Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 1027 1

------------------ ATATTT-THC-T- CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTTT === ------ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG AAATAAC - - -
TGABRATHT A CBCPGATA- - - - - - - - - CATGGCTGGGAAACTTAAATGIAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTTT - - - ===« - - - ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG - -GTAAT
ATEEA C TTGATATTT—TICIT— CATGGCTGGGAAACTTAAATIIGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTTT - - - === = = - - ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG - - - TAAC

-AACAC

CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTT T ---------- ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTA-T.AA - TITIATITIT -
CATGGCTGGGAAACTBAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTTT - -« - - - - ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG
CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTT T ---------- ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG
CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTT T ---------- ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG
CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTTT---------- ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG
CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTTT---------- ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG

- -ATAACAATTAC TBC-----
AAATACC
—AGTIC

- AA GARACTCCT CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTTT - =-=-===-==--- ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATGET - - = = = = = = = = = = = = = = s o o e e o e o o o o o o oo oo e oo m - o - - -
TAA TTGET CICT CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTTT - =-=-===-==--- ATGTATTATAAGTTGICTATCTATTTAATAGTITAAGTCTTTTATCTATG - - TTIAA ACGCAATAGCITATTCTGT T
- AG TTGATATTT-T CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTTT - =-=-===-==--- ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG - - TTTAAN- - -TAACERCABRATER- TIRT T

CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTT T === -nm-=- - ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATGHTTIRE - - THERABA - - - - - - - - - - - - o oo oo oot
CGORTATEEBBAT - - - - - - - - - - - - - o s o oo e oo CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAITTTTT ---------- ITITA --------------------------------------------- TA A.A.TICAI AITAIT
TTGATATTT-T CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTT T === -nn-=- - ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATGHTTIR- - - - - - - - === === === === - - ATAAC
TTTATTTTT CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAJJATAGTTTTT - - co oo ATGTATTATAAGTTJCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG TTTTA ACACAAC
TTGATACTTT CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTT T ---------- ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG TTTAA

CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTT T ---------- ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATCTATG
CATGGCTGGGAAACTTAAATGGAAATGACAGTTCATTAAAAATAGTTTT T ---------- ATGTATTATAAGTTGCCTATCTATTTAATAGTATAAGTCTTTTATITATG TA-AIA-TTTAAITAATACC.CAIATIT.T-G.







).bed_uf.bed g 3.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.i After TEtrimmer 1027 bp

size: 1027bp; fragments: 1858; full length: 410 (>=924.3bp)
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fasta.b.bed uf.bed g 3.bed fm_1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa_gs. After TEtrimmer Extended plOt Blue lines are boundaries

size: 1327bp; fragments: 1858; full length: 0 (>=1194.3bp)
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TE: nd 1 family 242 Before TEtrimmer 1242 bp

size: 1242bp; fragments: 1786; full length: 0 (>=1117.8bp)
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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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