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MSA length = 6111 1

ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATETA----------
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATETA----------
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAGTATHR- -TATTT-TGA
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAGTATETA----------
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAA-TAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATA---------- TAAT
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATIRTA - - - ----- - -HSBGE/BEDEEN /G A BRI AA - - - - - - - - - ------
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATITA ——————————————————————————————
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAGTAT ----=----- TAAT AAAATTATAATTTTTTAA
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAGTATI——TATTTAIGAT AAAATIATAATTITCTAA
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATETA----------1ETINGCHEE \GGE.- - - - - ----------------
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT ----=----- AA--TTATAGTTTTTTAA
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAITAT

ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT

ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT

ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT

ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT

ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT G- -------------BABEGE/ BGC TN - - - - ---------------
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATINE - - - ------------ABSSE/ Nl TG - - - - - - ------------
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCICGGAATCCGTAACAATAT —————————————————————————————————
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAA-TAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATATHINET - - --------/SNTHEA AR NARNCIENA - - - - -------------
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAATAT TTATIG.TTCTAI
ATCCGCCAGAAATTAAAAATGTATTACTGGTT---------- AGTATTTTATCGTGAGTTTAAATTAGTGGACCCACGGAATCCGTAACAGTATEEA - ----ATAATEEAR SIS/ NATGEEESA - - - - - - - ---------
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size: 6111bp; fragments: 18598; full length: 0 (>=5499.9bp)
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/ 1353.fasta.b.bed _uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl
size: 6411bp; fragments: 18112; full length: 0 (>=5769.9bp)
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TE: nd_5. family 1353 Before TEtrimmer 948 bp

size: 948bp; fragments: 10200; full length: 222 (>=853.2bp)
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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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1sensus before TEtrimmer (bp)
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