
Start crop Point End crop Point

MSA length = 909
T A T T C TGT T ACCC TGAA T A T AAAAAAGT CA T ACGC T AAA T AAA T AAACA T AAA T T AA T AAA TGTGAAAGAAAGGC T T TGGC T T T T T T TGAAGACCCAGT C - - - - - - - - - - GT T T T T AGT T AA T AAAGGGT AAAAAAAA - - - - T AAC T A T A T T CAAAAACAGT AAAAACGA - - GT C T A T A T T C T T T T AAAA T T TGCCAGACAAGA T T A T T T
T A T T TGGT CAAGT TGT T T A T A T AGA - GT AAAAAGGAAACAAC T CGAGC T CAAA T T AA T AAA TGTGAAAGAAAGGC T T TGGC T T T T T T TGAAGACCCAGT C - - - - - - - - - - GT T T T T AGT T AA T AAAGGGT AAAAAAGAACA T T T AA TGA T T T T AAAAACAA T CACAACAC T T A T T T T T A T T CCCC T AAA - - - - - - - - - - - - - - - T T A T T T
AGT ACCA T AA T CA T T A T CAC TGAAG - - - - GT ACGCAAGT T T ACCAAA T T T AA TGCGA T AAA TGTGAAAGAAAGGC T T TGGC T T T T T T TGAAGACCCAGT C - - - - - - - - - - A T T T T T AGT T AA T AAAGGGT AAAAAAACG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT ACCA T AA T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T A T T A
T A T T TGGT CGGGT TGT T T A T A T AGA - GT AAAAACACAACAAA T CGAGC TGAAA T T AA T AAA TGTGAAAGAAAGGC T T TGGC T TGT T T TGAAGACCCAGT C - - - - - - - - - - GT T T T T AGT T AA T AAAGGGT AAAAAAAAA T - - TGAAACA T T T T AAAAAAAAAACA TGTGCGC T T T T T T C T C T T - - - - - - - - T T AGCAGA - - - - - A T TGTG
CAGGCAGCACAAA TGT T T A T AGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T AGT T AA T AAAGGGT AAACAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAACGAAACAC - - - - - - - - - - - A T TGGCGCCAA TGAAAGAAG - AA T T TG
- - - - - - A T T ACAC T T T T T AACCAAAAGT ACGGTGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T C T T AGT T AA T AAAGGGT AAAAAAAAA T AGCA T T T T T C T CAAA T - - - - A T AA T AAAAAA - GT T T T T CC T C T TGTGAA - - - - - - - - GACAA TGACA T AC
CAGGCAGCACAAA TGT T T A T AGAGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T AGT T AGT AAAGGGT AAAAAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ACAA T AAAACAC - - - - - - - - - - - A T TGGCGCCAA TGAAAGAAG - AA T T TG
CACAACACACACA TGT T T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T AGT T AA T AAAGGGT AAAAAAAAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT A TGT T AAGT C T A T T CGCA T C T T T AAAA T T ACGAAAAAAAGAAC T T TG
TGT AA T AA T AGC T CCCGT A T A T A T CGAAGT AGCGT TGAGT AACAAAA T AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T AGT T AA T AAGGGGT AAAAAAAAA T A T CCAC T A T T C T CGAACA - - ACAA T A T C T AA T - - - - - - - - - - - T T CGGACCACCC TGT ACAGT T T T T C T A
T A T T C TGT T ACCC TGAA T A T AAAAAAGT CA T ACGC T AAA T AAA T AAACA T AAA T T AA T AAA TGTGAAAGAAAGGC T T TGGC T T T T T T TGAAGACCCAGT C - - - - - - - - - - GT T T T T AGT T AA T AAAGGT T AAAAAAA - - - - - T AAC T A T A T T CAA - - - - - GT AAAAACGA - - GT C T A T A T T C T T T T AAAA T T TGCCAGACAAGA T T A T T T
T AGT C T ACAAA T T CGT A T T T CAAAAAGT A TGGA T CAAACCAAC T T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T AGT T AA T AAAGGGT AAAAAAAAACA T AGA T TGAAGC TGAAAACAACGGCGA - - - - - A TGCAGA T T C T TGGGGAACCACCAGAACACCAGC TGAG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T T AGT T AGT AAAGGGT AAAAAAAGGA - - T T A T C T A T T CC - - - - - - - T AAA T A T CGGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT C T ACAAA T T CGT A T T T CGAAAAGT A T AGA T CAAACCAAC T T AGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T T AAGT T AA T AAAGGGT AAAAAAAA - CA T AGAC TGAAGC TGAAAACAACGGCGA - - - - - A TGCAGA T T C T TGGGGAAC T ACCAGAACACCAGC TGAG
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TE: rnd_5_family_2013.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_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 909bp; fragments: 195; full length: 1 (>=818.1bp)
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After TEtrimmer 909 bp
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 size: 1326bp; fragments: 157; full length: 0 (>=1193.4bp)
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TE consensus genomic coverage plot (bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_5_family_2013
 size: 2001bp; fragments: 799; full length: 0 (>=1800.9bp)
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TE consensus self dotplot (bp)
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