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CA------ AATEAGECGGGGAAAGE T - - - - - - - - - - - - - - TGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTARGTTTAAATAAACAGT T -=-=-=-=-=-=-=--- AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA

CA------ AATEAGECGGGGAAAGE T - - - - - - - - - - - - - - TGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTARGTTTAAATAAACAGT T -=-=-=-=-=-=-=--- AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
———————————————————— T ---m- - - - - - - - -BTGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTARGTTTAAATAAACAGHET - ---------AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
———————————————————— T - - - - - - - - ----BTGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTA GTTTAAATAAACAGIT——————————AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
G- --GAAT THRGAATTATTTAA TTATATTCAACAATAATAATTTARGTTTAAATAAACAGTT--=-=-=-=-=---- AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA

G- --GAAT THRGAATTATTTAA TTATATTCAACAATAATAATTTAIGTTTAAATAAACAGTT —————————— AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
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TAAATTAG- - T ABBTT---T----TAATT-llTGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTAGT TTAAATAAACAGT T ---------- AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
TAAATTAG - —T-AITT— - T----TAATT-lTGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTABGTTTAAATAAACAGT T--------- - AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
--------------------- T-----AATT--TGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTABGTTTAAATAAACAGTT----------AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
--------------------- T-----AATT--TGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTABGTTTAAATAAACAGTT----------AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
TAAGTTA---T AGHE A T---TTATTTAATTTIITGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTABGT TTAAATAAACAGT T--------- - AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
TAAGTTA- - —T-AIA.T— - - TTATTTAATTTETGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTABGTTTAAATAAACAGT T --------- - AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
---------------------------- AARTARA TBAT T TRTI T TGGAARTTATATTCAACAATAATAATTTARGTTRAAATAAACAGTT - - - - - - - - - -AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATTCTAA
---------- GAAT_A.TTGAAT— - ----THTGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTAMGT TRIAAATAAACAGT T -------- - —AAAATCACATTGTT.AAGTTGTACCTTTTATTAT TCTAA
---------------------------- AARTARA TBAT T TRTI T TGGAARTTATATTCAACAATAATAATTTARGTTRAAATAAACAGTT - - - - - - - - - - AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATTCTAA
---------- GAAT_A.TTGAAT— - ----THTGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTAMGT TRAAATAAACAGT T -------- - —AAAATCACATTGTT.AAGTTGTACCTTTTATTAT TCTAA
--------------------------- AAT - - -TGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTAGT TTAAATAAACAGTT----------AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA
--------------------------- AAT - - -TGTTGGAATCTTATATTCAACAATAATAATTTABGT TTAAATAAACAGTT----------AAAATCACATTGTTCCAAGTTGTACCTTTTATTATCTCTAA

------------------------------------------ GGAATCTTATATTCAACATAATAATTTARGTTJAAATAAACAGTT
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TE: Itr_1 family 221
size: 319bp; fragments: 76; full length: 62 (>=287.1bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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ansus before TEtrimmer (bp)
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