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1 MSA length = 4764 1
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG- - - - - -~ -- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA

TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG---=---~---- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAITAAAAIGAAATTATTTAG ————————————————————————————————————————————————————————————
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG---=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACAM---------=-=--=-=--=--==-----
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG--=-=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA ABATTTTA
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG---=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA TA—TA!I
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG--=-=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACAIES \BEA THCHE- --------ARAREEENEN A TERARA TERAN- - - - - - - - -
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
———————————————————————————————————————————————————————————— TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
———————————————————————————————————————————————————————————— TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG---=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATIAAATTATTTAG —————————— TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG--=-=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG--=-=---=---- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACAGEGEANRT TIRTT-TATHEG- - -AAARNGEEEENE [ BRRGEA TG AR - - - - - - - -
GAAAATATITTAAA TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG---=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
A-AAATATATTAAA TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG--=-=------- TCTAATIAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
————————— TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG----------TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG---=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAAICIAAGTATTTTACA
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG--=-=------- TCTAA TAATAATTA.AATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA ———————————————————
———————————————————————————————————————————————————————————— TCTAAT AATAATTATAAATTATATAAATATAAAAICTAAGTATTTTACA R

AA - -
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A----AAATACATTAAA- - - - -« - - -

—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TCTAATEAATAATTATAAATTATATAAATATAAAARCTAAGTATTTTACAR-----------
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG--=-=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACAEEEEE - - - - - - -TTATHEEN- - - AAARGIEGEIREG A T IRERGEE | AR - - - - - - - -
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG---=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
———————————————————————————————————————————————————————————— TCTAAITAATAATTA.AATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG---=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
GAAIAIATATTAA TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG--=-=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA

AAA TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG---=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
A--- —TATAT!IA— TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG--=-=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA
————AAATITITTAA ——————————— TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG--=-=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACAEEEIA - - - - - -----=---=---=-=-----
GI ————————— AAA TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG--=-=------- TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA ATATT—TITIGITTAIA

TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG - = - ---=- - - TCTAATTAATAATTATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA ABATE-TATHA- - - AAA
TATAATATATTTGAATATATTTTTATAAATAATAAAATGAAATTATTTAG- = - ---=- - - TCTAATIAATAATTATAAATTATATAAATATAAAAJCTAAGTATTTTACA ATEBTA--------- AAA
------------------------------------------------------------------ AAATAATABAARAI Al T TAR-------- - - TCTAATAATAATJATAAATTATATAAATATAAAACCTAAGTATTTTACA TATT-TACHA- - -AA
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] fm_1.bed 0 O n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa
size: 4764bp; fragments: 211; full length: 24 (>=4287.6bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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