Start crop Point End crop Point

MSA length = 6400
TATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA - = = = = = & s s m o m e m e e e m e o e m e f o f e m et d e e oo e o e eeoemeaoemaaoo s
GTATTGTTGCGGACCCGTBCCGTGTGAACT CIGCCT TA - - - c s m o m e

ATABTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA- - === ===« - TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATATIINGEE - - - - - - - - - - - - = - - = oo m o e e e e i e me e m o

ATAITGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA ---------- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATATIRIIMGEH - - - - - - - - - - - - - - - o oo oo oo i e i i e ii e m o
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAAJCGACGAAAAACGTAACAATAT TT----------BATBAAA-A e
------------------------------------------------------------- ATATTGTTGCGGACCCGTCCGTGTGAACTCJGCCTTA- - - - - - - -TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGJCGAAAAACTAACAATAT )
------------------------------------------------------------- TATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA- - --------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAJTAT e
----------------------------------------------- ATAJTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA- -« - - - - - - -TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATA TTTTA----CETAABRAAA- - - - - - - --

ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA-=-=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGAC-AAAAACGTAACAATATE - - - -------------------------BHTERANEERTA- - - - -

R cBAA------- A TAA----ATHT- - - -
-------------------------------- TAA---TARTT- - --

ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAAT - - -=-=-=-=-=-=-- TTAA------ AARAA
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAAT - - =-=-=-=-=-=-=-- TTAA------ AA AAIATAA——
ATARTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAIN - - - - - - TTAATAACHTAARAAAAAAA
ATAITGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA —————————— TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAEN - - - - - - TTAATAACITAA AAAAAAA

-------------------------------- ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGAC - AAAAACGTAACAATAT
------------------------------------------------------------- GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT

------------------------------------------------------------- GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=--------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT TT--emmmmem - e e
TTCTATTAT-ATATTTT - ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA - -« -=--«- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGABGAAAAACGTAACAATATIE- - - - - - TTAA--ATTT
TTCTATTAT-ATATTTT - ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA- === === -- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGABGAAAAACGTAACAATATIM- - - - - - TTAA- -ATTTIBTAAAT - - - - - - -

S TTAATTATC - - - s e mmm e e e e e e e - GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA- - === === - - TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT
STTAATTATC - - - s e mmm e e e e e e e - GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA- - === == - - TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT
-TTAATAT-ATATTTTCCA-AfTEA- - - GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA---------- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT
------------------------------------------------------------- TATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAITAT AACAATHT AAAATAA
------------------------------------------------------------- TATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAMTAT AACAATHT AAAATAA
----------- ATA- - m s e mme e e e e e - TATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAMTAT e
----------- ATA- - m s e mme e e e e e - TATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAMTAT
----------- ATA- - mmmmme e e e e e - TATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAMTAT
---------------------------------------- ATATTGTTGCGGACCCGTICCGTGTGAACTCIGICTTA——————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————
------------------------------ ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
------------------------------------- ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
------------------------------------- ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT

TTTAA--ACTCAATAAAAT-A
TTTAA--ACTCAATAAAAT-A
TETTAA--ACTT--TAAAA- - -

TA-TEGEBCTC----------
TA-TGECTC----------

TTCTGTEAT-ATE- - - - CBAAA GIATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA - === ==~ - - - TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT IR
ITTCTGTIAT—ATI————CIAAA GIATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA ---------- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT LR
--TTTATTAT-ATATTTTCC- -A ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA- == ===~ - -- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT - - === === === - - - ATTTARTEAAA
--TTTATTAT-ATATTTTCC- -A ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA- === ==---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT - - === === === - - - ATTTAITIAAA

------------------------------------------- ATAJTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA- - - ----- - -THAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATA e

> > > » > > > > > > >

-TTAARTAT-ATATTTTCCA-A GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA-=-=-=--=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT A--ACTT--TAAAA- - -

TTTTA!-—ATAIGTT— - -AA ATABTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA-=-=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAGEE I [ TRT ARTABCT - - ---------
ATAITGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA —————————— TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAEGEE I | TRT ARTABCT - - ---------
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCEGCCTTA-=-=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCIGCCTTA —————————— TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT

ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
—————————————————————————————————————— ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
————————————————————————————————————————————————————————————— GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT
————————————————————————————————————————————————————————————— GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT
ARITGACEBGTATTT----BGTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA-=-=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT
AITGACIGTATTT———— GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT

————————————————————————————————— GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT

————————————————————————————————— GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT
—————————————————————————————————————————————————————————— ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT

ATAITGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA —————————— TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATIT
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA-=-=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGCHEGAAAAACGTAACAATAT TT-------c---- TAAETTA -
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGIGAAAAACGTAACAATAT TT-------c---- TAAITTA—
ATABTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATET TT————CAICTT ————————————————————————————
ATARTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAEE - - --- - - TTATTAACTTAATERABAT - - - -
ATARTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAEE - - --- - - TTATTAACTTAATIAIAT————
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAAICGACGAAAAACGTAACAATAT ———————————————————
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT

--TTTGTTATTARATGTTCCAAA TAA----ATTTTAAARATABTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=-=--- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATA--=-=--=-~---

——TTTGTTATTAIATGTTCCAAA TAA----ATTTTAAA ATAITGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA —————————— TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATA---=-=-~-~---

ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
————————————————————————————————————— ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
TTATTATCAT - - - - - CCAA ATAITGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA —————————— TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATA

TTATTATCAT - - - - - CCAA ATARTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA-=-=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATA
—————————————————————————————— ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
ATARTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATA

ATAITGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA —————————— TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATA
CTGTAITTTAAT ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT

——————— ATTT----BMATARTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA----------TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
ATAITGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA —————————— TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT
GTATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAGTAT
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT TTTHRAATA----AATAAAAT - -
ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT TTTHRAATA----AATAAAAT - -

ATATTGTTGCGGACCCGTACCGTGTGAACTCGGCCTTA--=-=-=-=-=---- TAAATAAATTGTGACTTTCTATCCACACGGAACCGACGAAAAACGTAACAATAT
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.bed fm_1.bed 0 0 n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa

divergence to consensus (%)

size: 6400bp; fragments: 15905; full length: 80 (>=5760bp)
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d g Lbed fm Lbed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa : After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
size: 6718bp; fragments: 15862; full length: 68 (>=6046.2bp)
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TE: 11 family 104 Before TEtrimmer 380 bp

size: 380bp; fragments: 5374, full length: 1851 (>=342bp)

S / o
2 3
8 _
o
S — S
3 : ¢
g =
wn *5‘ o
8 8 B §- CLQI -
c = o)
(D] o) O
2 — = 5
(D] el _
3 > 3 3 |
n .
=/ 5 o 3 No TE domain detected
(e} > 0 o
(&) (@) C D 4
c (&) o L -
(D] o | 2
o & S
: o8
K@) o —
o |
L0
N 8 _
3
o [ [ [ [ [ [ [ 8 [ [ [ [ [ [ [ o [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [
0 50 100 150 200 250 300 350 50 100 150 200 250 300 350 0 50 100 150 200 250 300 350 0 50 100 150 200 250 300 350

TE consensus (bp) TE consensus genomic coverage plot (bp) TE consensus self dotplot (bp) TE consensus structure and protein hits (bp)



After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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nsus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

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