Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5674
-------------- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC- - --------GAGTEAGAAAC GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAIT
-------- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC----------GAGTEAGAAACBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA- - - - -

TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAAC GGATAGCATTTITATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
A TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
A TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
A TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
AGHITHEA------ AAATTAAA TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
--------------- C TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC- - --------GAGTEAGAAACBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
AAGTAG- - - - - TAAATTAAA T TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
ARG THA- - - - - IAAATTAAA T TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAAC GGATAICATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
A TTAITTAAA.AA C TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
------------- TAAATT - ------ T TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC- - --------GAGTHAGAAACBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
ATECAG - - - - - T TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAACEBGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
AR TRATTAAT - - - - - - - - - T TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAAC GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATIACA
A ——IAT --------- T TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTEAGAAAC GGATAGCITTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
A A——AAGTAIATTTAA C TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT TATATATATAT TATGT TATATAACC - - - - - - - - o o e e o o et o et oo

TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - TATATATATTATGT TATATAACC - = = = = = = = = = = & @ s & m ot & m e & m e & @ e & @t & @t @@ e & f e & @t @@t &t e & f e @t e @t e @ f ot @@t @ f ot @t e @ f ot @@t @t e mf ot mm e mm e mmemmdmmeemeameamama oo
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - TATATATATTATGT TATATAACC - = = = = = = = = = = & @ s % @t & m e & m e & @ e & m e & @t & f e & f e & f ot &t e & f e @ f e @ f e & f e @ f e @ @t m ot ot @t e m ot ot m ot e mf e df ot o m e mm e e f e m i dmme oo am e mane oo

> 2>

TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAATTATATATATATTATGTTATATAACC---=-=---=--- GAGTEAGAAATETTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA T
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAATTATATATATATTATGTTATATAACC---=-=---=--- GAGTEBAGAAATERTTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA T
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAATTATATATATATTATGTTATATAACC---=-=---=--- GAGTEBAGAAATERTTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA T
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAATTATATATATATTATGTTATATAACC---=-=---=--- GAGTEBAGAAATERTTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA T
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAATTATATATATATTATGTTATATAACC---=-=---=--- GAGTEAGAAATERTTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA T
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAATTATATATATATTATGTTATATAACC---=-=---=--- GAGTEAGAAATERTTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA T
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAATTATATATATATTATGTTATATAACC---=-=------ GAGTEBAGAAARET TAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA T
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAATTATATATATATTATGTTATATAACC---=-=---=--- GAGTE@AGAAAT TTAGIG—ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA T
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAATTATATATATATTATGTTATATAACC---=-=---=--- GAGTEAGAAATERTTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA

TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAAITATATATATATTATGTTATATAACC —————————— GAGTEBAGAAATERTTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA

TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT——TATATITATTATGTTATATAACC ——————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————
GAGTEAGAAAC GGAIAICATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA ——————

GAGTE@AGAAAT TTAGTG—ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAIC A

GAGTIAGAAACIGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA - T.A

TGTAGTATTCTGATTTGGCTTAAT - - TATATATATTATGTTATATAACC- - - - - - - - - - GAGTBAGAAACHGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACANTIGENT - - - - - - - - A AAAT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC - - = - - - = - - - GAGTBAGAAACBMGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA - - - TERAAG - A - AT - -AAT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC - - - - = = = = - - GAJJTAGAAACEIGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACANTI- - - - ---- - - - - - - AAT
TGTAGTATTCTGATTTGGCTTAAT - - TATATATATTATGTTATATAACC- - - - - - - - - - GAGTIAGAAACIGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAIC A--- - -AAT
TGTAGTATTCTGAATTTGIRCTTAATTATATATATAT TATGT TATATAACC - - - - - -« - - - oo oot e oot f Lo oLt ooooooooooooooo-o-o.o
- - -TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - TATATATATTATGTTATATAACC---------- GAGTIAGAAACIGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTIGACAATATTACAIT.AT.AITA— AAAT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - -TATATATATTATGTTATATAACC - - - - - - = - - - GAGTEAGAAACHGGATAGCATTTTTATTAGTAGAJCTTGACAATATTACART AT AATAA - -AAT
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] uf.bed g 2.bed fm 1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se

divergence to consensus (%)

size: 5674bp; fragments: 1527; full length: 10 (>=5106.6bp)
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/ 868.fasta.b.bed uf.bed g 2.bed fm 1.bed 0 O bcin.fa_aln.fa_cl.i After TEtrimmer Extended plOt Blue lines are boundaries

size: 5974bp; fragments: 1525; full length: 5 (>=5376.6bp)
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TE: Itr_1 family 868
size: 7948bp; fragments: 7422; full length: 1 (>=7153.2bp)
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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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