Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6296 1
A-TGTCAAGACTAAAATAGATGTCAICTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA ---------- TCCTGGTCTAAGCGATCCTAGCAAGCAA-CCCCCAAGCTAGCTCGCGACAATAT -TAATA - - - - - - - TTAAA- - —ACAATAIATG— - - -
ATATTGTCAAGACTAAAATAGATGTCAACTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA- - - - - - - - - - TCCTGGTCTAAGCGATCCTAGCAAACAACCCCCCAAGCTAGCTCGCGACAATAT -AAATGATTTTAAATTTAT-GTTCAGAATAACAATAAATGGATT

ATATTGTCAAGACTAAAATAGATGTCAACTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA---=------- TCCTGGTCTAAGCGATCCTAGCAAACAACCCCCCAAGCTAGITCGCGACAAIATATAAIAATTTTIﬁITTATTITITAAATTTATAATAATTTTATT
CRAACAAAATT ATATTGTCAAGACTAAAATAGATGTCAACTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA---=---=---- TCCTGGTCTAAGCGATCCTAGCAAGCAA-CCCCCAAGCTAGCTCGCGACAATATATAARAATTTTA TTTATTGTTTAAGACAACA.AAATT— ---
ATIAAIAIAAT— ATAITGTCAAGACTAAAATAGATGTCAACTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA —————————— TCCTGGTCTAAGCGATCCTAGCAAACAACCCCCCAAGCTAGCTCGCGACAATA - - - - - - m - o m e m e - - ATTGITTAAGA —————— TAATIG————
ATGGACAAAATT ATATTGTCAAGACTAAAATAGATGTCAACTTGGGT TTATATCAAAT TGGGAAAA - - - - - - = s o m s e o e e o e o o e e o o o o o e o o m o o e o m m o o e o o e o o e o o m m o e e o o e o o m o o e o m e o o o o o e o e o o m e o oo o m e o oo o m - o m oo m o - - - - -
——————————————————————————————— ATATTGTCAAGACTAAAATAGATGTCAACTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA——————————TCCTGGTCTAAGCGATCCTAGCAAACAACCCCCCAAGCTAGCTCGCGACAATAGTTAATA—————————————CGTTTIAA—————————————————
—————————————————— ATATTGTCAAGACTAAAATAGATGTCAACTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA----------TCCTGGTCTAAGCGATCCTAGCAAACAACCCCCCAAGCTAGCTCGCGACAATAT-AAATGATTTTAAATTTAT-GTTCAGAATAACAATAAATGGATT
———AACIAAAT ————— ATATTGTCAAGACTAAAITAGATGTCAACTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA —————————— TCCTGGTCTAAGCGATCCTAGCAAACAACCCCCCAAGCTAGCTCGCGACAATATA- - - - - ATTTTAAATTGHT - -------------- TAAAIGGATT
ATG-------- ATATTGTCAAGACTAAAATAGATGTCAACTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA---------- TCCTGGTCTAAGCGATCCTAGCAAGCAA-CCCCCAAGCTAGCTCGCGACAATATATAATAATTTTAAATTTAR- ---------- ACIA ——————————
——————————— TATTGTCAAGACTAAAATAGATGTCAACTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA——————————TCCTGGTCTAAGCGATCCTAGCAAACAACCCCCCAAGCTAGCTCGCGACAITAT————————————————————————————TAATAA——————GGTG
ATGGACAAAATT ATATTGTCAAGACTIAAATAGATGTCAACTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA ——————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————
ATGAACAAAAIT ATATTGTCAAGACTAAAATAGATGTCAACTTGGGT TTATATCAAAT TGGGAAAA - - - - - - = s s o o o e e o o e e o o o o o e o o e o o e o o e o o e o o o o e oo oo - - - - - .AG ——————————————————— TGTTTIA —————————————————— .

ATATTGTCAAGACTAAAATAGATGTCAICTTGGGTTTAIATCAAATTGGGAAAA
ATATTGTCAAGACTAAAATAGATGTCAACTTGGGTTTATATCAAATTGGGAAAA
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i fm_1.bed 0 0_n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 0 belnfa ainfa clfa After TEtrimmer 6296 bp

size: 6296bp; fragments: 3091; full length: 0 (>=5666.4bp)
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size: 6605bp; fragments: 3022; full length: 0 (>=5944.5bp)
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TE: Itr_1 family 649

size: 5166bp; fragments: 1531; full length: 5 (>=4649.4bp)
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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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