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1 MSA length = 319 1

CATTARTTT TCG. - - - ----------- TGTCAGAGCCATGTTAAAACATTATTTAATTAATTTACATTTTATTTATT - - =-==------ ACCGTGTACTCGITATAAGACGGGTAGTTTTATATCGTTGCACCTGGACA ABGEERAN- - - -----------------+----------- GGET
CACAI!TT TT CCGG- - - CGC TGTCAGAGCCATGTTAAAACATIATTTAATTAATTTACATTTTATTTATT —————————— ACCGTGTACTCGGTATAAGACIGGTAGTTTTATATCGTTGCACCIGGACA A CEs - - - - ---------- GAMT
CATTATTTT TCCETHM------- TAA TGTCAGAGCCARGTTAAAACATTATTTAATTAATTTACATTTTATTTATT - - =-==------ ACCGTGTACTCGGTATAAGACGGGTAGTTTTATATCGTTGCACCTGGACA A ARITTABG AGTGAAATTTTCATT -=------- AARA
CATTATTTT TCCETHM------- CAA TGTCAGAGCCAIGTTAAAACATTATTTAATTAATTTACATTTTATTTATT —————————— ACCGTGTACTCGGTATAAGACGGGTAGTTTTATATCGTT -=-=-=-=-=---- CA A ARITTABG AGTGAAATTTTCATT -=------- AARA
----ATTTT TTT TCAGATACHTAA TGTCAGAGTCATGTTAAAACATTATTTAATTAATTTACATTTTATTTATT - =-=-==------ ACCGTGTACTCGGTATAAGACGGGTAGTTTTATATCGTTGCACCTGGACA A ABRIGT ANC AGTGAAATTTTCATTTTTAATGG THRAAMT
----ATTTT TTT TCAGATACHTAA TGTCAGAGTCATGTTAAAACATTATTTAATTAATTTACATTTTATTTATT - =-=-==--=---- ACCGTGTACTCGGTATAAGACGGGTAGTTTTATATCGTTGCACCTGGACA A ABRIGT ANC AGTGAAATTTTCATTTTTAATGG THRAAMT
----ATTTT TTT TCAGATACHTAA TGTCAGAGTCATGTTAAAACATTATTTAATTAATTTACATTTTATTTATT - =-=-==---=--- ACCGTGTACTCGGTATAAGACGGGTAGTTTTATATCGTTGCACCTGGACA A ABRIGT ANC AGTGAAATTTTCATTTCTAATGG THRAAMT
————————————————————————————————————————————————————— CAGAGCCATGTTAAAACATTATTTAATTAATTTACATTTTATTTATT——————————ACCGTGTACTCGITATAAGACGGGTAGTTTTATATCGTTGCACCTGGACA A ARl- - - - - - - - - e e et e et e e m e e a e a s THRGGHET
———————————————————————————— GA TGTCAGAGCCATGTTAAAACATTATTTAATTAATTTACATTTTATTTATT——————————ACCGTGTACTCGGTATAAGACGIGTIGTTTTATATCGTTGCACCTGGACA G A R I R R TGAGGA
——————— TAC TGTCAGAGCCATGTTAAAACATTATITAATTAATTTACATTTTATTTATT——————————ACCGTGTACTCGGTATAAGACGGGTAGTTTTATATCGTTGCACCTGGACA G THAAGT

TCATATACEEGC TGTCAGAGCCATGTTAAAACATTATTTAATTAATTTACATTTTATTTATT - - =-==--=-=--- ACCGTGTACTCGGTATAAGACGGGTAGTTTTATATCGTTGCACCTGGACAEBE - - - ----------=---==--==--=--- THAGHET

----ATATHETGA TGTCAGAGCCATGTTAAAACATTATTTAATTAATTTACATTTTATTTATT - - =-==---=--- ACCGTGTACTCGGTATAAGACGGGTAGTTTTATATCGTTGCACCTGGACA THAGEA

——————— TAC TGTCAGAGCCATGTTAAAACATTATTTAATTIATTTACATTTTATTTATT———————————————————————————AGACGGGTAGTTTTATATCGTTGCACCTGGACA THAAGT
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.bed fm_1.bed 0 0 n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa

divergence to consensus (%)

15

10

size: 319bp; fragments: 87; full length: 67 (>=287.1bp)
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d g Lbed fm Lbed 0 0 nbed g Lbed fm 2.bed 0 0 belnfa : After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries

size: 619bp; fragments: 87; full length: 0 (>=557.1bp)
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divergence to consensus (%)
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TE: Itr_1 family 389

size: 323bp; fragments: 88; full length: 67 (>=290.7bp)
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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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