A - Total length [Mbp] of individual repeat types per monoploid genome

species:  VSA VVL VLT VCR VTS VSP VGR VHR VER VUN VPN VPF VNR VSL VML VPR VFB LNS LAV LAS LAL PST PFL
1Cx[Gbp]: 1.77 2.04 2.43 2.90 3.05 3.74 3.78 3.88 4.06 4.37 5.73 6.15 6.69 6.98 8.07 8.45 13.41 4.29 5.91 6.52 9.98 4.36 4.69
LTR/gypsy
Ogre 397.8 5127 965.5 736.7 1025.5 1538.7 21245 1761.2 1883.7 1186.3 2538.8 2929.2 4328.8 3930.2 4450.8 3263.8 7284.8 1532.6 2282.4 2963.7 3063.5 2079.1 2697.5
Tat 29.3 49.5 759 133.0 50.8 1281 91.8 971 1354 1481 889 1449 110.2 845 1415 2363 2534 117.0 3415 33.1 161.0 241 30.6
Chrom 80.4 70.7 150.2 396.0 1150 470.0 232.0 365.0 5452 5623 4914 5122 339.7 9889 6109 4881 2512 6022 466.8 2169 10120 1825 259.5
Athila 204 50.0 748 1051 133.3 78.1 89.2 110.0 100.6 173.0 856 1854 108.6 754 1626 218.0 1456 69.3 3321 2027 1884 1582 173.2
LTR/copia
Max. 73.6  209.0 904 3455 3324 3106 2505 3715 2909 4833 1911 4989 250.7 2645 2975 7559 907.6 484.2 638.7 446.8 4695 4156 274.2
Ivana 19.0 5.8 28.1 26.2 35.9 40.6 19.1 17.9 13.2 525 474 55.8 21.9 32.7 47.5 341  109.0 14.5 69.6 19.0 721 61.5 39.6
Angela 3.2 0.7 6.8 2.2 125 18.9 11.5 3.7 16.0 16.1 6.2 10.6 18.9 8.9 8.0 24.9 31.5 6.7 343 13.0 29.8 1351 103.6
Tork 8.3 8.2 17.8 24.7 16.6 8.0 0.6 9.0 29.6 22.0 29.5 35.6 9.4 36.8 214 19.9 10.1 10.6 30.7 21.3 52.3 12.0 5.7
Bianka 1.6 3.5 5.1 4.5 2.0 0.8 1.2 22 3.1 12.2 37 5.0 14 1.6 0.0 1.7 0.0 0.0 2.7 0.0 10.2 0.0 0.0
TAR 0.0 6.6 10.6 7.9 35 0.5 0.6 3.8 24 5.1 7.9 9.4 7.3 0.0 121 4.6 7.5 1.5 3.7 4.5 54 11.5 43
Alell 0.8 1.0 3.2 2.8 5.3 0.0 1.6 1.9 4.1 4.6 0.0 2.0 3.9 1.7 1.0 24 0.0 0.5 34 1.0 0.0 7.2 1.8
Alel 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 2.6 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.4 1.1
TRIM 0.2 0.0 0.9 1.0 14 1.0 0.0 0.5 0.7 0.7 0.0 1.0 0.0 2.0 23 0.0 0.0 0.8 0.8 1.8 0.0 16.6 11.5
LTR unclas 123.5 16.1  168.1 59.5 87.3 70.4 93.0 39.3 201 96.8 2941 137.2 80.7 2236 1169 5198 189.5 108.7 159.8 329.8 1436.1 34.9 6.6
LINE 0.0 0.0 0.0 1.7 2.2 0.5 0.0 0.9 0.0 2.1 0.0 1.6 0.0 0.0 1.0 0.0 0.0 7.3 5.0 0.0 0.0 0.0 0.0
SINE 0.0 0.3 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0
PARA 0.0 0.0 1.3 2.0 34 0.0 0.0 1.5 0.5 4.2 0.0 53 0.0 19.2 0.0 1.9 0.0 0.5 4.9 0.0 55 0.0 1.2
DNA
CACTA 16.1 5.9 9.4 26.2 56.9 8.6 4.9 23.0 65.9 83.7 20.6 90.8 20.1 47.5 50.4 56.1 81.7 72.0 51.3 1.6 474 34.6 252
Mutator 6.7 12.3 11.1 313 51.7 22.9 11.6 19.2 18.9 34.0 5.0 10.6 8.4 20.0 121 471 35.1 25.0 29.6 2.0 24.0 44.0 49.8
hAT 0.0 1.8 0.3 4.6 2.8 0.0 0.0 0.0 1.3 7.9 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 1.0 0.0 0.5 25 0.7 2.9 3.3 14
PIF/Har. 0.0 0.7 0.0 1.5 0.8 0.0 0.0 0.0 0.0 25 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 1.2 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0
Tc1/Mar. 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 1.2 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0
MITE 1.1 3.6 1.8 1.3 0.0 04 2.7 0.0 0.0 2.7 0.6 0.7 0.0 0.0 0.8 0.0 0.0 0.0 0.8 0.0 0.0 0.0 0.0
unclass. 0.0 171 0.3 24 0.0 0.0 8.5 0.8 4.8 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 6.8 0.0 4.8 3.5 0.0 17.0 26.1 0.0 5.0
Helitron 0.3 0.0 1.0 7.8 6.6 0.0 0.0 0.0 0.0 8.4 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7.8 1.9 2.7 3.5 0.0 0.0 1.6 0.0
Satellite 184.4 250.0 77.0 49.6 45.5 26.7 101.8 109.2 225 455 369.5 90.7 140.2 6.4 2937 183.0 9351 49.0 46.7 699.4 364.9 92.0 72.6
Tandem 0.0 0.0 5.1 1.5 15.8 9.1 9.9 445 0.0 15.4 0.0 201 7.2 1.2 6.0 1748 367.8 24.2 24.2 56.2 11.4 1.7 1.3
rDNA 5.5 10.5 425 25.8 29.5 54.8 58.4 55.1 34.2 22.5 48.2 333 25.3 54.5 64.5 64.6 451 49.7 73.0 110.2 31.2 11.7 40.8
unclass. 80.7 46.2 45.1 87.3 170.6 91.3 38.0 1004 443 2333 1001 263.3 1469 178.9 60.6 5253 4413 317.6 1647 1554 519.6 1496 65.6
% genome 59.5 62.9 73.8 72.0 724 77.0 83.4 80.9 79.7 73.8 75.5 82.0 84.2 85.7 78.9 78.6 82.8 81.6 80.8 81.2 75.5 79.8 82.6
% annot. 92.3 96.4 97.5 95.8 92.3 96.8 98.8 96.8 98.6 92.8 97.7 94.8 97.4 97.0 99.0 921 96.0 90.9 96.5 97.1 93.1 95.7 98.3
% gen.ann. 54.9 60.6 719 69.0 66.8 74.6 824 78.3 78.6 68.5 73.8 77.7 82.0 83.1 78.2 724 79.5 74.2 78.0 78.8 70.3 76.3 81.2



B — Genome proportions [%] of repeats

species: VSA  VVL VLT VCR VTS VSP VGR VHR VER VUN VPN VPF VNR VSL VML VPR VFB LNS LAV LAS LAL PST PFL
1Cx[Gbp]: 1.77 2.04 243 29 3.05 3.74 3.78 3.88 4.06 4.37 5.73 6.15 6.69 6.98 8.07 845 13.41 4.29 5.91 6.52 9.98 4.36 4.69

LTR/gypsy

Ogre 2248 2513 39.73 2540 33.62 4114 5620 4539 4640 2715 4431 4763 6471 56.31 5515 3863 5432 3572 3862 4546 30.70 47.69 57.52
Tat 1.66 243 3.12 4.59 1.66 3.42 243 2.50 3.34 3.39 1.55 2.36 1.65 1.21 1.75 2.80 1.89 2.73 5.78 0.51 1.61 0.55 0.65
Chrom 4.54 3.47 6.18 13.65 3.77 1257 6.14 941 1343 1287 8.58 8.33 5.08 14.17 7.57 5.78 1.87 14.04 7.90 3.33 10.14 4.19 5.53
Athila 1.15 245 3.08 362 437 2.09 2.36 2.84 248 3.96 1.49 3.02 1.62 1.08 2.02 2.58 1.09 1.62 5.62 3.1 1.89 3.63 3.69
LTR/copia
Max. 416 10.24 372 1191 10.90 8.31 6.63 9.57 7.16  11.06 3.34 8.11 3.75 3.79 3.69 8.95 6.77 1129 10.81 6.85 4.70 9.53 5.85
Ivana 1.07 0.29 1.16 0.90 1.18 1.09 0.51 0.46 0.33 1.20 0.83 0.91 0.33 0.47 0.59 0.40 0.81 0.34 1.18 0.29 0.72 1.41 0.85
Angela 0.18 0.03 0.28 0.08 0.41 0.51 0.30 0.10 0.39 0.37 0.11 0.17 0.28 0.13 0.10 0.29 0.23 0.16 0.58 0.20 0.30 3.10 2.21
Tork 0.47 0.40 0.73 0.85 0.54 0.21 0.02 0.23 0.73 0.50 0.51 0.58 0.14 0.53 0.27 0.24 0.08 0.25 0.52 0.33 0.52 0.28 0.12
Bianka 0.09 0.17 0.21 0.16 0.07 0.02 0.03 0.06 0.08 0.28 0.06 0.08 0.02 0.02 0.00 0.14 0.00 0.00 0.05 0.00 0.10 0.00 0.00
TAR 0.00 0.32 0.44 0.27 0.11 0.01 0.02 0.10 0.06 0.12 0.14 0.15 0.1 0.00 0.15 0.05 0.06 0.03 0.06 0.07 0.05 0.26 0.09
Alell 0.05 0.05 0.13 0.10 0.17 0.00 0.04 0.05 0.10 0.1 0.00 0.03 0.06 0.02 0.01 0.03 0.00 0.01 0.06 0.02 0.00 0.17 0.04
Alel 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.04 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.01 0.02
TRIM 0.01 0.00 0.04 0.03 0.05 0.03 0.00 0.01 0.02 0.02 0.00 0.02 0.00 0.03 0.03 0.00 0.00 0.02 0.01 0.03 0.00 0.38 0.25
LTR unclas 6.98 0.79 6.92 2.05 2.86 1.88 2.46 1.01 0.49 2.22 5.13 2.23 1.21 3.20 1.45 6.15 1.41 2.53 2.70 5.06 14.39 0.80 0.14
LINE 0.00 0.00 0.00 0.06 0.07 0.01 0.00 0.02 0.00 0.05 0.00 0.03 0.00 0.00 0.01 0.00 0.00 0.17 0.08 0.00 0.00 0.00 0.00
SINE 0.00 0.01 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
PARA 0.00 0.00 0.05 0.07 0.11 0.00 0.00 0.04 0.01 0.10 0.00 0.09 0.00 0.28 0.00 0.02 0.00 0.01 0.08 0.00 0.06 0.00 0.03
DNA
CACTA 0.91 0.29 0.39 0.90 1.87 0.23 0.13 0.59 1.62 1.92 0.36 1.48 0.30 0.68 0.63 0.66 0.61 1.68 0.87 0.03 0.48 0.79 0.54
Mutator 0.38 0.61 0.46 1.08 1.70 0.61 0.31 0.50 0.47 0.78 0.09 0.17 0.13 0.29 0.15 0.56 0.26 0.58 0.50 0.03 0.24 1.01 1.06
hAT 0.00 0.09 0.01 0.16 0.09 0.00 0.00 0.00 0.03 0.18 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.01 0.00 0.01 0.04 0.01 0.03 0.08 0.03
PIF/Har. 0.00 0.04 0.00 0.05 0.03 0.00 0.00 0.00 0.00 0.06 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.01 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
Tc1/Mar. 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.02 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
MITE 0.06 0.18 0.07 0.04 0.00 0.01 0.07 0.00 0.00 0.06 0.01 0.01 0.00 0.00 0.01 0.00 0.00 0.00 0.01 0.00 0.00 0.00 0.00
unclass. 0.00 0.84 0.01 0.08 0.00 0.00 0.23 0.02 0.12 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.08 0.00 0.04 0.08 0.00 0.26 0.26 0.00 0.11
Helitron 0.02 0.00 0.04 0.27 0.22 0.00 0.00 0.00 0.00 0.19 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.09 0.01 0.06 0.06 0.00 0.00 0.04 0.00
Satellite 1042 12.26 3.17 1.71 1.49 0.72 2.69 2.82 0.55 1.04 6.45 1.48 2.10 0.09 3.64 217 6.97 1.14 0.79 10.73 3.66 2.1 1.55
Tandem 0.00 0.00 0.21 0.05 0.52 0.24 0.26 1.15 0.00 0.35 0.00 0.33 0.11 0.02 0.07 2.07 2.74 0.56 0.41 0.86 0.11 0.04 0.03
rDNA 0.31 0.51 1.75 0.89 0.97 1.46 1.54 1.42 0.84 0.52 0.84 0.54 0.38 0.78 0.80 0.77 0.34 1.16 1.24 1.69 0.31 0.27 0.87
unclass. 4.56 2.26 1.86 3.01 5.59 244 1.01 2.59 1.09 5.34 1.75 4.28 2.20 2.56 0.75 6.22 3.29 7.40 2.79 2.38 5.21 3.43 1.40
total 59.5 62.9 73.8 72.0 724 77.0 83.4 80.9 79.7 73.8 75.5 82.0 84.2 85.7 78.9 78.6 82.8 81.6 80.8 81.2 75.5 79.8 82.6

annotated 54.9 60.6 71.9 69.0 66.8 74.6 82.4 78.3 78.6 68.5 73.8 7T 82.0 83.1 78.2 724 79.5 74.2 78.0 78.8 70.3 76.3 81.2



