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Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 8223
A TAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACTHG
A CTAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT
G G GAATTATATCCATTGAGCTIGGTACGTCACACGCCTITGACGTCACTGCTA ---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT
GECTTGCAAAAGGTE - - - - - ------- - GCTAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT
ATTTACTGGAATATT - - - - ---------- GCTAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACTIMGCTAR - - - - - - - - - - - - s - e oo oo oo o - - TT
A GCTAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA----=--=---- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT T
G GCIAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA ---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT TT
A TAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT TC
A GAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA----=------ CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT
A GCTAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA----=--=---- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT
A GCGAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA----=--=---- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
---------------- GCGAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA----------CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
TAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
----------------------------------------------- CTAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTITGACGTCACTGCTA——————————CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
ABAGT THA- - - - - - - - - - - - - o - oo oo - - - TRGCTAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
TAATTTEEET - - - - - - - - ---------- TT-T GCTAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTITGACGTCACTGCTA ---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
TAATTTIA- - - - - - - - - - - oo oo e oo - - - GIT ------------------------------------------------------------ CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
AAGA- - -GTTGGCAAACATT - - - - - ATG------ CGAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
TETAT TTACAGTTAAACCATAG- - ----------- GAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
THG AATA----ATATTTT GIGAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA ---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
AMA AATAATTA-TGTTTTRGCTAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
THA GCEAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA----=--=---- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
TEG GAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAA A
THA GCGAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA----=--=---- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
TEAGECCCGTGT TACCCAG T AARCA - - - - - - - - - - TAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT A
TGATTTHA---------AATA---- -~~~ -~ TAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT
THCETTTGEECGETTGTGAATAATTARTG - - - - - - CIAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA ---------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT
THA GCTAATTATATCCATTGAGCTGGGTACGTCACACGCCTTTGACGTCACTGCTA----=--=---- CTGTGTT.TTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT

-------------------------------------------------------------------------------------------------------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGEACGAAAACT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------- CTGTGTTGTTTTTTAAAAAGTAATTGTCCCGGTCACGAACGAAAACT
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Start crop Point End crop Point




] uf.bed g 2.bed fm 1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se After TEtrimmer 8223 bp

size: 8223bp; fragments: 890; full length: 43 (>=7400.7bp)
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/ 421 .fasta.b.bed uf.bed g 2.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i
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size: 8526bp; fragments: 891, full length: 36 (>=7673.4bp)
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size: 4812bp; fragments: 502; full length: 1 (>=4330.8bp)

TE: Itr_1 family 421
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

ORF6

ORF2

ORF4

Bl ORFs
B PFAM domains

ORF5

ORF7 ORF1 ORF3
)
Ty?ﬁ_Cﬁiid Integrase_H2C2 Baculo_F )
rve
1000 2000 3000 4000




[E consensus before TEtrimmer (bp)
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