Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 779 1

I TATAIATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAC ---------- AAAAATGACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGAIAT

CATATATCTGTACCCCAGAAGCAAICTATGTTAAGTCAC —————————— AAAAATGACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT
TACATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAC----=-=----- AAAAATGACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAIGGTACAGATAT
ATATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAC---=--=-=---- AAAAATGACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGITACAGATAT
TACATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAC----=-=----- AAAAATGACGATTTTGGAITTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT

———————————————————————————————————— TITATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTIAC - - - - - —AAAAATGACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCITCTAGGGTACAGATAT
CGT

TAAA AAAAT - - - - - - CATATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAC---=-=-=--=--- AAAAATGACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT
I—A ATTC AC TAIT ——————————— TACATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAC----=-=----- AAAAATGACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT
TTAT AAAAT TGTATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAC----=-=----- AAAAATGACGATTTIGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT

------------------------------------------------------- TATAIATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAC——————————AAAAATGACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGIACAGAIAT
A.TTAAIT-A_T-AT-CAGT— - - -TBCGTATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAC - -« === == - - AAAAATGACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT

CTAC AAAAT T.ATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAITCAC ---------- AAAAATIACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT

------------------ CTGTACCCCAGAAICAAACTATGTTAAGTCAC——————————AAAAATGACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATIT

I TGCATATCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAC----=-=----- AAAAATGACGATTTTGGACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT
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divergence to consensus (%)
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size: 779bp; fragments: 1472; full length: 301 (>=701.1bp)
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fasta.b.bed uf.bed g 3.bed fm_1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa_gs. After TEtrimmer Extended plOt Blue lines are boundaries

size: 1081bp; fragments: 1472; full length: 0 (>=972.9bp)
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TE: rnd_4 family 477

size: 844bp; fragments: 2232; full length: 235 (>=759.6bp)
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