Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 725 1

CGTTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGATTCAA- - - - - - --- TTGAATTHAART - - - - - GATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGTT
GCGTTTACACIJAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATCAGTTCACTTGATClfrcTAAACcGCcCTT
GCGTTTACACGAGECAAGTGEATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCETGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT
GCGTTTACACGAPTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA- - - - = - - - - - BrcAATTCAARTGACTTGATCAATTCARBTGACTCGTGTAAACGCGCCTT
GCGTTTACACGAGECAAGTGEATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCETGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT
GlJGTTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGATTCAA- - - - - - - - - - TTGAAJJTCAAGTGACTTGATCAATTCACTGACTCGTGTAAACGCGCCTT
GCGTTTACACGAGTIAAGTGAAITGATCAAGTCACTTGAATTIAA ---------- TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAAIGIGCCTT
GIGTTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACITIAATTCAA ---------- TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT
G T

T---A-TTATAATAENARE - - - - - -

- -4 - -

O 4 4 0 4 4 -4 <40
4 4 -4 -4 4 4 - -

------ GTTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACETHAATTCAA----------TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT T---A-TTATAATA Cee -
----- T - c-mmmmme e BACTTGAATTAT - - - - - - - - - - MTGAATTRCTGTGACT TATCAGTTEACTTRACTCGTAAAACGCHECHTT e
------------------ GCGTTTACACGAGTCAAJTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - -TTGAATTCAAJJTGACTTGTCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT

> > > » > > > > > > >

GCGITTACICGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA ---------- TTGAAITCAAGTGACTTGATCAATTCACITGACTCGTITAAACGIGCCTT
GCGTTTACACGAGTCAAGTGAATTIIATCAAGTCACTTGAATTCAA - - = = - - - - - - TTGAATTCIAGTIACTTIATCAGTTCACTTGACTCITGTAAACGCGCCTT
GCGTTTACACGAGTCAAGTGAACTEATCAAGT CACT TGAAT TCAA - - - - - - - s s s oo s m oo s m s o oo s s oo e s o oo s m oo s m oo m s m oo m o m o m -

> >
>
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T—TAGTITAIAATA

- 4 4 4 4 4 - -

GCGTTTACACGAGTCAAG1AATTGATCAAGTIACTTGAATTCAT ---------- TTGAATTCCTGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGEAAACGCGCTTIAMM TITAATTTAT- - -A- -
GCGTTTABACGAGTCAAGTIAACTGATCAAGTCACTTGAATTCAT - == == -« - - - TTGAATTCCTGTGACTTGATCAGTTCACTTGACTCGTGAAAACGCGCCT TABAABRBTAT- - - -
GCGTTTAIACGAGTCAAGTGAATIGATIAAGTCACTTGAATTIAA ---------- TTGAlJTTCAAGTGACTTGATCAATTACTTG- - - - - TGTAAACGCGCCTT --E------ AA-----TAGETT----------
GCGTTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTGAATTCAR---------- TTGAATTCAAGTGACTTGAT.A.!AI -----------------------------------------------
------ GCGTTTACACGAGJCAAGTGAATTGA- - - - - TCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTIAITTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT A
GlJGTTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTEGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTIACTTGATIAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT A
------------------------------------------------------- TCACTTGAARTCAT- - - - - - - - - -TTGAATTCCTGTGACTTGETCAGTTCACTTGACCGTG-AAACGCcCTT A
------- GCGTTTACACGAGTCAAGJAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAT- - - ------ -TTGAATTCCTGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGEAAACGCGCTT A

GCITTTACACGAGTCAAGTGAATTIATCAAGTCAITTGAATTCAA ---------- ITGAATTCAAITGACTTIATCAATTCACITGACTCGTGTAAACGCICCT

> > > > > > > > P>

GCGTTTRCACGAGTCAATIAATGATCAAGTCACTTGAATTCAT - - - - - - - - - - TTGAATTCCTTGACTTGATCAGTTCACT TGEITCGTGAAAACGCGCCTT G
GCGTTT!IACIAGTCAAGTIAACTGATIAAGTCA TECAATECAT - - - - - - - - TTGAATTCCTGTGACTTGATCAGTTCACTTGACTHGTGAAAACGCGCCTT A
GCGTTTACACGAITCAAGTGAATTG TCAAGTCBCTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TIGAATTCAAGTG.TTGATIAATTCAIETGACT GTGTAAAIGIGICTT A
GCGTTTACACIAGTCAAGTGAATTGAICAATCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATCAGTTCACBTGACTCGTGTAAACGCGECTT G
G.TITACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAIT.CTTGAATTCAA ---------- IT.AITCAAGTIACTTGAICI— - TCACTTGA.CGTGTAAAiI A -
GCGTTTACACGAGTCAATIAACTGATCAAGTCACTTGAARTCAT - - - - - - - - - - TTGAATTCCTGTGACTTGATCAGTTCCTTGACTCGTGAAAAlGCGCCTT A
GCGTTTACACGAGTCAAGHGAATTGATEAAGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT G
GCGTTTACACGAGTIAAG GAITTGATLAGICACTTGAATTCAA ---------- TIGAATTCAAGTGACTTGATCAITTCACTTIACTCGTGTAAACGCGCCTT A
GCGTTTACACGIiTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA ---------- TTGAATTCAAGIGAITTGATCAATTCACTTGACTCGTITAAACGCGCCIT
----- GTTTACACGAJTCAAGTGAATTGATCAAGTCRCTTJAATTCAT- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGARTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT
AAGGIGCGTTTACACGAGTCAAGTGAATTGITCAAGT ACTTGAATTCAI ---------- TTGAATTCATGTGACTTGATCAATTCACTTGIC.GTGTAAAIGCGCCTT
AA- - - - - GTTTACACGABTCAAGTGAATTGATCAAGTCEBCT TAATTCAT - -« -- - - TTGAATTCAAGTGAIT TGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT
AAGGIGCITTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA ---------- TT AATTCAA.GA TTGATCAATTCACTTGACICGTGTAAACGC-——
------------------------------------------ C AITIA TG TIGATCAAGTCICTTGAATTCAT——————————IT AATTCCTGTGICBTGATCAATTCACTTGACTCGTGAAAACGCGCCTT
AAIGIGCITTTACAC AGTCAA AACTGATCAA-TCACTTGAATTCAT - = - - ------ TTGAATTCCTITGACTTGATCAATTCAC T.CT.T A. --------
------------------------------- T.AGTIA.TIAAT e - —TTGAATTCCTGTGACTTGATCAATTIA TTGACTCGT AAAACGCICCTT
GCGTTTAIACGAGTCAAGTIAACTGATCAA—TCACTTGAATT AT ---mmmmm - TTIAATTCCTGTGACITGATCAGTTCACTTGICTCITGAAAAIGCGCCTT
GCGTJTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTEIAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCAC|TGACTCGTGTAAACGCGCCTT
GJGTTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATAATJCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCT
------------------------------------------- AATTCAA----------TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCJCTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT
GCGTTTACACGAGTCAAGTGAATTGAJJCAAGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACITGATCAATTCACTTGACTlGTGTAJaCGCGCCTT
GCGTTTACACGAGTIAAGTGAATTIATCAAGTCACTTGAATTCAA ---------- TIGAATTCAAGTGACITGATCAATTIACTTG CTCGTGTAAA-GICIT
GrTITACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCICTTGAATTCAA ---------- TTGAATTCAAGTGJCTTGATCAATTCACTTGAJTCGTGTAAACGCGCCTT
GlJGTTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTAA- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT
----------------------------- .TCAIGTIACTTGAATTC Ao - —TTGAATTCCTGTG-T.TCA TTCACTTGACTCGTGAAA CGCGCITT
GCITTTACACGAGTCAAGTGAACTGATCAAGTCACTTGAATTCAA ---------- TTGAATTCAAGTGACTTGAT ATTCACTTGA-T-AA -------

GCGTTTACACGAGTCAAGTGAATTIATCAAGTCACTTIAATTCAA —————————— TTGAATTIAAGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCTT

GCGTTTICACGAGTCAAGTIAACTGATCAAGTCACTTGAATTCAA ---------- TTGAATTCCTGTGACTT ATCAGTICACTTGACTCGTGAAAACGCGCCT
----------------------------- ATCARGTIACTTGAATTC-A----------TTGAATCATGTGRCTIE Tl AT TcACTTGACTCGTGAAACGClccTT
GC TTTA CGA TIAAITGAATT ATCAAGTCACTTGAATTCAT - = == = = = - - - TTGAATTCCTGTGACTT TCAATTCACTTGAITCITGAAAACGCGCITT

CG GTCAAGTG ATTGATCAIGTCACTTGAITTCAA —————————— TIGAATTCAAGTGACTTGATCAGTTCACTTGACTCGTGTA

IECGCGCCTT

GCTTTACAC AGTCAAIT AACTGATCAA-TCACTTGAATTCAT - - - - ------ TTGAATTCCTITGACTTGATCAATTCACIT CT.T.A
GCGTTTACACGAGTCA----AATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTIAAGTGACTTGATAABTCACTTRACTCGTGTAAACGCGJCTT
----------------------------- GATIAAG ACTTGAATTIAT - - - - - - - - - —ITGAATTICTGTGACTTIATCAGTTIACTT ACTCGTIAAAACGCI!ITT
T GCGTTTACACGAGTCAATGAlCTGATCAAGTCRBCTTGAATTCRT---------- TTGAATTCCTGTGAITTGATCAATTCACTTGACTCGTGA ACGCGCCTT
T GCITTTACACIAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA ---------- TTGAATTCIAGTGACTTGATCAATTCAC TIT
T GCGTTTACACGAGTCAAGT AACTGAICAAG CACTTGAATTCAT - --------- TTGAATTCCTGTGACTTG-AGITCACTT ---------------
T GCGTTTCACGAGTBAAGTJAACTGATC TRACTTRAATTCAT - - - oo - - TTGAATTCCTGTGACTTGATCAGTTCACTTGACTCGTGAAAACGCGCTT
A’/ T TTATGAAAATCCAG GA--- - - - T GCGTTTACACIJAGTCAAGTGAATTGATC AGTCACITGAATTCAA ---------- TTGAATTCAAGTGATTGATCAATTCACTTGACTCJTGTAAACGCGCCTT
T T CGTTTAM- CGAGTCAAGTGAATTJATCAAGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCTT
T T GCGTTTACACGAGTCABGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA- - - - = - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCT
T T GCGTTTACACGAGTCAIGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAI ---------- TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAACGCGCCT
T T GCGTTTACAIGAGTCAAGTGIATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA ---------- TTGAATTCAAGIGACTTGATIAATTCACTTGAITC——GTAAACGCGCCTT
T T GEBTTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATIRBAA - - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGTJAACGCGCCTT
" TTGA AAATCAGT GTGATCG ---- - T GCGTTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGT ACTTIAATTCAA ---------- TT AATTCAIGTIACTTGAT.ATTCACTTGAITCGTGTAAACGCICCTT TITAAT TAT -
TACGA- - TTTCAACTTETTGGT TA- - - - - - - - - - - - - - T - - - - o GATCAAGTEACTTGAATTCAA - - - = = = = = - - TTGJATTCAAGTGACTJGATCAATTCACTTGACTCGTGTAAARGCGCCTT T---AT@TTG-
------ THTEA------- T GCGTTTICACGAGTCAAGTIAAITGATCAAGTCACTTGAATTCAT——————————TTGAATTCCTGTGACTTGATCAGTTCAITTGACTCGTGI————————————————————ATTTAT—— S |
- - - - TTACHCBABTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTIAA- - -« - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTGATCAATTCACTTGACTHGTGTAAACTGEET T
----- TTTICAC CAAGTIAACTIATCAAGTCACTTGAATTCAT— e —.TCCTGTGACT GATCAATTCACTTGAITIGTGAAAACEG!IT
GCGTTTACABGAGTCABGTGAATTGATCAGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCEAGTGACTGATCAAJTCACTTGACTCGTGAAAACGCGCCTT
GCGTTTACACGAGTCAAG.AATTGITCAAGTCACTTGAATTCAA ---------- TTIAATTCAAGTIACT ----------------------------------
GCGTTTACAMGATCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATAATTCAlTTGACTJGTGTAAACGCGCCTT
GCGTTTABACGAGCAAGTJAACTGATCAAGTCACTTGAATTCAT - - - - - - - - - - TTGAATTCCTGTGACTTGATCAGTTCACTTGATCGTGAAAAlGCGCCTT
----------------------------------- GTCAITTGAATTCAT——————————TIGAATTCCTGTGACTTGATIAG——————TG———————————————————
---------------------------------- AGTCACTTGAATTCAA----------TTGAATTCAAGTG CTTGATCAATTCACITGAITCGTGTAAACGCICITT
AAGG-GTTTACA.AGTCAAGTGAAITGATCAIGTCACT.AATTCAA ---------- TTGAATICAAIT ACTTGATCAATTCACTTGACTCITGTAAACGCGCCTT
---------------------------------------------------------------------------------------- TTGAATTCCTGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGAAANcGecGeeTT
AAGGIIGCGTTTACACAGTCAAGJGAATTGATCAAGTCACTTGAATTCAA - - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCBCT- -ACT AIAI -------
*ACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACITGAATTCAA ---------- TTGAATTCAAGTGACTTGAICAATTC!ITTIACT'TAAACGCICCTT
GCGTTTCACGAGTCAAGTGAATTGATCAIGTCACTTGAATTCAA- - - - - - - - - - TTGA - - = = = m o m e m e e e e e e e e e e e e e e e e e e -
GCITTTACACIAGTCAAGTIAACTGATCAA TCAITTGAATTCAT ---------- TTIAAITCITGTGACTTGATCA ------ TGACTCGTGAAAACGCHccTT
------- GTTTACACGAGTCAA- - - - - - - ATCAAGTIACT AATTCAT----------TTGAATTCCTGTGACTTGATCA TTCICITGICTCITIAAAACG ﬁ CTT
GCGTTTACACGAGTCAAGTIAAC GATCAAGTCACT GAATTIAT ---------- TTIAATTCITGTGACTTGATCAATTCACTTGACTCGTGAAAAIGC CCTT
ClTTTACACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGAABTCAA- - - - ------ TTGAATTCAAlTACTTGATCAATTCACT] AT TGTAAACGCGCCTT
G TTTICACIGGTCAAGTGAATTGATCAAGTIACTTGAATTCAI ---------- TTGAAITIAAGTGACTTGATCAATTCAC CTCGTGTAAACGCGCCTT
GCGTTTACACGBGTCAAGTGAAT TGAT CABGT CACT TGAATTCAA - < -« - s - s s o st e oot oo o oo
------------------------------------------------ AT - o - TTGAATTICTGTGACTTGAT =« == == - TTGACTCGTG- = - = - - == - - - -
AAGGIG.TTIACACGAGTCAAGTIAACTGATCAAGTCACTTGAATTCIT ---------- TTGAITTCCTGTIACTTGATCAATTCICTTGACTCGTGAAAACICGCCT
G----- ACACGAGTCAAGTAACTGATAAGTCACTTGAATTCAT - - - - - - - - - - TTGAATTCCTGTGACTTGATCAGTTCAC|TGACTCGTGAAAACGCGCCTT
------------------------------------------------- A----------TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCACTTGEcTCGGTAAACGCGCCTT T-TAATTTANAA - -
AAGGIGCGTTTAJJACGAGTCAAGTGAATTGATCAAGTCACTTGEATTCAA - - - - - - - - - - TTGAATTCAAGTGACTTGATCAATTCACTTGICTCGIGTAAACGCGCCTT T- TAATTTAI AA - -




it ' | H il I.
i II..I "I“.I'. Hw' f”m ”', 'I




2d_uf.bed g 1.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa After TEtrimmer 725 b P

size: 725bp; fragments: 1230; full length: 82 (>=652.5bp)
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size: 1025bp; fragments: 1118; full length: 0 (>=922.5bp)
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TE: td_4 family_1416 Before TEtrimmer 702 bp

size: 702bp; fragments: 1050; full length: 84 (>=631.8bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

ORF3

ORF2

Bl ORFs

B PFAM domains

ORF1

MADF_DNA bdg

)

100

200

300

400

500

600

700



[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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