
Start crop Point End crop Point

MSA length = 12900
AA T CAA - T AAA T AA T - T T CAGC TGAGT T CGA TGT - T T TGA T - TGAA T C T T CAAC T AAACA T AAA T AAAAA T A T T T AAA T TGAGA T A - - - T CCCA - T T T T T - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
AA T T AAGTGA T T AA T T T T T AAA T T CA T T T T A TGT T T T T T T T A T T T A T CGT T AAAAAAA T A T AAA T T AA - C T AC T T AAA T T AAAA T A T T T T T T T C T T T T T T - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
T A T T AGT T AAA T AA T T T T CAAA T - - - T T T T ACA T T T T T T T T ACAAAA T A T T AAAAAAA T A T AAACAAA T A T A T T T AAAC TGGAA T A T TGT T T T A T T T T T T - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
AA T - - - AGAAA T AAA T C T TGAA T CAA T T T CA T A T - T T T T T T A T A T T AC T T T AAAAAAA T A T AAA T AAAAACA T T TGAGT CAAAACA T A T T T T T T A T T T CC - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T C T CGA
AA T T - - - T AGGAGA T T T T CAAA T T AA T T T T A T A T - T T T C T T C T AAAA T A T T AAAAAAA T A T AAA T AAAAA T A T T T AAAA T AAAA T A T T T T TGT A T T T T C T - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
AA T T AAA T AAGT AA T T T T C T AA T T AAA T T T A T A T T T T T T T T - T AAAA T T T T CAAAAAA T A T AAA T AAACA T A T C T AAA T T AAAA T A T T T T T T T A T C T T T T - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
AA T T AGA T AAA TGA T T T T CAAA T T AA T T T T A T A T T T T T C T T ACAA T A T T T T A T AA TGA T A T AGACAAAAA T A T T T - - - - T AAAAAAA T T T T T CA T T T T T T - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
T A T T AAA TGAAAAA T ACGCAAAC T AA - - - - - - - - T C T T T T T - - - - - - T T A T AAAAAAA T A T - - A TGAAAC T A T C T AAA T T AAAA T AGT T - - - - - T T T T T T - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - T T AA T ACA T AA T T - - - - - - - - - - T T T T A T A T T T A T T T T A T AAAA T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CGAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CCCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CCCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CCCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CCCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T C T CGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CCCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T C T CGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CGAAA T CGCGA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CGAAA T CGCGA
AGT T AAA T AAAAAGT T - - - AAA T T CA T T CACCACA T T T T T AA - AAAA T TGT AAAA TGA T A T AAGT ACAAA T A T T T AGA T T AAAA T A T T T TGT T AA T C T T T - - - - - - - - - - CAC T A T AC T A T AAAGT T AAAA T T AAGGCAAAACGT TGT CACC T CAAAA T CGCGA
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 size: 12900bp; fragments: 119960; full length: 0 (>=11610bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 12900 bp
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 size: 13246bp; fragments: 108253; full length: 0 (>=11921.4bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2030

 size: 1902bp; fragments: 5815; full length: 25 (>=1711.8bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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