Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4379 1
TGTAGTITGATCTGTGGT———TIAGAAIATTGACGTTTGAACAAGCGCGC ---------- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA

TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTITGATCTGTGGT———TIAGAAIATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA N - - - - - - - - - - -
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTIGATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAIGAAATAAATAAACACAACA

TAATATA-ATTTTA
CAATITA—ATTTTA

CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCABGAAATAAATAAACACAACA
CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGIGGTGGATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
————————————— TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=--------CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
AAT-CG- -BITGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=---- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
!IATA— ---MTGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCIGTGGTGCATTAGAA ATTGACGTTTGAACAAGCGCGC--=-=-=-=----- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTITGATCTGTGG———ATIAGAAIATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA CAGTATIT
—————————— TGTAGTIEGATCTGTGGTIGA.AGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC ----------CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA ----ATAT -- - -
—————————— TGTAGTGEBGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=--------CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA S R I IC I IR -- - -
—————————— TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=--------CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAA - - - - - - - - - - - o oo e oo oo - - - - ===
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
—————————— TGTAGTGTGATCTGTGGTGGATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=--------CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TRTTATATTTATTRARTRA

CIAIA A
---------------- TTTAA ACE- - - - - - - oo oo il

———————————————————————————————————————————————————————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCIGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGIACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
CA--GT TGTAGTGTGATCIGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
I!TATGAT TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
———————— AT TGTAGTITGATCTGTGGTIGA.AGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC ----------CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
————————————— TRTGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC---=--=-----CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
ATTAATA----BTGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=---- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
———————————————— TGTAGTITGATCTGTGGT———TIAGAAIATTGACGTTTGAACAAGCGCGC——————————CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
———————— ATITGTAITGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC

CA——ATA—ACTTIA
TEAT- - -
TAATATET--TTT
TAAC TACACTITA
TAGTITA—ATT———

> > > > > > > >

TGTAGTGTGATCTGTGGTGGATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC






i fm_1.bed 0 0_n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 0 belnfa ainfa clfa After TEtrimmer 4379 bp

size: 4379bp; fragments: 184; full length: 33 (>=3941.1bp)
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| ufbed g Lbed fm Lbed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 b After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
size: 4679bp; fragments: 184; full length: 31 (>=4211.1bp)
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TE: Itr_1 family 556
size: 3938bp; fragments: 57; full length: 9 (>=3544.2bp)
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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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TE consensus after TEtrimmer (bp)



