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A AATTIAA ————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATITATTATGTTATATAACCAT ————————————————————————————————————————————————————————————
A!IAACTAAATCAIGTTT TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=-=-=----- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAEGEE - - - - - - - - - TI————TT
————————— TTAAA--------- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA ——————IIETATAIAIT AAA-T
——————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA ------MTRTATA---------
———————————————————————————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA --------TTATA---=--------
——————————————————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA —AAIATTTATA————TTT—ITTT
———————————————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA ----ATTTATA----TTTAATTT
————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA -=-=-=-=-=-T ATTTAATET
———————————————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA TAATATTT TG:— -------
—————————————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT——————————GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTITATTAGTAGAACTTGACAATATTACA TAATAIT A----omeennon--
AATT.A ———————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
A TTAAGICCTGC—— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TT--=------- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCITTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
———————————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=------- GAGTAAGAAACGGGATAICATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA ——————— ATTTATAIATGTTT————T
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA IA ——————————— T
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=-=----- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=------ GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAGRGEEN - - - - - -EATATA- - - ------ - -~
TA———IAAIAATTAAATAATGC ——————————————— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=------- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAEEIE - - - TARTRATA- - - - - - - - - - - - m oo e oo oo - -
——————————————————————— T TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA I
A—TIAAGTAATGTTIT- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=------- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAERGES - - - - - - TTATGEA--TTTAATTT
--TTAAATAATGT - --=-=-=-=-=-=----- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=------- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATIACA TAATATTT—TAIATAITTAATTT
————————— TIAAATACIGTTTT T TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT----------GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA TAATATTTITATATGTTTAITIT
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TAAA.TAI— -CTABATAATGTTTT T TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT TATATATAT TATGT TATATAACCAT - = = = = = = = = = = = o oo f o oo e oo e e et o e o e o e o e oo oo o i oo e oo o TAATATTTATAT - - A TAAATT
-------------------------------------------------------------------------------- ATATT - TJTTAJJATAACCAT - - - - - - - - - -GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACARM- - - TAITETT- - - - - TATTTAAAT - - - - - - -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- GAGTAAGAAACGGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA e e - -TATA-ATTT----T

TGTAGTATTCTGIATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT —————————— GAGTEAGAAACAGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAR- --------=- - -“ - ---=---
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=------- GAGTEAGAAACAGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAR----------------------------GSTGENAAABBAA - - - - - - -
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=------ GAIT AGAAACAGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACT TGACAATATTACA - - - - - - = - e e e e e e e e e o e o mm - - -
TGTAGTATTCTGIATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT —————————— GAGT AGAAACAGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACAI ————————————————————————————
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT ---=-=------ GAGT AGAAACAGGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTIGACAATATTACA —————————————————————————————
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT --=-=------- GAGT AGAAACAGGATAGCATTTTTATTAGTAGAICTTGACAATATTACA ————————————————————————————
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT
TGTAGTATTCTGAATTTGICTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATTATATATATTATGTTATATAACCAT
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size: 5527bp; fragments: 1555; full length: 0 (>=4974.3bp)
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size: 5831bp; fragments: 1555; full length: 0 (>=5247.9bp)
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size: 5200bp; fragments: 1206; full length: 10 (>=4680bp)

100

I I I I I
1000 2000 3000 4000 5000
TE consensus (bp)

o

coverage (bp)

300

500 600 700

400

200

Before TEtrimmer 5200 bp

R

L=l .

I
1000

TE consensus genomic coverage plot (bp)

2000

3000

4000

5000

TE consensus self dotplot (bp)

1000

5000

3000 4000

2000

0

Vi

0

I
1000

2000 3000 4000
TE consensus self dotplot (bp)

I
5000

No TE domain detected

I I I I
1000 2000 3000 4000
TE consensus structure and protein hits (bp)

I
5000




After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot

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