Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 1197
-------------------------------------------------------------------------- CTCCTATTCAJAAATATARGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACATGAGCTAATAATCAJGCAGCCGGATC
TATITAT ------------------------------------------------------------ CTICTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTIATTAAAIATACGATGAGCGTAATAATICTG AGCCGGATC

TATETATTTATATGACAATTTACCA T TTATARAATATGT TAC - - - - - - - - - =« = = & m o & m e o m e ot e o ot o o et ot oot ot ot et e i e i oo e e s CTERCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTATTAAABATACGATGAGCGTAATAATICTGEAGCCGGATC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATAACGTAAAAATTAGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCATGCAGCIGGATC
AAAAGTTGCCJCAACTRTTTTAATATAATAACTGATTTGGAJAGTCAAT - - - - - - - - CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCIATC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGTTTTGATTAAAAATATGATGAJcGTAATAACCTGCAGCCGGATC

> > > > > > >

AAAAAGTTGCRBGCAACTATTTTAATATAATAACTIJATTTGGAJAGTCAAT - - - - - - - - - - CTITATERATAAATATARGTAAAAATTAGTTTTJATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCATGCAGCCGGATC
------------------------------------------------------------ TCCTATTCATAAATAIA GTAAAAATTA TTTG TTAAIAATACGATGAICGTAATAATCCTGCAGCIGGATC
CCCTAJTCATAAATATACGT - AAAATIAG T TTTGATTAAAAATATGATGAGCGTAATAATICTGCAGCCGGATC

------------------------------------------------------------ CTCCTATTJATAAATATARGTAAAAATTAGTTTTGATJAAAAATACGATGAGCGTAATAATCATGCAGCCGGATC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGAlJGAGiGTAATAATCATGCAGCCGATC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTITGITTAAAAATAC.!IAGCGTAATAATCATGCAGCI!GATC
AAAAAGTTGCCGCAACTATTTTAATATAATAACTIATTTGAGAGTCAAT - - - - - - - - - - CTCCTATTCAT-AITATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
AAAAAGTTGCCGCAACTATTTTAATATAATAACTIATTTGIAGAGTCAAT ---------- CTCCTATTCAT—AITATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
------------------------------------------------------------ CTICTATTCATAAATATACGTAAAAATTAIGTTTTG.TAAAAATACGA.AGCGTAATAATIATGCAGCCGGATC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATATCGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCATGCAGCCHGATC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATABATATACGTAAAAATTAGGTTTTJATTAAAAATACGATGANCGTATAATCATGCAGCCGGATC
------------------------------------------------------------ CTICTATTCAIAAATATACGT AAAITTAGGTTTTGATTAAAAATACGAIGA CGTAATAATCATGCAGCCGGATC
AAAAAGTTICCGCAAITATTTTAATATAATAACTGATTTGGIGAGTCAAT ---------- CCCCTAITCATAAATATACGT AAAATTAGGTTTT ATTAAAAATATIATGAGCGIAATAATCCTGCAGCIGGATC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGTTTATTAAAAAT TAATAATCCTGCJGCCGGATC
-------------------------------------------------------------- CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAJAATACGATGAGCGHAATAATCATGCAGCCGGATCl- - - - - - -----------
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGHGTAATAATCCTGCAGCHEGGATC
------------------------------------------------------------ CTCCTJTTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTJATTAAAAATACGATIIAGCGTAATAATCCTGCAGCEIGATC
---------------------------- AAAAAGTTGCCGCAACTAITIT.TATAITAACTGATTTGGAGAGTCAAT— e —ITCCTATTCATAAATATACITAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATATGAT AGCGTAATAATCATGCAIC GGATC
TCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGAIIGAGCGTAATAATCTGCAGCCGGATC
-------------------------------------------------------------------------------------------------- CTCCTATTCAT-AATATACGTAAAAATTAGGTTTTJATTAAAAATACGARGAG|GTAATAATCCTGCAGCCGGTC
------------------------------------------------------------ CCCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGHT TTTGATTAARAB TGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGAT
------------------------------------------------------------ ICCCIAITCATAAATATACGTAAAAATTAGITTTTGATTAAIAETGATGAICGTA TAATCCTGCAGHICGGATC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATAIACGTAAAA.TAGGTTTTIATTAAAAATACGATGAGCGTA!IAATIATGCAG!IGG—TC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATARACGTAJAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTJATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCATGCAGCCGGATC
-------------------------------------------------------------- BCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATATGATGEICGTAATAATCATGCAGCCGGATC
-------------------------------------------------------------- B CCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCATGCAGCCGGATC
------------------------------------------------------------ CTCCTATTCAJJAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATATGATGAGIIGTAATAATCCTGCAGHJCGGAT
---------------------------------------------------------------------------------------- CTCCTATTCATAAATATIGTAAAARTIAGGTTTTGATTAA AITATGATGAGIGTAATAATCCTGCAGCCIGATC
---------------------------------------------------------------------------------------- ccCCTATTCARAAATATACGTABAATTAGGTTTTGATTAARAATATGATIJAGCGTJATAATICTGCAGCCGGATC

> > > > > >

4 4 4 4 4 4 4 4 444 4 -4 4 4 -3 -

> > > > > > > > > > > P

AAAAAGT TIICCGCAACTATTTTAATATAATAACTGATTTJGAGAGTCAAT - - - - - - - - - - CTClTATTCATAAATATACITAAAAATTAGGTTTIGATTAAAAATACllTGAGC|TAATAATCCTGCAGCCGAC ATCT--TT

------------------------------------------------------------ CCCCTATTCAIAAATITA GTAAAAATTAGGTTTT ATTAAAAATATGATIAGCGTAATAATICTICAGICGGATC e
---------------------------------------------------------------------------------------- cCCCTATTCARAAATATACGTAJBAATTAGGTTTTGATTAAJAATATGAT AGCGTIATAAT CTGCAGCCGGATC Y 1

------------------------------------------------------------ CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATJAAAAATACGATGAGCGTBATAATCATGCAGCCGGATC

AAAAAGT TIICCGCAACTATTTTAATATAATAACTGATTTJGAGAGTCAAT - - - - - - - - - - CTClTATTCATAAATATACITAAAAATTAGGTTTIGATTAAAAATACllTGAGC|TAATAATCCTGCAGCCGAC

AAAAAGTTGCCGCAACTATTTTAATATAAAACTGATTTGGAGAGTCAAR---------- CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGTTTTGATTAAAAATATGATGAGCGTAABAATCATGCAGCCGGATC
ITCCTATTCATAAATATICGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGAIGAGCGTAATAATCITGCAGCCGGATC
CCCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGTTTTGATTAAAAATATIIATGAGIIGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
CCICTATTCATAAATATACGT—AAAATTA!ITTTTGATTAAAAATATIATGAG!ITAATAATCCTICAGCCGGATC
BrccTATTCATAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCATGCAGCHIGGATC
CTCCTATTCATAAATATAIGTAAAIATTAGITTTTGATTAAAAATACGATGAGCITAATIATICIGC——CIGGATC
CCCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCGGATC
CTCCIATTCATAAATITACGTAAAAATTAGITTTTGATTAAIAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCC GATC
CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAABTATGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCHGA
CTCCTATTCHTAAATATARGTAAAAATTAGGETTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGATC
ICCCIATTCATAAATATAIGT—AAAATTA TTTTGATTAA.AIATGATGAGCGT.TAATCCTGCAGCCGGATC
CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGAJJTAAAAARACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCIGGATC
ICCCTATTCATAIAIATACGTIAAAAITAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAA.CTGIAGI!GGATC
CCCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATAAAAATATGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
-------------------------------------------------------------- BCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATG- - -GTAATAATIJATGCAGCCGGATC
CTCCTATTCATAAATATAC|TAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
CTCCTTJCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCATGCAGCCGGATC
CTCCTATTCATAAATATHCGTAAAAATTAGTTTTGATTAAAAATATGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
CCl[CTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATATGATGAGCGTAATAATCCTcAcecGljaTc
CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATATGAT -AGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
CTCITATTCATAAATATAIGTAAAAATTAGIEETTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATA TCATGCAGCCGGAMC
CCCCTATTCATAAATATACGTAAAA-TTAG TTGATTAAAAAT - - - ATJJAGCGTAATAR T TGCAGCCGGAT
CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAACIETGCAGCCGGATC
BCCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCHIGATC
CTCCTATTCATAAATATACGJAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACATGAGCGTAATAATCITGCAGCIGGATC

CCC TCATAAATATARGTAAAAATTAGET TTERGATTAARRATETGATGAGEHRGTAATAATCCTGCARCCHESRARC
CCC TCATAAATATARGTAAAAATTAGET TTERGATTAARRATETGATGAGEHRGTAATAATCCTGCARCCHESRARC

CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTEIGATTAAAAATATGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCHGAT
CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTIGITTTTGATTAAAAATACGATIAGCGTIATAATICTGCIGCC GATC
CTCCTATTCATAAATATI|CGTAAAAARTAGGTTTTGATTAAAAATACJATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
BTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATATGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCHEGGATC
CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAIGTTTTIATTAAAAATACIATGAGCGTAATAATCCTGCAGCIGGATC
CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGIAATAATCCTGCAGCCGGATC

4 4 4 4 4 4 4 4444 44444 44444 44444 444444444 44444 44444 - - o -

> > > > > > > > P

CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGEBAATAATCCTGCAGCCGGATC
ICﬂAITCATAAATATAC.AAAAATTA.TTTT ATTAABTABGCGATCAGCGTAATA -« - - oo - - - grc

ATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTGETTAAAAATACGETGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC
CCCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGGTTTTJATTAAAAATACGATGAGGTAATAAJCCTGCAGCCGGATC
CTCITATTCATAAATATACITAAAAATTAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGJAATAATCCTGCAGCCGGATC
CTCCTATTCATAAATATACGTAAAAATTAGG- - - - - - - TAAAAATETJATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGAT
CTCCTATTCATAAATAJACGTAAAAATIJAGGTTTTGATTAAAAATACGATGAGCGTAATAATCCTGCAGCCGGATC

ACTATHA
ACTAT
ACTATHARIE- - - - - - - -

4 4 4 4 4 4 4 - < -
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d uf.bed g 1.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa s After TEtrimmer 1197 b P

size: 1197bp; fragments: 38045; full length: 0 (>=1077.3bp)

o _| o \ /
AN
S w AN
. 2
_—— O_
o =1
DR = =)
" —— =
: | . = s
— |
e -
g | e &—— o S 5
20 — ———— ] e
(@) — — Q U o
(&) % n S -
S | g — o ©
8 E— ] — - (@) c
25| = » = — 3 5
S — == E — Qg
) — = == —— = S | oY
3 = = = B — = B &)
—— e —— = .
T = ——=—= = — — L No TE domain detected
w | == - == e = o
? — — e = 8—
:_ — e — | —.__ = e 7: H;\—h
— = = —— e — — N
o [ - \/ o \I \

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I
0 200 400 600 800 1000 200 400 600 800 1000 0 200 400 600 800 1000 0 200 400 600 800 1000
TE consensus (bp) TE consensus genomic coverage plot (bp) TE consensus self dotplot (bp) TE consensus structure and protein hits (bp)



y 772.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.
size: 1758bp; fragments: 27240; full length: 0 (>=1582.2bp)

divergence to consensus (%)
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divergence to consensus (%)

TE: rnd_4 family 772
size: 565bp; fragments: 19147; full length: 111 (>=508.5bp)
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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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