Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7555 1

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA- - - - -« - - - ABGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCHTEIETEEN - - - - - -
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA- - - - -« - - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTAT TTTTTT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACITTATTCTCA- - -------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT -TTETCA

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
————————————————————————————— TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACAT TAT TCT CA - - - = = = = 5 o = s e o e e o o e e o o e o o o o o e o o e o o e o o o o e o oo o oo oo m - m - - -
TT-AAAAATTAG---=------- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TT-AAAAATTA------- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACAT TAT TCT CA - - = = = = = s o s o o o o o o e o e o o o e o e o o m o o e o o o o o e o o o o o e o o o o o e o o o o o e o o o o o o o o o o m e o e o o o o o e o o m e o e oo oo oo m o oo oo - oo - - -
TT—AA.A ———————— TTCAITCTA ————— TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TI—AAAAAITAGTTTITTTATTITA TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTHEAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGT!IT
—————————————————————— TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA----------AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=---~---- AAGAATAAAATATTTTIAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCACHGEGIEN - - - - - - - -----------
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT G NN - - - - - -
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGT.T
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCACGEANM - - TTTT-----------
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCATIGHNS TGN - - - - - -
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGT.T
TGTTATACAACGTTTTICCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA —————————— AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTIAT
TT-AAAAABTAT----TTTATTCTG TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCA
T ATT—TTITTATT——A TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGT.T
TT—.AA.TATT—TTTCTATT TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATITTTTTAAIAACIGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
T.TTI TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCIT
TI—AIAIATTATTT——TTCAT———A TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCIT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTRTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTITCA —————————— AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=---=---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=-=------ AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=---=---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATIATTAAAAGTTGAGT AC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGIACTATATAAAAAGAIATTATTCTCA —————————— AIGAITAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGT!IT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTITCA —————————— AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=-=------ AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACITTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAIACATTATTCTCA
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/ 839.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i
7855bp; fragments: 628; full length: 76 (>=7069.5bp)
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TE: Itr_1 family 839

size: 7591bp; fragments: 7537; full length: 0 (>=6831.9bp)
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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)

/7000

6000

5000

4000

3000

2000

1000

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)

SN AN

SN

‘.

/¢

¢ 4

%

7

AN

, ’
’
< ’
, 7 ’ ,
4 le Va 4
’,
7 4 Vs ’
o
4 / s V4
4
7 , ” ,
{24 e
’ ks 4 4
s ’
s .. ¢ %
, 4 77
,/ ’ }6/:/ 4 , ’ ’
/ ’
4 .
”
fl, V74 /, ,
Ve ’
’ , ’
7 7’
7
// ’ ,
7
’, v , , 7
,
7z 4 4 v/ 00 7/
v ’ /
4
’, ’
’
4
s ’ 4
J ’
, ’ , ’
’, /7 ’,
4 ’
ws e 7 V4 4
e
4 ’
’
4 7 V4
R ’ , ¢
’ ’
’ v v 7 ,
’
’
s7 7 / o
, 7 ’ 77
4 Ve 7’ 4 ' ' ' 7
’ ’ 7’ /
‘ Ve /// v ? / ’
’ Va4 / 4 . 44 Y 4 77 ‘e /7 /
’
, 7’
4
4 7
’ V4 P V3 ’, , v
. . s 7 ’ /7
7
‘. % , 7 ’ 4 ‘ / , w 7 s 7/ e
7
P ’
7/ 7 ’
’ Ve ’ / ,
7
’ P ’
7
/ ’
’// y Vs
4 7’
’ ‘ ’
,
’ ’ ‘7, ’ ,
’ ‘s P ’ 4 ’ s % ,
’ .
/ 7/
7 4, 4 7 e L, s/ ¢ /
/7 7’ 7 Ve ’,
P , , ’ ’ , /,/,
7’ ’ ’
s, , ’ / , ., 4 r v
. , v 4 ’ . ’
’ , , ’ ’ 4 4 vy
v, 7 ’ ’ 7’ 4 ’ 4
, ’ ,
7’ 4 .
Vs ’ Vs . ’ ’ ’ .
,
VR4 e ’
, . 'y . , , , 7 7 ¢ ,
’, ’
’ ’ ’ . , 4
’
’ 7
’
, ’
, ’
4 V4 s ’
Lt , 7 7 / 7 4 7 7 ,
7’ ’ ’ /7 7 . ”, ’
’ ’,, e VS 7 7 s ’ , 7, 7’ 4
’
s s ’ ’ ’ ’ P
’
, Vs
, ’ 4 ,
4 4 ’ ’ ’ ,
’,
’
, d 7 7 ’
’ ’
’ . 7 7/ 4 v, /7 s 7 ’
’ R4 vy 7 4 /,/ , ,
Vs ’ Ve ” Ve e 7 ’ /v ,r 7
7
, ’
7/ ’ 4
’ 7’ ’ ’ 4

ARN

LN

AAIRNY

ASY

SN

AR NEN

AR

I
2000

I
3000

I
4000

I
5000

I
6000

TE consensus after TEtrimmer (bp)



