Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 3349 1

TGAAATTATTTCCAGAATAAAGAAATTCTATGAGATTTAGTAATTACAAATTAACAGAATAATAATTTATCTGAC - = = = = = = = = - TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAAITT.A-A -----------------
TAAATT TCC ATAAABGEATTGTACAAGATATAATGATACCAAATTAATAGAATACTAATTTATCTTGC - = = = = = = = = - TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAATTTGAATTTGAATE- - - - TTATTT--TT

TATATT - AA
TATATA -

T GCCTT TTCTHGATIABBRGHA - - - - - - - - - - - oo e e e e e e e aaa TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAATTTGAATTTGAATIRIE- - - - - - - -
----------- ABAATERAGAABT TCGATGAGACTTTGTAAATATAATTTAACAGAGTGACAATTTATTTGAC----------TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAATTTGAATTTGAAT e
TATATT - TGAAATTATTTCCAGAATAAAGAAATTCTATGAGATTTAGTAATTACAAATTAACAGAATAATAATTTATCTGAC - = - == -« - - - TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAATTTGAATTTGAAT

TATATT - BAA TGAAATTATTTCCAGAATAAAGAAATTCTATGAGATTTAGTAATTACAAATTAACAGAATAATAATTTATCTGAC--=------ - TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAATTTGAATTTGAAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAATTTGAATTTGAGT
TATTTA - TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAA - TTIRATT THAGIHEEEE -Bc - - - - -

CATTTT - TG TAAATAAATTATTTGAATTTGAATTTGAATTTGAGT TTTAfTTAATA TTTATT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAATTTGAATTTGAAT - TTTATET TTTCTA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TGGTAAATAAATTATTTGAATTEA - - - TREART TGAAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAATTTGAATTTGAAT

TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAITITIAAITTGAAT
TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAATTTGAATT-AT
TGGTAAATAAATTATTTGAAT————ATTTGAITTTGA—T
TGGTAAATAAATTATTTGAATTTGAATTTGAATTTIAGT ————TTATT——ITTIA
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2d_fm_1.bed 0 0 n.bed g 1.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.f

divergence to consensus (%)
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size: 3349bp; fragments: 153; full length: O (_>:3014.1bp)
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After TEtrimmer 3349 bp
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)ed g 2.bed fm_1.bed 0 0 n.bed g 1.bed fm 2.bed O O bcin.fa

divergence to consensus (%)
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size: 3672bp; fragments: 146; full length: 0 (>=3304.8bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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divergence to consensus (%)
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TE: rnd_5 family 9647
size: 1480bp; fragments: 211; full length: 36 (>=1332bp)
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Before TEtrimmer 1480 bp
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

ORF1

Bl ORFs
BN PFAM

domains

ORF3

ORF2

RVT_1

200

400

600

800

1000

1200

1400




[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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