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1 MSA length = 7613 1

AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=------ TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA---=-=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTAC-----AAGTGATTCCACTTAATT
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
ATAICATA ACT T AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
ATA- - - —‘ I IA“ AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
——————————————————— AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----------TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
—————————————————————————— AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA-=---------TTAATAAATTAGTTTTT-AAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
GCATA AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA---=-=-=----- TTAATAAATTAGTTTTT -AAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
GCATA T AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTT -AAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAAT T GESEREEENE - - - - - - TARATTAA-TT
ATA----A AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT ———AAIT AATIAAITT
————————————————————————————————————————————— AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----------TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT ------------ATTAARTT
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
————————————————— T AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA-=---------TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
ATA----AlRT AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
ATIGC—— T AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTIAT
AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----=-=----- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT

AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA - == == - = - - - TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT

- 4 -4 -4 4 4 - -

----- AA - AGC- - A AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----------TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
TATRAAAA TAGCGTA AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA- - - - - - - - - - TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
----------------------------------------------------------------------------------------------------- TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
TARTT-AAA AT -GCATIA A~ TBCBl- - -------- AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA- - - - - - - - - - TTAATAAATTAGTTTTTT - AAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
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ATTTAB- ----ANEA A - - - - - -- AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA- - - - - - - - - - TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
TATTE- - - ABA - - - - ARTHAA AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA- - - - - - - - - - TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
TAIT!IAAA ATEGCAT AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA- - - - - - - - - - TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
---------------------- AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAATGTCAAA----------TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
AGTTATATGACTCAGAAGACCCTTTTCCTTTTAGATAAGTTAA-[lcAAA- - - - TTAATAAATTAGTTTTTTAAAAAGTACAAGTAAAGTGATTCCACTTAATT
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] uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se
size: 7613bp; fragments: 128; full length: 29 (>=6851.7bp)
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, 686 fasta.b.bed ufbed g Lbed fm Lbed 0 0 belnfa alnfa ol After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 7913bp; fragments: 128; full length: 28 (>=7121.7bp)
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divergence to consensus (%)

TE: Itr_1 family 686

size: 4412bp; fragments: 222; full length: 0 (>=3970.8bp)

<
—

12

10

I
1000

I g
2000 3000 4000

TE consensus (bp)

coverage (bp)

70

60

50

40

Before TEtrimmer 4412 bp

[ [ '1__7 r_J______j_______WLr__

I I I I
1000 2000 3000 4000
TE consensus genomic coverage plot (bp)

TE consensus self dotplot (bp)

1000

3000 4000

2000

1000 2000 3000
TE consensus self dotplot (bp)

I
4000

No TE domain detected

I I I I
1000 2000 3000 4000
TE consensus structure and protein hits (bp)




After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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