Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7541 1
A—TTITT——AC TGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC---------- TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC

A—TTATTT.C CGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC--=-=-=-=-=---- TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
AR------- ACBTGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC-=-=-=-=-=-=---- TAATAAATAAITTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
TTATTABRAC TIAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC —————————— TAATAAATAAATTTTTIAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
TCATI—— CECGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC--=-=-=-=-=---- TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
CITTT ACBCGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC-=-=-=-=-=-=---- TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
TTATTARMACEBCGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC-=-=-=-=-=-=---- TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
CRCGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC-=-=-=-=-=-=---- TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
CGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC--=-=-=-=-=---- TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTT

——————— AAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC----------TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
AAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC--=-=-=-=-=---- TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
————— AAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC----------TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC

————— AAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC----------TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
CRTGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC-=-=-=-=-=-=---- TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC

AITTITIT ACBTGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC-=-=-=-=-=-=---- TAATAAATAA—TTTTTTAAAAAAGTAITTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC.G.A
————————————————————— CEBTGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC----------TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC

————— THEAC TGAIATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC——————————TAATAAATAA—TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC

TCAITT CRTGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC-=-=-=-=-=-=---- TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC AAAAART -
——————————————————————————— C TIAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC ----------TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC AITl
TGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC--=-=-=-=-=---- TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTT

HE TGAAATATATCACCTGATGTCAATAITTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC —————————— TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
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TGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC--=-=-=-=-=---- TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTT
A GAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC-=-=-=-=-=-=-=--- TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
A TGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC---=-=-=-=---- TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
AR------- CGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC--=-=-=-=-=---- TAATAAATAA—TTTTTTAAAAAAGTAITTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTT
A—TTITT——AC TGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC--=-=-=-=-=---- TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC

rB----- THABETGAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATAAAAGAGACATCC- - - - - - - - - - TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTT

TETCTGAARABGA T A TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTT
i T AITIA— A CC A TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
TH----- ABA i CT A TAATAAATAA—TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTITTCGAGAGTTATTTC

A C A

TAATAAATAAITTTTTTAAAAAAGTAITTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC

—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTABTTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
----A TGAAATATATCACCTGATGTCAATAITTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC —————————— TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTT
TAITAI!!ICIAAATATATCACCTGATGTCAATATTTCCATGAAGATGAAAAGAGACATCC —————————— IAATAAATAA—TTTITTAAAAAAGTAITTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAATAAATAA-TTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC

————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAATAAATAAATTTTTTAAAAAAGTAATTCTGGGTGTTCGAGAGTTATTTC




End crop Point

)

||II|I||||I‘ Ilu 00 0PN O YA OO0 AR AR 0 R A 01RO A RO AR R A A 0D D
| |

0



2d_uf.bed g 2.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa
size: 7541bp; fragments: 804; full length: 51 (>=6786.9bp)

divergence to consensus (%)
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267.fasta.b.bed_uf.bed g 2.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa cl.fa

divergence to consensus (%)
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size: 7841bp; fragments: 798; full length: 50 (>=7056.9bp)
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TE: rnd_5 family 2267
size: 5613bp; fragments: 466; full length: 56 (>=5051.7bp)
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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)
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