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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs

B PFAM domains

ORF2 ORF9
ORF19 _’ RF10 _’

ORF1 ORF6 ORF8

ORF20 ORF3 } % ORF5 ORF13 RF11

ORF21 ORF18 ‘ORﬂ RF16 RF15 2&4 ORF7 RF12
Retromgag Integraie"HZCZ
rve

1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000 8000



Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs
B PFAM domains

ORF13 ORF8

{_
ORF4 ORF6 ORF9
» —) —
ORF1 ORF3 RF14 ORF10
) — — —
RF19 RF18 RF17 RF16 ORF2 RF15 ORF ORF12 RF11 ORF7
e pne o gwogesoow g oy e o
Retrotranj gag Integrase H2C2
rve
—

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000 8000



[E consensus before TEtrimmer (bp)

Dotplot

(windowsize = 25, threshold = 50.00 09/10/25)

8000

70007

6000

AR

NN

\

5000(°

\

4000

3000y

2000

LY

1000

t4
’
’
,/
d
/
’
I'd
v
’
”
/7
L4
7,7
.
¢ s
’
$
.,
/,/
’
v
7 v
/
7
’
’
’
’
s
.
4 7
’
’
v’ s
/
Z st
#,
’
‘< #
’
.
’
’
’

, , , ’ .
v / ¢, ¥ ’ PR ) Y244 /: .,
. ’ ’ 7
. ’ ’
’ .
/, s 4
’ . ’ < ’ L4 7
’ .
¢, 7 ’ ’
. s ’
. % P ’ P . ’//,/
4 R .
’
’ d 7 7’ ’ ’
, ’ .
’ s e , ’ ,
4 7’ ’ R4 ’ ’ ’ ’
. .
VR4 ’ 4 ’ ’ 4 ’ VX4 p
/ . 4 ’
s, 7 ” 7 ,, 7 . ’ ’ 4 ’
’ 4 . ’ ’ , 7/ Vs
e ’ ’ P ’
, ’ ’ ’ RS , , L, . s ¢4
’ ’ ’ ’ 4 , 7 v ,
7’ 7’
’ ‘ ‘. ,’ ’ ., ‘< .
4 . e
4 , ’, ’, ¢ Y% ’
’ . ’
. ’ .
A , , . ” , 7 ‘ ‘ ’
7’ ’’ . 7 . ‘ s ~
4 , v e 2 7 . , , , v ‘., , Yd
/7 ’ //,
’
, .
’ KA ve ? s 7% 4 ‘ , ’ P , 75
’ ¢ 7 ’
4 / 4 7 LR ’ ’ j .77
4 7 ¢ d . 7 ’ 4 e ¢ 4 2, 7/
., ’ 7/
, Ve z . ’ ’ . ot P2 Ny
.
’ Vs 4 ¢
/%, ¢ ¢ ’
7% ’,
’ d
/7 ¢ ’
” VI
4
7 N
.
¢
’
’ ’
»
.
.
’
, ;77
’
‘.
77 /7
’ .
.
’
P
4
’
¢
.
% ~ 4
’ /
s 4
.
‘) 7 134
’
Y
2w/ <4
.
%
’,
,
’

SN

AN

R 74

’

4 .
7’
s 7
’
4 ’
, .
.,
’ .
.
P Yo
v
4 ’
¢
V4
4
, 7 / ’
’ S .
s
4 ’
4
’ 7’
’
.
7’
.
A v’
’ ’
d
/
.
, ’
s,
% ’ A
, ’
4 L/ /7 7
£? 3
’ 4
’ ‘e v
.
. , .
7 .
‘v e
.
’ ¢
.
v
, .
’ v, .,
d
/
’
’ .
4 .,
’ /
’
/
/7
% . ’ I
4
v
’
’
v
74 ’
s
4
’ 5, . ’
I, V4

1000

| B | | |
2000 3000 4000 5000 6000

TE consensus after TEtrimmer (b

7000

I
8000



