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b.bed uf.bed g 3.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa ce. After TEtrimmer 12195 bp

size: 12195bp; fragments: 1116; full length: 0 (>=10975.5bp)
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fasta.b.bed uf.bed g 3.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa cl.fa gs

divergence to consensus (%)

size: 12365bp; fragments: 1077; full length: 0 (>=11128.5bp)
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TE: rnd_4 family 2317

size: 5948bp; fragments: 1961; full length: 37 (>=5353.2bp)
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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)

Dotplot

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

’ ’ ’ . ad
4 . . .
¢ ¢ 0'0,, ¢ 4 Y, P PR, ’ e ? ¢
. o, . R . . ’ ‘% ’ "'," ., P ’ ¢ e 4
v . .’ P . ~» . ., @, v, ¢ et o
’ R . ’ ? . 7 ’
. . . ’ R ’ ’ .
’
’ . ’ ‘ e r g VAR DA 4 ¢ ‘ . ¥ .
. ‘., 4 PN PRIX ’ o o ’ {
‘ M V2 ‘ ,¢ y ',,}’ .2 ‘¢; ‘e’
%, 4 4 s 4 9 6’ ’ 0 . N} ‘¢ % G
¢ ¢ . 2 4 47 L ,/rf 4 ‘” ¢’,,;,¢¢
5000 . . ’ ot o %0’ v 44 ’ o 1, ¢ 7 .
4
.
.
. b ‘
‘ il ‘ M . P ’ 3 SRV P ‘X ’;o ’
. . ’* % 3 . .
Y3 ', ’ ¢l’ J 4 . c’ ’ . 'n!’ ’4
. 4 .
4 4 ’
’ o % ‘ . . ’
’
.’ ¢ ¢ . e’ 4 40 ’
. ’ . ‘.
4000 . ’ . . P
’ ’ ’ ” ra 'f , 4 ’
‘ . d . . 3 P2 el v 4 e Y e . R
. R . 4 . p . .
. . 4 . . ,
’
’
’ ’ 4 PR R4 L4 v '/
. .. 2 P P .
. . . . et P . v ¢ 7 ¢ L
G ., ’ ’ ’ o ¥ o 1
. ’ . . . v
’ .’
4 . . 4 4
3000 ‘ ‘ . P ’ PR . .,/
. ¢ ‘. ’ ‘
. ’ . P ‘ P ‘ s o
4 ’ ’
4 4 ¢ o, ’
’ o o » P L4 ¢ ¢
. .
. . . o ¢ =9 w 9t e v, ¢ o 4
-’ . ’ ¢ Py o’ L
* ‘ e . 4 4 ’
’ 4 ’ ’ L
’ .
. .
. ‘ .
’ ’ ’ ke * of
4
Py P L4 .’ 4 . . 2 Cxd
‘. . ‘ g Ve ‘7, e Lz ’ . PRES P
. ’ ” . “ . 7 . 7
. . ’
‘ . ’ . ’ v v ‘, L4 vl see 4 Gdd (IR A Y
- R P . 7 .
’ ’ P 4 ’,
. . . . ¢ , $ ‘ IR AR A L
’ ¢ . e . . . . .
” ’ . . . . . ’ .
/7 ’ ’, * , ’ ’
’ ’ .
1000 ‘ ‘ ‘ e $ ‘ ‘ ’ . :
7 s . - ’ ’ ’ ¢ sl ’ Ao s s , W, . e b e
, Pt PR e o Pxs . s P . PO IR
. 4 i ¢
., .
R . . » ’ P . 0 e
. .
. ., . .
. . . . Ve
’
. e ’ ., 4
’” . ’ ’ 4 4 . ’ l L4 * %
‘o v R AR v A oo s n¥ S 4, Yy~ ‘., .
O * “ . -

0 1500 3000 4500 6000 7500 9000 10500 12000

TE consensus after TEtrimmer (bp)



