Start crop Point

!

TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
T TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAIGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAITCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAIGTTIAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAITCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC

GA TAA
GA TAA

TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCIAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAITCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC
TTGTAACAGTCCAAATTTAGCTTTAACTAGGTTTAAAAATATATACC

> > > > > > > > > >

End crop Point

MSA length = 10178
N i
N i
AGT - - m - mmmmmmmm e e - WrrTTTTTTTTAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
AGT - mm - mmmmmmmm e e TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
AGT - mm - mmmmmmm e e TTTTTTTTTMAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
AGT - = === mmmmmmm e e e o - TTTTTTTTTI!AATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
AGT - - -----n-- MTl----TTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
ATT-mmmmmmmmmm e e - TTTTTTTTTTAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGcAA
AGT - - -----n-- ATTT-A TTTTTTTTTAAATAAT TCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
AGT - - m - mmmmmmmm e e - TTTTTTTTTIAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
AGT - - m - mmmmmmmm e e - TTTTTTTTTRAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGG - - = = = = = === = = = = = -
--------------------- TTTTTTTTT AAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA-TTT-G
Y
N i
AGT - - -----n-- ATTTAACATTTTTTTTTTAAAT|JAATTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
AGT - = === mmmmmmm e e e o - TTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
AGT - = === mmmmmmm e e e o - TTTTTTTTTAARTCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
AGT - = === mmmmmmm e e e o - TTTTTTTTTRAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
ATT-----mm-- ATTTAACATTTTTTTTTTIAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA

ATT---------- ATTTAACA-TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
ATT---------- ATTTAACA--TTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
ATT---------- ATTTAACATTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGICAA
o i TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
ATT---------- ATTTAACA-TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
ATT---------- ATTTAACA—TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGIAAACGCGTGGCA
ATT---------- ATTTAACA--TTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
ATT---------- ATTTAACATTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
ATT---------- ATTTAACA-TTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
ATT---------- ATTTAACA--TTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA

ATT === m oo oo - - ATTTAACATTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA
ATT === m oo oo - - ATTTAACA--TTTTTTTTWAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
AGT = = = = s e e e e e e e e e e e oo o TTTTTTTTTRAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCAA

ATT---------- ATTTAACATTTTTTTTTTAAATCAATTTCCTTCAAAGGAAACGCGTGGCA
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] uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se

divergence to consensus (%)

size: 10178bp; fragments: 1074; full length: 8 (>=9160.2bp)
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/ 587.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i After TEtrimmer Extended plOt Blue lines are boundaries

size: 10478bp; fragments: 1057; full length: 8 (>=9430.2bp)
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divergence to consensus (%)

TE: Itr_1 family 587

size: 2509bp; fragments: 102; full length: 0 (>=2258.1bp)
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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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