Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4315 1

TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC

T.AAATTITIA
CTTAAI—TT—AA
TTT---TTETA

TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAITGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC - - - - - - - - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAARGGCCACAACARE TIBAGE- - - - - - - - - - - - - - - - - - TTT------m---
TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGAT TGG T TGGCT Cm = = = = = = = o o oo oo e o e e o m o f o m o e o f e e e e e e o e o oo e imimeeiea oo AT ABRATIBAAAT - - - - - - o oo oo o e e
THECGCAGART THREAAATE TBCAAGTGCCCGCCACAGAT TGGT TGCTCx - - - - - c s m e m e m e “TA TTT------- AA

A TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC-=--=-=- - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACA- - A TTAAATTT - A

A TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATT|GTTGGCTC - - - - - - - - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACART -B~ TT----T---AA

TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGG T TGGT T Cm = = = = = = = = m o mm e m e m e m e e et e m et e m e e m o e m e i e o eoemeaoeoamaao

A TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC- - === === - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCAC- - -A
A TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC- === === = - - AAATGACTTA- - - - - - TIGTGIG-A -------------------------

A TGTGGCGGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC- - - === == - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCAC- - -A

CAGTTTA - - - o o e oLl CT@---------- AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTBATTTGCTACCCGCAACGGCCACA- - A

A TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGAT TGGTTGGTTC - = = = = = = = = = = = m m o m m e o e & e o e @ e m e @ e @ e m e @ e @ e m e @ e m e @ e @ e @ e @ e m e @ m e e m e m e e e e e e e e e e e e e e o

A TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC- ===~ - - - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACA- - A AA TTTAAATCTTAA
A TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGIAAGTGCCJGCCACAGATTGGTTGGTTC- - - - - - - - - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACA- - A AATAGA TTTAlA-TTTGA
TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC - - - - - - - - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACA- - A AA CTAA- -« -
GrART - - - TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC- ===~~~ - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCAC- - - A AA- - - A TTT---TTTTGACERA

TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC
TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC
TGTGGCGGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC -
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC ‘
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTEGTTGGCTC - - =-===-=-=--- TITITAAA————AA
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTEGTTGGCTC - - =-===-==---
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTEGTTGGCTC - =-=-===-=-=---
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC == =-===-==---
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC-=-=-===-==--- AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACA--A TTTAAATCTTAA
——————————— TTAAT—TTAIAAAITTTTIT TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC-=-=-=-=------AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCAC---A CTTAAWR-TT-AA
AAAATC----T TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC-=-=-=-=-=----- AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCAC--=-=-=-=-=-=-=-=-=-=--- TTTEMATTTTGA
———————————————————— TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGIGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC——————————AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCAC———A AAITITA
————————————— TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC——————————AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACAITA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACAATA
———————————————————————————————————————————————————————————— AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACAATA
——————————————— TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCIGCCACAGATTGGTTGGTTC——————————AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCAC———A
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC-=-=-===-==--- AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACA--A
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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 After TEtrimmer 4315 b P

size: 4315bp; fragments: 264; full length: 30 (>=3883.5bp)

o — /] e g
S S
—
~
7~ - | Q_
E\O/LD — — 80
(n‘_'_— I E— - O _|
— o o o
- O M
wn ‘_‘f o
S o) 5
(¢b)]
i o e
o Q F.)
O — (@) 0 o
OS_ E n O |
— O Q- S <
) S ®© n N
@ .
e 3 o No TE domain detected
(D) (7))
[
o o
e U g
= w04 W S |
© - — S w g

I I I I I I I I I I I I I I I I
1000 2000 3000 4000 1000 2000 3000 4000 0 1000 2000 3000 4000 0 1000 2000 3000 4000
TE consensus (bp) TE consensus genomic coverage plot (bp) TE consensus self dotplot (bp) TE consensus structure and protein hits (bp)

o



/ 957 .fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i
size: 4615bp; fragments: 262; full length: 28 (>=4153.5bp)
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TE: Itr_1 family 957

size: 5033bp; fragments: 7444; full length: 1 (>=4529.7bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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