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------------------------------------------------------------ TTAAAACAAA-TATATTGTTCCAAAATATTTAGTTATAATATTA- - - -
ATTAGTTAAATTGTTTTAATTAATGATTTATTCAGATTTTTCTTAAGCGA

ATTAGTTATATTATTTTGATTAATTATTTGTTCAAATTATGTTCAAACGT

------------------------------------------------------------------- AAATTATATTGTTTCAAAATATT - - - TTlA- - - TATTTAAAAT
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------------------------------------------------------------ TTAAAATAAATTATATTGTT- - - - AABATTTAATTTATAATATTIJAAAAT

!ITTTAATTTATTAIATTTAATAC

ATTTGTAAAGTTATTTTAGCCGGTGATTTATTCAAATTTATTTTGAACGT --=-=-=-=----- TTAAAACAAATTATATIiTTTAATAA
T

------------------------------------------------------------ TTGATACAIATTAT-TT T TTCAAAATATTTAATTTATAATATTTAAAAT
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TE: Itr_1 family 408

size: 214bp; fragments: 15; full length: 13 (>=192.6bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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