
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4026
GA T T TGAA T AAAAAA T AAAGT A T AA T T AAA TGT T A T T TGA T TGA T TGT ACA T AAAAAAAAAACGGT T T T T AA T A T A T AA TGT A T TGGCAAAGA TGGT CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GA T T TGAA T AAAAAA T AAAGT A T AA T T AAA TGT T A T T TGA T TGA T TGT ACA T AAAAAAAAAACGGT T T T T AA T A T A T AA TGT A T TGGCAAAGA TGGT CGT - - - - - - - - - - T A TGT AAGT A T T A T TGT A T T T T T T T AGGC T T AAGT T AA T T T T T AACAA TG
- A T T TGAA T AAAAA T TGAACCA - GACCCAGT A T T AC T T AAGAGAGAAAA T AAAGAAAAAAAACGT T T T T T AA T A T A TGA TGT A T T A T T AAAGA TGA T TGT - - - - - - - - - - T A TGT AAGT A T T A T TGT A T T T T T T T AGGC T T AAGT T AA T T T T T AACAA TG
AA T T T AAAGAACCAA T CAA T A T TGGGCAGT T T T TGC T CAA - TGAACGT ACA T T ACAGAAA T CCAGT A T TGAA T T TGT AA T A T A T TGGCAAAGA TGGT CGT - - - - - - - - - - T A TGT AAGT A T T A T TGT A T T T T T T T AGGC T T AAGT T AA T T T T T AACAA TG
GA T T TGAA T AAAAAA T AAAGT A T AAC T AAA TGT T A T T TGA T TGA T TGT ACA T AAAAAAAAAACGGC T T T T AA T A T A T AA TGT A T TGGCAAAGA TGGT CGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GT C T AGAA T A TGAAA TGAAAAA TGACAGAA TGC T ACCGAAC T TGT T AGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AAGT A T T A T TGT A - T T T T T T AGGC T T AAGT T AA T T T T T AACAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AAGT A T T A T TGT A - T T T T T T AGGC T T AAGT T AA T T T T T AACAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAAAAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AAGT A T T A T TGT A T T T T T T T AGGC T T AAGT T AA T T T T T AACAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AAGT A T T A T TGT A T T T T T T T AGGC T T AAGT T AA T T T T T AACAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGGCCGGAAGT T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AAGT A T T A T TGT A T T T T T T T AGGC T T AAGT T AA T T T T T AACAA TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A TGT AAGT A T T A T TGT A T T T T T T T AGGC T T AAGT T AA T T T T T AACAA TG
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 size: 4026bp; fragments: 219; full length: 4 (>=3623.4bp)

TE consensus (bp)

di
ve

rg
en

ce
 to

 c
on

se
ns

us
 (

%
)

1000 2000 3000 4000

0
20

40
60

80
10

0
12

0

TE consensus genomic coverage plot (bp)

co
ve

ra
ge

 (
bp

)

0 1000 2000 3000 4000

0
10

00
20

00
30

00
40

00

TE consensus self dotplot (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 s

el
f d

ot
pl

ot
 (

bp
)

0 1000 2000 3000 4000

TE consensus structure and protein hits (bp)

No TE domain detected

After TEtrimmer 4026 bp



0 1000 2000 3000 4000

0
5

10
15

20
25

TE: rnd_5_family_383.fasta.b.bed_uf.bed_g_4.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 4306bp; fragments: 210; full length: 2 (>=3875.4bp)
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TE: rnd_5_family_383

 size: 2930bp; fragments: 296; full length: 13 (>=2637bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)

T
E

 c
on

se
ns

us
 b

ef
or

e 
T

E
tr

im
m

er
 (

bp
)

0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000
0

500

1000

1500

2000

2500


