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--------- TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ----------ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT - = = = = = = = - - ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT = = = = = = = = - - ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA

TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=---=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT --=-=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA

—————————— TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT——————————ACAAGTGATATAITTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
—————————————————————————————— TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ----------ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=---=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAA-TTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=---=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT --=-=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT --=-=---=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAAICAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=---=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATT -AAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATAT T T TAT TATGTACAAAT - - - = = = = s s o e o e e o o e e o e o o e o o e o o e o o e o o o o e o o m oo e oo - -
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- .AAIT.TATAAI ————————————————————————————————————
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA
ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACAEERGE - - - - - - TAAAAI———
ACAAGTGATATAATTTTTTATACAA---AATACCAACCAGGTATTTTACA ACAAITTATAAAA

TT

TTRTTE-

TeAT---------
ACAAGTGATATAATTTTTTATACAA- - -AATACCAACCAGGTATTTTACA TTHRTT -
ACAAGTGATATAATTTTTTATACAA- - -AATACCAACCAGGTATTTTACA TR TCH-------

TEETTH -
ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACAETIN - - - - - - - - - - - - TGAC

——AIAT——AAAAG

- 4 4 0 0 0 = < < -

A
G
———————————————— T i TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ----------ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA ——————————————AIAA G
————————————————————————— T - - - - - TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ----------ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA TAAATIAIAAAG A
T T, - -------- TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACAGEIEREE - - - - - - - AAAAA G
" -------- TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT --=-=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACA TGAAT------ G
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T TGTTTTGTCGTTTTTAATTATTAAAAAAATATATTTTATTATGTACAAAT ---=-=--=-=--- ACAAGTGATATAATTTTTTATAC-AAAAAATACCAACCAGGTATTTTACAG . - - - - - - - AAAAAA A
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_____________________________________ A
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ACAAGTGATATAATTTTTTATACAA---AATACCAACCAGGTATTTTACA

ACAAGTGATATAATTTTTTATACAAAAAAATACCAACCAGGTATTTTACANGHRGHRE - - - - - - - - - - - TTHRTT
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] uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcIn.fa_aln.fa_cl.fa gs.fa ce.fa_se

divergence to consensus (%)

size: 6648bp; fragments: 178; full length: 32 (>=5983.2bp)
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/ 572.fasta.b.bed uf.bed g 1.bed fm 1.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.i
size: 6949bp; fragments: 178; full length: 30 (>=6254.1bp)

divergence to consensus (%)
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divergence to consensus (%)
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TE: Itr_1 family 572
size: 7721bp; fragments: 4197; full length: 0 (>=6948.9bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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