Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 771
CACTAACCTAATATTTTCGTGACTTTTTABAAAACAAAATGGCIGACACATTCH -« - v - e ettt AATET TETERGA
CACTAAC AITITTTTTGTGACTTGTT AAAAAACAAAATGG GICACAITC ---------- AAAIAAGTTCCAGCTAGTTTGAATITGGTCAIGTTTGAATGTGICATTTT -TTTTHTEAA
CACTGABTTAATATTTTTGTGACTTIT TEAAAAAABAAAATCIGA CAAT TC - - - -« oo e e et ARTTTTTH- - -
CAITAACCTAATATITITGTGATTTGTTTAAA————AAAATGGC GACAI AT TC - = = = = = & m o o e o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e A TITT AA
Xl A-TTTTTT- - - BETEAREA AT THAN- - - - -
AATATTIITCGTGACTTGlTTAAAAAACEBAAATGGCEBIMACBCATT

IAATATTITCGTGACTTGITTAAAAAACIAAATGGC ACICATT
CllCTAACCTAATATTTTTGEGACTTGTTHAAAAAACAAAATG GACACATT
CTAACCTAATATTTTTGTGCTTRTTTAAA- -[JcAAAATGGCEBGACCATTC
CACTAATCTAATAITTICGTG!ITTITTTAAIAAACAAAATG— - - -ACACATTC

ABTHAC TAATATTTTTGTGACTTGTTTAAAAAACAAAAIG
cACBAACC AITATTITCGE:ACTTGTTTAAIAAACAAAATGGC

TTTATTIATTTTGGTTTTGTTT.AIGAIAATTGAT ABGACACA
TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT
TTTATTGATTTTIiTITIGTTTGAAAGAGAATTGAT

ITTATTIATTTTG TTTTGTTTGAAAGARAA T.T
AA AAGACATA

TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAAGA
TTTATTGATTTTTTTTGTTTGAAARMAGAATTGA
TTTATTGATTTTTTTTGTTTGAAARMAGAATTGA

TTGAAARAGAATTGAT

------- B rrceTTTTG
TTTATTGATTTTﬁTTTT TTTGIAAGAGAATTGAT

TTTATTGATTTTTTTTRTTTGAABGAGAATTGAT
TTTATT@TTTTGRTTTTGTTRGAAAGAGAARTIA -
TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT
TTTATT----TTGGTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT
TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT
TTTATTIATTTTGITTTIGTTTGAAAGAGAATTIAT
TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT
TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAAGAGAATT - - -
-TTATTGAlTrceTTTTGTTTGAAARAGAARTGRT

T TG TTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT
TTTARTRATTTTGGTTTTGTTTGAAAAGAATTGAT
TTTATTGATTTEGGTTTTGTT - - AAAGAGAATTGAT
TTTATTGATT—!IGTTTTGTTTIAAAGA.ATTGAT
TTTATTIRATTTTGGT - =« == s e e e e e oo
TTTATTGATTTTG.TTTGTITGAAAGAIA.TGAT
TTIATTIETTTTGGTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT

CTAA- -TAATATTTTCGGAT - - - - TTAAAAAACAAAATGGC
CACTAACCTAATATTTTTGTIACTTIIT TTAAAAAACAAAATG

CACTEACHTAATATTTTTGTGACTTTTTAAAAAACAAAAT
CACTAACBTAATATTTTCGTGACTTITTTAAAAABIAAAATGGC
CACTAABCTAATATTTTCGTJACTTGTTTAAAAAICAAAATGGC
CACIAAC TAAIATTTTTGTGATTTGTITAAAA ABAAAATGGC
CICTAAT TAATATTTTTGTGATTTITTTIAAAAA AAAATG

.
I
GACACATTC
GACACATTC
———ICATTC
GACACATTC

GACACATTC

TAATCTABTATTTTCTGACTTGTTTAAAAAACAAAATGGC
CA TEITCTAATATTTTTGTIATTTGTTTAAAAAAIAAAITIG
CACT ATCTAAIATTTICGTGACTTIETTAAAAAA AAAATGGCEGACACATTC
TTTATTEBT TTTGGTTTTGTTTGAAAGAGAATTIRET CACTAACCTAATATTTTCGTGACT TGETTAAABAACAAAATING - - - - - - oo e oo
TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAAGAGAATTET CACTAACCTAATATTTTEGTGATTTGTTTAAAMAACAAAATGGCEBGACACATT- --------- AAAAAAGTTCCAGCTAGTTTGAATTTGTCAAGTTTGARBG TcClT- - -
TTTATTGATTTTIGTTTTGTTTGAAA AGAATTGA CACTAACCTAAIATTTI!GTGACTTITTTAA AAACAAAATGG GICACAITI ---------- AAAAAIGTTCCA‘AGITTIAATTTGGTCAAGTTTAAATGTGCCATTTT AA
TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAARAGAA - - - - - - o e o e e e e e e e e e e e e e e e - ACAAAATGCBGACACATTC- - - - - - - - - - AAAAANGTTClA

--------------- TT . TAACCTAATATTTETGACITGITTAAAAAAIAAAATGGC AAAAAAGTT CAGCTAGTTTGAATTTGGTCAIGTTTGIATGT.— e e e .

GCE8 c AT TEE T CAQT- - CCBBARATT TR TGACTTGTTTAAAAAACABAATGGC AAAAAARTIICCAGCTAGTTTGAATT T TCAAGTTTAAABGTGCCATTTTR- - TTTTTT
TTTETTGATTTTGGTTTTETTTGAAAGAGAATTGA CACTAATCTAATATTTTCGTGICTTITTTAAAAAACAAAATGGC ____________________________________________________________ ——ITTT
TTTHTIART TH-GTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT

L
TTRATT TECETTTTCEEECABECACABT TRAR- - - - - - AACCTEBTRT TTTTGAT T T8 T TAAAAAACAAAATGGC
TTT TTT TTTGHTTR- - AGAGARTTGAT CICTAACCTAATATTTTTGTGACTTGTTIAA—AAA AIAATGGC
TTTATTGATTTT TTTTGTTTGAAAGAGAATTIAT IEACITAATATTTTTGTGITTIGTTTAAIAAA AAAATGGC

TTTAITGATTTTG —————— TTTGAAAGAGAATTGAT ACCTAATATTTTCITGATT GTTTAAAAAACAAAATGGC

TTTATTGATTTTGETTTT TTGAAAGEGAARTHATBAAGCACARACT - - - - - - - TATTTTCTGACTTGT - - - -WAAAAAAATGGC
TRTATETG T T TCATTTT TTIMATEAGTETACATAART- - - - - - - - oo oo oo - EITGTTT VY LYYV elefe
T

AA

CAC
CAC

TTTCHG- - -G

TTTATTGATTTTIGTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT ACTAACCTAATATTTTTGTGATTGTTTAAAAAARIAAAATGG
TTTATTGATTTTGGTTTIGTTTGAAAGA—AATTGAT
TTTATTGATTTTGITTTTGITTGAAAGAGAATTIET

TTTATTGITT TGGTT;IGTTTGAAA AIAATTG T

CACBBATCTAATATTTTCHTGATTTIIT TTAAAAAACAAAATGGC
CA#ATCTIATAITTTT TGAITT TTTAAAAAACAAAATGGC
CACTAACTAATATTTTCGATTT T TTAAAAAACAAAATGG
CACTAACCTAATATTCGTGACTTGJTTAAAAAACAAAATGG -

CBRT- - - -m e | IYVYYY 'YVV] o

CACTIATITAATATTTTCITGACTTGTTTAAAIAA AAAATGGC

TTTATTGATTT GGITT GTTTGAAEAGAATTGAT

TITATTIATTTT GTT G.T AAGAIAIT-T

TTTATTGATTTTGGITTTGTTTG AAGAGAATTGAT

TTTATEGATTTTGGTTTTGT TRBGA - - - GAATTGATEAAGACAC- - - - - - AACCTAAATTTTCGTllT TGTTTAAA - - ABAAAATGG o TTTTTTR- -TATTARAATAARRTT- - - - - T
TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAAGEMAAT TG TIGACECAC- - CABT - - - - - - - - v e oo - -TTTTTTRAN- - - - - - - - - T
TTTATTGABTTTHGTTTRGTTTGAAARAGAAGA TRAARRCACABCICR- - - - - - - - - - - - - - - oo oo oo .- McACATTC--------- -AAAAIAGTTCCAGCTAGTTTGEBATTTHGTCAAGTTTAAATGTGICATT - - - - - TTTTTTA A T
ITTATT.!T TRGTTT TTHRGA GAGAﬁAT -------------------------------------------------------------------------------------------------------------- --TERTTT A TRTTRETH------
TTTARTGATTTRGTTTRG T TTGAAAGEGAATTGAT CACTAICITAATATTTTCIEGATTTGTTTAAAAIAIAAAATGGaGﬁICITTC ---------- AAAAAAGTTCCAGCTAGTTTIAAIETGGTCAAGTTTGAAIGTGCCATTTT ——T!TTT A A T
TTTATTGATTTTGGTTTTGTTEGAAAGAGAATTGAT CACTAATRTAATATTTTCGIGETTTGTTTAAAAAACAAAATGGIBGIRACATT- - - -- - - - - - AAAAARIGTTCCAGCTAGTTTGAATIITG - - - - - - oo oo - -TTTTTTHAA A T

TTRTATRTRG TTG*AAAIAIAATTGAT -------------------------------------------------------------------------- AAAAABTTCCAGCTAGTTT- - - - - TGGTCAAGTTTGAATGTGCCTTT®- - TTTTTTHAA A THTTAATE- - - - - -
TTTRTTGATT- - - - - TRTGTTTGAAAGAGAATTAT ACAJICACTAACCTAATATTT- -GTGECTTGTTTAJAAAACAAAATGGC AAAAAARTTCCAGCTAGTTTGAATTGATCAAGTTTGATGTGCCATTTTE- - TTTTTTHAA A T
TTTATTGATTTGGTTTGTTGAAAGAGAATTAT ACA CACTAATCTAITATTTTCGTGACTTITTTAAAAA CAAAATGGC AAA - AABTTCCATGTARTTT- - - - - TRaTcAAGTTTGAARBG T ccATTTTRAATT T TIAA A - -THT
TTTATTGATTTTIT TTTGTTTGAAAGAGAATTGA CACTABCCTAATATTTTCGTGACT TIRTTTAAAAAABAAAATGGCEGACATAT TC - - - - - oo e et AATTTTTT

TTTAITGATTTT GTTT

CAIT --------------------------- AAABICAAAATGG AAAAAIGTTICAGCIAGTTTGAATTTGGTCAAGTTTIAATGTGCCATTTT———TTTTTT A - -AATT

liTTTGAAAGAGAA TRAT
=

4 4 4 4 4 4 - < -

TTTATT- - - TTEET T TTRT TTGAAAGAGAATEGATIAAGACATARCACTABCCTAATATTTTCGTGACTTGTTTAAAAAARMAAAATGGIBBGACAIIATTC- - - - - oo oo e i eeeeeeeee e T - -AATT
TTTEH TBET TR cRl TR cT7THHA AT CACT‘TITAATATTTTTGTGAC 11 IRERTY.VYVVNC V.V Siclcle (cF:Ne ol AAAATT
IT ATIRAA TIT GTITlAGAGAATTGAT ACATA CAITAACCTAATATITTTGTGAC!‘TTTAAAAAACAAAATGGC AAIAAAGTTCCIGCTAITTTGAATTTGGTCAAGTTTGAATITICCATTIT -TTTTTTRAA - -AATT

AATTGA TTGTTTAAA- - AflAAfjATGGC TTTRAATTTTTT “AAATT

TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAA - - -

TTTATTIATTTTGGTTTTITTTIAAA.!AATTGAT
TTTARTGATTTTGTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT
TTTATTGATTTGTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT
TTTATIGATTT GGTTTIGTTTGIAAGAGAATTGAT
TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAAGAlAATTGRT
TTTATTIATTTTGGTTTTGTTTGAAAGAGAAT]GAT
TTTATT ATTTTGGTITTGTTT AGAIAATTGAT

AA—AAAGIT CAGCTAGTTTGAATTTGGTCAAGTTTGAATGTGCINBT
CA ATITAATATTTTTITGATTTGTTTAAAAAACAAAATGIC IAIAAAGTTI C.AI
CAC AACCTAATATTTTCGTIACTIGTTTAAAAAICAAAATGGC
CACH- - - - - - - s e e e e eeeeeeeeeeeeeee e e e AAAAAAITTCCAGCTARTT - - - - - - - A - - - - e e e
ACTAACCTAATATTTTCGTGACTTGTTTAAAAAACAAIAIGGC TTT’A.TIAIAA'TA'TITITIC“

AA - - -ABEBAA TARATTCATATT T TATT

CACTAICITAATATITTC TGHCTTGET TAAAAAACAAAATGGC TTT
ACTAACCTAATATTTTCG ATTIiT AIAAAACAAAAT GCBGACACBT TR - - - - - - - BB - - - - e
T

I TTTA

CAGCTAGTTTGAATTTGGTCAAGTTTGAATGTGC TTT@--TTTTT----

CACTAAC

TAATATTTTCGTRACT AAAACAAAATGIICIIGA CACAT TC - - = = = & o o f ot o ettt ottt f e f e e e e e & e e e ke e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e eeiaaaeaaoa

TTTAT TBTTGGTTTTGTTTGAM- - -G- - TTGAT CACTAACHTAATATTTTCHTGATITGTTTAAAAAACAAAATIGC AAAAAIGITCCAGITAGITTGAITTTIGTCAAGTTTGAATITGCCATTTT e - -TTTT
TTTIT ----- GRGAATTIR T T.CCTAATATTTTC GACT TTTAAAAA.AAAATGGC —ITTTT -
TTTATTGATTTIGGTTTRGTTTGAAAGAAATTEAT CBlCTAACCTAATATTTTCRTHACTTGIIT TAAAAAACAAAATGGC

ATITT
ATTTT GTTTTGTTTIAAAGAGAATT AT

TT GTTTGAAIGA—AATT AT
TTTATTGATTTTGGETTT

CACT - = - mmmmmm e e e e e e - AAAAAIAAAITGIC

CACTAAC TAARA - TTTCGTGECTTGTTTAAAAAACAAAATGGC

CACTAACCTAAIATTTTCGTGICTTGTTTAAAAAACAAAATGIC

TTTGAAAGAGAAJTGAT AfTAATCTAATATTTTCGTGATTTGTTTAAAAAACAAAARGGC

TTTATTGATTTTGGETTTGTTTGAAAGAGAATTHA C AITCTAATATTTTCITGACTTITTTAAAAIAIAAAATGGC

TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAAJAGAATTAT ACTAACITAATATTTTCGTGACITGTTTEIAAAACAAAATGGC
A

TTTATTGATTTTIGTTTTGTTIGAAAGAGAATTGAT ACTAACC—AATAITTTCGTGATTTGTTT AAAACAAAATGG -IGARI A CAT T C- - - - - o o o L L i i o e e e e e e e e e i TTTTTHAA ARA A A TE~GA T
TITATTIATTTTGGTTTTGTTTGAAAGAGAATIGAT ------ lﬁ——TAATATTTTCGTGACTT.TTAAAAA.AAAATGGC ——TTITTT ATATAA AA T -
CACTA

TTTATTGATT - - - - - TITITTTGAIAGAGAAT GAT --TAARATTTTCGEGACTTGTTTAAAAAACAAAATGGC
CACIAACCTAA ATTTTCHRTGACTTGTTTAAAAAACAAAATGG

TTTIT G
TTTATT

TTTATTGATTTERGG

TTTATTGATTTTGIIT TTTGTTTGAAAGAGAATTGAT
CACT----TAABATTTTTG GACTT-TAAAAAACIAAATGGC

ITTATTIATTTT TTTTGTTTGAAAGA.ATTGAT
TTTITT --------- TTTGTTT.AAGAGAATTIAT ACTIACCTAATATTTTTGT ACTTGTTTAAAAAACAAAATGGC
C

--------------- TTEGTTTGAAAGAGAATTGAT
TTTATTGETTGGTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT
TTTATTGATTTGGTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT

C CTAA.TAATATTTTTGTGACTTGTTTAAAAAAIAAAA

-CAC A.CTAATATTTTTGTGATTTGTTTAAAAAACAAAA GG
TTTATIGAITTT GTTTTGTTTGAAAGAGAATTGAT AC AATCIAATATTTTCGTGACTTGTTTAAAAIACAAAATGGC
TTTATTGATTTTGGTTTIiTTTGAAAGAGAATTGAT CACTAACCTAAIATTTTCGT-TTITTTIAAAAACAAAATGGC
TTTATTIATTTTIGTTTT TTTGAAAGAGIATEIAT CACT - - s m e mmmmmm e e e e e e T TTTAAAAAAIAA G

----------------------------- ATIIAT - - - - - m e oo e

AAABIIAG T TCCAGCTAGT T T - mm s s mm e e e e e e e e e e e e e o

AAGAIATA CACT- - - —IAATATTTTCIT.CTTITTTAAAAIACAAAA—G CRlGA CACAT T C - = = = = = = = o o o o o o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e oo e

TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAAGAGAAT TGATIRAAGACATABNCACBAACCTAATATTTTGTGATTTGTTT - - - AAABAAAATGGCEIMACAIAT TC- - - - - - - m o m et

TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTGAAJGAGAATTGATRAABCAC- - - - - - AB--TAATATTTTRGTGACETGT TBAAAAAACAAAATIICIGACACATTC - - - = - - - o s e e e st oo oo

TTTRTTGATTTTGGTTTTGTTTGAAABATAAT TGATGAAGACACBECAGTAACCTAATATTTTCGTGACT TRTTTBAAAARTAAAATGBCBGACACAT TC -« -« - s m o s sttt oo

TTGAT TIGGTTTTGITIiAAAGA AA.GAT AAGACACA ACTAACI—IATATTTTCGTGATTTGTT AAAAAACAAAATGGC

TTHTT -B- - AGAGAATTGATEAAGACACA CTAATCTAATATTTTTRTGATTTGTRTAAAAAACAAAABGGCEBGACACAT TI- - - -« - - s m o m e e oo

TTTATEGETTTTGGTTRTGTTTGAAAGAGAARTHAM- - - - - - - - - - CACTAACCTAATAJJTTTCGTGACTTGTTTAAAAAACAAAATGGC AAAAAAGTTICAGCTAGTTTATTTGGTCAAGTTTGAATGTGC

TTTATTGEBTTTTGGTTTGTTT AAAGAIAATT AT AAGACACAiAITAAC TAATATTTTCITGACTTGTTTAAAAAACAAAAIG AIAAAA.TCCAGCTAGTTT AATTTGGTCAAGTTTGAATGTGCCITTTT S -TTTTTT
A

AAIﬁAGTTICAGCTAGITTGAITTIGGTCAIGT
A

TTTITIGATTTTIGTTTTGTTTGIAIGAGAATTGAT

TTTATTGATTTTGGTTTTGTTTHAAAGAGAATINGAT AAGICATA TIAC TAATATTTTTGTIACTTGTTTAAAAAACAAAATGGC AAAAAAGTTCCAICTAITTTGAAITTGGTCAAITTTGAATGTGCCATTTT S -TTTTTT
ITGGTTTTGTTTGAAAGAGAA TGAT AIGACACA AATATTTTTGTGACTTGTTIAAAAAACAAAAIGG

AARSE THAREAAA T TAAGT T
AARS TIRAREAAA TTAGGT el
AARAG TEACGAAA TT TTHGTGT

ACTAAC

AAAAAAGTTCCAGCTAGTTTGAATTTGGTCAAGTTIGAATGTGCCATTTT ——TTITTT
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2d_uf.bed g 1.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa
size: 771bp; fragments: 133; full length: 0 (>=693.9bp)
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After TEtrimmer 771 bp
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| 4991 fasta.b.bed ufbed g Lbed fm Lbed 0 0 bcinfa alnfa c After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
size: 1168bp; fragments: 104; full length: 0 (>=1051.2bp)
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divergence to consensus (%)
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size: 593bp; fragments: 114; full length: 3 (>=533.7bp)

TE: rnd_5 family 4991
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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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