Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 1270 1
TTFA TGTAGCATTTTATTTAAAMITACACATAATTTATATAAATGTACAGAATTA - --------- TCTTATAAAAAAAAACATTCCATCATTTTTTTITAACTTCTAATGCTAIA TTEATAAGCT
AA

TT A TGTAGCATTTTATTTAAARTACACATAATTTATATAAATGTACAGAATTA---=-=--=---- TCTTATA-AAAAAAACATTCCATCATTTTTTTATAACTTCTAATGCTACA TTIAAA - -G
TITAGC TTTTATTTAAARTACACATAATTTATATAAATGTACAGAATTA---=---=---- TCTTATA- -AAAAAACATTCCATC--TTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
TGTAGCARTTTATTTAAA TACACATAATTTATATAAATGTACAGAATTI —————————— TCTTATA-AAAAAAACATTCCATC--TTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
TGTAGCARTTTATTTAAA TICACATAATTTATATAAATGTACAGAATTA —————————— TCTTATA--AAAAAACATTCCATCTTTTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
TGIAGCATTTTATTTAAA TACACATAATTTAIATAAEIGTACAGAATTA —————————— TCTTAT - -AAAAAAACATTCCATCATTTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
TTAEAA TGTAGCATTTTATTTAAARTTCACATAATTAATATAARTGTACAGATTTA---=-=--=---- TCTTATA---AAAAACATTCCATCATTTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
TEGACA TGTAGCATTTTATTTAAARTACACATAATTTATATAAATGTACAGAATTA---=-=--=---- TCTTATA- -AAAAAACATTCCATC--TTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
TTAAAG -TGTAGCATTTTATTTAAARTACACATAATTTATATAAATGTACAGAATTA---=---=---- TCTTAT - -AAAAAAACATTCCATCATTTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
TGTAGCATTTTATTTAAA TACACATAATTAATATAAAIGTACAGAATTA —————————— TCT--TAAAAAAAAACATTCCATC--TTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
TGTAGCATTTTATTTAAARTTCACATAATTAATATAAATGTACAGATTTA---=-=--=---- TCTTATAAAAAAAAACATTCCATCTTTTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
TGTAGCATTTTATTTAAA TACACATAATTTAIATAAATGTACAGAATTI —————————— TCTTATAAAAAAAAACATTCCATC--TTTTTTATAACTTCTAATGCTACA

TGTAGCATTTTATTTAAARTACACATAATTTABMATAAATGTACAGATTTA - - - = = = = = = - TCTTATA- - AAAAAACATTCCATCATTTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
TTAAAG TGTAGCATTTTATTTAAABT TCACATAATTAATATAAATGTACAGATTTA - - - = = - = = = - TCTTATAAAAAAAAACATTCCATCTTTTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
------ TRGCATAARTTAAAA TGTAGCATTTTATTTAAA TACACATAATTTATATAAATGTACAGAATTA——————————TCTTATA—AAAAAAAIATTCCATCA——TTTTTATAACTTCTAATGCTACA
------------------------------------------------- TGTAGCATTTTATTTAAA TACACATAATTTATATAAATGTACAGAATTA——————————TCTTATA——AAAAAACATTCCATCATTTTTTTATAACTTCTAATGITACA
TIT.TCTIATIAAA—AAITTAAAG.TTTAATITTT-GA TGTAGCATTTTATTTAAABT TCACATAATTAATATAAATGTACAGATTTA - - - == = = = - - TCTTAT- - AAAAAAACATTCCATC--TTTTTTATAACTTCTAATGCTACA
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).bed _uf.bed g 2.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.i After TEtrimmer 1270 bp

size: 1270bp; fragments: 899; full length: 320 (>=1143bp)
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fasta.b.bed uf.bed g 2.bed fm_1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa_gs.

divergence to consensus (%)
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size: 1570bp; fragments: 898; full length: 0 (>=1413bp)
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TE: md 1 family 707 Before TEtrimmer 1240 bp

size: 1240bp; fragments: 959; full length: 262 (>=1116bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)

S
v

/ P y
s /
/
Y
o 7
/
/
/ /
/
/
7 S s
7 / /
/ /

I I
500 1000

TE consensus after TEtrimmer (bp)




