Start crop Point

CRGCACTACAATGTT CTTATACAIAA
CRGCACTACAATGTT CTTATACAAAA
CRGCACTACAATGTT CTTATACAAAA
C GCACTACAATGIT CTTATACAAAA
C GCACTACAAIGTT CTTATACAAAA
CRGCACTACAATGTT CITATACAAA
CHBGCACTACAATGTT CTTITACAAAA
CHBGCACTACAATGTT CTTATACAAAA
CHBGCACTACAATGTT CTTATACAAAA
CHRGCACTACAAT CTTATACAAAA
CRGCACTACAATGTT TTATAIAAAA
CHBGCACTACAATGTT CTTATACAAAA
CRGCACTACAATGTT CTTATACAAAA
CHBGCACTACAATGTT CTTATACAAAA
CHRGEBACTACAATGTT CTTATACAAAA
CEERCACTACAATGTT CTTATACIAAA
CHECACTACAATGTT CTTATACAAAA
C GCACTACA.GTT TTATACAAAA

GCACTACAATGTT CTTATACAAAA
CTTATACAAAA
CTTATACAAAA

CTTATACAIAA

GCACTACAATGTT
GCACTACAITGTT

GCACTABAATGTT CTTATACAAAA
GCACTAWMAATGTT CTTATACAAAA
GCACTACAATITT TTATAC-AAA

GCACTACAATGTT
CACTACAATGTT
GCACTACA.GTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAITGTT
GCACTACAATGIT
GCACTACAATGTT
GIACTACAATGTT
GCACIACAATGTT
GCACTACAATITT
GCACTAIAITGTT
CACTACAATITT
GCAITACAATGTT
GCACTAIAATGTT
GCAITACAATGTT
GCACTACAATGTT
CACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
CACTAIAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAAIGTT

CACTACAATGTT
GCACTICAATGTT
GCACTACAATGTT
CACTACAATITT
GCACTACAATGTT

-CACTACAARRT T
TG

CTTATACAAAA
CTTATACAAAA

AAAA
IAAAA
C-TATACAAAA
CTTATACAAAA
CTTATAIAAAA
CTTATACAAAA
CITAIAIAAAA
CTTATACAAAA
- TATACAAAA

AGCGCITTCCCIGT GTG--------
—————————— THCTHA
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CTTATAIAAAA
CTTATACAAAA
CTTATACAAAA
TTHTACAAAA
CTI!IACAAAA
- -TTATACAAAA
CTTATICAAA
CTTATACAAAA
TTATACAAAA
TTATACAAAA
CTTATACAAAA
CTIATACAAAA
CTTATACAAAA
CTTATACAAAA
TATAIAAAA

CTTATACAAAA
TTATACAAAA

GCACTACAA T
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT

CACTABAATGTT
GCACTA!IATGTT—
GCACTACAATGTT
GCACT---ATGTT
GCACTACAATGTT
CACTACAATGTT
GCACIAIAATITT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCAITACAAIGIT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT

CTTATAC-AAA
CTTATACAAAA
CTTATACAAA

CTTATACAAAA
CTTATACAAAA
CTTATACAAAA
CTTATACAIAA
CTTATACAAA
CTTATACAAAA
CTTATACAAAA
TTATACAAAA

CTTATARAAAA
CTTATECEAAA

TTATACAAAA
CTTATACAAAA
CTTATAIAIAA
CTTATACAAAA
CTTATACAAAA

CTTARACAABA
TECAANRA

GCACTACAATGTT
GCACTACAITGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTICAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAITGTT
GCACTACAATGTT
GCACTACAAIGTT
GCACTACAATGIT
GCACTACAATGTT
GCACTACAATGTT

CTTA
CTTATACAAAA
TTARACAAAA
CTTATHRCAAAA
CTTATHEC-AAA
TTATACAAAA

CTTATAIAAIA

CTTATARAAAA
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AAAA
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CTTATACAAAA
CTTATACAAAA

TTGTCGAGAATTAAGTCITCTACAACTTT
TTGTCGIGAATTAAGTCCTCTACAACTTI

TTGTCGAGAATTAAGICCTCTACAACTTT
TTGTCGAGAATIAAGTCCTCTACAACTTT

End crop Point

MSA length = 494
TTGTCGAGAATTAAGTCCTCTACAACTTT
TTGTCGAGAATTAAGTCCTCTACAACITT
TIGTCGAGAATTAAGTCCTCTACAACTTT
TTGTCGAGAATTAAGTCCTCTACAACTTT------- -~ - ACA.AGITAATTTTTCTA.AAT.CA-A.TTTTITTTTTIAAIAATTAATTAA
TTGTCIAIAATTAAGTCCTCTACAACTTT ------------------------------------------------------------ GATTAARMAAAA
TTITCGAGAATTAAGTICTCTACAA.TT ---------- AIAAIAATTIATTTTTCIAIAAITTIC-TAAATATCITAITITTTAAAAATT.!TAAA
TTHETC AIAATTAAGTCCTCTACAACTTT
TTGTI!

AGAATTAAGTCCTCTACAACTTT
TTGTCGAGAATTAAITCCTCTAIAACTTT
TTITCGAIAATTAAGTCITCTACAACTTT
TR TCGAGAATTAAGTCCTTACAACTTT
TTGTCJAGAATTAAGTCCTCTACAACTTT
TTGTCGAGAATTAAGTCCTCTACAACTET
TTGTCGAGAATTAAITCCTCTAIAAIT T
TTG.GAGAATIAAGTCCICTACAACT T
TTGTCGAGAATTAAGTCCTCTACAACTTT
TTGICIAGAAITA G CTCTAIAACTTT

—————————— ACAAAAGTTAATTTCTC ACAIATTGCATTTAAATITCTTATTTTTTAAAAATTAATTAGA
—————————— ACAAAAGTTAATTTCIT CAAATTGCATTTAAATATCTTATTTTITIAA—ATTAATTAGA

TTGECGAGAATTAATIRCTCTACAACTTT
TTGTCGAGAATTAABTCCTCTACAACTTT
TTGTCGAGAATTAARTClTCTACAACTTT
TTGTIGAGAATTAAGTCCTCTACAACTTT
TTGTCGAGAATTAAGTCCTJTACAACT]|T
TTGTCGAIAATTIAGTICTCTACAA TT
TTGTCIAGAATTAAITCCTCTAIAACTTT
TTGTCGAJJAATTAAGTCCTCTACAACTTT
TTITCGAGAATTAAGTCITCTACAACTTT
TTGTIGAGAATTAAGTCCTCTACAAITTT
TTGTCGAGAATTAAGTCCTCTACAACT TR----------
TTGTIGAGAATTAAGT-CT.AACTTT ----------
TGTCGAGBATTAAGTCOTCTACAACT TT - = - - - oo - s oo st ot oot L.l
TTGTCIAGAATTAAGTCCICTACAACT 0 AITT
TTGTCGAIAATTAAGT ------ AACT!I ---------- A-oommm - IATTTC - ACAI ------ TT-ATATTTTAT-TIAAAAATTAAITAAA
TTGTCGAGAATTAAGcCTCTAAACTTT
TTGTCGAGAATTAATCCTCTACAACTTT
TIGTCGAGAATTAAGTCITCTACAACTTT

TTGTHGAGAATTAlGTCCTCTACAMCTTT
-------------------- TAIALTIT
TTGTCGAGAATTAATCCTCTACAACTTT
TTGTERAGAATTAAGTCCJCTACAACTTT
TTGT@GAGAATTAAGTCCTCTACAARTTT
TTGTCAGAATTAAGTCTCTACAACTTT
T T CRAGAATTAAGTCCTCTACAACTTT
TTGTCGAGAATTJAGTCCTCTACARCTTT
TTGTEGAJJAATTAAGTCCTCTACAACTTT
TTGTCGA!IATTAAITCCTCTACAACTTT
TTGTJAGAATTAAGTCTCTACAACTTT
TTGTCGAGAATTAAGTCCTCTACAJCTTT
TTGTCGAGAATTAAGTCCTCTACAACHTT
TG TCGAGAATTAAGTCCTCTAAACTTT
T!.CGAI— - - —AAGTCITCTACAAITTT
TTGTCGAGAATTAAGTCCTTAC- -
TTGTCAGAATT- -GT CTLACAACTTT

TIGICIAGAATTAAGT CTCTACAACTTT == -nmmn--- ‘AAA;ITAAIETTTCTAIEAIT;IAT‘AHTTEA TTAABGATTARTAAA
TTGTCGAGAATTAAGTCCTCTACAACT T T == -=-=---- AAARITTAATIITCTTTACBAATIRTATTERAB TET THREAR TR TETAAAAATTAATTAAA
--------------- TCCTCTACAACT TT = = = = = = = % o m o m o m o f e e o e e e o f e e e e e e e e oo eee oo
TTGTCGAGAAT TAARTCCT CTAIAACT TT - - - - - o - e ot ot oo o e ot b L Lol
TTGTCGAGAATTAAGTCCT CTACAACT TT = = = = = = = o oo oo e o e o e o e e o e e o e e e o e f e ot m e et m e e e e e e i e e oo oo e e e

TTGTCGAGAAT TARGT O TACAACT TT -« -« - e m e m e e e e
TTGTCGAGAATTAAGTCCTCTACAAC - - - - ==~ -~ --- - ACBAAAATTAATRTTT T TIRABAT TORATT TR - - - - v e
TTGTCGAGAATTAAGTCCT CTACAACT TT - = = = = = = & oo o o e m e o e o m o f o f o e o e o e o e ot o e ot ot o e ot e et e e oo e
TTGTCGAGAATTAAGTCCT CTACAACT T T - = = = = = = & o m o e e e o oo e f o e o e o e o e o e e o e o e o e ot et e e ettt f et e oo
TTGTCOBGRBATTAAGTCCT CTAIAACT TT - - -« - e - e o e et
TTGTIRGAGAAT TAAGECCTCTACAACT TT =« - - -« - s - oo st ottt ot ottt oo
TTGTCGAGBATTAAGTCCTCTAIAACT TT -« - & - s - e - e ettt et et
TTGTCGAGAATTAAGT T CTACAACT TT - - = = & & o m o oo b oo o e o o e e e e e e e e ot et et e oo oo e e e e e e e e e e oo
TTGTCGAGAATTAAGTC!ICTACAACTTT ---------- AlJAAAAGTTAATTTCTCTACAAATTGCATTTAAATATCTTATTTTTTAAAAATTAATTAAA
TTGTIGAGAATTAAGTICTCTACAAIETT ----------------------------------------------------------------------
TTGTCGAGAATTAEITCCTCTACAAC 0
G

TTGTCGAGAATTABGTCCTCTACAACT TT = = = = = = mm m o s o e m e e m oo o m o et o e o e o i e i i e mi e meeme e meeeee o e oo - - - -[TCGGCATATAT TG TAGAGTA - - - - - - - -
TTTCOAGAAT TAAGTCCTCTACAACT TT =« -« - w - s -ttt ettt ot o i oo - - GGATETEGEHA - - - - - - - - -
TTGTEGAG - - - - AAGTCCTITACAACT TT - = -« - & - s =t e e ot e et et b oo AABTAATTAGAGTNGA TAAGTETCECEATTEAA - - - - - - - - -
TTGTCGABAATTAAGTCCTCTARAARTTT -« - ------ ACAAAAGTTAATTTCTCTACAAATTGCATJTAAATATCTTATTTTTTAAAAATTAATTAGA

TTGTCGAGAATIAAGTCCTCTACAACT TT =« - = -« = s = s =t e e o f e e et oo oo AATEAARTA - - - BETARA ATEAGCTACA - - - - - - - - - - - -
TTGTCGAGABTTAAGTCCTCTACAACT TT = = - = -« = s - s - s s ot et b Lt o oo o oo A

TTGTCMAGAATTAARBTCCTCTARAACTTT -« -c--- - ACAAAAGTTAATTTCTCTACAAATTGTATTTAAATATCTTRTTTTTTAAAAABTAATTAAA

TTTCOAGAATTAAGTCCTCTACAACT TT =« - = -« = s = s o s et ot f ettt oo GI!TAAIAIG

TTGTRGAGAATTAAGTIRCTCTACAACTET - - - ------ ACAAAAGTTAA - -[JTCTACAAATTGCATTTAAATATCTTATTTTTTAAAAATTAATTAAA

TTGICGAGAAT TAAGTCCTCTACAACT TT = = = = = = = = m m s s e @ e ot m e m e m e e ot e f o f e f e f o ff e m e i e o e i e o moemaeeaoa oo

TECACEATAATTAAGTIRCTCTABAACTTT -« - - - - - - - ACAAAAGTTAATTTCTTTACAAAJTGCATTTAAATATCTTATTTTTTAAAAATTAATAAAA

TTGTCGAGAAT TAABT CCTCTACAACT TT -« -« - s - e et GATTRATTE------GTGAGT@ T TAM--------------

TTGTCGAGAATTAAGTCITCTACAACTTT
TTG CGAIAATTAAGTCCTCTACAACTTT
TTGRCGAGAATTAAGTCCTCTACAACTTT
THTCGAGAATTAAGTCCTCTACAACTTT

---------------------- AACHETT
------------- TCCTCTACAACTTT
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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 494 b P

size: 494bp; fragments: 930; full length: 0 (>=444.6bp)
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y 899.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm_1.bed O O bcIn.fa _aln.fa_cl.
size: 831bp; fragments: 864; full length: O (>=747.9bp)
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25

20

15

10

5

400
TE consensus (bp)

I
600

I
800

coverage (bp)

300 400 500 600

200
!

100

0

After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

I I I
200 400 600
TE consensus genomic coverage plot (bp)

I
800

TE consensus self dotplot (bp)

100

300 400 500

200

A

I
100

I
200

I
300

I
400

TE consensus self dotplot (bp)

I
500

No TE domain detected

100 200 300 400 500
TE consensus structure and protein hits (bp)




divergence to consensus (%)

TE: rnd_4 family 899
size: 787bp; fragments: 1113; full length: 52 (>=708.3bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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