Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 9041 1
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA- - - ------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA

TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCIAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- OF Y 1 O Y Y Ol B I R R T I I R I R I R R il
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACAT-TAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
——————————————————————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
———————————————————————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGT TATATGTATATGTATAT TCGACAA - - - - = - = s m s e o e o o e o e e o o o o o e o e m o o e o o e o o o o o m o oo o o o e o o m o o e o e m o o e o o e o oo o o m e o o m o o m e o oo oo s o oo o m o oo oo m o - o - o -
———————————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
————————————————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
————————————————————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
—————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
————————————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
——————————————————————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
————————————————————————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
———————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA——————————CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCIAGGATCACGACA
————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
ABARETANRT - -ATAA- - - - TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
GEC
GHlA ART

TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
T TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGT TATATGTATATGTATAT TCGACAA - - - - = - = s m s o e o e e o e e o o o o o e o m m o o e o m e o o o o m e o o e o o o e o o m o o e o e m o o e o o m o o o o m e o o o o m e o oo oo m o oo o m oo oo o m o oo - o -
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=-=--- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA---------- CAGCIACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGITTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
———————————————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
———————————————————— TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA----------CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCGACAA------=---- CAGCGACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAATCCAGGATCACGACA
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divergence to consensus (%)

size: 9041bp; fragments: 2505; full length: 278 (>=8136.9bp)
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ed g Lbed fm Lbed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa. After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 9341bp; fragments: 2505; full length: 274 (>=8406.9bp)

= o /
o _|
- (V]
—— — ML o
—_— o ]
)
®
g— 8 —~
S — S S
o\ — 0
~ - - =
2 - s
) — o o 8 -
C n — - O "5@
Q@ <7 - a® ©
8 - Y—
o . S ()] F)
&) — — = CS)O N
@) . = Eo— 0 o
+— = q>)© (%8_
S 2 3 ! S 5
_ _ n )
S o c No TE domain detected
- %.)_ (@]
G>) — (&)
= — o
2 = w g |
Y

T
|
i

/

{ ﬂ

I I I I I I I I I I I I
2000 4000 6000 2000 4000 6000 8000 0 2000 4000 6000 8000 0 2000 4000 6000 8000
TE consensus (bp) TE consensus genomic coverage plot (bp) TE consensus self dotplot (bp) TE consensus structure and protein hits (bp)

o
o
o
o
o



divergence to consensus (%)

TE: It 1 family 1018 Before TEtrimmer 1663 bp

size: 1663bp; fragments: 489; full length: 480 (>=1496.7bp)
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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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nsensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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