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TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG--=-------- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-AA

TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACAI—A
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-AGEEE 'R TCHANES - - - - - - ----- - - -
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACATAA TAAACEEABET - - -
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACATAA TAAACHEEABET - - -
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-CA TIAAT TABET - AA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA - - - - - - - - c s e e e e e e e e e e o e e - - -
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA - - - - - - - m s e e e e e e e o e o e e - - -

TIGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG —————————— CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-AG - AAAC ---
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TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACAI——— ————————————
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TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG------ - - - - CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - ---- - - - - CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA - AA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - ---- - - - - CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACATIA
CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA- -GG THRRTClA - - - - ------ - -
CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACATCA
CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA- -A
CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA - - - ===~ - == n - ==~ -
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - =----=- - - CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA - AATRIE T AT TEIEN
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TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - - - - - - - CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGT TACAACA - - = = = = = = = = o m o o o o e e o e o oo e oo oo oo e e e e oo e o
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - =----=- - - CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA - AN T - A~ Al 7 All T - - - ER
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------------------------------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAABAGG - - - - - -« - - -CTAGTATACAACCAAAAGT TAGATACAGTCCACTAACAACGT TACAACA - = = - = - =« oo e e o m ot oo oot ooeoe oo
-------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG- - - - - - - - - -CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA - AT TCl 8- -------------
----------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG----------CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA - = = = - == == m o oo m e o e o e e oo o
----------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TTITTTTT ------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG

TTEETTTTT-=------ TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
T————TTITAAA— TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA--G
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA--G
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-AA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-AA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
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------------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG----------CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA- -G
A TEEREETE 1T TGTBATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - - - - - - - - CTAGTATACAACCAAAAGTTIGIRTARARTCRANA AR~ A~ - - - - A
--------------------------------------------------------------------------------------------------------- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACAAA
-------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - = = = = = = = = = = = = m mm e e e 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 m e e e e e e e e e e e m e e m e e m
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - -TAAGCHTA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG -AAGTETA
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG -AAGTETA
TTTTARA - TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=---------CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGT TACAACAT = = = = = = = = e mmmmm e e e e e e e e e
TTTTAIA— TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=---------CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGT TACAACAT = = = = = = = = e e m e e e e e e e e e e e
T----TTTRAAA TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
T----TTTHAAA TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TT T TTlAAA TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
--------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGHAACAGG

I --------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGIAACAGG
----------- TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG----------CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGT TACAACA - - = = = = = = = mmm e e e e e e e e e e e e m
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG----------CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGT TACAACA - - = = = = = w m e e e e e e e e e e e e e e e o
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—————— TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAARAGG-=---------CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA--A
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAARAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTICACTAACAACGTTACAACA——A
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA- - - -

TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA- - - -
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACATAA
——————————————— TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=---------CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA--A
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA--A
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACATAA
ATA T TRl ----THETTA TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA- -
ATA-T-TIT— - - —TITTA TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA- -
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-CA
- - - -WAAAA ITTTAIAA TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAAIAGG —————————— CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-CA
AA
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- - - -lWAAAA TTTA TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAARAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-CA
A. TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-CA
- ---TRAAAARRARS T TGTA TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-AG
- ---TRAAAARRARS T TGTA TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-AG
A. TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG-=-=-=-=-=-=-=--- CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA - - - - - - s s s e e o e e e o o o e e o o e o o o o e e o o e o oo oo e o m - - - -
TGTTGTAATTTITAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG —————————— CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA--A

— 4 > > > > > > > > > > > >

4 4 4 4 4 4 -4 < -
> D>

TGTTGTAATTTMTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - -~~~ -~ - - CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA- -A
THGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG- - - - - - - - - - CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA-AG
TGTTGTAATTTCTAAGGGAAGCCATATGTTTGTCACACAACGGCAACAGG - - - -~ -~ - - CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA - -
CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACA - - = = === === m e e e = ot

CTAGTATACAACCAAAAGTTAGATACAGTCCACTAACAACGTTACAACAT - A-TAITTIA-— AAATIT
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size: 6213bp; fragments: 421; full length: 95 (>=5591.7bp)
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size: 6514bp; fragments: 421; full length: 93 (>=5862.6bp)
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size: 303bp; fragments: 9; full length: 9 (>=272.7bp)

TE: Itr_1 family 227
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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nsus before TEtrimmer (bp)
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