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1 MSA length = 3343 1

TTRGTACACATTBE T CAAT T T TTTTGT T TCAT TAT T T TTGAT TAGEGT - - - -« e e e et ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAARIGAGAAAAAACTAAAITATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTA-TATATATATARRTAEI TATATATATATATATATATATATATATATATATATA
CACETT CAAT = = = = e e e e e e e e e o s T ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATIRTIRTETH
CTCATA COATT = mmmmmm e e e e e e e e e e o s GTGTAAGCAACAAGACAAATTCAAGTATTATTTAAATTGTTCGTTTTATTT T ---nmmn - - - ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTAT - - === = = - - - TATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
CTCATA COATT = mmmmmm e e e e e e e e e e o s GTGTAAGCAACAAGACAAATTCAAGTATTATTTAAATTGTTCGTTTTATTT T ---nmmn - - - ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATT - - - - - - ATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
CACATT AATTTTTTTGITTCATTATTTTTGATTAG GT.A.CAAIAAIA.AATTCA.TAITATTTIAATT— —TIGTTTTAITT ----------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTITATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
CACATT CAATTTTTTTGT TTCATTAT T TTTGAT TAGEIGT - - = = = = = = = = = o m e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
CACATT CAATTTTTTTGT TTCATTAT T TTTGAT TAGEIGT - - = = = = = = = = = o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o s ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATA-ATATATATATATATATATATATIR
ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATT - - - - - - ATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
CAATTTTTTTGTTTCATTATTTTTGATTAGIGT - - - - - - - o e o e e e e e e e e e e e e e e e o s ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAICTAAACTAT -« o c o e e oo TATATATATATATATATATA
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TAMCACRTT CAAT = = = = e e e e e e e e e o s T ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTA-TATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATETATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
CTCATA COATT = mmmmmm e e e e e e e e e e o s GTGTAAGCAACAAGACAAARTCAAGTATTATTTAAATTGTTCGTTTTATTTT -« - - -« - - - ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
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CACATT CAATTTTTTTGTTTCATTATTTTTGATTAG GT.A.CAAIAAIA.AATTCA.TAITATTTIAATTGTTCGTTTTATTTT ---------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
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-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAG - - AAAAJJAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
TTERTCBcTCcATA COATT - = mmmm s e m e o e o e em e e oo s TGTAAGCAACAAGACAAATTCAAGTATTATTTAAATTGTTCGTTTTATT T T------- - - - ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTAT - - - - - - - ATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
- —ITAICACITT ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAG - - AAAAJIAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
CACATT ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTA—TATATATATATATATATAIATATATATAT-TATATATITAIATAT.AIATA
CTCATA COATT = mmmmmm e e e e e e e e e e o s GTGTAAGCAACAAGACAAATTCAAGTATTATTTAAATTGTTCGTTTTATTT T - - - nmmn - - - ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATA
CTCATA COATT = mmmmmm e e e e e e e e e e o s GTGTAAGCAACAAGACAAATTCAAGTATTATTTAAATTGTTCGTTTTATTT T == - nmmm - - - ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATT - - - - - - ATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATIEA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATAA AI!A
CACATT CAATTTTTTTGTTTCATTATTTTTGATTAGIGT - - - - - - - o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o s ATATGTAAATTGATGGTTTAAGAATAAGGAGAAAAAACTAAACTATTATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATARA - - - - - - - -
CACATT CAATTTTTTTGTTTCATTATTTTTGATTAGHEGT
CTCATA
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2d_uf.bed g 1.bed fm_1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.fa ce.fa After TEtrimmer 3343 b P

size: 3343bp; fragments: 630; full length: 48 (>=3008.7bp)
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/ 1855.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl After TEtrimmer Extended plOt Blue lines are boundaries
size: 3643bp; fragments: 628; full length: 42 (>=3278.7bp)
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TE: d_4. family 1855 Before TEtrimmer 605 bp

size: 605bp; fragments: 311, full length: 143 (>=544.5bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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