Start crop Point End crop Point
1 MSA length = 580
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AATTTTGTIGATATA - - - -[frcCTRAGTCTTTTATTCAATG
——ITTTAAAITTTT-THT'TTTIT'TT.TTTITIT ------------- B ATAARTGGTTTTATGCAAGTGTATAAATCTAGA - - - - - - - - - Ec AAITTTGT!IATATACTCCTTIC‘AGT TTTTTATTCAATG
- -ATTRAATTTTT TEEN T TCREE T T T TR TER T TTATTTTITET AATTTTGTTGATATARMTCCTTCCTTAGTITTTTTATTCAATG
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AATTTTITTIATATI!TCITTCIT—AG CTTTTTATjcAAT
- -ATEGAATTTTT TTTTITERE T TTAlTTT L < L R e e T
- —AT!IAAIT TIT‘T.TITI!T AAITTTGTTGATATiITCCTTCCTTAGTCTTTTTAITCAA ----------------------------------------------------
A-ATTTGAATTTT TG - - - - - - - - - - -------- TTTATTT ATTTGTTGATATCTCCTTCCTTAGTCTTTTATTCAATG
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AA TTTGTTGATATGCTCCTTCiITAITITTTTTATTCAA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AABTTTGTTGATATGCTcTTCRTTAGTCTTTTTATTAARG
ATATARTCCTTCCTTAGTCTITTTATTCAATGEETGAAR- - - - -THEHA - - - - - - - - - oo e
ATATGCTC TTICTTAITCT!ITTATTIAATG TATEA-TTT ABG -

ATTATEBTI - - - - - - - - - - - - oo o oo o e AAGTTIRTT
- -ATTTGAATTTTT TTTT TTTART T TR ----------- ATTITATAATTGTTTTATGAAlTCBATAAATCTGGA AATRITTGTT
A-A TT TTEGATRCT TAT------- TEBTTTATAATTGGTTTTATGCAAAGTGTATAAATCTAA ABTTTTGTTGATATACTIREG- - - - - - === - - - - oo - TACEABTTTICAG- - - - - -
A-BTTTGAATTTTT TTTT TTTATETTRTRTTATTTTTGRTTATTTTATAATTGGTTTTABCARAGTGTATAAATAGA AATTTTGTTGTATACTCCTCCTTAGTCTTTTTATTCAATG
------------ TTEIATAATTGGTTTTATGCAAAGTGTATAAATCTGGA
T

TTATTTT AATTTTGTTGATATACTCCTTCCTTAGTCTTTTTATTCAATG
-ABTTTGAART T m - ATTATTTC AATTTTGTTGAATARTCCTTCCTTAGCTTTTTATTCAATG
- -ATTTAAATETTT TTTEETCGCH TEE T TTATTTTTGTTTATTTATARTTGGTTTTATGCAAAGTGTATAAATTGGA AATTTTGTTGA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AATTTT T TGATATACICTTCCTTAGTCTTTTATTCAATG

TTTARTTT ATACTCCTTCCTTAGTCHTTTTATTCAARG
- -ATETGAATTTTT TTRET TG TTTRT 8T rTATTTTR- - - ATTGGTTTTATGAJAGTGTATAAATCTGGA AABTTTGTTIRATATACTCCTCCTTAGTTTTTTATTCAATG
-AATTTGAATTTTT TTTET TGRSR T TT TR TERE TRTAT T T TR TR T TATTTTTGTTTARTTATAAT TG TTTTATGC- - AGTGTATAAATCGGA AATTTTGTTGAATACTCRRTT - - - -@cffcTTTTTATTCAATG
AATTTTRTTGATATACTCCTTCCTAGTCTTTTTATTCAATG
AAITTTGTTGATATGCTCCTTCCTTAITITTTTTATTCAATG

AARITTTGTTGA- - - - - - - - oo oo oo oo oo oo o

GTCT

- -ATTTGAATTTTT TTTRTTGE T T T TR B T T TATTT T T Bl TATTTTTCRTTATTTATAATTRGTTTTATGCAAAGGTAARA T TGGA AATTTEGTTGATATGCTIICTECCTTRGTCTTTTTATTCAATGENE - - - - B~ ETCETTCEN Cl8E - - - - - - - - - - ---------------
- ATTTRRANTTTT TTETE- - - - - - e e - e AATTITGBGARA TACTICTTICTTARTIT TTTTATTCAAT
- -ATTTGABTTTTT TTTET TGS T T EBHEE TR T T @ AT TTTTeTTTATTRTARAAT TG T TT TR T A BECEMEE T AAATCTAGA AABTTTGTTGATATGTCCTTCTTARTCTTTTTATTCAA
AAATTTGAR T T - - - - - - - - - - - - - - - - - oo e A TTTTATTCHARGTET - - - - ATACCCTATT TGAT - - - - - - - - - - - - - - oo oo -

TTTGTTGATATGCTRCTTllcTTA

-AATTTGAARTTTT TTTlT TG TTT T BT GG T AT T T T BT - - - - - e AA TTTITTGATATGCI!ITTCCTTA TTTTATECAARG - -TTARTETEEA

- -TTTAAATTTTIATCA- - - - - - - - T L L L e I R AATTTTGTTGATI@ACTCCT T - -GBT- - - - - - - - - - BT - - - - - oo oo - - TT A

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- A o n e e e TTHT ARA -

AATTTTGTTGATATGCTCCTTCCTTAGTiITTTTATTIA Yo T
T

AATTTTGTTGATATICTCITTC TTAGTETTTTTATTCAANG
AIETTTGTTGATATACTCCTTC TTAGTCTTTTTATICAATG

-BaTTTGAATTTTT
-AAflITTGAATTTT
T-ATRTCGAATTTETGTAAAT - - - - - - --- - - - TTTATTTT

TAAATTTTTGNGEG T T TETTG------- TTTHTHTT AABTRTGTTGATAT- -JllcTTCCTTAGTRTTTTATTCAATG
------------ TR TTATTAAREA T TEC e R AATTTTGTTGATATACTCCTTCCTT-GTITTTTTATTCAAT
- -ATTEAAATETTT TTTTRTEGTGTEGTATE TR THT- - - - - AABTTTGTTJATATACTCCTTCCTTAGTCTTTTTATTCAATG

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AATTTTGTTGATATGCTCCTTCTTAGTCJTTTTATTCAATG
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AABTTTGTTGATAACIllCTTCCTTAGHTTTTTRTTCAATG
TCRTTCCTTAGTRTETTTATTCAAT

- ATTTAAARTTT TR - - - - -GG T 7 7| TR A T T 7T T TG T - - - - - - - - AATTTTG.TIG.ATAC
T G

------------------------------------------ T--TTTT T TTATETATAATTGGTTTTATGCAAAGJGTATAAATCTGGA AATTTT GATATICTCCTTCITTAGTCTTTTTATTCAIE

ABABTETACE- - TBTRTET
ABARATTTA AITTT T A

- -ATHTG@TTTTT TTATTTTTGTETATTTTATAATTGGTTTTATGCAAAGTGTATAAATCTGGA AATTTTGTTaTATACTCTTCCTTARTCT T TATTCAARG
A-ATTEAAGEETTT Toemme e - TTATTTTATAATGfTTTTATGCAAAGTGTATAAACTGGA AABTTTGTTGATATACTCCTT- - -AGTCTTTTTATTBAATCG - - -AAB- - - - -BBTG- - - - - - - - - - - oo oo
- -ATTEAAANT TETGTECEEG T/ T 7 T TGGAAG A TAAT AGEA T T TRABA - - - - - - - - - - - oo oo AABTTT T TGATATAC-JCTTCCTAGTCTTTTTATTCAATG
AATTTGAATTTTT TTATTTT T TRATTTTATAARTGGTTTTATGCAAAGTGATEAATGGR ABTTTTGTTGATATACTCCMCEBTR-GT-------------- -
-------------------------- TTATTTTTGTTRATTTTATAATTGGTTTTATGCEAAGGTATAAATIIGGA ABTTTTGTTGATATACCcCTT CTTAGTCITTTTATTCAAT'
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AATTTTGTTIRBT - - - -« - v o e e e e
AAAEIIGABTTTT AT AT T T BT - - - - - v e e e e AATTTTGTTGATATACTCCTTCCTTTIE T AT TlAATG

- -ATHETERAATTT TTTAT - == m s - mmmmmmmm e e o TTTATARTTGTTTTATGCAAATGTATAAATCTGGA AATTRTGTTATARACTCRTTC T TAGTCTTTTATTCAATG
-AATTTGAARTTTT TTABG T TR T - - - TAAATCTAGA AABTTTGTTGATATGlTCCTTCCTTATCTTTTTATTCAARG
-FGrrT@AnTTTTT TRTATTTC TTATTTTEGTTTATTTTAJAATTGGTTTTATGCAAAGTGTABAAATAGA AAT TTGTTGEATGCTCCTTCCTT GTCTTTTTABTCAATG
------------------------- TTTATRETT AATTTTGTTGEIATGCTCCTTCCTTAGTRTTTTTATTAAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AATET TIBTGATATARTCCTTCCTTRETRTTBT - --------
--@rT@cET e ETCAAR T - - - - - - - TAB T T B T BT - - - - - - - - oo AARTTT TTGATATACTICTTCCTT!TCTTTTTAITCAATG

B-ATTTGAATTTTT
-AATTJGAATTTTT

- -ATTTGAATETTT IREl INEE < RN I
- -ATTTIHEA S TEEA T T T
C o AT T A AT T - - - - - - - o - o s s Lo ATCATACTAATEGTTGTTGEEBATHCTIECTTCCTTATMB T TTTTATTGAATIEE - - - -AT - - - - - TAT

o R 6 TR TSGR~ A

TTTATTTT
TTTATTTC

T--BTTTTRTTTATTTRATAATTGGTTTTATGCAAATGTATAAATCTGGA- - = - = - - - - -
0 G TR TCHAMAGTGTATAAATCTGGA - - - - - - - - - GTC
------------------------------------------------------------ GTC

AATTTT TTGATATACTCCTTCCITAGTCTTTTIATTCIATG
AATIT TTrTATGCTCCTTCCTTAGTCTTTTTATTCAATG

AATTTTGTT ATATACTICTTCCTTI----TTlTATTCAITG -------------------- TAT

CGC
THRGC AITTA T
AATTTTGTTGATAIACT CTTCCTT TTTTTATTCAAT TIT ——TIA T A

TTT“TI ________ GTCTCGCMAATTTTGTTGATATGITCCTTCCTTAGTCTTTTRATTCABTCATA - - - - BTGGTTTATTEGRATTT - - - - - - - - - - - - - - - - - -
U U L U CEE T T CACH-
S-TTA

AATTTTGTTGATATAITCCTTCCTT-TTTITTCAATG

--WTTTGAATTTT TGTRTTG GTCTRGCRAARTTTGTTGATTACTCCTTCTTAGTCTTTTTATTCAATG
- -ETTTCAGETTAT T"TTG TTTT TTTRTT--- -BETABT TTTGTTTATTTTATAATTGGTTTTATCAAAGTGTATAAATTGGA - - - - - - - - - GTCI!GC AATTTTGTTGATATACTCCT.!TTAGTITTTTTATICA ---------------------------------
- -WTTTAAATTT T----- G TTT TTTRTTT----TTATTTTTGTTTATTTTATAAT T@BTTTTATECAARGTGTATAAATCTGGA - - - - - - - - - GTCTCGCMAATHTEBT TRGTAR- - - - - - - - e
--------------------------------------- Bratrrr T e et o.-o.-.--.-- - -GTCTCGCMAATTTTGTTGATATGCTCCTTCCTTARTCTTTTTETTHABTC

—AITIAAATIET-TTT TTG TTTRTTTT A——T-T.TATACTCCTICCTTAGTCTTTTTATTIAAT—
A-ATTEGABTTHETT T TTGGGA T TERGRAGE T T T A TG T T A - - - - - - - - - - o o o o o o o o o o o e e e e e e e e e e et e kbbb e e oo
A-ATTTAAAT - - === - -~ - - TATT T TTACT TR TG TATAG T TA TG T CBT - - - - - - - = - - = & & o oo o o o oo e o e o o oo o e e e e oo oo GTCECGCMAATTTTCHT@ATATHCTH- - - - - - - - -
- -ATTTGAATTTTTGRGEET - - - TTCEACT T T TATGAG T TARGT T@THT----------- ATTTTATEATTEGTTTTATGCAAARTGTATABATCTCRA- - - - - - - - - - GTCICGC AATTTIGTTGATATGCI!CTTCCTTAITITT—TTATTCAAIG
------------------------------------------------------------------------------------------------- GTCTCGCEARBTTTTGTTGATATACTCCTTCCTTAGTCTTTTTATTCAATG
------------------------------------------------------------------------------------------------- GTCTCGCEAATTTTGTTGATATACJCTTCCTTAGTCTTTTTATTCAATG
-------------------------------------------------------------------- GTCTCGCEAATTTTGTTGATATGCTCCT----- - TCTTTTATTCAAT- - - - TAAT
——ITTTGAATTT TGEGAAT TGATTGTGE T TTTETGTGT TTART TR G- ------------ TTTATAATGGTTTTATGCAAARTIATAAATCGGA - - - - - - - - - - TCGC AATTT.T.ATATACTCCTTCCTTIGTI!TTTTAITCIAIG TAAT
BTl TT
------ GARTTTT

>

TTTATTTT

AITITTTC

-------------------- ATTGGTTTTATGCAAAGTGTATAAATCTAGA - = = = = = = = - - AATTTTGTTGATITAC.CTTICTTAGTCTTTTIATTCAATG CAAT
--------- TT.TTTITAATTGGTTTIATGCAAAGTGTATAAATCIGGA— e e

AATTTT TTGATATACTCCTTCCTT—GTCITTTTATTCAATG --TAA----------

- ATTRGAAT - - e e TTTRT T T T TR - - - - - - - - - - - e e e e e e e e o GTCTCCGRAANT T TATRCETATACTCCTTRRNTTAGTCT TTTTATTEAATCET- - - - - - -« - - - c oo e
- -ATTTGAATTTTT ATTATTT TTATTTTTGTTTATTTTATIAT TG TTTTATGCAAAGTGTATAAATTGGA- - - - - - - - - - GTCTG AATTTTGT!.!TAT.CTCCT#TTAGTCTTTTTATTCAlTG

- -ATTTGAATEETT TTTATTTT TATTTER T TTATTTTRTAATTGGTTTTATGCAAAGTGTAAATCTGGA - - - - - - - - - - GTCTCGCRUAATTTTGTTGA@TACTCCTTCTTARTCTTTTATTCAATG

- -ATTTGAATTTTT TTTATTTTRTET- - - - - TTGTTTATTT----ATTGGTTTTATGCAAAGTGTATAAATCTGGA - - - - - - - - - - GTCTRGCEMAATTTTGTGATATACTCCTTCC- -[TETRTTT

- -ATTTGAATTTTT TTTATTTTRTET- - - - - TTGTTTATTT----ATTGGTTTTATGCAAAGTGTATAAATCTGGA - - = - - - - - - - GTCTIGC AATTTTGITGATATACTCCTTCC—— TGTATTT

TTTTATTAAT - - - - -

-ATTTAAA
-ATTTGIT AT TTRTTGATATARTCcTTCCTTAGI T TTTRTTCAATG

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AATTTIRRTH
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AABETAGTTG

ATTITTTT

- 4 4 4 4 4 <4 - o -
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1.bed_fm_1.bed 0 0 n.bed g_1.bed fm 2.bed 0 0 bcln.fa_aln.fa_ After TEtrimmer 580 bp
size: 580bp; fragments: 1235; full length: 66 (>=522bp)
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ed g 1bed fm Lbed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 918bp; fragments: 311, full length: 0 (>=826.2bp)
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TE: rnd_4 family 396
size: 379bp; fragments: 103; full length: 2 (>=341.1bp)
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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