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1 MSA length = 315
TGTTAAGATATCAGCTTATTTGEBTAGTTTTAAAAAGAAAACATTAAACTA - --------- ACT-GAAAGACCTTAATA

-TTTCATACTTATCTACGGATTAAAAAGTGCTAATAAGTTCGTTTGTHGHA TTATA ATATGT
TGTTAAGATATCAGCTTATTTGETAGTTTTAAAAAGAAAACATTAAACTA - - == - - == - - ACT -GAAAGACCTTAATAMATTTCA T.ATCTI——GATTAAAAAGTGATGAIATGTTCGATIGT GEA TIAAA AAGTIT
TGTTAAGATATCAGTTTATTTGTAGTTTTAAAAAGAAAACATTAAACTA - - == - - == - - ACTGGAAAGACCTTAATA 8 I ol N
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TGTTAAGATATCAGCTTATTTGETAGTTTTAAAAGGAAAACATTAAACTA---=------- ACT - GAAAGACCTTAATA -TTTCATACTTATCTACGGATTAAAAAGTGCTAATAAGTTCGTTTGT
TTAAGATATCAGTTTATTTGETAGTTTTAAAAAGAAAACATTAAACTA---------- ACT - GAAAGACCTTAATA
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TABMCTA---TGT AABRTGTTAAGATATCAGTTTATTTGHETAGTTTTAAAAAGAAAACATTAAACTA----=------ ACTGGAAAGACCTTAATA -TTTCATACTTATCTACGGATTAAAAAGTGCTAATAAGTTTGTTTGT
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TTARTTTT---TTT TGTTAAGATATCAGTTTATTTGETAGTTTTAAAAAGAAAACATTAAACTA---=------- ACTGGAAAGACCTTAATA -TTTCATACTTATCTACGGATTAAAAAGTGCTAATAAGTTTGTTTGT
TTABTCTTAGTTTT GAABTGTTAAGATATCAGTTTATTTGETAGTTTTAAAAAGAAAACATTAAACTA---=------- ACTGGAAAGACCTTAATAR- —TITIATAT—IATCTATGGAT.AAAA— - - —TGIT— - —ITCGATTTT
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.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed 0 O bcIn.fa _aln.fa_cl.fa_gs.fa ce.f:

divergence to consensus (%)

size: 315bp; fragments: 15; full length: 0 (>=283.5bp)
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fasta.b.bed_uf.bed g 1l.bed fm _1.bed O O bcIn.fa_aln.fa cl.fa_gs.f
size: 617bp; fragments: 15; full length: 0 (>=555.3bp)
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divergence to consensus (%)
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size: 281bp; fragments: 14; full length: 14 (>=252.9bp)

TE: Itr_1 family 398
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[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)
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