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------- GATHG A TTAAAAATTAMTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA--=--------TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACAMMAC - A A—TTAGTTI— - -ATANA - —-A AA
AAATERTAREABA - - - TATA- - - - - - . TTIAAAATTA TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA - - - = = = = = - - TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACAR- - - - - - ATTTGGTTAACTATARATT - - -A
--------- AAIT AGEAMATT - - —TA_T TT--------WMTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA--=--------TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACAGHEA - - A

————————————————————————————————————— ABAAAT - -BBITGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----------TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
———TTAGAIT ARRRA AAAATTARTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-----=--=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
G----AAAATERTGCEEANRRT T - - - - - NS ANIE TG - - - - - - - ABTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA------=---- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
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T AAAAAITA TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-------=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA------=-=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
———————————————————— AAAT - ARTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-=---------TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA- -
C.AAAAT ---TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----=-=----- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TTAAAAATTARTGT TGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-------=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TTAABAGE T ABRTGT TGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-------=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
THAAARG T TARTGT TGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-------=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TIAAAAA TARTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA--=--=-=----- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TTAIAAA TARTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA--=--=-=-=---- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TTAAAAATTARTGT TGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-------=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TT---------- GTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----=--=---- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TT--=------ ITGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA —————————— TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
—————————————————————————————————————————————————— TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----------TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
—————————————————————————————————————————————————— TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----------TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
—————————————————————————————————————————————————— TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----------TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
- TAAGAT -GA TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA---------- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
- TAAGAT -GA TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA------=-=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
- TAAGAT -GA TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA------=---- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
- TAAGAT -GA TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA------=---- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
CTAAAAAT - - -TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----=-=-=---- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA ATA
CTAAAAAT - - -TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----=-=-=---- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA ATA
T-AIA TARTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----=-=-=---- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCT TCGTGT TTTCATAATAATAACGAC - - - - = = - - s s s e o e e o e o o e e o e e o o e o e o o e o oo e o m o - m - - - -
TTAAAAATHRARTGT TGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-------=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACAR----AGEEIE BA - - - - ----------------
TTAAAAAT AITGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA —————————— TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACAR----AGEEIE BA - - - - - -------=-------- -
——————————— TAAA.T— --TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----------TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACAE- --- - - ---- —TTAACTA—AIATT
TT-------- ITGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA —————————— TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA TITAA.A ——————————————————————
TT---=------- GTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----=-=-=---- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACAR----ehmmim | T AAAARRT - - - - - - - = = - - - o e o e e o e o e o - - - -
TTAIAAIT——ITGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA —————————— TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TT------ TARTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----=-=----- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TCATTAAAGTTIAATAATAAAAICTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA e I I I
TTIAAAATIA TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA------=-=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
AT - -BTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA---------- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA --AATGTTTAT TGARTHT - - ------ A---TA - - A
I AT - -BTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-----=-=---- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA --AATGTTTAT TGARFTEHT - - ------ A---TA - —.A
-AAT— —IAAATITA.A A---TATA-------- TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-----=--=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACAE----- - ATTTGGTTAACTATARATT ---A
TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-----=-=-=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACAREE - - -AlRGl T TRAAAART - - ------=----=------ .
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TT-----TCAATTT TGAAT - ----- - ABTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----=-=-=---- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
ATTT--- - TTAABAABBIABTGT TGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-------=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
ATTT--- - TTAAIAAIA TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-------=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TTAAAAAT - -BTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-------=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TTAAAAAT - -BTGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-------=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
TIAAAAATTA TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA-----=-=-=--- TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
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------ TTIAAGITIGA.G.TTI ATA AAAAAIT AR TGTTGGAGAAAACAGATTTCATCCTAAATTACAGTTTACTACACAGTACA----------TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA
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————————————————————————— TCATTAAAGTTTAATAATAAAATCTTCGTGTTTTCATAATAATAACGACA

TTTTA
TTTTA




Start crop Point
0 .
i JH
{UR 15
| 'Ill

MHM

i

'y

Ll

" | p
|
|
5000

WULWJM
WIWJJ

p




.bed fm_1.bed 0 0 n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa

size: 4696bp; fragments: 264; full length: 67 (>=4226.4bp)
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size: 4996bp; fragments: 264; full length: 67 (>=4496.4bp)
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TE: Itr_1 family 264

size: 285bp; fragments: 155; full length: 149 (>=256.5bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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