Supplementary Material

Table S1. transcripts of PpTcl that produce a conceptual full-length DD34E transposase

Accession ejigz;::e Scaffold Start end length
Pp_vt0409 37469 45516 41 89 326953 328314 1362
Pp_vt0409_1626_1984 39 107 912421 913782 1362
Pp_vt0409_33531_40740 38 67 526593 527954 1362
Pp_vt0409 23089 28041 32 34 407831 409188 1358
Pp_vt0409_3601_4394 22 121 304597 305940 1344
Pp_vt0409 26347 32004 5 4 3615886 | 3617201 1316
Pp_vt0409 33891 41168 41 69 294398 295759 1362
Pp_vt0409_33322_40483 2 65 1811564 | 1812673 1110
Pp_vt0409_15034_18253 39 226 98064 99425 1362

Fig. S1 Related empty sites (RESs) for moss TLEs

(Top sequences in each group: flanking sequences of a PpTcl element with "||" representing a
TLE element; “TA” in red, TSD; Entries below the top sequence of each group, sequences of
RESs; highlighted in blue, tentative footprint; highlighted in yellow, duplication of a
microsatellite unit at a PpTc2 insertion site).
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tattaaaaaaatacatcttattaccttatatatatatatatatatatataTA||TAtgtatatatatatatatatatatatatattacttgaaaa-aaaatccatta
tattaaaaatatgtatcttatcatcttatgtatatatatctatatctatata [Latctatatctatatatatatatatatatattactttaaaataaattccatta

agacttttctaatcaagaaataaaataactattagatggctgaacaTA| | TAtacttggccctaaaagt taattat tctagaata
aggctttcctactcaagaaatagaatagcttttggatggctaaata catacttggttctagatgtgaagaaataatt-tattggaactctagaata

ttattattatatt-tttttcaggaaaaatattatatataccTA| | TAtctcaaatatgttgaaatatcaagaatatccatgtatt-tttaaaatag
ttatta-catattatattatagataaaatatcattaata € € €cttaaatatattgaaatatcaagaatattcatatattcttgataatag

aaataaaataaaaataataaattaacattcttatcaaattatcaaagaTA| | TAtgtatcacaaagaacc tcaataaatttttgtattactaaaaa
aaataaaataagaataataaattaacactcttttcaaactataaaagaca taaatcacaaagaaccaaaagatcaatacattcttgtttcactaaaaa
aaataagacaaaaataataaattgatactcttataaaattatcaaagata tggatcttaaaaaattgaaagatcaagatactcttgtatgacttgaaa

ataaatgaaaaataggttgaataaattcagaaaaaaaacaactaggaataTA| | TAcatgtgtgtgaaatgaagtatataaagaagtaagaaaattcaacttcatt
attaatgaaaaataggttgaataaattcagaaaaaaa-caactaggaata tgcatgtgtgtgaaatgaagtatatgaagaagtaagaaaagtcaacttcatt

tataataaaaaaattaaaattttaattaaaacaaagttgtatgtatcTA| | TAtatatttattcataaacaaaaaataagttaaaat-ttataaataaat
tataa-ataaatattgaaattttaattataataaaatataatatat tca agattt-ttaatattcaaaaaataacttcaaatattataaatatat

gtgagtcaattttgtaaaaacctgggtctatttaacattcccttataTA| | TAtatatatatatatataaatatatactctgtcaattgaaatagaga
gtgaatcaatttaataaaaacttgggtctatttatcattcccgtata tatatatatatatatatatatata-tct---atttgatatataga

ttccaagaagaataatattaaaattcatat---aat-tattttcagttgaataTA| [ TAtatgtatatatatatatatatatatatatatgaataa
ttccaaaaattataatctcaaaatacttattccaatgtatatatatat— ata tatatatatatatatatatatatatatatgtgtataa

ttatttattttctaagttttt--—-ttttttaaagatttcatcTA| | TAcatgtttttt--gtattaataaaatataattaaa---tatctaatatt
ttatttattttgtaattttttaaaattttttaaa-atttgat ta aagtttttttagaattattaaggtttaattagattttatttaatatt

ctagattcttaatctttttctaattttttataaataatatataaataTA| | TAtatgcatatatttaaaaaaagcccacatctttaattctatactttttttt
ctaaatacttaataatgt-ctaattttttataattaattt-ta catattttttaaaaaaatccaaaatcttcaattatacacttattttt

tagttatatttattaat-tttgtgttt-tatatagttatagttataTA| | TAtttattaattttgtgtttt-—-—- atatagttatatagttatatttat
tatttatatttatttatatttatatttatatttatatatatttata-- tttatatattttttatttttatttatatatatttatatttatatttat

ttacaagagtatttttttatttt-atatacatacatatatatacataTA| | TAtgtataagtgaatatagtgccaattatttttgcaaaatacacttagata
ttacaagagtatttttttaatttcatatacatacatatatatatatatatatatatatgtataagtgaatatagtgccaattgtttttgcaaaatacacttagata
ttacaagaat- ttttttaattttatatacatacatatatatacatata tgtgtaagtgaatacagagccaattgtttttgcaaaatacacttagatag

aaaaataattaaaatattaaaataactttatttcttataaaattcctataTA| | TAaac--ccatgcttactaataatatcctagcttttgttatagaagaaagaaag
aaaaactattaaaatattaaaatgactttatttctttgaaaattcctatata catccgtgtttaataataatatcctagettttgttatagaagaaagaaag

tttgataatcaaaagtaaggtttataaaatttggaatttagactataa-ttTA| | TAtatataaaatttagaggatttggaattaaggtgatgaagttatagccatt
tttgagaatcaaaagtaaggattataagatttagaatttaggctataatttt tatgtaaattttagaggatttgaagttaaggtaatgaagttatagccatt



scaffold_86
scaffold_86

scaffold_96
scaffold_233

scaffold_17
scaffold_139

scaffold_54
scaffold_382

scaffold_54
scaffold_91

scaffold_41
scaffold_431

scaffold_122
scaffold_294

scaffold_331
scaffold_461

scaffold_127
scaffold_141

scaffold_127
scaffold_416

scaffold_142
scaffold_409
scaffold_35

scaffold_255

scaffold_20
scaffold_20

gggtgggtgtttaaatgtatttattaataaacaaaatggttgggtgtgtaTA| | TAtatgaataaacacacacacacacacatacactcacacatatatatatata
gggtgggtatttaaatatatttattaataaacaaaatggttgagtgtgtata tatgaataaacacacacacacacacacacacacacacacatatatatata

gccatatgatttctattttt-gataataaataagttcatttaaa-gaTA| | TAagtaggtattattggtcataatttttatagaattttgtcttgtatttget
gccacgtgatttttattttttggtaataaataaattcattcaaaagata agtgtgtattatttggtggaatttttatagagttctttctigtacttgct

ttttagttattataaaatattattaatataaaaaatcaaacataTA| | TAcatataagagtcatagatgaacaaccttttttcttcaagaattg
ttttatgtgtcataagatattatcaatataaaaattcaaatatgta catatagaagtcatagacaaacgacc-tttatctttaaaagttg

tgaagaaatttttgctaaaataaatttctaattctttcttacatatgTA| | TAtgtattctttatttttttaatctatcttattttgtcttatttatgge
tgaagtaattttttttaaaatcaattcctaactctctcttacatatgl'cc tatattctttatttttctaatctatcttattttgtcttatttatgge

cataattcctaatcatcatagtatgataataaaaaggaataatttcataTA| | TAtatattcc-tcaaatattgtgaaatatgaagaatatccaaatattctttat
catgattcttattcatcacaacatgataataaaaaaaataaatttcatatatatatatattccttcaaatatcctaaaatattaaaaatatccttatattcttgat

tatatatatatatatatatatatatatatatatatatgtatgtatgtataTA||TAtgtttttatctattgaaatacatctcttattattttttcaatctictctt
tatatatatatatatatatatatatatatatatatatatatatatatatata tatttttctgtcaaaatacatcttcaattattttttcaactttttctt

atattgtaaaaatcctaatagtagcttcaaatccttgcttatatacaccTA| | TAtgtacaattttctttatatttcacaaattaaatatttaaatatcttaaaa
atattgccaaaatcctaatagtagcttcaaacccttgcttacatacaccta tgtgtaattttcttcatatttcacaaattaaatatttaaataccataaaa

ccaaaaagagtgacagtagctcccaaatcaacaccttaactttgagtactTA| | TAtatctcctttatataaactccaaaccatataaaatttgtaccaaaaccat
ccaaaaagagtgacaatagctcccaaatcaacaccttaactttgagcact tgtatctccttcatataaactccaaaccatacaaaatttgtaccaaaaccat

aattgaatgcagcactttcaaatcaaaggcagtaagtaagcggttttattTA| | TAtagtaatggttggcaccataacttgagtattcggacaaatttttggetca
aattgaaggcagcacttgcaaatcaaaggcagtaagtaagcggttttattty tagtaatggttggagccataacttgtgtattcggacaaatttttggctca

atcatgagatatgaactattgaagtttgagtaacatttctcatgaggataTA| | TAtaaggttttaagatactttatcatacatttggatatttttttggtact
atcatgagatatgagctattgaagtttgaaaaacatttctcataaggatata taaggttttaagatactttatcatacatttggatgtttttttggtact

atgtacttcaattttagttgcaagatcattatttttatttagagagtttalTA||TAgttcattgaaatatatttactttgtttgta-ttttttaaattattttagat
atgtaattcaattttagttgcaaagtcatcatttttacttgaatagtttgtt gtttattaaaatatgtttgatgtatttgtagcttttttaattattttagat
atataattcaattttagttacacgatcatactttttactt-gagtagtt [ gtatagtattaaaatatgtttgctttgtttgtagttttttaattattttaaat
atataattcaattttagttgtaaggacatggtttttatttgaatagtttgtt gtttattaaaatgtgtttgatgtatttataattttctaattattt

aattgatcgatcaataatacgtataatgcttggtgaataaaaaccaacaTA| | TAtatgccttcttgtcgatgagctccaatggtatgccattgaggttctggtt
aattgatggatcaataatacgtataatgcttggtgaatcaaaaccaacata tatgccttcttgtcgatgagctctaatggtatgccattgaggttctgatt

scaffold_8 tcatttggtaatagaatgtcctttgccctcacaaatcatggatcaatgTA| | TAcattttgcaaaaaaaagtacttagcagctaattattagaatttataaagg
scaffold_4 tcatttggtaatagaatgcccttcaccctcacaaatgatggatcaatgta cattttgcagaagaaagtacttaacagctaattgttggaatttgcaaagg
scaffold_8 tgcataaaagcgctcacacctaccggtaaggatttggatgtactagactTA| | TAtgtatttctatttgacaaatagaattttagattaaactattagaaaaatt
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tgcataaaaactctcacacctaccaataaggatttggatgtactagactta tgtatttttatttgactaataagattttggattaaattattaaaaaaatt

attttat-atcacaattgaatgatttcttaagtac-atttcatgTA||TAca-tacactagcattaat----ttaatcatttaaaattacccttaa
attttattaatacaattaaatgttttattaattattatttcatg ~-caataaattaa-attaaccatcttaatcaattaaaattactcttaa

aaggatag-ctctttatccagtactatccaatctagtaaggccaattgTA| | TAgatcaggattttgaagccaatgtgatttgaattgaagaaagtgtggetge
aaggattggctctttgtccagtcctctccaaactcgtgagaccaagtg tagagcaagctttggaagccaacttgactaggattgaagagagtgttgctge
aaggactggctctttgcccagtcctcteccaagectegtgaggccaagtg tagagcaagctttggacgctaacttgactagaattgaagagagtgtgggtgc

agcagtgttctgctttccttgtgatgatgctgatgatgctgatgatgtthA||TAcaatatcttggtctaagctgtaacaagagcaagcactacagcacgatggt

agcagtgttctgcttcccttgtgatgatgctgataatgctg----
agcagtgttttgcttcccttgtgatgatgctgatgatgctg-——-
agcagtgttctgttttccctgtgatgatgttgatgatgctg-——-
agcaatgttctgctttccttgecgatgatgttgatgatatty
agcagtgttctgcttctcttgtgatgatgctgataatactg-——-

tacaatatcttggtctaagctgtaacaagagcaagcactacagcacgatggt
tacaatatcttggtctaagctgtaacaagagcaagcactacagcacaatggt
tacaatatcttggtctaagctgtaataagagcaagcactacagcacgatggt
tacaatatcttggtctaagctgtaacaagagcaagcactacagcacgatggt
tacaatatcttggtctaagctgtaacaagagcaagcactatagcacgatggt

Fig. S2 Sequence alignment of plant TLEs and other Tc1/mariner representative elements using
all predicted peptide sequences
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