Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 20181 1

------------------------------------------------------------ TAAATAGTTTTCTCGCATAGCTTAAACATGATACTACCATTAAATATAACATTTTTTAGTAACCAAACAAAAACGCAGCTTTTATTTTCATAAATGAAAA
GCTTTTAGATCCAGCTTCACTGTTAGTAACGATCAGAGCTGTTIGTTTCT --------------------------------------------------------------------------------------------------------------
------------------------------------------------------------ TAAATAGTTTTCTCGCAIAGCTTAAACATGATACTACCATTAAATATAACATTTTTTAGTAACCAAACAAAAACGCAGCTTTTATTTTCATAAATGAAAA
------------------------------------------------------------ TAAATAGTTTTCTCGCATAGCTTAAACATGATACTACCATTAAATATAACATTTTTTAGTAACCAAACAAAAACGCAGCTTTTAT - - - - - - - - o m oo oo -
------------------------------------------------------------ TAAATAGTTTTCTCGCATAGCTTAAACATGATACTACCATTAAATATAACATTTTTTAGTAACCAAACAAAAACGCAGCTTTTATTTTCATAAATGAAAA
------------------------------------------------------------ TAAATAGTTTTCTCGCATAGCTTAAACATGATACTACCATTAAATATAACATTTTTTAGTAACCAAACAAAAACGCAGCTTTTATTTTCATAAATGAAAA
------------------------------------------------------------ TAAATAGT TTTCTCGCATAGCT TAAACAT G - - - 5 5 5 o o o o o e e e e ot e o e o o o o e e e e e e e e e o o o e e e e e e e e e e e e e e e e e o o -
GCTTTTAGATCCAGCTTCACTGTTAGTAACGATCAGAGCTGTTAGTTTCT ---------- TAAATAGT TTTCTCGCATAG CT T TAAACAT = = - 5 5 5 o o o o o o e e e e e o e e e e o o o o e e e e e e e e o o o e et e e e e e e e e e e e e e e o - -
------------------------------------------------------------ TAAATAGTTTTCTCGCATAGCTTAAACATGATACTACCATTAAATATAACATTTTTTAGTAACCAAACAAAAACGCAGCTTTTATTTTCATAAATGAAAA
GCTTTTAGATCCAGCTTCACTGTTAGTAACGATCAGAG CT TG T TAGT T TCT - = = = = = = o o o o o o o o o o o o ottt et e e e e o o o o e e e et e o e e e o o o ot et ot e e e e o o o ot e e e e e e e e e ot i e e e e e o e e oo o
------------------------------------------------------------ TAAATAGTTTTCTCGCATAGCTTAAACATGATACTACCATTAAATATAACATTTTTTAATTACCAAACAAAAACGCAAC - - - - - - - - o o m e e e e e oo - -
GCTTTTAGATCCAGCTTCACTGTTAGTAACGATCAGAG CT TG T TAGT T T CT - = = = = = = o o o o o o o o o o o o o et et e e e o o o o ottt et ot o e e e o o ot ettt e e e e e o o o e e et e e m e e e o o i e i e e e e e e e e oo m o
GCTTTTAGATCCAGCTTCACTGTTAGTAACGATCAGAG CT TG T TAGT T TCT - = = = = = = o o o o o o o o o o o o ottt et e e e e o o o o e e e et e o e e e o o o ot et ot e e e e o o o ot e e e e e e e e e ot i e e e e e o e e oo o
------------------------------------------------------------ TAAATAGT TTTCTCGCATAGC - = = = = = & o o o o o o o o o o o o e o e e e e e o o o o e e e e e e e e e e o o e et e e e e e e e e e e e e e - -
------------------------------------------------------------ TAAATAGTTTTCTCGCATAGCTTAAACATGATACTACCATIAAATATAACATTTTTTIAT————————————————————————————————————————
------------------------------------------------------------ TAAATAGT T TTCT C - - 5 5 5 5 o o o o o e e e o o o o o o o o ot et e e e e o o o o ot e e e e e e e e e o e e e e e e e e e oo e i e oo -
------------------------------------------------------------ TAAATAGT T TTCTCGC - - - = = = o o o o o o o o o o o o o o o e et e o e e o o o o o et e e e e e e e o o e e e e e e e e e e e i e e oo -
GCTTTTAGATCCAGCTTCACTGTTAGTAACGATCAGAG CT TG T TAGT T TCT - = = = = = = o o o o o o o o o o o o ottt et e e e e o o o o e e e et e o e e e o o o ot et ot e e e e o o o ot e e e e e e e e e ot i e e e e e o e e oo o



End crop Point
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d uf.bed g 2.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa_ s
size: 20181bp; fragments:

divergence to consensus (%)

14656; full length: 0 (>=18162.9bp)
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316 fasta.b.bed uf.bed g 2.bed fm_1.bed 0 0 bcin.fa_alnfa cl.fa_ After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
size: 20322bp; fragments: 14668; full length: 0 (>=18289.8bp)
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divergence to consensus (%)
10

TE: rnd_1 family 316

size: 2989bp; fragments: 729; full length: 93 (>=2690.1bp)
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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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1Isensus before TEtrimmer (bp)
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