Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4879 1
------------------------------------------------------------ TATTAATGTTTAAAAAAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTGATTTGATTTEA

AA- - - -

A GAAGCATGCGTACCGAGTAGGTTATGTGCTAGCGGCAGTCGTATTAATT T -----n- -~ - TATTAATGTTTAAAAAAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTGATTTGATTTEGA A---T
ATG- - - - - - T-AGCATGCGTACCGAGTAGGTTATGTGCTAGCGGCAGTCGTATTAAT T T === === ==~ - TATTAATGTTTAAAAAAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTIETTTATTTRAA ABTAAT

A GAAGCATGCGTACCGAGTAGGTTATGTGCTAGCGGCAGTCGTATTAATT T ---------- TATTAATGTTTAAAAAAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTGATTTGATRTIAARTTGARGIEET - - WBAA - - - - - -
A GAAGCATGCGTACCGAGTAGGTTATGTGCTAGCGGCAGTCGTATTAATT T ---------- TATTAATGTTTAAAAAAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTGA - - - - = - - - - G

AM- - ----ABTEGHEE TR ARE TR A A A B TGRERGE - - - - - - - - - - - - - - - - - - - o m e e e e e e e e e e ee e TATTAATGTTTEAAABAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTGATTTGATTTRAA

ARG TR TAAR TR TAG TEECE A CEEEA A A T AR - ------- - - - - e e TATTAATGTTTIAAAIAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTGATTTGATTT—GA

AGEAGECA - - - - - - - - - - o e oo AAGCATGCGTACCGAGTAGGTTATGTGCTAGCGGCAGTCGTATTAATT T - - = - v = = = - - TATTAATGTTT - AAAAAAAGTAAATAAACTA - - - - - - GrARATRRRA - - ----- - AA

ACA- - - - - - AITITGIT-AIAC-GATT.G-G—AGCATGCGTACCGAGTAGGTTATGTGCTAGCGGCAGTCGTATTAATTT ---------- TATTAATGTTTAAAAAAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTGATTTGA“GA

A TATTAATGTTTAAAAAAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTGATIA GA

A

TATTAATGTTTAAAAAAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTGAT == == - == - = - -
TATTAATGTTTAAAAAAAAGTAAATAAACTATTIIART TeATIRA T RA T T TRAA
.AATT TOBMGI - - - - - - - - - TATTAATGTTTAAAAAAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTGATTTGAT|TEBAA

GATABRTG------AAGCATGCGTACCGAGTAGGTTATGTGCTAGCGGCAGTCGTATTAATTT --=-=-=-=----- TATTAATGTTTAAAAAAAAGTAAATAAACTATTTTGATTTGATTTGATTTGATTTHEA
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>d_fm_1.bed 0 0 _n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 0 bcln.fa_aln.fa_cl.f After TEtrimmer 4879 bp
size: 4879bp; fragments: 155; full length: 8 (>=4391.1bp)
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ed g 3.bed fm 1bed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
size: 5185bp; fragments: 155; full length: 7 (>=4666.5bp)
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divergence to consensus (%)
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TE: rnd_5 family 2036

size: 3693bp; fragments: 444; full length: 15 (>=3323.7bp)
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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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(windowsize = 25, threshold = 50.00 10/10/25)
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