Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 390 1

TGTTTTATATETAAATGGATTGTAAGTCCATTCBGGCTGGTTCTGGTGTT-------- - - ATATGCGCGAAATTAA- - - -~~~ - - ATTAAGACTAATAAAATACCGAACA
T.TITITITAAATGGATTGTAAGTCCATTCIGGCTGGTTCTGGTGTT ---------- ATATGCGCGAAATTAA- - - -~~~ - - ATTAAGACTAATAAAATACCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGCCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT-------- - - ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGTCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT--------- - ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGTCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAIGACTAATAAAATICCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGTCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACABTAIRREC THAE - - - - - -
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGTCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACABTAIRREC THAE - - - - - -
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGCCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAIAATACCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGTCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACAREENERECT - - - - - - - -
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAIGTCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT ---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACARAATEEATIRA - - - -EEABEATT THEGEGCEREA TH- - - - - -
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGCCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT---------- AIATGCGCGAAATTAAATGTITTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGTCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGCCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGTCCATTCAGICTGGTTCTGGTGTT ---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGCCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGCCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAIGTCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT ---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGATTAAGACTAATAAAATACCGAACA
TGTTTTATATTTAAATGGATTGTAAGTCCATTCAGGCTGGTTCTGGTGTT---------- ATATGCGCGAAATTAAATGTATTAGITTAAIAIT.TIAAA-G.CA """""""""
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.bed _uf.bed g 2.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa _aln.fa_cl.fa_gs.fa ce.f: After TEtrimmer 390 bp

size: 390bp; fragments: 101; full length: 90 (>=351bp)
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astab.bed ufbed g 2.bed fm Lbed 0 0 belnfa ainfa clfa gs.f After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 690bp; fragments: 101; full length: 0 (>=621bp)
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TE: Itr 1 family 114
size: 404bp; fragments: 112; full length: 91 (>=363.6bp)
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Dotplot

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