Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 789 1

——————————————————————————————————— TCTGTACCCCAGAAGIAAACTATGTTAAGTCACAAAACIAIGTTTTGAGA— ---------ACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATATHET AAATTTTTATAA-ATTT
TCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA---=------- ACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATATETHESIN- - - -------------- TTT
TCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA---=----=--- ACTTAACATAGTTTICTTCTAGGGTACAGATAT ATT
TCTITICCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA —————————— ACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATIT ACCT
TCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAIAAC.AGTTTTGAGA —————————— AC.AACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT
TCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA---=----=--- ACTTAACATAGTTTGITTCTAGGGTACAGATAT
TCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA---=--=----- ACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGAIAT
CIGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCAIAAAACGAAITTTTGAGA —————————— ACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT
TCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA---=--=----- ACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGAERT
TCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAIGTTTTGAGA —————————— ACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGA!T
——————————————————————————————————— TCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA----------ACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAGATAT

IGIA TTTTGERET THECA AIAT T TCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA---=----=--- ACTTAACATAGTTTGCTTCTAGGGTACAG-~--- - -
---ARATTTHEETT AAAREERT TCTGTACCCCAGAAGCAAACTATGTTAAGTCACAAAACGAAGTTTTGAGA---=---=---- ACTTAACATAGTTTICTTCTAGGGTACAGA.TIT
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size: 789bp; fragments: 993; full length: 215 (>=710.1bp)
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fasta.b.bed uf.bed g 4.bed fm_1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa_gs. After TEtrimmer Extended plOt Blue lines are boundaries

size: 1094bp; fragments: 993; full length: 0 (>=984.6bp)
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TE: rnd_4 family 477

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