Start crop Point End crop Point

GTTTTGCCCHERCHECTA-TTEAGT
GTTTTGCCCAMRCAMTAATEEA

1 MSA length = 1700
T TTTAAITT AIAIATIGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTA—AAIAITTITTTIGA ---------- CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAAC

AA-G A.T.ATT.T

TRTTTAATTT TAGABATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTAAACAGTTATTTAGA - - - - = - - - - - CBGTAACAGTTTCAABTGTTATTTAAAAATAAC
TAGAGATJGGTGTTATTAACTATCTGTTATTTJAMAACAGTTATTTAGA - - - - - - - - - - CJGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAACHGTTTTGCCCACCACTACA - ABT
TAAGATGGGTGTTATTTAACTACTGTTATTTTAAACAGTTATTTAGA - - - - - - - - - - CAGTAABTGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAACEGTTTTGCCACCACTA - - = -« - c s e e m o m oo

TTTTGCCCACCACTA----TIT
GTTTTGCCCACCACTAA- - -
GTTTTGCCCACCACTAATA[A

TAGAGATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTA AACAITTATTTAGA —————————— CAGTAACAGTITCAACTGTTATTTAAAAATAAC
TAGAGAIGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTT AACAGTTATTTAGA---------- CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAAC
TAGAGATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTA AACAGTTATITAG ——————————— CAGTAACAGTTTCAICTITTATTTAAAAATAAC

TAGAGATGIMEG T TATTTAACTATCTGTTATTTTAAACAGTTATTTAGA - - == == - - - - CAGTAACAGTETRAACTGTTATTTAAAAATAACAGTTTTGCCCACCACTA-T-GTRGTAGTGTATAGCTAT [ T- - - - - - - - - ------omom oo
TAGAGATGRGTGTTATTTAACTARCTGTTATTTTARAACAGTTARTTARA- - - - - - - - - - CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAACEGTTTTGCIJACCACTA- - - - - - - - -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAATAACHGTTflccccAaccaca---- - - -

GTTTTGCCCACCACTAAT -

A
GTTTTGCCCACCACTAAIAIII

TAGAGATGGGIGTTATTTAACIATCTGTTATTTTA AACAGTTITTTAIA —————————— CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAAC

ATTTTT TTTETRATTT TAGAGATJGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTAMAACIHGTTATTTAGA - - - - - - - - - - CAGTAACAGTTTJAACTGTTATTTAAAAATAAC
---------- TAGAGAT!IGTGTTATITAACTATCTGTTITITTA AACAGTTATTTAGA= - = -=-----CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAACKCET TTGCMCACCACTA - = - - - oo e e e e oo
T---TGAARCEAATAAG - - - - - - - - - - TG T T T T A - - - - - - - o oo o oo et e e ‘ ﬁIAGTTTCAACTGTTATTTIAAAATAAC GTTTfccccacfjacTAfica
------------------------------------------------ TAGAGATGGGTGTTATTTAACTTCTGTTATTTTAMAACAGTTA- - - -[jA---------- e e
- AAREAAA BB TETA-TTTT TEAGATGGGTGTTATTTAACTANCTGTTATTTTAMAACAGTTATTTAGA - - - - - - - - - - CAGTAACA.ITCAACTGTTATTTAAAAATAAC GTTTTCHCCACCACEA-------- - THTRRE- - ---------- -
-------------- T---T e TTABBTARC TG TRAR TBATNAACAGTTATTTAGA - - - - - - - - - -CAGTAACAGT TTIAACTGTTTTTAABAATAACKEGT TTTGCCIACCACTAA - - = - = - s - s m e m s et e e e oo oo
----------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAACEGTTTTGIRCCACCACTAA - -BTHTTABEAGCHAG  » \BER B BG- - - ----- - oo
ATTT TAGAGATIGGTTTATTTAACTATRTGTTRTTTTAAACAGTTATTTAGA - - - - - - - - - - CAGTAACABTTTCAACEBTTATTTRAAAABAACEG T TTTGICCACCACT[BA - - - - - < - - o m o m s o m oo oo
—AT A-TT TAGAGATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTAAACAGTTATTTAGA el e e e
TAGAGATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTBT TTTABAACAGT TAT TTAGA - - - - - -« - - oo oot oot f Lo L. o_._....___._.....
TAGAGATGJGTGTTATTTAACTATCTGTTA- - - - - X o X N 0 X 7N
TAGAGATGGGTGTTATTTAACTAEITGTTATTTTA ACAGTTABTTABA---------- CAGTAACATTTCAACTGTTATTTAAAAATAACEGTTTTGCCCACCACTARTH-
TAGAGATGGGTGTTATTTAACTARCTTTATTTTABAACAGTTATTTAGA - -« -« - s mmmmmcae e CAACTGTTATTTAAAAATAACEGTTTTGCCCAJACTAA - -
----------------------------------------- TEGARATGGGTGTATTTARTATCTGTTATTTTARAACAGTTATTTARA- - - - - - - - - - CAGTAJCAGTTTAABTGTTATTTAAAAATAACRGTTTTGCJACCABTAA - -

TTTTGCCCA CACTAA

CAlTAACAGTTTCAACRGTTATTAAAAATAACGTI T TGCfljlcACCACTAA
------------------------------------------------------------------ TTAACTATCTGTTATTTTABAACAGTBATTTAGA- -« -« - - - - - COBTEATABTTTCAAR- - - - a el

AT STTTT - - -TTTTTAG- - THET TAGAGATGGGTGTTATTTAAIT-T.TAITTTA AACAGTTATTTAGA - - = = = = = = = - CAGTAAIAGTTTCAACTGTTATTTAAAAA— - - CIGTTTTGICCACCACTAITAITIT_AA --------------------------------
- - -TAATAG TTTA-----CACGCAG,AGATT T7-------- T TAGAGATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTA AICAGTTATTTAGA --------------------------------------------------------------------------------------------------------------

WAGTAACAGTTTCAACTGTTATTAAAAATAACEGT|TTGCCCACCARTAAT -
AT TREAAART TRTATTTT TERAGBTT A/ BATE T T@------- B B8 Al AGAGATGGGTGTTATTTAACTATCTGTATTTTAJAACAGTTATTTAGA - - - - - - - - - - CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAACBGTTTTGCCCACCACTA- - -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- B8cTAACAGTTCAACTGTTATTTEAAAATAACRGTTTTGCCC/CCACTA- - -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGTAACAGTTTCAACTTTATTTAAAAATAAC GTITTGCCh— Ce- -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAACBGTTTTGCCCACCACTA- -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAGTAACAGTTTCAACTGTTARTAARABTAARIGTTTTGCCCACCACTA- -

CAGTAACIGTTTCAA TGTTITTTAAAAATAAC

GTTTTGCCCACCACTAA- -
GTTTTGCCCACCACTA- - - - AMT
GTTTEGHEE- - - - - - - - - - -TR- - - - - - - - o oo e e e
GTTT!I*ACCACTA - TMACTHATRTACTA A TCIG T - - - - - - - - - - oo

CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAIATAA GTTTTGCCCACCACTA---------DG - - - - - - - - - - - - . o ... _.._..
CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAAC GTTTTICCCACCICTA———IA

CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAAC GTTTTICCCACCACTAI TRA
TTTTGCCCICCACTA———

IAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAAC

TAGAGATIGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTAAACAGTTATTTAGA - - - - - - - - - - CAGTAACHGTTTIBACTGTTATTTAAAATAA
TAGAGATGGITGTTATTTAACTATITGITATTTTA AACAGTTAITTAIA ---------- CAGTAACAGTTTI!ACTGTTATTTAAAAATAAC
T.AGATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTA AACAGTTATTTAGA - - - - - - - - - CAGTAICAGTTTCAAITGTTITTIAAAAATA
TAGAGAJGGGTGTTATTTAABTATCTGTTATTTTAJAACAGTTATTTAGA - - - - - - - - - - CGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAAC

CAGTAACAGTTTCAICTGTTATTTAAAAATAAC
CAGTAACAITTTIAACTGTTATTTIAAAATAAC
CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTT - AAAATAAC
AACAGTTATTTAGA - - - -~ - - - - - CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAAC
AACAGTTITTTAGA= -« -« -« - - - CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAAC
ABCAGTTATHETAGA- -« -« -« - - - CBGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAAC
AACAGTTATTTAGA - - - -~ -~ - - - C GTAACAITTTCAACTGTTATTTAIAAATAAC

A.AGAGATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTA
- - —TAGAGAT.GTGITATITAACTATCTGTTATTTTA
TAGAGATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTA
TAGAIATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTA

AAA T---
-ATERAAG AT - - -

AATHEERAAA T THEA TTTAGTT -
T THEA

AATHEERAAA TTTAGTT -

AACAGTTATTTAGA - - - -~ - - - - - CEBGTAACABMTTTCAACTGTTATTTABAAATAAC
AACAGTTATTTAGA - - - -~~~ - - - CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAAC
CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATAJCBGETTTGCCCACCAfTAA
CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTIAAAATAA GTTTTGCCCAICACTAITA

TA

TAGABATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTA
TAGAGATGGGTGTTATTTAACTATCTGTTATTTTA

CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTIAAAATAAMBGTTTTGCCCAMCACTA
CAGTAACAGTTTCAAITGTTATITAAAAATAAC GTTT—GICCACCACTAATT
CAGTAAIAGTTTCAACTGTTATTTAAAAA A GTTTIGCCCACCACTA—CA
CAGTAACAGTTTCAACTGTTATTTAAAAATANC GITTTGCCCACCAITAA -------------------------------------------------




End crop Point
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b.bed uf.bed g 2.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa ce.
size: 1700bp; fragments: 1022; full length: 0 (>=1530bp)
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fastabbed ufbed g 2.bed fm Lbed 0 0 _bclnfa ainfa clfa gs After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 2049bp; fragments: 1902; full length: 0 (>=1844.1bp)
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TE: rnd_5 family 2021

size: 1209bp; fragments: 772; full length: 8 (>=1088.1bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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