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TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCIGCCACAGATTGGTTGGTTC —————————— AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACA
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TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC-=-=-===-==-~-- AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACAM-ATATTHTTTATTATATTTTCTGTTTTG

TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC-=-=-===-==--- AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACA
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAITGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC —————————— AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAAIGGCCACA
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC-=-=-===-==--- AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAAT TTGCTACCCGCAACGGCCACA - - - = - = s s e o e o e e e e o e o e e e e o o e e e e o e o e e o oo m e m o - - - -
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC

>

AATTT - - -
AA - - - AAA

B3
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ABA TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC- == === - = - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACAM- - - - ------=-mnomem - TTAC---ARTTEARNRRRAT - ------ -

ATTTGAAAGTTACATACA - - - TCA--- - BEBATETA - - - - - - - m B - - - = m m oo e o e e e o e e e e e e e e e e e e e e CT@---------- AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTBATTTGCTACCCGCAACGGCCACAR-ATATTITTTATTATATTTTCTGTTTTG

ABA TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC- == === - = - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACA - - = = = = = = = - - AfrcTATTTTTTATTTG

N 112 Y AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACAMT - - - - - - oo oo A

A TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC- - - - - - - - - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACAR-ATATTA- -TRTTCIT7T---ACTTA

ABRATGAAGGATGGGEA - - - - - TTA- - - mmmmmmmmmm e mmm e e i T e e e e e e e e - C.A-C.GTGCCCGCCACAGATTGGTTGICTC ------------------------------------------------------------ S N

Y 17 TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGEGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC- - - - - - - - - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACAR-ATATTATJTATT- - - -[JTBTTAT-TAA

ARAGHE - - - - - - o TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGAAGTGCCJGCCACAGATTGGTTGGTTC- - - - - - - - - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACAM- -

A --CTA----ABTATEEICATTTAG- - -WTGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC === = - = - - - AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACA TI!AT.T.ATIATATTTTTTAITTT --------------
------- TTTCHMTATEM- -------- -MTGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC----------AAATGACTTAATTATTTAGTGTGCCTAATTTGCTACCCGCAACGGCCACAR-ATATTATTTATTATATTTTTTATTTTA

————— TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC
AATTTCA---- - TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTEGTTGGCTC
GGCT—CI————A TATEEA - TTCAAA TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTEGTTGGCTC
———————— AACTTTA TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTEGTTGGCTC
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTEGTTGGCTC
—————— TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC
TGTGGCGGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC
TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC
A-TTTAA---BTGTGGCGGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC
———————— TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC
AT AITTTAGA TGTGGCAGACTTCCGAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGTTC
TGTGGCGGACTTCCAAAGGTAGCAAGTGCCCGCCACAGATTGGTTGGCTC
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i fm_1.bed 0 0_n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 0 belnfa ainfa clfa After TEtrimmer 4314 bp
size: 4314bp; fragments: 264; full length: 30 (>=3882.6bp)
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1 uf.bed g 2.bed fm 1.bed 0 O n.bed g 1l.bed fm 2.bed 0O O bc
size: 4615bp; fragments: 264; full length: 28 (>=4153.5bp)
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TE: Itr_1 family 957

size: 5033bp; fragments: 7444; full length: 1 (>=4529.7bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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[E consensus before TEtrimmer (bp)
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