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MSA length = 5686
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAA-TTATATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAAIATATATATATATTATGTTATATAAC ---------- GAGT
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAA-TTATATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAA-TTATATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAA-TTATATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAA-TTATATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAA-TTATATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAA-TTATATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTCGGCTTAA-TTATATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— GAGT
CTTAABAETEATTT - TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAATATATATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
-------------------------- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT———TATATATATTATGTTATATAAC——————————GAIT
TGTAGTATTCTGEATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC - - - - - - - - - - GAGT
T TCATTHCTT— TGTAGTATTCTGIATTTGGCTTAAT— - - TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
C!IAITTTTAT --------- TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TTT——TTTTATTI— TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAIT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
———————————————————————————————————————————————————————————— GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
TGTAGTATTCTGAATTTGGCTTAAT - - -TATATATATTATGTTATATAAC- - - - - - - - - - GAGT
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TTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TTAGIG—ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
TTAGTG-ATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAICTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTIGACAATATTACA
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GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
GGATAGCATTTTTATTAGTAGAACTTGACAATATTACA
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.bed fm_1.bed 0 0 n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa

size: 5686bp; fragments: 1514; full length: 10 (>=5117.4bp)
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2d g _l1l.bed fm _1.bed 0 O n.bed g 1.bed fm 2.bed 0 O bcIn.fa ¢
size: 5987bp; fragments: 1455; full length: 6 (>=5388.3bp)
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divergence to consensus (%)
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TE: Itr_1 family 966

size: 4181bp; fragments: 78; full length: 5 (>=3762.9bp)
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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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