Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 5051 1
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTAI—ITT

ATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATATACACACGTAGTATCATAA----=-=----- TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATIA———TT
TTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATATACACACGTAGTATCATAA---=-=-=----- TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTAIAI

G

I

TTTG

------------------------------------------------------------ TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTG- -lTTTA
ATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATATACACACGTAGTATCATAA - == - -«--- TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAATTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTA -« -« - - - - - -
ATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATATACACACGTAGTATCATAA - == - -«--- TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAARTA

A-----
ATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATATACACACGTAGTATCATAA---=-=-=--=--- TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTGIA TTA
ATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATATACACACGTAGTATCATAA----=-=--=--- TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTG- -
ATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATATACACACGTAGTATCATAA---=-=-=--=--- TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTARARTETG
ATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATATACACACGTAGTATCATAA----=-=--=--- TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTA
———————————————————————— TTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATATACACACGTAGTATCATAA----------TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTG -----
A-ATTATATTTCGTATCCTCGTCCAAATAGATATACACACGTAGTATCATAA —————————— TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTARA--TTA
TTATGATACTAC- -GTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTA
TTATGATACTACGTGTGTATATCTATTTGGACGAGGATACTCATATAATTCAGAACGAACTTCCTACAGGTAAGTCGTTTGTTCTTATAATTG
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] uf.bed g 3.bed fm 1.bed 0 O bcin.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se After TEtrimmer 5051 b P
size: 5051bp; fragments: 7715; full length: 1 (>=4545.9bp)
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/ 978.fasta.b.bed uf.bed g 3.bed fm 1.bed 0 O bcin.fa_aln.fa_cl.i
size: 5351bp; fragments: 7814; full length: 1 (>=4815.9bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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