Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6063 1
ATACTGTCAAGAAAAATGGCCIEIATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT-=--=--=-=--- - AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATACTA

ATATTGTCAAGAAAAATGGCGEATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT - =-=-=-=-=-=-=--- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAA-TAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATTA
TATTGTCAAGAAAAATGGCGEATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT == =-=-===-=--- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAITATTA
ATATTGTCAAGAAAAATGGCCEATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT - =-=-=-=-=-=-=--- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAA-TAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATTA
TATTGTCAAGAAAAATGGCGEATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT == =-=-===-=-- - AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAITATIT
ATACTGTCAAGAAAAATGGCGEATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT - =-=-=-=-=-=-=--- AGTATTTTATIGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATACTT
TATTGTCAAGAAAAATGGCCHBATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT == =-=-===-=--- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAITATTT
ATATTGTCAAGAAAAATGGCC ATCCGCCAGAAAITAAAAATGTATTACTGGTT —————————— AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATIA
ATATTGTCAAGAAAAATGGCGEATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT - =-=-=-=-=-=-=--- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATTT
ATATTGTCAAGAAAAATGGCGEATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT - =-=-=-=-=-=-=--- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATIA
ATATTGTCAAGAAAAATGGCCEATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT - =-=-=-=-=-=-=--- I ———————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————

> > > > > > > > >

> > > > > > — —

A CT ATATTGTCAAGAAAAATGGCCHATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGT T ----c-n--- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATIA TG-T.TIGAAATA T -
A ATRTRTT ATACTGTCAAGAAAAATGGCGIATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGT T----cmnn-- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATACHTIRTG- - - - - - - - - - - - - AA ;
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——————— ATATTGTCAAGAAAAATGGCGEATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT-=-=-=-=------AGTATTTTATCGTGAGTTTAAA-TAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATTA

.
A.ATITITTIATIC ------- ATATTGTCAAGAAAAATGGCGIMATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGT T ----c-n--- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAA-TAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATTA
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2d_uf.bed g 2.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa
size: 6063bp; fragments: 22522; full length: 0 (>=5456.7bp)
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/ 1353.fasta.b.bed _uf.bed g 2.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa cl After TEtrimmer Extended plOt Blue lines are boundaries

size: 6363bp; fragments: 22736; full length: 0 (>=5726.7bp)
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divergence to consensus (%)

TE: nd_5. family 1353 Before TEtrimmer 948 bp

size: 948bp; fragments: 10200; full length: 222 (>=853.2bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs
B PFAM domains

ORF3

ORF4

ORF20 ORF16 ORF6

ORF21 ORF19 ORF9

e e )

ORF5 ORF17 ORF14 ORF8 ORF11

) < S I

ORF22 ORF1 ORF2 ORF18 ORF15 ORF7 ORF13 ORF12 ORF10

25 e s 2 e e

zf RVT 1 RT_RNaseH Integrase_H2C2 Integrase p58 C
3 ) —) =
gag rve
—) —)

1000 2000 3000 4000 5000 6000



Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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1sensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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