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATH-ATT
TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -===-=-=-~-- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATHTATTT
ATACACTTICCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT —————————— AAACTTTTGITTATTTTTTTGIGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTA A---
ATACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -===-==--- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATH- - - - -
TACAITTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT —————————— AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCITTAATTTATTGGGGAAGTGTAT T---
ATACACTTCCCCHATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -===-==--- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATHT ---------
ATACACTTCCCCHATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -==-=-==-=-- AAACTTTTGHERTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATHT - --------
ATACACTTCCCC ATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAAICAAAAGT —————————— AAACTTTTGITTATTTTTTTGTGITGCGTTAAITTATTGGGGAAGTGTA ——————
TACACTTCCCCAATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT - - -==-=-=-=-~-- AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTAT A—TIT
TACACTTCCCCIATAAATTAACGCACCACAAAAAAATAACCAAAAGT —————————— AAACTTTTGGTTATTTTTTTGTGGTGCGTTAATTTATTGGGGAAGTGTATITITTT TG







] uf.bed g 1.bed fm 1.bed 0 O bcin.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa ce.fa_se After TEtrimmer 1302 bp

size: 1302bp; fragments: 2969; full length: 576 (>=1171.8bp)
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ly 51.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed 0 0 bcinfa alnfa cli After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 1602bp; fragments: 2969; full length: 0 (>=1441.8bp)
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divergence to consensus (%)

TE: mnd_ 1 famiy 51 Before TEtrimmer 1286 bp

size: 1286bp; fragments: 2963; full length: 579 (>=1157.4bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs
B PFAM domains

ORF1

HTH_23

200 400 600 800 1000 1200




Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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