
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4283
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AA T TGGA T T A T C T A T T AA - - - - - - - TGT CGT CCGAAAAGC T C T A T
T T A TGAGCAAAA T - T T T T T T CGT T AA T A T T T A T T AAAA T T T T CCAAAA T AA T AAAGA TGT AGA T A TGA T A T T AAA T T AGT A T T T T C T AA T A T T A T T - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T A T T T AACAA T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - AGAGC T AAAAAC TGT C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AA T T T CGT AAGCGT C T T CAA - - - - CA T T - - TGT T T C T ACCA T A T A T T T T TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T CCC T T CAAAGGTGA T - - - - - - - - - - - - - T T AA T A T A T AGA TGT T C T AC
T AA T T AGCAAAA T A T T T ACCAA - GGGTGT T TG - - AAAGT T T T AAAAAA T A - - - - - - - - - - - - AAA T CAGGT T ACA T AA TGA T T T T T T AA T T T AA T TGA T A - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA TGA T A TGT TGCAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A TGCCCGA TGAGT AC T A T T - - - T T T AAAAA T AGA TGCAGT T T
CAC T T TGAA - - - - A T T T T T - - - - GAA TGT T CA T T AAAG - - T T AAAACA T AA T AAAAA TGT AGAAA T CAAA T T AAA T AA T T A T T T T T CAA T A T AA - - AA T A - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AAGT T AGC TGGCGT - - - - - - - - - - - - - - - - - GAA TGAAA T AC T C T A T
CAC T T TGGAAAA T A T T T T T - - - - GAA T A T T CA T T AAAG - - T T AAA T AA T AA T AAAAA TGT AGAAA T CAAA T T AAA T AA T T A T T T T T T AA T A T AA T T AA T A - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T AA T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T CAAAGT T - - - - - - T AA T AACC T T AA T T T T AAAGGT TGTGC
CAGA T T AAAAAA T A T T T T C T TGT AAA T T T T CA T AAAAA T T T T A T CAAACAACAAAAA TGT AGCGA T CAAA T TGAA T AA T T T T A T T T T T A T A T AA T T AA T T - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T T CAACAAGGGCGGT AA T T AA T A T TGA - - - - - - - - - - AAA T AC T T T C T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGCCC T T T T A T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T T - - - - - - T AC T - - - T T T C TGGAGA T A TGT T AAGC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A - T A T T A T T AA T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT CA T TGT CAAA T A T T T T TG
GAGGT T CAA - - - - AC T T T T T T A T CAC TGT A T A T T A - - - - - - - - - - - - - - G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AAA TGT TGGAAAAGT AA T TGA T A T T - - - T T TGT AA T AA T A TGT T AAA T
T AAGT T T AA - - - - A T T T T T T - - - AAGT T TGT A - - - - - - - - - - - - - - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AAAA TGACGGCGA T T A T CAACAC TGA - - - - CGT A TGGT A T A T T T AAC
T A T T T TGAAAA T T A T AGT TGCA T AAA T A T TGAC TGGAGC T T T T AGA T T TG - - - - - - - - - - GGAAA T C T AAA T AAA T AA T T AAC T T T CAAAA T AA T T AGCA - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T AC TGC T AGAA T CGCC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
ACGT T T T AAAGA T A T A T T T T T A T - - - - - - - - - T CAAAGT T T AAAA T AACAA TGAAAA TGT - - - AAGCAAGT C - - - - - - T TGT T T CC T T A T A T AGC T AA T A - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T TGC - ACGGT CAC TGGA T AC T T T - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA TGAAGT CC T T T T A T T T T T A T T T T T T T T T T TGC T C T CGAAAGAGAAAA - - - - - - - - - - - - - T T CGT CGCAACAC T CCC T A T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAC TGT AAAAAA T A T AA TGAA - - - - - - - GT TGTGA TGGAA TGT CACAC
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGTGGCCCA T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCCCAAAAAAAGT AA T AA T T AA T A T TGA - T T CAGCA TGAAA T T C TGCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T T T AA TGGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T CGGAAA T AACA T T C T AA
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T T T T AC - - - - T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T TGA T ACAGA - - - - - - A T T T AA T A T TGA - - - - - - - - - - AAA T A T T T CAA
T C T T T T TGA - - - - AC T T T T T T A TGA T T A T ACA T T TGGGT C - - - - - - - - - GA T AGT AA TGT AGAAGT T AAA TGA T A T T A T T A T T T T T T AA T A T T A T - - - - A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT C T T T CCAGT T T T AC TGAA T AAAA T CC T T T T A T T A T T A T T A T T T T A T T T CGCAAAA T T T T AA T T T CA T T T CGT A T T CACA T CGAAA T AAAGT A T C T A TG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A TGT C T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T AA T A TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T TGC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T AC - - - - - - - - A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T T T T AC T AAA T AAAGT CC T T T T A T T A T T A T T A T T A T T CGTGCAACGT CGTGT CGAC T - - - - - - T A T T - - AC T AGACGC T CAAC T T T T AA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T T T T CCA T T A T T AC T AAA T AAAGT CA T T T T A T T A T T A T T A T T A T T A T T A T A T T TGGA T AGAAGACAAC - - - T T T TGACCC T AAGA TGAGAGC T T A TGG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CCAA T T CCCA T T A T T C - - - - - - CA T T - - CC T T AAA T CCACAA T C T C T AG
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 size: 4283bp; fragments: 180; full length: 0 (>=3854.7bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 4283 bp
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 size: 4809bp; fragments: 179; full length: 0 (>=4328.1bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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 size: 1715bp; fragments: 146; full length: 42 (>=1543.5bp)
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Before TEtrimmer 1715 bp



0 500 1000 1500 2000 2500 3000 3500 4000

ORF1

ORF9

ORF8

ORF2

ORF3

ORF4

ORF5

ORF7 ORF6

Baculo_FP_2nd RVT_1

After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



0 200 400 600 800 1000 1200 1400 1600

ORF1

ORF2

ORF3

RVT_1

RVT_1

Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
ORFs
PFAM domains



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

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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