Tandem Repeat Analyzer

Run stati
Number of input sequences: 990220

Number of analyzed sequences: 990220

Threshold for cluster merging: 0.2

Proportion of sequences in analyzed clusters : 77 %

Consensus files - fasta format:

Cs:

Example of TAREAN output
(HTML summary of results)

Input data: 990,220 reads
from Vicia faba

Putative satellites (high confidence) - total 13 found

Putative satellites (low confidence) - total 17 found

Putative LTR elements - total 3 found

rDNA - total 1 found

Documentation

For the explanation of TAREAN output see the help section

How to cite:

A paper on TAREAN is in preparation. Publications about graph-based repeat clustering and RepeatExplorer are listed

below.

Novak, P, Neumann, P, Pech, J., Steinhaisl, J., Macas, J. (2013) - RepeatExplorer: a Galaxy-based web server for
genome-wide characterization of eukaryotic repetitive elements from next generation sequence reads Bioinformatics

29:792-793.

Novak, P, Neumann, P, Macas, J. (2010) - Graph-based clustering and characterization of repetitive sequences in
next-generation sequencing data. BMC Bioinformatics 11:378.
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3.200 32038 0.98

59

GTCTGTTGTCGAGA GTTACTCCAATGEATGGTAGCCTTGTCATTATGGAAGGTA

report

0.99

0.54

13667 2.0e+07

o 78

11 cL1t

1.200 12005 0.98

191

CATCACCAAAT AGGTTACTTCATCACTAAGAAACTAAGT TAAAAGACTATTACTTAATGACACATATTCCATATACA
TTTGAAATAATTCAAATTATCTAATGAGTCTCGATAGTATATTTATTCACCATATTCATATTGTATTATGGTATAATAGA
TETAAACAATTTCAATAT CTTCTTCTC

report

12005 1.4e+07

39 CLI’

0.250 2862 0.97

702

TAATAACTAAAAAGEAGGCAAACTAAATTEGTGEGTGTAATGAAATTTTCGCACAAACAGTAGLGTAGGTCCAAATAAAC
GLTTTGTCAACACCAAGTATTTTTCTCEAAATCAAACCATTTTCAARATATTTTCATAACARATGLACTCGAAGEACACA
TECATTAAGTAGTGAAGAAGGAATGATTAAATGTATGTCCCTTTGTTCTTAGTCCGACGACGCTGHCTGTATAGGTTATC
GTTCGAATGCTCACCTTCACTCATGAACTTTAGTTTTATTCGTGLTATATACTTTTGAAGTGAAATGGAGGAAAATEALT
AGTTAGGCGTATGCTCCTCTTATAAAGATTCTAATAAAGACAAAGAAGAGTGAT CTCTTCTGTCCAAAAGGGTAAACCAA
CTTTGAAAGAGAAAATAGAGCAACAGACAATATGCCATAAAAGTTATTTAATAGCACTTTCTTTTGTTTTTGATAGCGCT
GAAAAGCGCTATTAACCGTGCCACTAATGTGAACGATTTTGT TTAATAGCACTTTAAAAGAGCTATTAAAGTACTAGTTT
TTAATATAAAAATAATAATTAATTAAAACAATAACT AATAAGGAGGC AAACGAAATTTGTTAGGGAAAATGAATATTTTT
TCATAAACAATAGCETCGGCCTGAACCETCGLTAATATAAAAAAATAAATAATTATTTAAAR

report

2862 2.1e+05

o 17

62 CL62

0.150 1436 0.99

687

GTCAATGATATGAGTAAATGGCTATT TCTATAGT TAATGTAATATTTAGTT TATAAATAAATAATTATATCATATTTTCG
TTTATGCTATTTTTTCATTCAAATGTCTAGTTAATAATGCGTAATTTAGTTTGATTAAARATGAATGAGT AAAAGTATET
ATGTTTATAGECTTTTTTTTCTATTAATTCGEATTTATATTGATATATAATTTTTATTAAAAATAAATTGAAAATGAATT
GATTTATATTTGAAGTATTTAAGTAAAATTGATTTTTATTTTGTRAGAGTTATTTTAATCATTACTAAAAARATTGCTTT
TGAGTAACACCGATTAAATTTAGATATTATACTATTCAGCATATTTATTCTCATTGATTTTTCAATTTGTCAATTTATTT
AACATTACTTGAATTGTTAATTTACAAATGTTTAAGTGAAATAGACTTTTATATAGGTTTGTAGGCTAATCAGACATTAA
AAATGACTAGGCTCAGATCTACAAATAAGC TTATAATAGATTACCGETTCATACTTTACATCCTTTATAGATTTAGAATT
TTTTAGCTCCCATCATCCAAGTAGGTAGTECCTATCTCACTCCTTCRAATTTTTTATTCCTTGTATATGTGARAGTCATT
AGTATAATTTATCATTCATTGAAAAATAAGTCACCTCTCTTTATAATTTGAATCTTCATATGACAG

report

0.99

1436 3.3e+04

o 60

70 CL70

0.120 1175 0.93

38

CTGATGAAATTTGAAGTGAACATAAATCTGAAGAARAT

report

1175 1.7e+04

o 195

108 CL108

0.97

AATTGAGTTTTTTTAAATAATTGTATAAAACTTATTATTTTTTTGATAAATTATATTAATTTTCAACATTTACCTCTTTA
AAATAAAACCTARATACATCATACAGTTCTTTAAGGTAGTCGTTATAACAGGCTATTTCTAAAAAATAAAAAGTAGATAA
TAACAAATTAACCTTTTTGGTTTATAARAATACATATGTTTATCTTTTAAAATAAATTGTAGTATAGAAAATTTGGATAC
ATCGTTTACTTATACAATATAACT AAAACAATAATTATTATCOTTCTACATGTACGTTCATCATACTCTGAATTTTCTAC
GTAAAGTATAATATATATAATATCARATTTTGCGAAAACTAARATGTTTTGATCAATTTAAAAAGAGTATAAAGATETAT
ACATTAACCATAGTGCTTAATGTTTAACCACATTGGAGAAGTTAAACACATTATTTCTACCGCATATAATACATATAAAA
AATATGTTAGTTTTTAATAGCAAATATTTTAAAAAATTTATTTGTATAAATTTTTATAGAATAAAAGGGCTARATTATTT
TTAACAAACTATATCGTARATTTGTTAAAAAAAAT CTAAT TTAARAGATTACAATATATATTTTGCCAAGATTARACATT
TTAAATAAAAATAAAAAATATTTATTGTTTTCTCAATCTTTCCTTTTTATTCTAATCAATCTCAAATAATATTTTCAATA
TTCACTATTATATTTAGTCACTTTGETAATATTCATAGTTAAGACTTTTTCAATCTCATACAGTATTATCAATCTCATAG
GTTTTCATTAAAAARAGTATAACGATATAAAGATTACGACAACTCTATTAGACTTCATAATTTATAATACCCTGTCCTTT
CTCCTTCATTAAGTTTTCTTATTTAAAGAAGCAGAACTAAATTTTTTTTCTTTAAATTTGTTGTCACTACTTTTATGTGA
TGGTTTTTCTACTTGAGTGGTATTATTEGTTEGETAGGTAAATAGTCAAAATCTATTTGACTAGAAATAATATTTTTTGET
CTTTTATACTTATTATTACTTATTAGETTCTTTCACTCGCARAAGAAACTCATAGATTTTATETCAAACTCETCARAGTG
AAGTTCAGGCAAATTTTTTAGAAAAATAATGAAGAAGGTAATATAARAGTTGATTTTTCAAAGAATCTTACGAATGATAG
TGATGAAATTGAGGTGGGCAAGTCATTETTATGGAAGTGT TTCTATTTGATTTGATACTAAGGGATTTAAAGACAATTAT
CTGAGTCCTTGAAAAATTATGTAGTTTCATACTAGATATATGTTATTTTAAATTGATAGTAGTAATTTGTTTGAAAAGGA
TTTAAGAAATTAATTTGGTAGTGAATAATCGAATGTTTGTCTETATTTTGTTAACCAATEGCTGTATTTTGAACTCCAAC
TCTACTTATATTTATCTATTAATTATTTATTGTATATTARAT

report

487  6.7e+03

0 63

109 CL109

0.76

870

CATTCGTTATATCETECGATCGAGATTATATCATTTTCACGTCCGAAATAAAATGAAATGATTTATAGTAATGLTATAAT
ATATTTATAGTTTTATATATTAAGATATAATATATTATTT TGAGAATCAATAAATGARATCAAAGGTCTCTTTTATTATT
ATATTTAATTTTCTTTATATTTCTACCCATTTAGGTTAGCTTTCTACTATGGTTGCAGTTATCCATATTACAAATATGTA
ACATTGAAGATACATATGGAAGATCAAATATGTACACGTGTTTATCAAATATGGGATTTCTTCTARAGTGGTTATTTATT
TTAATCCATGAGATTCAAACACCTGATTGLTACAAATTATATATCAAAAAAATTGACATECTTATCATAAAATCTCAAAT
TTTTAGAAATTTCTTAATAACATGCCAAGATATAAAACAATTTCOCGAAAAATTCCATAAAAGGATTGATTAATTTCGAC
TTAAGCACTGLTTTTACTAATATT TAARAATCTATTGATT TTATTTATTTGTTGTTGTTGTTGGTTTTTGTTGTTGAGAT
TTATGTTTAAGGATTCTATTAATTTTGTTTTTGTTGTTGATATTGGTGTTGTTGTTGATGATGATGAGCAAGATTTAGAT
TTTGTTAATARACTTGATATTTTGCAGATTAAAACGGAL GTTAAMACTAAAATTTTGTATACAAGACTTTAC
CTTTCAGTTATTATTAAAAATCGAAGTAAARAGTAGTACGATTTTCAAAAATACAAAARATGLAGTTGTTAGAGATCAAA
CACATGATCAGTGTCACTTTTCACCTTGATTTTCAAAAACCOAGAGATAAATAACAAGTTTTCATATCGT

report

461 8.1e+03

0 116

123 CL123

0.033 326

0.95

878

TTCTTTTATTATTATAAATTATCCARATGTCAACTGTGCATATTTATTTTAAATAATTTTTACCTTGAAATCATATTGTT
TOCTACCTTAAAATCATCTTAAAATTAATTGT TAAAAAATGCATACCCCTCTTAGTTTCCTTAATAATTTTTATTTCTAA
AATATTTCATCAAATACAAATTATTTTTAATTCTTTGATGAACGACTAAATTCTCTGCCCATAACTTTAAAATTTGAGAA
CACTATCGCATTCATTTCCATACARAATCTATGTCATTTTACCACACTCTGGGAAACATATTTAAAATTCARACTTGACC
ACACTTTTTCAAGCTTGATGATTAATGACCTTATAATGGGACTATTGTGAAGGTTAACCCCAGGTTTTTAACATTGACTT
TTAAGTGTCTTGTTTGTGTGATAT TCCTTTGATACCATGATGAACTTTGAGGCTCTTACATETCGGGGGAATTATTCCAT
TTAGTAGGAGATCATGATAATGACAACATTATATGATTAGTATAATTTATTTTGTGTTATATGTTGAATCTCTTETETAT
TCCATTTTTTTGTTATATTTTAGGATATTAATAACCACTTTATTTTAGCTTTTAAAAAATAGATTTTTTTTGTGACACTA
CTCTATTAARTAARACTCATTCTTACTTGTCTTTAGCATAATAAAACTATAAAGAATATAGAATAATATATTTTGETAAA
GATTTGATATGTCTATTTTATTTTGTTTGATAATTATATT TTTCTTTTTAAAATGTTTGTACATATAGGGTGATGTAGTA
TTGGTTGTTGCCTTTAGCAATGTACACATAGAAAAATACATATTATATTTAGGTAAGACGCAGGTGTTACGTAGATAT

report

0.99

326 3.5e+03

L] 91

137 CL137

0.027 263

0.88

603

TGTGTATGLTTGCATAAGAAGGAACACATGAGAACGTACTTAGTTAARATTTTCAAACAAATGAGAGTTCARACARAATA
AAAATAACTTAAATAGAAAAT AAAATCTTTTCAACTTTAGAGATEGACAAATATTACTTGCTCCTAATCTCAATAAATAT
TATATCTTCATTTTTTAGCAAATCARACATATTTTATCATTTATTCTAATCCATTAGAATTTAAAAAATAATCGATTATA
AGTTCTTTAATGEGAAAGAAAATATATCTAGTCGTTTCACATCATTAAGGTGTTATCTAAATTGCTTGGTGCGTAAGTTT
GAATTAATCAAATCGATTGGATCAAAGACCCAATCGATTTEATAAGTCAAGTGTTTCCCTCCCGATATTTTCACATATCT
TAAGTCATTTGGLACAACTCTAAGACATTTTTGAAGATCATTTCTCTTTCATAAARACATTTGAARAGGGTTTTAGTTTG
TETGTGCGCGCACGCTTATAGTGAAAAATATATATAACCCTTTGTACAATGGTAGAATAATCAATAATACATTCATTTTA
CCAAAAATTAATACATTTATTCATTTAATGTTTCTCTAATTAG

report

0.99

263 2.4e+03

0 %0

143 CL143

0.023 230

0.96

352

ACGGTATGACAAAAGTCATAAATTTAGTTAATATTAGAGCACTCACAAAGACACAAATGAAATGGATGATATGACAAAAA
TAATAAATTTGATTAATTAGTGTCARATTGATTTAAACAACACAAAAAAGACACTAATGETCTGACATAATAATAGAAAT
TTATCATAACACAAACACATAGTAARACATTAATGGCCTGACACAAATAATATGTTTAATTAATACGCGTCAGATTGATT
TACCCAACACAAAAAAGGTATTAATGEGTCTGACACAAATAATAATTTTAGAGTGATTTACGAGAGCTTTTAGAGTGATTT
AAAAGAGCACAAATAAAAAAACACAGARATTE

report

230 5.7e+03

0 51




154 CL154 0.019 186 0.98 560 TAT ATTTCAATGATAATTATAAATAAGCAATGTATCTATAACATAAGGATGCATATTCTACTGTAATATCTATAAA report. 0.98 0.96 0.58 186 1.4e+03 0 91

CTCTAATATGTCTAGGGTGGGATAAATCAAATATTATTGACTAGT ATATTATCAATAATTTGGGTACAAARACTTTG
ACAAAATCAAATGACCTATCCATGGATGTTTCCACCTATACACTAT TCACATAAAAATCTTGAT GACTT

GTAAACACATTTCTAAACTGA AAGTAT AGGTAAAAACACACATTTAGACACARAGAATTAAGGAAAATATAT
ATGAATATTAAGTGTCTTAAT GACATATTCAAAATAT AAATAGAAAGTGCATTTACA T GATT
ATGGLAAAACGTACGAAGTATTTAATATCTCGATAARARACTCCTCTGAATATGTGTACCTTAAAGCAT! AATGGAG
AATA GGTTGTTTGTGTCATAT GTGTGTCCAAATTGACAATTGCATTTAAGCAGTTCATAATCAACCTTAAT

157 CL157 0.018 182 0.99 781 GGTAATTGTATCACACGCTTTTATTTTATTAATAATAAAAAAGTAAGTTTTTTCTACTTAACTTAAATTCTTTTITAAGA  report 0.99 0.96 0.75 182 1.7e+03 O 97
AGGAAAGCATACATTTGGTATETTTGGCAGATGATGCAGGGATGAATATCTTCACGTTGAACAATTAATAATGEATTGAT %
TTG] CTTCTAATAACTTCTATGTTGTAA TTGAAATGTTTCTTATATAAAGAATGAGGATAATATTAAGCTTT - 3

ATTAATCATTGACATGTCACACATTGTAGATAGAGTAACACACAATTAAATGTGAAATGCATATTTCATTCGAAAC 1

CAAATATC CTATAATATAGGTATGAGAATGGTGTATC ATCAAATGTATCCATTTAAAAACACATTAATGATT \
ATATCTCATTTGTTGTAAACCTTATC GTTCAAGAATCATACTAATTATCTAAGAAAAACACTAAGAAGTGETGE .
TATCAACAAGTTTCTTAGTGTCCATGTCAATGAAAAAGCACATAAAATGTTATTCTGTATTGATTTCAACCTTCACTCGC
TTATGTTTAGTAATAGTCTCA ATACTATTTAATTA AAGTATTCTGECATCGAATATGTGAAAATCTTA
CAATTTGTACTTTAAAACAATETGACTAAAAATTAATATTTATTAAATGAACATGC AATATTGATAGAGTATGCAT
CCTCTCATCTTTGCCTAARAGAAATATCAAGAATGARAGGTTACTATATGAATAAATTAAA

158 CL158 0.018 182 0.9 313 GTTGATATAGCAACTGCAGACTTTATTTATGAAAGATAAAATACACAATGAAAAGACTCTTAATGTTGGAATATTTATTG report. 0.99 0.98 0.75 182  3.5e+03 0 70
TTTATGCATTTGCCTTAATTTATAGCAAGTAAAGCARAACAATGTAGCACTCTGCATGL CTCCAAAGCATCAGTTT
TATTTCTTATAATAACTTCTTCATTAATAACTGGTGGTGTTTAAGA! CATGAC CAACAAGAGAGAGATGTTA
GEAAACTACACAAAATTTCCCCATAGTCAGATTCGTAGAAAGCGETATAAAATGTGAAATAATAACAATACAA

Putative satellites (low confidence)
Cluster Genome Size Satellite  Consensus Consensus Kmer  Graph Connected  Pair Kmer IVl [El  Pbs The Similarity
Proportion[%] real probability length analysis layout g score longest based
index € index C ORF annotation
length

19 CL19  0.680 6755 0.037 130 GATAAGAATCAGAAAAATCTTAGGAT CGATTTAACTGAACCAGACARAAGTCTTGGAATATCTTCAACTGGAATAAGAAT  report 0.95 0.72 0.26 6755 970393 0.000 173

CAGGGAGATCTTAGGGTCGATCTGACTEAACCAGAGAAGELCTTTGACTE ~
~N
26 CL26  0.470 4671 0.022 50 CCTGGCTAGATACAGGAATCGAATCTGGAATTAGTCGTCAACAGATATGL report 0.89 0.62 0.29 4671 610423 0.000 132
Es

34 CL34 0.330 3241 0.085 169 GAAATTCAAAATAAACCGAGGECTTGTCGAAACGCTACGAAACTTTGGGGACACTCTCAATGTGTTATTTGAGATGTCCA report 0.85 0.98 0.52 3241 545116 0.000 130 0.52%
TGCAAAAAATCAGCAGEAGATTATTTTCCTAAGECGCGTTTGCCTCCGCTTCCGTTTTTGGCAAAAACGCAATTGCACGE ] 455_rDNA/255_DNA%
GTACCETCG \

40 CL40 0.290 2857 0.039 53 AAATCTTTGAGAGATTTATCTGAACCAGTAAAAATCTGEAGATGAATCAGAAT report 0.80 0.69 0.26 2857 136812 0.053 124

k.
N

47 CL47 0.230 2280 0.421 177 TACGTTGAAGACCAGACAGTTCCTAGATCTTGATGAAGATGTTTCCCTCAGTCGAAGTACTGACCGGTTCTTAAATCTCA report 0.97 0.81 0.23 2280 198250 0.000 91
ACTGAATTATCCTCGGTTGAATTACAGATAAGGTTCTCAATCTCGACAAT CCTCCGTCGAAGTGTGGACGAGTTCTA .

CAATCTCAACGGTATAC \
"

49 CL49  0.200 2004 0.026 64 ATACTTATTCCAGATTTCCTTCTAGAGATAGTTCAGATGTGATCCAGATATGGCTGACATTCTG report 0.87 0.63 0.44 2004 1268970 0.000 126

51 CL51  0.200 1984 0.041 58 TACTTCGAAATGAAAGCCTGGATAGTAGGGCTGTGAGAAGGAACCTGGATAGTAGGET report 0.83 0.70 0.47 1984 500088 0.000 96

72 CL72 0120 1139 0.046 57 TCCATCGGAGTAACARATCTCAACAACGAACTATCTCCCATAATGACGAGACTACCA report 0.80 0.77 0.48 1139 56254 0.000 173

79 CL79  0.100 1012 0.024 50 AAGGTTTAACACGAACGAGTGTTTGAATCAATACGGACGAGTATCAAAGA report 0.73 0.85 0.34 1012 26291 0.000 140

.

86 CL86 0.079 787 0.086 1257 TTGTAT AGTTECCGTOOAAATAAACCAAATT CACATAACAACGTGTACTTGATTCCTAGTTACACTAATGEAATTT report 0.83 0.85 0.49 787 13558 0.000 S0
AAAATTAGAGTGCAACTTACATGAAAAGAGAAATCAT GTTAGAGTTGETTTCTTCTGCTCAAT AATGTTGT i
TTTAAATAGAATGAATACATCATTTAGATATTTATTTGTGTGTGTAATTTTATTCCATTTTAAATTAATTTTGTTTGACA '
TGAATTTGEATCTTTTACTTTTTATTTTAGGGAARATATCTATTTTAGTCCCTTAACTATATCCTCTGETTAACTTTGLT . \

CTCTTAA CC CA ATATGTCAT CCCTTTAAACAAACTATAAACTTCCATTATGTATATAGCA E
TCGAATGAATTTGAGCTTAATTCATATAG C AATGTAT CA GAGTAAACATGGTTTATTTAT /
CTTATGG GGATGCATATTTACTGTAT GAGCAAATTAGGATTTATCACATTG! AAAAAGTTTAATTTGTCT

TCATGG! AAGTTAACAAGTTAAGAT GTTGTAAAATAAAAATTTAATTTAAACAT ACAACAATATCATAA

TTAGAATCATATG! CTACATTATCATAATTTATAATCATGTTAATTTGTGTCTC ATTGTAGTTGAATTATAAT
ATACTTATATAGAATGAACTTCTAAAATATAAATTAAAGATTTACATTTATTTATTTGATTATAGGAATTATAAGAATTA
TTATETTGCAAAATTTCTTGTGCTAATACTATTCATAATCCTCCTTGCAACAAGAGTAAGTTATATGAGGAAGGAACACA
ACACATTTTTGTTGTTAATCTAGAATAATAGAGTTCATATGCAAAATTAACACATTTAATTTTAATATGTTGTACATCTA
AACCATATATTTGATTTCTTAAGTTGTETAAAAAAAATAAGT GLAATTGTAGTAATGCGTGTTAGTTTGTTACTAGGAAA

TGAGTATAAGACGATE AAAACACATTCTTAGTCCARA AC ATGATGAATTGTTAATTAATTGACTATTG

TAARAACAATCTCAC AAAAGCGTTAAGTAACACGTTAT AATGATGTTCATTAAAAAGGTCTATACAARATAAA
TAAAAATTAATTAGGAAATATTAAATATTAATCCATAATTCAACTTCCGATATCAAT

117 CL117 0.037 369 0.063 687 ATAACAACAATGTGTTATCTTATATGTA! ATAAATTACTAATATACTAATATAGATTATGGAAATATAATTCAAGEG report 0.75 0.98 0.55 369 5745 0.000 71
TGEGCCCATTAAACAATATTGTCCATTCAAGATAGATAAAT CAATCGATCG! AN ATTCAAAAGAGAAATA
AAAAATTAATTAATTTTGATTAATAAC TAAAGAGAATAATT AAC TTAAAAACGCAAC TTAGGAARAACTTTAAACAARAT
AAGATATTAGTGAAATANAGTGATTTAAACCAAATTCTTATCTTACTTGGACATTTATACTACTTGAACCAGTTTTTTCA
AATAAAAACTTTATTAGTCTTTGTACTAGAACAATGTTATTACAAGATTTGAAATAGAAATETTAGTCTGAAAGATAAAA 4
AACATATCTAGAGTAAT ATAATCACAGCTCTCTGACTTGTCACCCAAT GAGTTGAATGGAAAAGETATACA -

TGLCGCCGAATAAATGAAATGATGCTCATTTGCATGTTGTTAGAGATTTEGTTCAAAATAGATTGGATAGATTTE!
AGE GCTAAG! GAGGGTTTGG GCTCCTC GTTTCTTCTATTC CTCTAATATA GGAAT
TTATAAATAAAAAAATTAATTTCTATG AT ATET
121 CL121  0.033 327 o0.086 43 ATGTACATTGATGAATGAACCTTTACACTAAGTCAAAGTATGTA report 0.85 0.97 0.52 327 4746 0.000 51
L3

124 CL124 0.033 326 0.088 867 ATATTTCATATATATGTTTTTTTTTGTTGATTGTTTTATAAATGTTTAAA CTTATATTCAAATARAGACATTTTA  report 0.80 0.99 0.61 326 3636 0.000 74 7.06%
TAATCATTAAAATTCATATAGACTTAATATAAAGTGACTATATGAATAGAGAAATCAATTCACATGGAGATGGARACAAT organelle/ plastid%
TTCACCTTTACGAGAATGAG ATCTAATAAATAGAGAAATAAATGC TACAGTGTTACATAGTTGTGTTTGATAAA
AGATGTAAAGATGTATCAATAACTTTGTAATATCCGATACAATCGTAGTCTCATTGECGCAATTTATATGGTCAACATAT
GGATCAATGGATATAATCGGGACAT CTATGGAAGTTCTTGTCCTTTATATTTTAACAGAGARACAATATAATCTTCAGET \

TCTTTATTCTTATGTCCTAACTTACAAGATTTAARATTAAGT CTCCCACAAATTTTATAGGTTTTCAGAACTTGAACATA .

CTTCGTCTAAAATTAATAACAATTTCTCTAGTTTAT GAAAAAATGATAGTGGETTACCCCTTACTTGAAAGTTTGAG N
GAAGAGGTTGACGGTGTAACTCAT AAATCCATGCTTCGAATTTACTAGAG] CTTCAAGGGCTCATTCGA

GCATTAATAGCTCCARATTCAGTAATATATGTGGATTCATGTAATTATGAGT CATCTAAAAGCATGGTAAACCARATGTT

CACAATTTACAAGTGACTGTGAAT GATTTGG] CTTTG] CCCATAGTTTCTAATTTGTTAATGTCAAGTT

AAC CACTATCATAGTTAAAAAATTAAATAGTCTTCTTATATTAATAT ACCTCAATTCT




126 CL126 0.031 309 0.024 51 AGTTAAAGACAGGCGAATCAAAGACCTCTTCTGETTAGATTTATTTCTTCC report 0.74 0.58 0.54 309 5607 0.000 81

133 CL133  0.028 286 0.046 806 TATTTCTTARATTTAAATATTTAATTAAGTTATTGACCTTAATGTTGGCACGAAAATGGCCARATATACAGATARACAAG  report 0.74 0.95 0.51 286 1880  0.000 75
ATCATAGCAACAAAAATTTAAGTTTGTAATAAGAAGAATACCCATATCATTCTAATAAGTATCGTGTTCTTTATTTCACC >
GAAATTGTAACTATTATTTCTTATAGAAATT CAACTAACTTCAACAAAATCTATCAAAGGTTTTTAARACACAATATTTT
AGAGAAATTCACTTTAAAAAATTTCCAATTCCAACATCATGACTTTAGCGAAGTTATTGCAATTTTGATTTTGGLAAAAR
CCTTACCTAGCTTCTAAATGTGACTGTACTTTCCCTAACATETTTCTTTCAAAGACCAACGCTATAAAATCGCAAGAGAA r‘\
ATTATAACAAAAAAMAGAGTTETTACAAAAAAATAAGATCAAAATATGATGTAATGTC AAATGCTCCAACARATTCAACA ot
TTTTGTTGAGACTAATGTAATCTCTTATCTTATTTRCTTTATATTGCATGCAAATGAAAAGTTACTTGTETATARACTAC
ACCTTACAGTCAAATGAACTAAAGTGCACTATACATCAAATTI EGATGGATGG]TATGAI [T CAAGCAAGAAAGATTAAAG
TGTTGTTGTTTCCCTTACATTAACTCAAAGAACTTTARATTTATCTCGTATTTTAATTTAAGAGEATTTTTTTAATGTAT
CAATTTAGTGTGTATATTTTTTTAAGGAARATTAGTAAGTGAATATGAACATAAT EAT[A EMTMTATGMMA
ARAGAA

152 CL152  0.019 191 0.088 554 GGTCTCATATATAAGTAATTTTATAAAAARACACATCATTTAATAAAAATGTCTAAATATATTTAATTCTTAAACGTTTT report 0.86 0.97 0.54 191 1760 0.000 79
CTAATTTTACCCTTATTTTTTATCTTGEAAAT (GTTAAAAACATAGAAATGLCAAAAAAT AAGCTTATATTTAGAATAAT
GACATTGAATGTAATAATTATTGATGACTTTTGCTTATCATTAATATCATAGAATTTTTTTATCTCACAGACACAACATG
ATAATATAATGATTTATATATATTCTTAATAAAGATAAAATGTAGCATCCAAATTTATCTATETAGAACTAGACAAAGAG ey
CATTAGTGATTTCTTGTTCATGATATTGTEATAGT TTAAAGAATATGGGTTAAGCTGCAACATTGTCTATTAGTAAAAGA (‘
TAAATAGTGTGTTGTGATGGTTAAAAGTAGGCACACCGTTTAAAAAAACTTACTCAACARATATTTATAAGTATTATTAC )...n/
ATGCTCACACATGAGTTTGTCACTAATGTTAATAATAAAATAATACTAGACATAAATARAGGAGTACTCCCTCE

183 CL183 0.014 143 0.055 632 AATAAGTTATTAATCATACATE G GTTATGTGTTTAAGAAAAATTAAAGTARAARATG] CCGAG report 0.76 0.93 0.62 143 1085 0.000 101
TTTCAAAATAACTARATTG CATCACATACTAGCATTTCGGGAGACATTATTATCA] GTAGCCCATTGEGATTT 1
TGAAGGTGTTATCAGACTAGCCCTCACCAAATCAAGACATAAATTCTCAATGTTAAACACATGATTGCATCATGEATGAA %

CATGAAGAAATGTACGGAAGAATTTCCTAGTTTCATAGTATTCARATTTTCTARACTCTTTCAAAAT CTATGAGAGACCC
TTATACATGTTTTCAATATTCAAATTAATTAATTATTGTTTTATGCAATTTCTATCTAATCTTTCTCTATTCTAACACAR
TCAAATCGTTCTCAATTCCAATACAATCAAATGTTATCATTTTCTCAATTCCAACAAATATGETTATTTTTAAARATATT
CAGAAAGAACCATCTAATTTAAAAAAGAAAAGTTGAAATTAAATCCCGATTTTCACTCAACCATGTTCATTAAGAGGAAT -
GAAATATCACGGT) TATTGTTGATGETAAATATAGCTTAATTAATTATTTATGTATITITTTA

Putative LTR elements

Cluster Genome Size Satelite  Consensus Consensus Kmer  Graph Connected Pair Kmer vl IEl Pbs The  Similarity
Proportion[%] real probability length analysis layout score longest based
index € index C ORF  annotation
length

6 CLe 3.40 33579 0.146 7024 CTGTTGTCACCATGETTCAGAAGCAGAATGAAACTTCTGAAAAGATTCAAGCAATGL TGGAAAGCCTETTCACACGCATG report 0.90 0.90 0.43 33579 1666894 0.43 1039 0.03%
CCTCCTCAACCTTAATTTTTTTTCATGCATGACATTCTCTATGTTTTCTTCATTTTCTGATGTACTGTTTTGACTATGTT organelle/mitochondria%
TTGTAATATTTTCTTGCTCTGATTCTGAACTATTTTAATAT AATTAGTTTTTCTGATCTARATTGTTTTAGCACATCACC I
AACACTTTTTGATTGCTGACAARAAGEGGCAGAACAAGAAT GATATTT AAAAT CAATAACGGC TAACTAGACAGAAATTC
TCAAACATTCTAACTCTATTACTTGARATGTTTTTCTGTTTTGTTTTAAGTCTACAGGCACAAGGAAGCTCCTGAACACT 7
ATGAAGACTAGAAGCTCTGATCAAAATGTAGAAGCTCATGTTGLTCTGATCARATATGAAGTTCTGATCGACCTAATACT
CTGATC (AMG(MAG(T(TGA(MG'\AMG(T(TGAAG(T(TG(T(TGA(ATAMG(]T(TGATMGT(AMG'\(T(TG
ATACTCTGATGTTC, \GATCTGATCCTGAAGAACACGTATAATC,
G GTATCTCR A CTETGATATCTC T T LU AT CTTTGHTAC TN THETCTOATACATCTCT CTGATACCTTT
TCACGTTATTTTCAATT AAAAATATCTAGTTTTTGTCATCATCAAAAAGEGGGAGATTGTTAGAACARAGTTTGAATCTA
CTACCCTATATTTAAGTTTTGATGATAAC TAGTATTTATATGTTTC TATCTGCTGC
CTAAAATTATTATGTTCTGACTTGCAGATACTCTGATTGATATAAGCAAGATCACATCTATT CAGCATCAGARATTTGGT
TTCAGACACCAGCATCAGAAGTTGCTATATCAGAATGTCARAATCAGATGAT CAACTCACGTACATGCTGAAGCTTGATG
AACAGAACTGCGOGTAAACACTCTGATACAGAAACACAATAGTTCATCAGCAGCGAAGCAGAATCAGAATGAGL CAAGCC
AGAACGTGCATTGAAGAAGCAACGGTACTGTGCATTGAAAGC TAATTAATACCAACGGCCTCATTCCAGACAAGATCTGL
TCAATAAGGAAAGCTTGTTATTAGCATTGAATCAAGAATATTGCATTCAACGTTCATCTTCTCAAGTECTATATAAACAA
GECTTTGAAGATTATAATGGCTAATGCTCTCCAACTCTCTACACGCACARAAGCTGAACCATAATCTTCATTCTACCAGT
TTTGCTAAACCACAAACTCTGATACTCTATTACTGTTTAGCAATCTAGTTTCTAAGC TTTAATTTGTGTATACATCACAG
TTGTGATAAAGTTTTGTAGAAAACATTCACACACATTGATTTCACTTCTTTGTAAGAAAGTGTTTCCTTGACAAACCGGA
TTGTGETTTGAATCAAGAAGGCTTTAGCAGTTGTTARAGCAGTTTGTAATATTCAGTTGAATATAGTGGATTAAGACCTC
GTTGEAGAGAGGGARATCACCTTGACGEETGEACTGGAGT AGTTTGAGATCAAACGAACCAGGATARAAATATCTTGTT
CATTGCATTAGATTTCAGTTTTACAATTCAACCCCCCTTCTTGTGTTTTTCACTTCTTCAATTGGCATCAGAGLGCCTGG
TTCTGAGCTAAAACACTTAACCGTGTCAGTACAAGATCCAGCGTCAGAAAAACACAATGGCAGGAACAAATCAAAACATC
AGCAATGACAACAATGAAGAAAGAGACAGATTCAGTGGCAAACCTCCAGTCTTTGATGGAGAAAACTTTGATTACTGGAA
AGACAGAATTGAAAGCTTCTTTCTGECACATGATGL TGATCTGTGGGACATGETGACAGATGGATACACGCACCCTGTGA
ATGCAAGTGGTCAGAAGATTGATAGARAAACAATGTCTGAT CAACAAAAGCGTGACTTCARAAATCACCACAAGGCCAGA
ACCATTCTTCTCAGTGCCATCTCTTATTCTGAATATGAGAAGAT CTCAAACAGAGACACAGCARAGAACATGTTTGACTC
TCTCAGAATGACGCATGAAGGCAACATTCAAGTCAAAGAAACARAAGC TCTTGLGCTCATTCAGAAGTATGAGGCGTTCA
AAATGGAAGAAAGTGAATCCATTGAAACAATGTTCTCAAGATTCCARATTCTGGTTGCTGETCTCAAAGTTCTGGACARA
GGGTATTCTACTGCTGATCATGTCAAGAAGATCATCAGAAGCTTGCCAAAACAGTGGAGGCCAATGGTTACAGCTCTGAA
GCTAGCTAAAGATCTCAACAAAATCTCTCTGGAGGAACTTATCAGCTCCCTCAGAAGT CACGAGATAGAGCTAGAAGLTG
ATGAGCCTCAGAAGCAAGETAAGCCTTTAGCATTAAAATCTAACAGAAARTCTGAGTCTARAGTTTTGCAGGCAGTTGAA
GAAACATCTGATGGATCCTCATCAGAAGAAGACGAACTTTCCCTCCTCTCCAGAAGAGTARATCAACTGTGGAAGCAGAG
GCAAAGGAAGTTCAGGAATCC CAGAAGATCTGATCAGAACGAGTCTTCTTCCAGATACAGAAGGACAGATTCTTCCTCTG
GATACAGAAGATCTGAAGGCTCCTCAGGTAGCAAAAAGC CAAACACCAAGGACATCATCTGCTATGAGTGCAATGAGCAA
GGACACTACAAGAGTGACTGCCCAAAGCTTCAGAGGGAAAAGL CCAAAAAGAAGT TTGGAAGAGAAAAGAAGAARAGTCT
CATGGCTACATGGGATGACTCTGACTCGTCTGAAGCTGACTCAGAATCAGATGATGAAAGAGC AAACATAGCTCTCATGG
CAAACATATCAGAAGACAGTGAAGCTTCTGAATCAGACTCAGAATCAGACAC TTCCTAACTTTGCTGTT
AATTTTACTAAGGCTGAACTTGCTGAAAGCCTTAATGAAATTCTGGAAAGGTATCAGCAGATTAGAGTTAAATTCAGAAA
CCTGAAAAGGAATCTTGAATCTGACTCTGATAAGACTGAGAGTCTCAAATT GGAGAATTC TGAGTTGAGAGATARAATTT
CAAAATTAGAAAATCCTTTACAAAACTCTCAGAAGGARACAATTTCTGAAACTCCCAGCAACGLTGATGAGATCATCAAG
GAGTATGATCACAGTTTCCAGAAGTTCCTTGC TAAAAGCAT AGATAGAAGCAAAATGGCTTCAATGATCTATGGAGTTAG
CAGAAATGECAGAAAAGGAATAGGATACCAAGGTAAGGTACCTACACCAAAGAATGTCATGGATT TAGTTATTAAACACA
CTCCTCTGAATTCACACTTTGTGTATGGTCACACACATGACATTAAATATACTAGTAGTAAT TACTCTGTCARACCAAAA
TTCAACCAGAGTTTTGGTAAAACTAACAAATCAGGACCCAAGAAAATATGGGTACCTAAGGATAAAATAATACATGTTGLC
AGATATCTTTAGCAGCAAGGCAGAAACACCAGTCATGGTACCTEGACTCTEGCTGCTCACGACACATEACGGGAAGAAGG
CATATGTTCCAAAGCCTGGAACTTAAGCCTGGAGGL CACGTTGECTTTGEAGECAATCAGAGGEGAAAGATCATTGELTC
TEGAACTGTAGETAATGGAAATCTTCCCTCTATAAATAATGTTCTGLTAGTAGATGGATTAATGCATAACCTGTTATCCA
TAAGTCAATTAAGTGATAACGGTTATGATATAATCTTTAAT CAAAATT CATGTAAAGCTGTTAGTCAGAAAGATGGGACT
ATCCTATTTAATGGAAAGAGGAAAAACAACATTTACARAAT CAKACTT TCTGAACTAARAAGTCAGAATGTARARTGTCT
TCTGTCTGTTAACAACGAGCAATGGATCTGGCACAGAAGATTGEGGCATGTTAGTATGAGAAGAATATCTCAGATTAACA
AACTCAATCTGGTCAGAGGACTTCCTAATTTGAAGTTCAATTCAGATGCTCTGTGTGAAGCATGCT CAGAAAGGLARATTT
GCAMAACCTTCTTTTAAATCTAAAAATGTTGTTTCCACCTCTAAGCCATTAGAACTTCTGCACATTGACTTATTTGGACC
AGTTAAAACTGCTTCAGTCAGTGGCAAGAAGTATGGETTAGTAATCGTAGATGACTATAGCAGATGGACATGGETAAAGT
TCTTAAGACACAAGEACGAGTCACACTCTETGTTTGTTACCTTCTGTAAC CAAGTTCAGAATGAAAAGGATCTTAGAATC
GTTARAGTCAGAAGTGATCATGETGEAGAATTTGAARACARAGATTTTGAGT CATTCTTTAATGACARAGGCATTCTGCA
TGATTTCTCTTGTCCTAGAACTCCCCAACARAATGEAGTTGTAGAACGARAGAACAGAACATTGCAAGAAATGECCAGAA
CCATGATCAATGAGACAAACGTTGCTAAGAT CTTCTGGGCAGAGGCAATARACACAGCGTGCTACATTCAGAATAGAATC
TCAATAAGACCTATTCTGGAAAAGACTCCATATGAATTGTGGAAGAACAGARAGCCCAACATTTCATATTTTCATCCATT
TGGATGTACTTGCTTTATTTTAAATACARAAAATTATTTCAACAAGTTTGACTCTAAAGCACARRAGTGTATTATGTTAG
GATACTCTGAACGCTCAAGAGEGTACAGAGTATACAATACAGAAACACAGATTGTGEAAGAATCAATCAGTGTTCGTTTT
GATGATAAGCTTGACTCTGAAAAGTCAAAGCAGAATGAAGT TCTTGCAGGTATGGAAATTGAATT TACAGGTTCTGAAGA
CAAGTCATCAGAAGCTCTCAACACAGACACTCCTTCAACATCTGAAAGGAGCACTGLTAGCAATCCTACAACTGLTGTTG
ATCAACCTCAGAAAAGACTACCCAGAAGCAGC TTGGATCACCCAGAAGAGACTATCTTAGGAAGAAAGGAAGATCCAATC
AGAACAAGAGCAAGCTTCAGAAACTCTGAAGAAACCCTCATGGGACTTGTGTCTCTGATTGAACCTTCTTCTATTGATGA
AGCACTTCTGGACAATGACTGGATTCTGECAATGCAAGAAGAGCTGAATCAATTCACCAGAAATGACGTATGGEATCTCG
TTCCCAGACCAAAAGGATTCAACGTCATTGGAACAAAATGGGTETTCAGAAACAAGLTGAATGAACAAGGTGAAGTCATC
AGAMACAAAGCACGACTGGTAGCACAAGGTTATAGTCAGCAAGAGGGGATAGACTATACAGARACCTTTGCTCCAGTCGE
CAGGTTAGAATCTATCAGACTTTTAATTTCATTTGCTGT \TCACTCT 1C CAAAAGTG
CATTCTTAAATGETTATATAGAAGARGAGETTTATGTGCACCAACCCCCTGGTTTTGAARATACAAAACATC CAGAACAT
GTTTTCAAACTAAAGAAGTCACTGTATGETCTGAAACAAGCTCCCAGAGE TTGETATGAARGACTAAGTAACTTTCTGTT
AGAARATGAATTCACCAGAGGGAAAGTGGACACAACCTTATTCTGTAAGACAGTTAAGAATGACATTTTAGTCTGTCAAL
TTTATGTTGATGATATTATTTTTGGATCTACTAATCCTTCTCTTGGAAGARRATT TGCTAAGTGTATGCAGGCAGAATTT
GAGATGAGLCTCATGEGGGAACTGAAATTCTTTCTAGGAATTCAGATCAATCAAACTCCAGAGEGAACTTACATTCATCA
GAGCAAATACATCAGAGATCTTCTGAAGAAATTTGACCTCTCAGAATGTAAGCCATCARAGATTCCAATGCATCCCACGT
GCATTCTGGAAAGAGAAGAGGTAAGCAAAAAGGTAGAACAGAAGGTCTACAGAGGTATGATTGGTTCTCTCCTTTATCTG
ACAGCTTCAAGGCCTGATATTTTATTCAGTGTATGTATTTGTGCTAGATTCCAATCAGATCCTAGAGAATCTCACTTAAC
AGCTGTTAAGCGAATTTTCAAGTATCTGARAGGTACTACTAATCTGEGTTTGTTTTATAGAAAATCTAGTGATTACAGCT
TAGTAGGCTACTGTGATGCTGATTTTGCTGGAGACAGAGTAGAACGTAARAGTACTTCTGEAAGCTGLCAGTTTCTGEGA
GAAAATCTGATCTCTTGGTCCAGCAARAGGCAATCAACAATTGCTCTATCAACAGCAGAAGC TGAATACATAGCAGCAGC
TGGATETAGCACACARATGCTCTGGATGAAAAGT CAGCTTGAAGACTTCCAGATT TTTGAGAGTAACATTCCTATACTCT
GTGATAATACTTCTGCTATTTGCTTAAGTAAGAATCCTATTTTACATT CTAGAGCTAAGCATATAGAAATAARACATCAT
TTCATTAGGGACTATATTCAGAAAGGTATTTTAAACTTAAAATTTATAGATACAGACCATCAATGGGCTGATATCTTTAC
TAAACCCCTTTCAGAAGATAGETTTAATTTCATTCTGAAACATCTCAGCATGAAAGTATGCCCAGAGTGAAAATGTTTTA
ATTCCATATATTTACCTTCAGAATGTAATTGTTTTACTGTGAACTTCTGATCAATCTCCTTTCAGAAAGATAGAACATGL
AGATTGTATCAGATGCAAGTCTAAAGATCTGAGAGTCTAAGCTCAAAGACAGACGTGLTGATCACTACATCAAACAAGTG
TCATCCAATCATCAGCAAATCTCTGAAGCAGAACGCETGCACGCTTCTGAGAAGGCAAAGLGC TGATTGGETGCATTGAG
ACACATGTCTGGTAACCGTTTTTAAGTATCTTTCTCARATCCCCCAAACTCAGCAAGATTGACA

10 CLd 130 13173 0.5% 5873 CTGCTCTTATTATTTTGTTTTGGATAACTGTATARTCATTATGAACATGTATCTTTGGCCCATTTGTGGCTAMAGAGGEE report 0.93 0.50 0.40 13173 434850 12.20 2330  0.09%
GAGAATATTTTGGTACTTACTTAATTAGTACTTGACATTCTATTTTTCTGCAGTCATTTATTTCTGCTGCTATCTATCTC organelle/mitochondria%
TGATTGCTTAGGGTCTTTAGCCAAAAATCTGCCARAGGEEGAGTTTGTAGTTGTTTAGETATTGGCTTGLATTTTTGGTA
AATCCCAAGTGTATGTGTGAATGTCATGACTGATGTCATAACATTCTAGTTTAGTTTGTACTGACTCATTAGGTACCTTT
GCAGAAAAATATTGTAATTCAAGTACTGATGTTTATAAGTGTGTATCTGAGCATTTTGCAAAATGAT CACATTTTGCTAK
ATCAGTAGACAGGTTTTCTCAGATGTCATAACAGATGTTATGACATCCTGTTCTGAACTAACAGGATTGLAGGATTGGAT
AAGTCTGAGTTTTTTCAGGAAATAACTCAGT CCTTCCTGAACAGAATCCTGCGTTTTCTGAGGGGTAAC CTAGCTCAACC
CTAACCTGGTTAATAAAGTCCTGTGACCTGGTCTTTAGGTCAAACGGAATTAACCCTAGCTTTTTGTGGAAACCCTAACT
GAAGATGCAGCTGCTATATATTCAACAGAGCTGCTGTTTTGCAAGTAATCCCTTTTTGETCAGAAGATCATTTGTARACT
GTATAGGTTTGATTATTGTACTCCAAGCARTTATCATTGTGATAAGTGACTTGGAATAGGTTTTTAATTGTAAGGGTTGT
GTAGCACTCARAGCTTTGAAGCAAGAGTGTTTGTGTTGL TTGATTAAAAAGC TGTGAAGCTTAATCAAGTGTATGTTTTG
AAGAGTGTCTTCATCAATTCTTAAGTCAARTTGGTTTATGTATCACTGCTGTGATTGAGGGCGAGTGAGTAGGAACTCAG
GTTTAAGTTGTACTTAGATTGAAGTTGCATTGEGTAGGTCTTAAGTGAAGGAGATARACTGGTTGGTTTATTCCTGAATT
AACATCTCTTATAGTGGATTTCCTCCCTEECTTGGTAGCCCCCAGAGTAGGTETTGTTGCACACTGAACTGEGTARACAK
TTGACTGTGTTCTTTACTGCTTTTGTATTTACTGTCATATAGTAAGT CAGATACGGTGTCATAACATTGAACGTGACATT
GAGTATCTGCAGCCAGAATTTCAATTGGCAT CAGAGCAGECACCCTGCCTGTATTACTGGGTGAGATCTAGGEATATCAC
TTTCTGGECACTATGGACAAAGAAGGAGTTTTTGGAAATAGACCACCCATTCTGGATGGAACTAATTATGACTACTGGAAN
CCTCGTATGATTGCCTTCTTARAATCTCTGGACARAAAGGCTTGGAGAGC TGCTGACARAGGATGGATCCATCCCACCAT
RACTGAGAAAGATGGGACAAT CAGT CTGAAGCLTGAGGAAGATTGGAGTAAAGAAGAAGATGAGT TAGLCCTGGGARATT
[[MAG[]T[AAATG[[T[G]T[AATGGM]TGATAGAM[AIMT[AG:\[TAGTA[AT[AAIATGM[TGG[[AAGGM

ACTCTCAAAACTACCCATGAGGGCACTTCCARAGT e L CAGATGTTGACTACCAAGTT
ATGGAAGATGAAACCATTCATGAGH RGLCAACACCTCAGGAG




rDNA

Cluster Genome Size Satelite Consensus Consensus Kmer  Graph Connected Pair Kmer  [V| [E| Pbs The  Similarity
Proportion[%] real probability length analysis layout g score longest based
index € index C ORF  annotation
length
98 CL9E 0.06 596 0.99 362 GOOTAAMATATTATCGTTAGCAAGGATAAAACATAAATGLTGLTGTARATTTTATTTATTGGTGTAATAAATTATCGTTA report 0.99 0.99 0.83 596 41572 0 86 43.29%
ATAAGGAGAAAACGAATAATATTCGGETTAATTATATTTAATTTGTTTGTCGGGAGACTAAAATGCCGGTAATAAGGAAL 55_rDNA/SS_rDNA%

GACCCGAATATGTATACAATTAAAGAGCATTACATATCAGGTECGATCATACCAGCACTAATGCACCGGATCCCATCAGA
ACTCCGCAGTTAAGCGTGCTTGGGCGAGAGTAGTACTAGGATEGETGACCTCCTGGGAAGTCCTTGTGTTGLACCTCTTT
TTGLETAT GAAGGAGTTC A ATTAATCG

Other clusters

Cluster Genome Size  Satelite  Consensus Consensus Kmer  Graph Connected Pair Kmer V] [E| Pbs The  Similarity
Proportion[%] real  probability length analysis layout g score longest based
index € index C ORF  annotation
length
1 cl 16000 162199 7.8e-22 WA 0.02174 0.89 37857 9BOE8Y 0.00%

organelle/ plastidd

2 Q2 12.000 116614 1.3e-21 NA 0.01780 0.86 38536 814583 4.99%
organelle/mitochendria%
3 as 3.600 35485 2.2e-23 NA 0.00132 0.81 35479 3961892
3 Qs 3.600 35486 2.2e-23 NA 0.00132 0.81 35479 3961892
i
4 Q4 3.600 35313 1.7e-08 NA 0.36770 0.84 35069 1558025
5 C5 3.400 34106 9.5e-06 NA 0.46569 0.63 34104 3713198
8 Qs 2.000 19997 3.8e-22 NA 0.006%0 0.80 19997 1489306 0.02%
organelle/mitochendria%
s
9 C9 1.600 15824 3.3e-22 NA 0.00531 0.81 15824 6796896
12 Q2 0.850 8459  1.%e-21 NA 0.00012 0.55 8459 28788
13 CL13 0.850 B459  4.7e-23 NA 0.00059 0.77 8453 131061
14 CL14 0.840 8338  1.4e-23 NA 0.00084 0.83 8338 219419 6.82%
\ «organelle/mitochondriad%

15 CL15 0.840 8314  2.7e-22 NA 0.00036 0.67 8314 93163

16 CL16 0.760 7536 3.1e-24 NA 0.00013 0.50 7536 136175 1.51%

/ organelle/mitechondria%
17 cL7 0710 7021 2.1e-06 N/A 0.43769 0.65 7021 322212
4 E
20 CL20  0.650 6480  3.9e-23 N/A 0.00185 0.78 6480 79344 1.85%
,

/K «organelle/mitochondriad%

21 a2 0.650 6479  4.6e-05 NA 0.52307 0.71 6479 27305




Detailed report for cluster CL7

Iuner \rlrllnt total_score monomer lennth score_bn consensus graph_image logo_image

1 11 2 0.538 59 5.0e-03 GT[TG'ITGT(GAGAI TTTTGTTACTCCAATGGATGGTAGCCTTETCATTATGGAAGGTA M
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5 27 3 0.421 59 5.2e-03 AGTCTGTTGTCGAGATTTTTGTTACTCCAATGGATCGTAGCCTTETCATTATGGAAGET i
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6 11 1 0.323 ] 1.2e-03 TTACTCCAATGGATGGTAGCCTTGTCATTATGGAAGGTAGTTTGTIGTTGAGATTTIG
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) ! I|t||||\ 5
| w.muw[gh
727 6 0.279 118 1.1e-03 AGGTAGTCTGTTGTCGAGATTTTTGT TACTCCAATGGATGCTAGCCTTGTCATTATGCAAGCTAGTCTGTTGTCGAGATT -

TTTGTTACTCCAATGGATGGTAGCCTTGTCATTATGGA

8 15 1 0.273 58 1.2e-03 GAAGGTAGTCTGTTGTTGAGATTTTGTTACTCCAATGRATGGTAGCCTTGTCATTATG
| 1
(]
Hifhlh TIEATCRAR AAfct
A et A
AT T A
9 23 2 0.248 58 1.4e-03 TCTGTTGTCGAGATTTTTGTTACCCAATGGATGGTAGCCTTGTCATTATGGAAGGTAG
10 1% 1 0.245 58 1.2e-03 TAGTCTGTTGTCGAGATTTTTT TACTCCAATGGATGGTAGCCTTGTCATTATGOAAGE N
'|
| | lliin
'|
. Mt
11 27 2 0.215 58 1.3e-03 GTCTGTTGTCGAGATTTTGTTACTCCAATGRATGETAGCCTTGTCATTATERAAGGTA
12 27 5 0.190 117 7.de-04 ATTATGGAAGGTAGTCTGTTGTCGAGATTT T TGTTACTCCAATGGATGGTAGCCTTGTCATTATGGAAGGTAGTCTGTTG

TCGAGATTTTTGTTACTCC
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