Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 626
AAAAA AGGTCCRGTTTTAAACCATCCGGTAAAACTTAAGATTAATCTAAAGTTTAAACHE---------- TTAACTACTACCTAAAGATTAACCCGAABCTATAAAACTGGC]fTA
- -ABA AGGTCCAGTTTTAAACCATCCGGTAMAACTTAAGATJAATCTAAAGTTTAAACT
------------------ AGGCCCAGTTTTAAAMCATICIlTAAAACTTAAGATTAATIITAAAGTTTAAACT
AGGCICAGTTTTAAACCAI!CGGTAAAACTIAAGATIAATITAAAGTTTAAACT
AGGTCCAGTTTTAAACTATCCGJTAAAACTTAAGATTAATCTAAAGTTTAAART---------- TTAACTACTACCTAAAATTAACCGAABCTATAAAACTGGCCT
AGGTCCAGTTTTAAACATCCGGTAAAACTTAAGATTAATCTAAAGTTTAAACT - - - - - - - - - TTABBTACTACTAAAGATTAACCCGAACCTATAAAACTGGC A

TEAGGCHCAGTTTTAAACCATCCGTAAAACT TAGAT TAATCTAAAGT TTAAACT - = - = - - - o m s m oo ool
G-AAAAA THEA THAGGCCCAGTTTTAAACTATCCGGTAAAACTTAAGATTAATIITAAAGTTTAAACT - - - - - - - - - - TTAACTACTACCTAAGATTAACCCGAACCTATAAAACTAGCC
—AAJAA“TIAA THAGGCCCAGTTTTAAACTATCCGGTAAAAITAAGATTAATCTAAARTTTAAART - - - - - - m e oo ACTACTAAAGATTAACHCGAACCTAAAACTGGCCRITAGGTATARTTTTGE- ----- - - -
-------------------------- TEBGGCCCAGTTIRTAAANCAICCGGTAAAACTTAAGATTAATCTAAAGTTTAAACT - - - - - - - - - -TTAACTACTACCTAAAGATTAACCCGAAICTATAAAACTGGCCHT - TATATAA - - - - AGAGIATCABTTTAA
AA T C——AGITITIAACTAhAAIACTTAAGATTAATCTAAAGTTTAAAIT ---------- TTAACTACTACCTAAAGATTAACTGAACCTATAAAACTAGCCHT - - = - -« - -------- AATABTTTHGA
--------- TRAGHCCCAGTTTTAAACTATCCGGTAAAACTTAAGATTAATCTAAAGTTAAACT - - - - - - - - - - TTAACTACTACCTAAAGATTAACCTGAACCTBTAAAACTAGCCHTA- - - - - -« - - - - - ATABMGTHGA
------------------------- T AGGC.AGTTTTAA.CATCCIGTAAAACTTAAGATTAATCTAAAGI!TAAACT— - —ITAI— - —ACCTAAAGATTAACCTGAACCTATIAAACTGGCC TATAT.AATTITAGA— AATTETGTEMG
------ AG TRAGCCCAGTTTJAAACCATCCGGJAAAACTTAAGATTAATCTAAAGTTTAAACT - - - - - - - - - - TTAACTACTACCTAAAGATTAACCCGAACCTATAAAACTGGCCHT- - - - - TAlTTTTA- - TRATTTITGTAG
AAAAARIAG T AGGCCCAITTTTAAACCATCCGGT AAAC.AAGATTAATCTAAAGITTAAACT ---------- TTAAITACTACCTAAAGATTAACCCGAA—CTATAAAICTGICC 0
AMAA T AGGTCCAGTTTTAAACCATCIGGTAAAICTTAAGATTAATCTAAAGTTTAAACT ---------- TTAACTACTACCTIAAIATIAACICIAACCTATAAAACTGGCC T-o--- TAAITT ACA—IAAIT TTIAGERT TCBBAABATAR- - - - AT TT
ABAA THAGGCCAGTTTTAAACCATCCGGTAAA- - - - AAGATTAATCTAAAGTTTAAACT - - = - - - - - - - TTAACTACTABCTAAAGATTAACCCGAACCATAAAACTGGCC- - - - - TATAATTTEA- - - -AACTETTTRAGERTTT ABTTAN- - - -AT CT







).bed _uf.bed g 1.bed fm _1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.i After TEtrimmer 626 b P

size: 626bp; fragments: 4227; full length: 532 (>=563.4bp)
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fastab.bed ufbed g Lbed fm 1bed 0 0 belnfa ainfa clfa gs. After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
size: 928bp; fragments: 3842; full length: 0 (>=835.2bp)
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divergence to consensus (%)

TE: nd 1 family 248 Before TEtrimmer 240 bp

size: 240bp; fragments: 2036; full length: 850 (>=216bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs
B PFAM domains

ORF1

100 200 300 400 500 600




Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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