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1 MSA length = 5988 1
............... IGIAAICITGTAIAGTGIAGTITAIA-TIGACT— f e -TTACT-------TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACA

TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGIGCAG—TTAGAAAATGGACT ————————————— TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATAIA
——————————————————————————————————— TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAIGTGCAG—TTAGAAAATGGACT—————————————TTACT———————TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCIATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG-TTAGAAAATGGACT == -=-==-=-===-=-=-- TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACA
——————— TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG-TTAGAAAATGGACT--=-=-=-=-=-=--=-=---TTACT-------TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAABGTGCAG-TTAGAAAATGGACT == -=-==-=-===-=--- TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
—————————— TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT ---=-------AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
————————————————————————————— TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT --=-=-------AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCIATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA_
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATAT TGACGCCTATACA - - - - - - - s s s o e e o o e e o e e e e e o e o o e e o m e oo - m - - -
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAIGTGCAG—TTAGAAAATGGACT ————————————— TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAGTTTAGAAAATGGACT - -=-=-=-=-=-=--- AAATTATTAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA
TGTTGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAG-TTAGAAAATGGACT == =-=-==-=-===-=--- TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACAEGEEREINGS - - - - - -
GITGGGTTAACTACGGCAACCCTGTAAAGTGCAG—TTAGAAAATGGACT ————————————— TIACT ——————— TAICGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA ——————
AAATTATIAAAAAACTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTATACA —————————
TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCTTATACAGHGERIES - - - - - - -
TTACT------- TAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTARACA
AAATTATTAAAAAICTAACGTGAAATTCTAATAATATTGACGCCTI!ACA —————
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] fm_1.bed 0 O n.bed g 1l.bed fm 2.bed O O bcin.fa_aln.fa_cl.fa
size: 5988bp; fragments: 143; full length: 27 (>=5389.2bp)
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size: 6288bp; fragments: 143; full length: 27 (>=5659.2bp)
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divergence to consensus (%)
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size: 5387bp; fragments: 144; full length: 1 (>=4848.3bp)

TE: Itr_1 family 989
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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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