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------------- ACTGTGTCAITTTTAAAACTTCCCACCCTTAATAICTTTITTGIAG——————————AAG AGATATTAAGGGIGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATA————— e oo
ATG- - - —.ATACACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCITAATATCTTTCTTGCAG ---------- AA AAAIATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACAC.TGTI— - -TAAA
ABE- - - - - ICIGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTGCAG ------------------------------------------------------------ A-GTTATTART T------- - ...

AATG

ATACACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCTTTAATATCTTTCTTGIAG —————————— AAGAAAGEIATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTA - - ATAIA ——————
ATT--CA T

ATACACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTJATATRTTTCTTGCAG- - -------- AAGAAAGITATTAAIGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTA - - - TAA-
AAGAAAGATATTAAGGGTGJGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATAATARA
AAGAAAGATATTATMGGTGGGARGTTTTAAAATTGACACAGTGTATA- - - - - TIMAGAT A TT TGECEAGCE EG - - - - - -
AAGIAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGAC.AIAITGTAIA ~TAA-BACCTTATGTATTAA- - - - - - -

C

AATA———TACACTGTGTCAATTTTAAAAITTCCCACCCITAATATITTICTTGCAG ---------- AAGAAAGATATTAAGIGTGGGAAGITTTAAAATTGA
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AGTGTATAATAAT

------------- ACTGTGTCAATTTTARAACTBCICACCTTTAATATCTTTCTTGCAG - -« - - - - - - AAGAAAATATTAAGGGTGGEAAGT TTTAAAATTGACACAGT - =« - c o s s s e o oe e e T

ATT-ATA- - - —.AITGTGTIAATTTTAAAACTT CCACCCTTAATATCTTTCTTGCIG ---------- AAGAAAGATATTAAGG - = = = = = = = = = = = == o @ o & m e e e e e m e m e m e e e e e e e e e e e e e e e e e oo -

ATTAACARIATACACTGTGTCAABTTTAAAACTTClICACCCTTAATATCTTTTTGCAG- - - - - - - - - - IAGAAAGATATTAAGGGTGGGAEITTTTAAAATTGACACAGTGTAT—ATAAA

N 1 AAGAAATATATTAAGGGTGGGABGTTTTAAAATTGACACAGTGTATA- - - A - BGEGAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - -
------------------------------------------------------------ AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTA - == - == - = - -

------------- ACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCTTTAATATCTTTCTTGCAG - - - - - - - - AAGAAARATET TAAGGGTGGGAAGT TTTAAAAT TGACACAGT G- - =« o s o s m s s m o mom oo e oo

ATTIATAAT - - - o oo e BB - - oo - m ool AAGABAGATATTAAGGGTGGRAAGTTTTAAAATTGACARAREEGA - - - - - - - - - -GABATHCAG- - - -- - - - - -
- —ATIAT.TIT.ATTIACA AIACACTGTGTCAATTTTA AACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTGCAG------- - - - IAGAIAGATATTAAGGGTGGI—AITTTTAAAATTGACAIAGTGTA ----- A
--------------------------- € TAAT ATACACTGTGTCAATTTTAABCTTCCACHCTTAATATCTTTCTTGCAG- - - - - - - - - - AAGAAAGATATTAAJJGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATAATAA
ATICAIT-CAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTTITTGCAG ---------- AAGAAAGATATTAAGGGTGIG.GTTITAAAAITG.AIAITGIATAA— -/ -ACCAAAG T ATGGTACG/ AT------

------------- ACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCT TTCTTGCAG - = = = = = = = = = = = m m o m m e @ e @ e @ e @ e @ e @ e @ e m e @ e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o
ATACACHBTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTGCAG - === === === === = = = - ATATBAAGGGTGCEAAGTTTTAAAATTGACACAGTRBTATAAGAA - TRETAAT 1 GCGACCAGTGA A TE TARATT - - - - - -
ATACACETGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTGCAG ---------- AAGAAAGAIAIIIAGGGTGI!AAGTTTTAAAATTGACACAGTGTA— -G--T--ATAATG € TAAATGTCTAAT- - - - - - TATRAB T T T TTEAT - - - - - -
ATACACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTGREAG - -------- AAGBAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTA- - - TAAA- - - GGBATH TN - - - - - - - - -
ABICACTGTGTCAATTTTAJAACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTGCAG- - - - - - - - - - AAGAAAGATATTAAGGGTIGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTA- -A- - - - GCOBMEATATETG- - - - - - - - - -
ATACAITGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCTITAATATCTTTCTTGCAG ---------- AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTA- - AT[HA -
ATACACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCTITAATATCTTTCTTGCAG - = = = = = = = = = = = = = m o m m e m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o
ATACACTGEGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATET TTCTTGCAG - = - = - = - -« - - oo oot f Lo Lot oo oooooo—oo--o-o-o--.
ATACACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATITTTCTT -------------- AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAG-GTA- - -TAA - . TR THFTREEE - - - - - -
ATACACTGTGTIRAATTTTAAAACTTCCCACCITTAATAT - =« o cmmae e AAGAAAGATATTIAGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTTA- - ATIA

!IATTTIAAAICTTCCCACCCTTIAIATCTTTCTTGCAG ---------- AAGAAAGATATTAAGGGT GIAAGTTTTAAAATTGAIACAGTGTATI—

------------------------------------------------------------ AAGAAAGATATTAAGGGTIGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTITA———A—
ATACACTGTGTCAATTTTAAAATTCCCACCTTTAATATCTTTCTTGCAG- - - -« -~ - - - AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTA- -[/TA- -
ABTCABTH TETHAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTRCTTCRAG - - - - - - - - - AAGABAGATATTAAGGGTIGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTA- - ATAAA
------------------------------------------------------------ AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGT TTBAAART TGACACAGTGTATA -« - s o m o e e
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ATTTATAAIER T ATTAATABEATAACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTGAG - - - - - o oo oo e i iiiiieeceeeceee oo - BBATRTETEEGRE - - - - - -
ATTTATAARER T ATTAATA ATAIACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTGIAG ------------------------------------------------------------------------
--------- T ATT- - - -[MMATACACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTGCAG- - - - - - - - - - AAGAAAGATATTAAJGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATA- - - - -
T ATACACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTGCAG-----=----- GAGRBAAGATATBAAGGCECRBAGT T TH- AAATTGACACAGTGTABAABAR - TATEETT ' TCAAGTEETETTE- - - - - - - - - - - -
------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACARMGTR- ----TAA---
TGATABBATACACTTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTAATATCTTTCTTGCAG- - - - - - - - - - AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATAATAAA

ATT- - - —IATACACTGTGTIAATTTTAAAACTTCICACCCTTAATATCTTTCTTGCAG ---------- AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTA- -[BTAA-

------------------------------------------------------------------- AAIEAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGAIAIAITGTA A-TAA- .

ATTGATG- -ATACACTGTGTCAATTTTAAAACTTCBCACCCTTAATATCTTTCTTGCAG- - -« - - - - - - GAGEBAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATE-TA- - TGECTGABAC- - - - - - ---- - -GGA- - - - - - -

AT - B - - - - oo AAGAAAGATATTAAGGGTIJGGAAGTTTTAAAATTGACACETGTARA -BAAA

ATT-- - -BEATACHCTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCTTTAATATITTTCTTGCAG- - -« -« - - - AAGAAAGATATTAAIGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTAT
------------- ACTGRGTIA - TTTEAAACTTCCCACICTTAATATCTTTCTBGCAG - - = - = - s - s - s o e et e

----- ATTAATA——ITAIACIG GTCAATTTTAAAACTTCCCACCTTTAATITCTTTCTTGCAG——————————AAGIAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGIA——ATAAA—
ATTAATA----ATACTGTGTCAATTTTAAAACT TCIRCACCCTTAATATCTTTCT TG/AG- - -« - - - o e e e - - - GATAGA TTTGTECACATTCTA- - - - - -

AAGAAABIATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACABAGTGTATA- --A-BIEEIE- THTITEE- - --------
AAGIAAIATATTAAGGGTGGGAA TTTTAAAATTGACAGHGTHRTATA
AAGAAAGATATTAAGGGTG GAAITTITAAIAITGACACAGTITATI

AEIAAA.T.TAA.GTG ...............................
AllG

AAAGATATTAAGGGTG G-TTTT.AATTGAIACAGTGTATA

ATTTATAA

AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAITTTTAAAATTGACICAGTITATI -----
AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGT T T - m = = = = s s mm e e e e e e mee o -
TIT-— STT TAIT - - - -BATACACTGTGTCAATTTTAAAACTT----CCCTTAATATCTTTCTTGCAG - = -« = = = - - - AABAAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATA - - - - -
-------- TcaPA - - - -TA ATAIACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTGIAG——————————AAG AAGATATTAAGGGTGIGAAGTTTTAAAATTGACACAGTITA——ITA———
AAGAAAGATATTAAIGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGT ------ AA
AAGAAAGATATTAAGGGTIIGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATAATEBAA

AAGAAAGATATTAAGGGTG GAAGTTTTAAAATTGAIAIA-TA— - -
---------------------------------------------------------------------------------------------------------- AAGAAAIATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATA-TA- - - - - - -
AAGAAAG TATTAAGGGTGGGA.TTTIAAAATTIACACAG.TA -------

> > > 0O > > > >

4 4 40 4440 4 -

AAIAAAGATATTAAGGITGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATI—TAAA T

AAGAAAGATATTAAIGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTA- - - - - AA  AGGAAACT GC -------

AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATJGACACAGTGTATA-TA CAATGA- - - -AT AAT/ GTAA- - -« - - === oo == -

IA ------------------------------------------------ TATTAAATTAG-CTTETTCATGrBT7-------------

AAGIAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAA.TG.AIAITGT.A ----- CATGG- - - - - - - -

AAGAAAGATATTAAG- - - - - - - GTTTTAAAATTGACACAGTGTATAA- - T

AAGAAAGATATTAAIGGTGGGAIGTTTTAAAATTGACACAGTGTATA———IT C
TAATABATACACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACCCTTAATATCTTTCTTCAG- - - - - - - - - - AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATAA - - AA C

C

TAATA ATACACTGTGTCAATTTTAAAACTTCCCACICTTAATATCTTICTTGCAG —————————— AAGAAAGATATTAAGGGTGGGAAGTTTTAAAATTGACACAGTGTATAATA - -



End crop Point

S

ol A || i Iu
Ui nmuwm uu q LT "
3 1 1 ng p\l “ ™ 1 '“E e J
i 'm ” --------- T i w
l"l” |' " !ll 1 i

) M 0 PRI

M e
—— -

- M wm i-”lMIIlII - m;III\J L |imu||w“ | | 1 I"mmlllinlllul l' “

*Mmul v e |
m mm\mum m it F
IIIMIII'.I.m m

lwmmmwmw 'T' ™ |-
e 4 M

i
10 DD 1500




2d_fm_1.bed 0 0 n.bed g 1.bed fm_2.bed 0 0 bcin.fa_aln.fa_cl.f After TEtrimmer 2100 bp

size: 2100bp; fragments: 3101; full length: 0 (>=1890bp)
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size: 2531bp; fragments: 2989; full length: 0 (>=2277.9bp)
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TE: md_5_family_7194 Before TEtrimmer 491 bp

size: 491bp; fragments: 594; full length: 76 (>=441.9bp)
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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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onsensus before TEtrimmer (bp)

450
400
350
300
250
200
150
100

50

Dotplot

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

’ /

I I I
500 1000 1500

TE consensus after TEtrimmer (bp)

2000




