Start crop Point End crop Point

MSA length = 5633 1
------------------------ TTAT TGTT--GTGTGTBTGTGTGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT----------CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATRGGTGTGTE@TGTGTGTGTTGTAT
TTAAA TATT ATATHET TGTT——GTGTATITGTGTGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT ---------- CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATIGGTGTAT TGTATGTGTETGTAT
ITTAAA.AIAITATT. ATATATGTGT TG--------------- TGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT---------- CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTATETGTATGTGTE@TGTAT

------------------------------------------------------ TGTGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT - - --------CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTG@cGTClGTGTHRTGA

AAIA.A.AT- - THTCATA

TA-TA TTATE

ARTART ATAT TGEGTGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT === - -~ - - - CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTAT GTAIGTGT GTAA
I-TTT TGTGTGTGTATGTJTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT - - -« - - - - - - CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTGTBTGTGTGTGTETGTA
CACTTECCGC AN AARCGGA - - - - -~ == = m = mmmmmm e e = TGTITGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT ---------- CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGATITGTATTGTRTGTGT
ABARTATT TGTEMTGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCT TGTGT = = = = = = = = = = = = m m o m m e o e e e @ e e e @ m e e @ e @ e @ e o e @ e @ e @ m @ m m e @ e m e @ e e e @ m e e e e e e e e e e e e e e e e e m -
CGTTTTITGTATRTGTGTGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT - - -~~~ - - CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTGIBTGTGTGTGTITAAA- - - - - - - - -
ITHA.A"CACT. I . II - -TEITL CGTGTGTITATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT ---------- CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTHTETENANGTGTH-------------
TEARA ABMARTATT AT CGTTTRG TG THCEBTGTGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT - -« - = - - - - - CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTG T AM- - - - - - - - - - - - - - - - -
-------------------------------------------------------------- GTGTGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT----------CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTGT
ITTAAA_ ---------------------------------------------------- TGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT - ===~ - - - CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTGTBTGTGTGTGTHMTAN- - --------

----------------------------------------- _ L S e ---TGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT----------CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTGT CE BT TRA
ITTIA_AIC - - —-AIA-GAAT-ATTT T TTTGTGT T---TGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT T = --=------ CACGGTTGTCACAAATATGGTIATACGTGTATTGGTG.T TRTATT-TT
------------------------------------------------------ GTGTATEBC- - -TGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT----------CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTGT ———————TATATIA
-------------------------------------------------- TGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT——————————CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTIGTGTGT
AAAA-ATA_TGTTTTGIGIGTITGIGTGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT ---------- CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGT

-------------------------------------- TGTGTATGTGTGACCATATTTGTGACACCTTGTGT----------CACGGTTGTCACAAATATGGTCATACGTGTATTGGTGTGT






).bed_uf.bed g 3.bed fm_1.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.i
size: 5633bp; fragments: 43365; full length: 4 (>=5069.7bp)
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fasta.b.bed uf.bed g 3.bed fm_1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa_gs.
size: 5934bp; fragments: 43327; full length: 4 (>=5340.6bp)
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TE: rnd_1 family 992
size: 2580bp; fragments: 28391; full length: 28 (>=2322bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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