
Start crop Point End crop Point

MSA length = 13937
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC T CC T - - - - - - T AGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AAAGAAAAA - - - - GT T T AGC T AA T C T T TGGCA T T TGGCAC T AC T CG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC T ACG - - - - - - T AAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGGCAGGCC - - - - - - - - - - - AAACC T T T AGAACGA T AACCCAAAAA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T CA T T T - - - GAAA T T A T CGC T C TGAA T T T CAGT T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC T AC T - - - - - - T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGGCGAAAA T AACGA T T T AAAAAA T T T T CAGCA T C T T CC T T CAACAA
CAC T AAAAAAGACCA T CGA TGTGGTGGT AC T TGTGCAGGT TGT CAACAA T - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC T - - - T AA T A T CAAA T T A T AA T T T T T T TGT T A T T T T T T AAA T T AAAGT A T AA T T T - - - - - T A T C T AAAAGC TGT AAAAA - - - - -
CAC T AAAAAAGACCA T CGA TGTGGTGGT AC T TGTGCAGGT TGT CAACAA T - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC T - - - T A T T T T T CA - T T A T A T T T T T T T TGT T A T T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T A T C T AAGAA T T T T A T AAAA - - - -
CAC T AAAAAAGACCA T CGA TGTGGTGGT AC T TGTGCAGGT TGT CAACAA T - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T A T A T T T AGAAAGAA T A T A T T AGT CA
- AC T AAAAAAGACCA T CGA TGTGGTGGT AC T TGTGCAGGT TGT CAACAA T - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC T AC T T AA T T T T AA - T T A T A T T C T T T T T A T T AA T T T T T AAA T AAAGGGT T AA T T T TGT T A T A T T T AGAAAGAA T A T A T T AGT CA
CAC T AAAAAAGACCA T CGA TGTGGTGGT AC T TGTGCAGGT TGT CAACAA T - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC T - - - T AAGT T CAAA T T A T A T T T A T C T CGC TGT ACGT CA T A T TGAAA T A TGA T C T AGACGCA TGACGGA T T T A T A T A T AAAC - -
CAC T AAAAAAGACCA T CGA TGTGGTGGT AC T TGTGCAGGT TGT CAACAA T - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC T - - - GT A T T T TG - - T T A TGT T T TGT C TGT T A T T T T T T AGA T AAAGGAA T AGT T T AGT AGTGT T T CGGT T T T T T A T A T A - - - - -
- - C T AAAAAAGACCA T CGA TGTGGTGGT AC T TGTGCAGGT TGT CAACAA T - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGACA T AAA T CGGGA T TG - - ACGT A T T CAA T T AGT T T CGGT CAC T T C
- - - T AAAAAAGACCA T CGA TGTGGTGGT AC T TGTGCAGGT TGT CAACAA T - - - - - - - - - - AGT AGCC T AA T ACC T AC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGAAAAAA TGAAAAAGT T - - GGGTGAGCCAC T T T TGAAAAACACCCG
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TE: rnd_4_family_2193.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 13937bp; fragments: 8415; full length: 6 (>=12543.3bp)
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After TEtrimmer 13937 bp
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 size: 14087bp; fragments: 8415; full length: 6 (>=12678.3bp)
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TE: rnd_4_family_2193

 size: 7046bp; fragments: 4562; full length: 26 (>=6341.4bp)
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