Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 674
____________ - =AAC-------------TAGGGTGAGCCAAAAAAACTAACCTATGGAATTTATG- - -«----GTTCATTTTAACCCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTGTGGCTCACCCTAATCHREEARATTERR
AATTTTGT ) TAGGGTGAGCCAAAAAAACTAICCTATGIAATTTATG ---------- GTTCATTTIAAICCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTGTGICTCACCCTAAT -------------
AATTTTGT | R TAGGGTGAGCCAAAAAAACTAACCTATGGAATTTATG---------- GTTCATTTRAARCCATAAATTCCATAGGTTAGTTT --=-----------------mmmmmmm o - - -

————————————————————————————————————————————————————————————————— GTTIATTTTAACCCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTTTGGCTCACCCTA T
———————————————————————— CAC---------- —TATAGGGTGAGCCAAAAAAACTAACCTATIGAATTTATG— ---------GTTCATTTTAACCCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTGTGGCTCACCCTART
ARTTTTGT T-A ——————————————— ATAGGGTGAGCCACAAAAACTAACCTATGGAATTTATG-=-=-=-=-=-=---- ITT ATTTTAACCCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTTTGGCTCACCCTART
A!ITITGT T--- —AGCATTTTATTTCA—ATAGIGTGAGCCACAAAAACTAACCTATGGAATTTATG —————————— GTT!ITTTTAACCCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTTTGGCTCACCCTAA —————————————————————————————————
T - -CGCATATTC---- - - ITAGGGTGAGCCACAAAAACTAACCTATGGAATTTATG —————————— GTTCATTTTAACCCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTTTGGCTCACCCTAAT
--AAT----T--=------ TAGGGTGAGCCAAAAAAACTAAICTATGGAATTTATG —————————— GTTCATTTTAACCCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTGTGGCTCACCCTAAT
- —IATATTTIATTTAATATAGGGTGAGCCACAAAAACTAACCT.GGAATTTATG —————————— GTTCITTTTAACCCATAAATTICATAGGTTAGTTTTTTTGGCTCACCCTAAT
——————————— TTTCATATAGGGTGAGCCACAAAAACTAACCTATGGAATTTATG----------GTTCATTTTAACCCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTTTGGCTCACCCTAAT
——————————— TTTCATATAGGGTGAGCCACAAAAACTAACCTATGGAATTTATG----------GTTCATTTTAACCCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTTTGGCTCACCCTAAT
TGAACATTTTAT - - - - - ATAGGGTGAICCACAAAAACTAACCTATGGAATTTATG —————————— GITCATTTTAACC.TAAATTCCATAGGTT.TTTTTTTGGCTCACCCTAA

. TAGGGTGAGCCJCAAAAACTAACTATGGAATTTATG- - - - - - - - - - GTTCATTTTAACCCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTTTGGCTCACCCTAAT
----- ATTTTATTTCATATAGGGTGAICCAAAAAAA TAACCTATG AATTTATG——————————ITICATTTTAACICATAAATTC ATAGITTAG——TTTTTGGCTCACCCTAIT A TRTAAG
- AAC- - m e e TAGGGTGAGCCA - AAAARICTAACTATIGAATTTATG - - - - - - - - - - GTTCATTTTAACCCATAAATTICATAGGTTAlTTTTTTTGGTCACCCTAAT TT TETAAG
T-AAC----mmmmmmmm - TAGGGTGAGCCACAAAAACTAACCTATGGAATTTIRTG- - -------- GTTCATTTTAACCCATAAATTCCATAGGTTAGTTTTTTTGGCTCACCCTAA

> > > > > > > > > P>

s GTTCATTTTAACCCATAAATTCCAT/GGTTAGTTTTTTTGGCTCACCCTAT
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1.bed_fm_1.bed 0 0 n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 0 _bcin.fa_aln.fa_ After TEtrimmer 674 bp

size: 674bp; fragments: 2992; full length: 340 (>=606.6bp)
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ed g 1bed fm Lbed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 974bp; fragments: 2964, full length: 0 (>=876.6bp)
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TE: rnd_1 family 718
size: 319bp; fragments: 1801; full length: 695 (>=287.1bp)

15

divergence to consensus (%)

I I I I I
0 50 100 150 200 250 300
TE consensus (bp)

coverage (bp)

1000

1400

1200

800

Before TEtrimmer 319 bp

I I I I I
50 100 150 200 250
TE consensus genomic coverage plot (bp)

I
300

TE consensus self dotplot (bp)

100 150 200 250 300

50

50

100 150 200 250
TE consensus self dotplot (bp)

I
300

No TE domain detected

50 100 150 200 250
TE consensus structure and protein hits (bp)

I
300




[E consensus before TEtrimmer (bp)
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