Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4688
TTTGACTTTAAAAATCCTCTTAAAAATTTAAATTCTATCTAGTTCTTAGCAAAATTCGATACTAATTTATTAAAGGTTGTGCIACAGCGAGACCTTTTGG ---------- GGTGGTCICGTTGCIGCACAACCCTTAGTAAAIGAG
TTTGACTTTAAAAATCCTCTTAAAAAITTAAATTCTATCTAGTTCTTAGCAAAATTCGATACTAATTTATTAAAGGTIGTGCCACAGCGAGACCTTTTGI
TTTRACTTTAAAAATCCTCTTAAAAATTTAAATTCTATCTAGTTCTTAGCAAAATTCGATACTAATTTATTAAAGGTTGTGCCACAGCGAGACCTTTTGG
TTTIACTTTAAAAATCCTCTTAAAAATTTAAATTCTATCTAGTTCTTAGCAAIATTCGATACTAATTTATTAAAGGTTGTGCCACAGCIAGACCTTTTGG

TTTGACTTTAAAAATCCTCTTAAAAATTTAAATTCTATCTAGTTCTTAGCAAAATTCGATACTAATTTATTAAAGGTTGTICCACAGCGAGACCTTTTGG —————————— AAGGGTTHTGCCGCBACGAGACCATCTGGAAARGATGTACAGATGACAAGEIRTACACCACCCGTATTCAAART

TTTGACTTTAAAAATICTC TAAAAATTTAAATTCTATCTAGTTCTTAGCAAAATTCGATACTAATTTATTEBAAGGTTGTGCCACAGCGAGACCTTTTGG-=-=-=-==-=-~--- AAGGGTTETGCCGCACGAGACCATCTGGAAARGATGTACAGATGACAAGES TACACCACCCGTATTCAAART
TTTGACTTTAAAAATCCTCITAAAAATTTAAATTCTATCTAGTTCTTAGCAAAATTCGATACTAATTTATTIAAGGTTITGCCACAGCGAGACCTTTTGG —————————— AAGGGTTETGCCGCEACGAGACCATCTGGAAARGATGTACAGATGACAAGESE TACACCACCCGTATTCAAART
TTTGACTTTAAAAATCCTCTTAAAAATTTAAATTCTATCTAGTTCTTAGCAAAATTCGATACTAATTTATTAAAGGTTGTGCCAC----AGACCTTTTGG - === == = = = = = = s s o o o o e o o o e o o o o o e o o o o o o o o o o o o o o o e o o o o o o e o o o o o o o o o o o o m o o o o o o o o o o o o o o o e o oo o oo oo o oo oo m o - - - - -
TTTGACTTTAAAAATCCTCTTAAAAATTTAAATTCTATCTAGTTCTTAGCAAAATTCGATACTAATTTATTAAAGGTTGTGICACAGCGAIACCTTTTGG —————————— AAGGGTT TGCCIC ACGAGACCAICTGGAAA GATGTACAGATGACAAGEETACACCACCCGTATTCAAA
TTTGACTTTAAAAATCCTCTTAAAAATTTAAATTCTATCTAGTTCTTAGCAAAATTCGATACTAATTTATTAAAGGTTGTGCCACAGCGAGACCTTTTGG=-=-=-=-=-=-=---- AAGGGTTETGCCGCIACGAGACCATCTGGAAABEATATGCGACCGACAAA GAGATAATCGTTTCTTTT
TTTGACTTTAAAAATCCTCTTAAAAATTTAAATTCTATCTAGTTCTTAGCAAAATTCGATACTAATTTATTAAAGGTTGTGCCACAGCGAGACCTTTTGG=-=-=-=-=-=-=---- GGTGGTT CGTTIC GCACAACCCTTAGTAAARGAG---=--=---=-=-----NBBT------=---=-=--==------
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2d_uf.bed g 4.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa After TEtrimmer 4688 b P

size: 4688bp; fragments: 23441; full length: 0 (>=4219.2bp)
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, 8603 fasta.b.bed ufbed g 4.bed fm Lbed 0 0 bcinfa alnfa c After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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divergence to consensus (%)
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TE: rnd_5 family 8603
size: 1290bp; fragments: 6250; full length: 2 (>=1161bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs
B PFAM domains

=
ORF10 ORF15 ORF24
- e :
ORF2 ORF5 ORF8 ORF13 ORF18
e e ——
ORF1 ORF4 ORF7 ORF11 ORF14 ORF17 ORF19 ORF23
s e ST e
ORF27 ORF3 ORF6 ORF9 ORF12 ORF26 ORF16 ORF25 ORF21 ORF22

0 1000 2000 3000 4000



Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 10/10/25)
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