Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 1539 1
A AAAAATTTIAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGITTAT ---------- TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA.A -----------------------

A-cmmmm - BTACACTGCCGJGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - -« - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCGGCAGTGTA- - - - MANABETAAGTTTT AT
AAAATT- - -ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - ------ - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGIC.TITA.A—IA“TAA— ST - - -AT
-------- AAAATTTAAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCT CAAAT TTGCGAT TAT - - - - -« - s -ttt ot -
--------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCATTAT - - -~ ------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCARTTATIEA AT

- —IAAAIT— - - TACACTGCCGIGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT ---------- TAAT-AATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGT TAT-TATGET TAA-------------ANATATAAARGT TTTATTAAGE - - - - - -

AAAA - - - - - - TACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - == - - -~ - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAG-GTAJMAA
AAAA - - - - - - TACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - === - -~ - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAG - GTAMAA
ABAAATT - - - ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT -« -« -« - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA- - - -
A-cmmmm - ATACAITGICGGICATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT ------------------------------------------------------------------------------
--------------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT----------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA
----------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGJCACCTJCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTTAT
- -AATT---ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - -~ -~~~ - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
------ T---TACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT----------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT

> > > > > > > > > >

4 4 4 -4 4 4 - -

--------------- ATACACTGCCGGGCATAAAAITAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT -« -~ ------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT -
BBl TAATRTTT AAAAJ]- TAAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAJJGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA - -
-------------------------------------------------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT----------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGT G = = = = = = = = = = = = = & e o e o e o e o e m e m e o e o m e o e oo oo oo oo oo oo o
A A--AAT----ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGEGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - = = - = - = - - - o c ot oot f oo T
T- A-PAATRTEIIA TACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT -« - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT[TA T
L S A-cmmme - ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - = - === - - TAATJGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA - - - - T
T-ATTTTTI AT A C Gl Tl TTA AT ARA--------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTCGARTAT - - - ------- TAATCGCAAATTTGGAGGTGAJCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTATHA T
T-ATRET - - - - BAAAAATEGGTEGGG T 1GAGTTGGAAA - - - - - - - - - - ATAIACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTICGATTAT ---------- TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT G GGG AGTT TCACCC- - - - -
---------------------------------------------------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - -~ ------TAATCGC-AATTTGGAGGTGACICTAATTTJATGCCCGGCAGTGTAT T Cee -
------------------------ ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATJAT- - ---- - - - -TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT T
AAJJAAT - TAAATACACTGCCGGGCATAAAAITAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT -« - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA T
A-cmemmmmo - ATACACTGCCGGGCATAAAATTARJGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - -« - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGT T
-------------------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGARTAT----------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT T
-------------------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCJATTAT- - ------ - -TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGJCAGTGTAT T
------- AAAATTTAAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT- -~ -- -~ - - -TAJTCGCAAATTGJAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA T Cee -
------ TAAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT----------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT T
- -ATACACTGCCGGGCATAAAARITAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGAJCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT T
- -l TACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT TGAARAT - - - = - = - m oo oo -
- -ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT == - ===« - - - TAATCGCAAATTTGAGGTGACCCTAATTRTARGCCCGGlAlTTAT - -
- -ATACACTGCJGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
--------------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - -~ ------TAlJTCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCJGGCAGTGTA- - - -« - v oo e
- -ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT == == - === - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTAJJGCCCGGCAGTGTAT
--------- BACACTGCCGGJCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAAJTTGCGATTAT- - - - - - - - - -TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
--------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - -~ -~ ----TAATJGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT

TAGTTTTTACTTARAACCAAGA - - - - T TRAARCA T ARAA - - - - - - TAAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - ===~ - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
A-vmmnne- IITACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT ---------- TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGHCAGTGTA- - - CHABEEE T86- - - - - - - - - - - -
A

- -ATT-ABATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGIGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCHGCAGTGTABHT - BElARE T - BN T CCCTRNCE - - - - A T - - - - ------ - -
T-ABMTT- AAETE- - - ATACACTGCCGGGCATAAAATAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGT WA -
TAATTTT AAA - - -ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAABTTTGGAGGTGACCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT

———————————————————— ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT----------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT

> > > > >

------------------------ ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACITCCAAATTTGCGATTAT - - -~ ------TAATCGCAAATTTGGAJJGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
------ ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - -~ ------TAATCGCAAATTTGJAGGTGABCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
- -AAJJT - AAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA - = = = = = = = = = m m o m m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o
ARGT - -------GTGTAGGA- - - - - - - FTACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTICGATTAT ---------- TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATMCCCGGCAGTG - - - - - v o e e oo -
ABATT TRT----ACTTAAG- ------- AATACACTGCCGGGCJTAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA -
------ A -« ----------------TACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT----------TAATCGCAAATTTGGAGGTGAJCCTAATTTTATGCCCJGCAGTGTAT
AMATTAAT T TAGTEGE R - - - - - - - - BAAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT -« -« -« - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCC!ICAGTGTAT
ARAE TR T TTAIRERG T ARG - - - - - - - - - ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTICGATTAT - -« -« - -~ - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
A AAJAT - - - -ATACACTGCCGGGCATAAAATTAIGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
A TACACTGCCJGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT -« -« - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
A AABTACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
A TACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - == - --- - - - TAATCGCAAATTTGGAJJGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
-------------------------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - -~ ------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATJCCCGGCAGTGTAT
--------- B TACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT- -~ -~ ---- -TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
---------------------------- ATACACTGCCGGGCATAAAAT TAGGGT CACITCCAAAT TTGCGAT TAT -« - o - o m ot e et
------------------------- ATACACTGCCGGGCATAAAAITAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - -~ ---- - -TAATIGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
IG‘—ATTTT— - - —TTAA.T’AAAATIi— —ITACACTGCIGGGCATAAAATTAGIGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT ---------- TAATCGCIAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
A -ATETTT TATTTEA T -JAARTACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTJCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
------ AT!.— TAET--------------------ATACACTGECGGGCATAAAATTAGGGECACCTCCAAATTTIRCGATTAT - -« -------TAATCGCAAATTTGGABGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
------ BAAATACACTGCCJGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT -« - - - - - - - - TAATIGCAAATTTGGAITJACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA
------ TAAITACACTGCCGGGCATAAAAITAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT——————————IAA CGCAAATTTGGAGGTGACCITAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
----------------------- T---@TACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACITCCAAATTTGCGATTAT - <=« -« -« - TAATCGCAAATTTGGAGGTGB - - - - - - o v m e m oo
----------- AAAAR- - - -ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT--------- -TAAR]------TTTGGAGGTGACCCTAAJTTTATGCCCGGCAGTGTA
TAB- - AAAATTTAAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTJACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
T ABAABT - TAAlITACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - == - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT
TGEEAAABA T———ITACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT ---------- TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA - -
AAAT TTAAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA - - -

A——AATITAAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT —————————— TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA----HAGAIET - - AGTH - GEREENGCERE. A\ - - - - - - - - - - -
———————————————————————— ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT----------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA

—————————— AAAIT————ATACACTGCCGGGCATAAAAITAGGGTCACCICCAAATTTGCGATTAT——————————TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT R LI
——————————————————————————————————————————— ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT----------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT i I I
IAAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGITCACCTCCAAATTTGIGATTAT —————————— TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAEA -IRARAGIRTAA - - - - - - -

------------------ TACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT ----------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTATI- - - - - - - AT
B ACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - -« - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTATETABARANETAA---- - GIEE By - - ----------- - - - .
ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCAAATTTGCGATTA- - -« ------- TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT A AT

A--AATT - - -BTIlJACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT -« -« - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTABMTENARARETAA - - - - - A

AAAAARTIJAAATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCATTAT - - - - - - - TAATCGCAAATTTGIJAGGTGCCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT A

AAART - - - -ATACACTGCCGGGJATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCITAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT - A

AAB- - - -ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - === - == - - TAATCGCAAATTTGGAGGTJACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT A

--------- BGABTCTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - =« -« - s s m o s st oot oo A

------------- ATACACTGCCGGGCATAAAAITAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT -« -« ------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGT - - - - - - - - A
-------- TA-ATACACTGCCGGGCATAAAATTGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT -« --------TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT - A -
-------------- ATACACTGCCGGGJATAAAATTAGGGTJACCTCCAAATTTGCGATTAT - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTA A TT .-
T---WTACACTGCCGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT - - === == - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGCAGTGTATHT -BARGEETAA - - - - - - - - - - - - - A  TTA TAAGC--- - - -
T———ITACACTGCCGIGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT ---------- TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGICAGTGTAT ------------- A  TTA TAAGC--- - - -
--------- ATACACTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT -« -« -« -- - TAATCGCAAATTTCAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTATIA - = - = < - = o s - s s s o s e e oot oooiioo oo
AAATH- - -ATACACTGCCGGGCATAAAATTAIGGTCACCTCCAAATTTGCGATTA- - - - - - - - - - - TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCTAATTTTATGCCCGGCAGTGTAT AB--- - - AR TRAABET T .-
A—AIATIT-A.CTGCCGGGCATAAAATTAGGGTCACCTCCAAATTTGCGATTAT ---------- TAATCGCAAATTTGGAGGTGACCCIAATTTTATGCCCGGCAGT ------- - —ATT-TIG.TT_







2d_fm_1.bed 0 0 n.bed g 1.bed fm_2.bed 0 0 bcin.fa_aln.fa_cl.f After TEtrimmer 1539 bp

size: 1539bp; fragments: 492; full length: 91 (>=1385.1bp)
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>d_uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 O I
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size: 1839bp; fragments: 492; full length: 0 (>=1655.1bp)
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TE: md_5 family 4221 Before TEtrimmer 912 bp

size: 912bp; fragments: 313; full length: 112 (>=820.8bp)
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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)
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