Start crop Point End crop Point

MSA length = 395 1
------- GA ATATGTCGGAGATTTATAATTTAATGATTAAATGTTA- - - - - - - - - - AGGJJATTTAGTT AAAATCCliATAATTATTAATTCTAGAAACCC TTTCGCGATAT - - - = - - === o= = = = - AAA
-------------- TATGTCGGAATATTTATAATTTAATGATTAAATGTTA----------AGGGATTTAGTTEAAAATCCGATAATTATTAATTCTAAAAACCCEBTTTCCCGA- - -AATATANA AAA
ABATAATTGAGAAA ATRTGTCGGAGTATTTAAATTTAATGATTAAATGTTA - - - - - - - - - AGGATTTAGT TRAAAATCCGGATAATTATTAATTIRTAGAAACCCRTTTCGCGAATRAARTET
AABAAAT - - -BABA ATHTGTCGGAGTATTTATAATTTAATGATTAAATGTTA- - - - - - - - - - AGGGATTTAGTTRAAAATCCGGATAATTATTAATTCTA-AAACCCRTTTIGCGATA - AATTJAT
TAATAATTGCGAAA ATATGTCGGAGTATTTATAATTAATGATTAAATGTTA - - - - - --- AGGGATTTAGTTEAAAATCCGGATAATTATTAATTCTAAAAACCCEBTTTCGCGATA- - - - - TATA
TARTTCTTCC- - - - ATATGTCGGAATATTTATAATTTAATGATTAAATGTTA- - - == - - - - - AGGGATTTAGTTRAAAATCCGATAATETTAATTCTAAAAACCCRTTTCGCGATATAAAATAA
--------------------------- ATATGTCGGAATATTTATAATTTAATGATTAAATGTTA- - --------AGGGATTTAGTTEAAAATCCGGATAATTATTAATTCTAAAARCCCETTTCCCGAATATATATA
------------------- ATATGTCGGAGTATTTATAATTTAATGATTAAAGTTA- - ------ - -AGGGATTTAGTTHAAAATCCGGATAATTATTAATTCTAARBAACICEBTTTCGCGATA-AATATATA -
------- GAAA TATTA ATATGTCIGAGTATTTATAATTTAATGATTAAA!ITTA— - --------AGGGATTTAGTTEAAAATCCGGATAATTATTIATTCTAAAAACCCHTTTCCCGAATAATTTARA
------ TGC - AAA TAGTAA ATATITCGGAGIATTTATAATTTAATGITIAA————————————————AGIGATTTAGTT AAAATCCGGATAATTATTAATTCTAGAAACCC TTTCGCGATATIAIATATA
-------------------- ATATGTCGGAGTATTTATAATTTAATGATTAAATGTTA- - - -------AGGGATTTAGTTEAAAATCIIGGATAATTATTAATTCTAAAAACCCHTTIGCITA-AGTATATA
TAATAATTGCGAAAITITTATGG ATATGTCGGIGTATTTATAATITAATGATTAAATGTTA ---------------------------------------------------------- .I ETITAGITTATA
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bed fm_1.bed 0 O n.bed g 1l.bed fm _2.bed 0O O bcIn.fa aln.fa _c

divergence to consensus (%)
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size: 395bp; fragments: 324; full length: 59 (>=355.5bp)
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After TEtrimmer 395 bp
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d g 3.bed fm _1.bed O O n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 O bcIn.fa_a
size: 695bp; fragments: 318; full length: 0 (>=625.5bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: Itr_1 family 42
size: 405bp; fragments: 276; full length: 52 (>=364.5bp)
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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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Dotplot

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