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1 MSA length = 7975
TTAAAATTAATTAATTAT TTABATTTTTATCTTAAAA -BAATTTTTTTA- - TTATAGATTTRTTTTTCTCGTJAAAAATAAAGTCTJAAATACA- - T

----------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTAAAATIBGABTEECTBATTRARATTT- - TATCCT - AAAARBATATEBTTTTTA- - TTATAATTATATET T TRBTGTTEAAGATAA - -« - v o v e e e o T
----------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTAAATABTTAATTARTTTAAATTTRTATCCTAAAARTATATTTTTTCA- - TTAAAATTTATTTTTCTTGTTABAAABBAAGTCTTAAGCACAAGT
- - -CTAGACAGATAGA - AAAAATTTATTGTA-AAAAAATGATAAGGTTAATTATTTTTTTAAAAATTATAAAGAAAT TAAATAAATATTABI T TAAT - - - - - -« o - oot oL Lo oo o__._._.. ...
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------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TA-BTTET---T-----TTTCTTGTTAAAAGAA- - - - - - AAA- - - - - - -
ABTCTAAACEGATAAATAAAAAT TATTATATAAAABATGATAGCETTAATTATTTTTTTAAAAATTATAAAGAAT TTAAATGAGTAGTAACT TAAT - - = -« - o & oo oot ot Lo oL Lo oo ...
_____________________________________________ o
----------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTAAAATEAATTAA- - - - - - - AAACCTATTATCTTAARBATATITT - - TAARITATAAAT - - - - - - - - - TTATTAAAAATAABGEATIAATACAAGT
--------------------------------------------- GTEEATBATEBET TCTAAAAATTATIIAAGAATTTAAATAGATET TACTIAAT - - - - - - - oo et
----------------------------------------------------------------------------------------------------------- TRAAAATTRATTRACTAATTTRAATCTATRATCTTAAAAATATATTTTTTTAATATAAGATATTTTTCTTGTT - - AAATAA - - - - - - AAGTACAGGT
ABTTTEGACA-GTA-A-ATAAATTTATTATATAATAABTAATAGCGTTAAGTATTTETTTAAARABRTEEAATGEAT T TRAABAAATATTAACT TAGH - - - - - - - oo m e m oo
----------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTAAA- - - AABTAATEBART TAAACTIRAT - - - - - -BAAAAT -« -« - mTBCA- - - - e oo T e m e oo - - CATEGG -
ABATTAGACA - ATAAATAAAAAT TTATBATAT - = - - - -« o oo oot L oLl
------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- CAARTCAR- - - TATRTEBT TCCHCCBTABBRATAAAGTATT - -« -« -« =T
------------ TAGAGAAA- - - - - ABTATBTAAAAAATAATAGIIG - - - - - - - - - - - - - - oo oo oo oLl
--------------- AGATBAATETATTATAAARAAAAT - - - - - - - - TAATTATTTTTCEBRABAAT TABARAGAAT T TAAATAGAT AT T T A GT - - - - - - - - oo oo oo oo
GETCTAABCAGGTAGATABA A CEMEA T TETA-BATAMATGETAAGGR - - - - - - - - - - - - - e oo e e e Lol
------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------- THARTCBT---T-----TTCC-TAT----GATAAAGTATT---TACEGGT

TTAAGATTAATTAATTAATTTAAATTTATTATCTTAAAAATATATTTTTTTAARTTAT ---TATATTTTTCTTGTTAAAAATAAAGTATTAAATACAGAT
TTAAGATTAATTAATTAATTTAAATTTATTATCTTAAAAATATATTTTTTTAARTTAT ---TATATTTTTCTTGTTAAAAATAAAGTATTAAATACAGAT
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bed_fm_1.bed 0 0 n.bed g 1.bed fm_2.bed 0 0 bcin.fa_aln.fa c After TEtrimmer 7975 bp
size: 7975bp; fragments: 203; full length: 0 (>=7177.5bp)
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d g 1.bed fm 1.bed O O n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 O bcIn.fa_a
size: 10923bp; fragments: 204; full length: 0 (>=9830.7bp)
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size: 357bp; fragments: 56; full length: 46 (>=321.3bp)

TE: Itr_1 family 72
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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nsus before TEtrimmer (bp)
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