Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 18605 1
-------------------------------------------------------------- ATGGATGTAAGTTATACAAATACATTTTTATTAATTTATCATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
TTATTTATTGAT TTACTGAT T TAT TAAT T TATCGAT T TAAAT TAAAT T TG T T = = = = = o 5 o s o o o o o o o o o o o ot o ot o ot o ot o o o ot o ot o ot o ot o o o ot oot o o o ot oot o ot o o oot m o oot oo o o ooomoom oo
-------------------------------------------------------------------------- TATACAAATACATTTTTATTAA-----CATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
-------------------------------------------------------------- ATGGATGTAAGTTATACAAATACATTTTTATTAATTTATCATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
-------------------------------------------------------------- ATGGATGTAAGTTATACAAATACATTTTTATTAATTTATCATTAATTTATAATATTATITAIATTATAITATTTAIATTAA———————————————————
-------------------------------------------------------------- ATGGATGTAAGTTATACAAATACATTTTTATTAATTTATCATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
TTATTTATTGAT TTACTGAT T TAT TAAT T TATCGAT T TAAAT TAAAT T TG T T = = = = = o 5 o s o o o o o o o o o o o ot o ot o ot o ot o o o ot o ot o ot o ot o o o ot oot o o o ot oot o ot o o oot m o oot oo o o ooomoom oo
-------------------------------------------------------------- ATGGATGTAAGTTATACAAATACATTTTTATTAATTTATCATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
TTATTTATTGAT TTACTGAT T TAT TAAT T TATCGAT TTAAAT TAAAT T TG T T = = = = = o 5 o s o oo o o o o o o o o o ot o o o o ot o o o o o o o ot o ot o o f o ot o o oo o o oot o o o oot oot o o o oot o oo f oo oo o m oo ooommom oo
CGATTTATTGATTTATAGATTTACTGATTCATCGATTTAAATTAAATTTGT T --=---=----- ATGGATGTAAGT TATACAAATACAT TT T TAT TAAT TTAT CAT TAAT T T AT = = = m s s s s s e ot o e e ot f e o oo oo oo o m o mom o mm o m oo
-------------------------------------------------------------------------- TATACAAATACATTTTTATTAA-----CATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
CGATTTATTGATTTATAGATTTACTGATTCATCGATTTAAATTAAATTTGT T --=-=--=----- ATGGATGTAAGTTATACAAATACATTTTTATTIATTTATCATTAATTTATAAT -----------------------------------------------
TTATTTATTGAT TTACTGAT T TAT TAAT T TATCGAT TTAAAT TAAAT T T CT T = = = = = o 5 o s o oo o o o o o o o o o ot o o o o ot o o o o o o ot o ot o ot o ot o o o ot oot o o o o o oo o ot ot oot f oo oo o m o oo oomoom oo
-------------------------------------------------------------------------- TATACAAATACATTTTTATTAA-----CATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
-------------------------------------------------------------- ATGGATGTAAGTTATACAAATACATTTTTATTAATTTATCATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
-------------------------------------------------------------------------- TATACAAATACATTTTTATTAA-----CATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
TTATTTATTGATTTACTGATTTATIAATTTATIGATTTAAATTAAATTTGTT --------------------------------------------------------------------------------------------------------------
-------------------------------------------------------------------------- TATACAAATACATTTTTATTAA-----CATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
-------------------------------------------------------------------------- TATACAAATACATTTTTATTAA-----CATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
TTATTTATTGAT TTACTGAT T TAT TAAT T TATCGAT TTAAAT TAAAT T T CT T = = = = = o 5 o s o oo o o o o o o o e o o o o o o o ot o ot o o o ot o o o ot o ot o o o o o oot o o o oot oot o ot ot oo f oo oo oo oo o oomoom oo
------------------ ATTTATTAAT T TATCGAT TTAAAT TAAAT TTGT T = = = 5 5 s o s o o o m o ot o o o ot ot o ot o ot o o o o ot o o o o o o o ot o ot o ot o ot o o o o o o ot oo o o ot ot f ot oo oo oo oo oo o oommom oo
-------------------------------------------------------------- ATGGATGTAAGTTATACAAATACATTTTTATTAATTTATCATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
-------------------------------------------------------------------------- TATACAAATACATTTTTATTAA-----CATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA

-------------------------------------------------------------------------- TATACAAATACATTTTTATTAA- - - - -CATTAATTTATAATATTATTTAAATTATATTATTTAAATTAAATATAAAAATTCAAAAAGA
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2d_uf.bed g 1.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa After TEtrimmer 18605 bp

size: 18605bp; fragments: 4559; full length: 0 (>=16744.5bp)
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783.fasta.b.bed_uf.bed g 1l.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa
size: 18778bp; fragments: 4550; full length: 0 (>=16900.2bp)
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divergence to consensus (%)
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TE: rnd_4 family 1783

size: 625bp; fragments: 151; full length: 49 (>=562.5bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs
B PFAM domains

0 2500 5000 7500 10000 12500 15000 17500



nsus before TEtrimmer (bp)
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