Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4379 1
------------------------------------------------------------ CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA —ATITT

ATERTTTT
TGTAGTGTGATCTGTGGTGGATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA AATATTIAC!I
TGTAGTITGATCTGTGGT———TIAGAAIATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACAERN - - - - - - - A--------TCCTHuhuEEA AN TN B ANGE T - - - - -
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA —A——TTAATITCC —————
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA —AIA

TGTAGTHETGATCTGTGGT ---T AGAAIATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGT TGATCTGTGGTIGA AGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC=-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACAIERINEERRGERGEN - - - - - - - - - - -
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGIACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACAEEIE. - - - - - - - -

TGTAGTGTGATCIGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACAGEEIEGIIE TG - - - - - - - - - - -
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGIGGTGGATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGT TGATCTGTGGTIGA AGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC=-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGT TGATCTGTGG———A!IAGAAIATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGEBGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
———————————————————————————————————————————————————————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTITGATCTGTGGT———TIAGAAIATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCIGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACAGEIES - - - - - - - AGATTAATTTCC
TGTAGTGTGATCIGTGGTGCATTAGAAIATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA T-— - - —TTAATTTTT'

TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAABATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
——————————————————————————————————————————————————————————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGGATTIGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC —————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACAEGEN - - - - ---8----AAT------------------BTTARNMT - - - - -
———————————————————————————————————————————————————————————— CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGGATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGCATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATTAAGAAATAAATAAACACAACA
TGTAGTGTGATCTGTGGTGGATTAGAACATTGACGTTTGAACAAGCGCGC-=-=-=-=-=-=-=--- CTTTGTGTTTATTAAATCAGAACTAAATCAAGAAATAAATAAACACAACA
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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 2.bed 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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divergence to consensus (%)
10

TE: Itr_1 family 877

size: 3441bp; fragments: 158; full length: 1 (>=3096.9bp)
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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)
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TE consensus after TEtrimmer (bp)



