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1 MSA length = 6138 1

TGTTCAGGCTAGCTAAGACA-TTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACATTTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACATTTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACATTTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACA-TTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACA-TTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACATTTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACATTTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTIAGGCTAGCTAAGACA—TTTTTGTTIGATTATAATAATTGTITATA
TGTTCAGGCTAGTAAGGCA-TTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACATTTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACATTTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACATTTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACATTTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACATTTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA

——————————————————————— TGTTCAGGCTAGCTAAGACA—TTTTTGITAGATTATAATAATTGTTTATA
———————————————————————— TGTTCAGGCTAGCTAAGACA—TTTTTGTTAGATTATAATIATTGTTTATA

> > > > > > > >

TGTTCAGGCTAGCTAAGACA-TTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACA-TTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACA-TTTTTGTTAGA TATAATAATTGTITATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACA-TTTTTGTTAGARMTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACA-TTTTTGTTAGARMTATAATAATTG--TATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACA-TTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGGCA-TTTTTGTTAGATTGTAATAATAGATTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGGCA-TTTTTGTTAGATTGTAATAATAGATTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGGCA—TTTTTGTIAGATTGTAATAATAGATTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGGCA—TTTTTGTTAGATTGTAATAATAIATTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGGCA-TTTTTGTTAGATTGTAATAATAGATTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGGCA-TTTTTGTTAGATTGTAATAATAGATTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGGCA-TTTTTGTTAGATTGTAATAATAGATTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGGCA-TTTTTGTTAGATTGTAATAATAGATTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGGCA-TTTTTGTTAGATTGTAATAATAGATTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGGCA-TTTTTGTTAGATTGTAATA---GTTTATA
TGTTCAGGCTAGCTAAGACA-TTTTTGTTAGATTATAATAATTGTTTATA
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ed fm_1.bed 0 O n.bed g 1.bed fm_2.bed 0 O bcIn.fa_aln.fa_cl.f

size: 6138bp; fragments: 649; full length: O (_>:5524.2bp)
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>d_uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 O I

size: 6676bp; fragments: 631; full length: 0 (>=6008.4bp)
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TE: md 5 family 1973 Before TEtrimmer 710 bp

size: 710bp; fragments: 156; full length: 19 (>=639bp)
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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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sensus before TEtrimmer (bp)
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