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1 MSA length = 5073 1
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATIT

--------------------------------------------------- ATACEBGABCHGGRCATT TBATTRCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - = - = - - - -CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGT TGACCTGTCCCGATBIG TAT = - = - = @ o e e e oo oo oot
----------------------------------------------- TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGAT TTTAACGTGTAAG - = = = = = = = = = = = == & o o @ e o o o o o o o e o f o oo e oo e i e e e e e e e e oo oo 2 A

TTETTTEEAG AAATTHAGA G -TTTATTT ABATACAGGECIRGGIRCARGERRA CTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---------- CTTACACGTTAAAATC---=-=-=-=--=-=--- TT---c-mm e e e e e e oo A
TTITTIAG'AAATTIAGA.G.—TTTATTT A ATACAGICIGGICAIGIA.CTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG —————————— CTTACACGTTAAAATC---=--=-=--=-=--- TT---c-mm e e e e e e oo A
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG---=-=--=-=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT AG
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT -A

CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATEIMRGTATAT A

CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGICCTGTCCCGATIGTATAT A

TATACHGABCEGCECART TEATTAC TGTGTATAGGAT T TTAACGTGTAAG - = - - -« o« oo oo oo oo oo oottt ooooLoooooooooooo.o
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - = = = = = = - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - = = = = = = - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACGARICRGGRc AR TBARC TGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - = - - - - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATIGTA.T
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CTTACAJGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGRCCTGTCCCGATEGTATAT
---------------- TTRTEATATATAT - 777 - 77T TTCEA- - TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
--------------------------------- G TTGTAG- - - - ATATACHGARClGGHCA - TRAIC TGTGTATAGGATTBTAACGTGTAAG- - - - - - - - - -CTTACACGTTAAAATCITATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATEIGTATRT

TATACEGARCHGGCATT TGATTRC TGTGTATAGGAT T TTAACGTGTAAG = = = = = = o= o m oo s e oo oo e oot oot oooooooooooooo oo

T ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - -~ -~ - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
--------------------- AAAIGERERTTTTA TAG- - --- - -TATATACABATCGGGACARTTCAARBG TG TCETETCCATTTTAACGTGTAAG - - - - - ----CTTACACHRTEATEAGCT TBBGTECAGA - - - - - - - - - oo
---------------------- ATEG TRT-TTTET TATAClcAlclicGlica ARMICTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGHGH TG T cllccllcBTcccTATET
TTI TR ARAA - TTRAAAAA ----AT@TEC ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - == - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATEIGTATA
ARGT-TTT-T@T ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - -~ -~ - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT

TTTATT AATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - = = = = = = = - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
TTTT TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - = = = = = = - = - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAINMEH- - - - - - - - -
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - = = = = = = - = - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
---------------------------------------------------------------------------------------------------------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATATH- -------n- oo -
AAHAGAAA T1ATATACAGATCIGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG ---------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTTAT
AABE TRAGAAA TTTT-TTT AT - - - ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - = = = = = = - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT - - - AA
----------------------- A -+ ----ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - --------CJJTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT - - - AG
------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATETH- ----------
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATET
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
CTTACACGTTAAAATCTGARTCATAT A RAAR BCBG--------------
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATATIEN- - - - - - - - -
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCATCGGTATRT
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
- ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - = = = = = = - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATETINN - - - - - - - - -
—TTTATTTHT ------------------- Commmmmm - TATAGGATTTTAACKTGTAAG - - - - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATEGTATET
CTTACACGTTAAAATCCTATACACIGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT

AAATTIAGAAA
AAAT AGIAA TITTATTT
------- AAAA C oo

—H O 0O 0O 0O 4 4 0 4 0O

—TTTITT TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - = = = = = = - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA -
c - - SATTT ATATACAIATCGGGACA.TCA TGTG-GGATTTTAACGTGTAAG ---------- CTTACACGTTAAAITCCTATACACAG-T-TGICCIGITCIGTATAT
----- TTT TATACAGATCGGGACAGGTCAACTBTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA

ATATACAGARBCIGGECA -MTARTCTGTGTATAGGAT TTTAACGTGTAAG - « = = = = = - = oo s e oo oo oo oot o oot o ottt oottt o oot o ottt o ot
AIATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - -~ -~ - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT

- A!ITACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG ---------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA

ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - -~ -~ - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA

- - TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG-=--=----=--- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
- - ATATACAGATCGGGACAGITCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG —————————— ITTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTAT T
———————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT

----- TATACJJGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - -« -----CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCIGTATA
AGARARA AT ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - ==~~~ - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGEGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
AAARARA - - ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- -~ -~~~ - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
GGARIA AT------ ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- ===~~~ - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCJATCGGTATAT

————————————————————————————————— ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
GGAAANG ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG
AAARA TTTTATTT ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG

T-AIATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG
------- TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG
------------------------------------------- ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG

------ TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
-------- ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - -------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATATE - - AATINC
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATATEGE- - - - - - - - -
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - - - - - -~ - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT----A
----------------------------------------------- TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATATI-G
---------------- TTRAGAAA ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTITGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG——————————CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT

---------------- TTRAGAAA ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTETGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
T-T.AG-AAAIT GIAA ------ ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - -« = = = = - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA- - - - -
--------------------------------- ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG-----=-----CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - = = = = = = = - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT

TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - = = = = = = = = - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT

TATACAGATCGGGACAGGTCAACICTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG ---------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT - - - AA
----- TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA AA
TATACIGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG ---------- CTTACACGTTAAAATCCTATICACAGAGTTGACCTGTCCCGATCIGTATAT AA
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATIGGATTTTAACGTGTAAG ---------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT AA
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG - = = = = = = = - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATA A
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAICGTGTAAG ---------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTAT AA
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG
TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG
TATACIGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG

O 4 4 4 4 4 -4 -4 - -

AT-ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG
---------- ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACIGAICIGGICA.TIA-CTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG ---------- CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGAT.GTA ---------------------------------------------------
----- TATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGAT T T TAACGTGTAAG - = = = = = = = = = = = m = 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 o e -
------------------ AAA A A T---ATHET ATATACAGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG----------CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCGGTATAT
AGAAAIA.—TTT—TTT ATATACJGATCGGGACAGGTCAACTCTGTGTATAGGATTTTAACGTGTAAG- - = - - - - - - - CTTACACGTTAAAATCCTATACACAGAGTTGACCTGTCCCGATCMG- === - - - ------ -
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1.bed fm_1.bed 0 O n.bed g 1.bed fm_ 2.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa_

divergence to consensus (%)

size: 5073bp; fragments: 12823; full length: 200 (>=4565.7bp)
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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: 5373bp; fragments: 12586; full length: 178 (>=4835.7bp)

o S
. = S 2 >
AN — Lo N
——— | .7
= Ve 7 /

? ; 8 a § , \ e
S - 2 8¢
% = = Is]
N — — — = o
- = f— = ~—~ -
o E = — = Q O o
0 = =_—_ 2 8 S g
c vl = — == ~ S = &
o - = = — L ™ Q
o = —— o) n
o E © "
< = o ?
3 = 3 = c 8
cC O = (&} o L O
o - 5 N 2 N
Sk 5 o
I S
= = L

= S LLJ_IJM = No TE domain detected

N
o T T T T T o T T T T T o T T T T T T T T
0 1000 2000 3000 4000 5000 1000 2000 3000 4000 5000 2000 3000 4000 5000 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)




TE: rnd_1 family 775

size: 1682bp; fragments: 1550; full length: 0 (>=1513.8bp)
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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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