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1 MSA length = 2147 1

FTCGTT ------------------------------------------------------------ AAAAATAATAAATTAAATAAAAATAAAAATTTAAATAIAATAGCGTGGCAA -------- A.G
TATCATC AATTATCCTCTTAGAGA TGTAACGGTTATAAATGTTGTTTAGGCTG--------- - AAAAATAATAAATTAAATAAAAATAAAAATTTAAATAAAATAGCGTGGCAA GlJAAGAAAGT - - - A
--------------------- TGTAACGGTTATAAATGTTGTTTAGGCTG----------AAAAATAATAAATTAAATAAAAATAAAAATTTAAATAAAATAGCGTGGCAA e - G
TGTAACGGTTATAAATGTTGTTTAGGCTG--------- - AAAAATAATAAATTAAATAAAAATAAAAATTTAAATAAAATAGCGTGGCAA
TGTCATT TGTAACGGTTATAAATGTTGTTTAGGCTG--------- - AAAAATAATAAATTAAATAAAAATAAAAATTTAAATAAAATAGCGTGGCAA
---------- TGTTATT e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e eee e - AAAAATAATAAATTAAATAAAAATAAAAATTTAAATAAAATAGCGTGGCA
TGTAACGGTTATAAATGTTGTTTAGGCTG--------- - AAAAATAATAAATTAAATAAAAATAAAAATTTAAATAAAATAGCGTGGCAA
TGTAACGGTTATAAATGTTGTTTAGGCTG--------- - AAAAATAATAAATTIJAATAAAAATAAAAATTTAAATAAAATAGCGTGGCAA
TGTAACGGTTATAAATGTTGTTTAGGCTG--------- - AAAAATAATAAATTAAATAAAAATAAAAATTTAAATAAAATAGCGTGGCAA
TGTAACGGTTATAAATGTTGTTTAGGCTG--------- - AAAAATAATAAATTAAATAAAAATAAAAATTTAAATAAAATAGCGTGGCAA A-TAGAAAATA

TTAAAA
-TATTA

-TATTA TATCATC AATTATCCTCTTAGAGA
TABTATCHBCAGEAAAABTGRBMCABAA- - - - - - --------- AT

TTATTA TATCATC AATTATCCTCTTAGAGA
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fasta.b.bed_uf.bed g 1l.bed fm _1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.f
size: 2450bp; fragments: 73; full length: 0 (>=2205bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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