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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs
B PFAM domains

ORF9
ORF11 ORF4 }

ORF1 ORF10 ORF3

o " T

ORF12 ORF2 ORF8 ORF7 ORF6 ORF5
= ) = = —

RVP RVT_ 1 } RT_RNaseH Integrase_H2C2
rve
1000 2000 3000 4000 5000 6000




Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs
B PFAM domains

ORF12
ORF4 ORF8
— )
ORF16 ORF7
— —
ORF3 ORF13
_} ‘_
ORF17 RF15 RF14 RF10
ey pre g e
ORF1 ORF2 ORF5 ORF6 ORF11 ORF9
—) —) — ) — )
Adeno_100 RVP RVT_1 RT_RNaseH Integrase_H2C2
— ) ) —)
RT_RNaseH 2 rve
e e

0 1000 2000 3000 4000 5000 6000 7000



[E consensus before TEtrimmer (bp)

/7000

6000

5000

4000

3000

2000

1000

Dotplot

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

. ’
77 4 4 7’ 2, 7 v
’ , , 7 , s %, , P 7 , , V2 7’
Vid VRV Y 4 ’ 7’ 4 ’ , 7%, 7’
7’
7’ 7/ 4 2
vt st v , ’ ’ R (2
;/ ’ 77 / /s 7 ot 7 ’ 7 77 ’ 7 , ¥ 7 /; 7z 7
, ’ PA ’ . / Vs
V4 4 , 4 P 4 7 ., ’
v
4
Vs
7
'
s, ’
7’
%
7
’
’
7 v
’ 4 . P
, ’ 144 ’ Vs
.,
’
7 s
s P 7’
’ , 7 ’ 7
’ ,°
7 .
’
v’ 7’
'
/7
Ve ’ 7 7 Ve
7’ / 4 7 7’
¢ 4 2y
7/ s 7/
’
’
.
7
7
4 7/ ’i v’ 7
4
’ 7/
4 4
, ’ ’
' ’ ///
’
7/ ’ Ve
4 ’
r27/, , 7 , yars ’ Va4 ,
, /4 4 ’ ’ 4 7 v, v
Vs ’ , 7 4 4 7 7
’ wr s’ s 2 . P , ’ 7 , 7. s v ’
b s 2 (24 , . 7 P T’
~ Ve 7’ ’ 7’ ’ /7
’ ’
, ’ , ’ , , PA ‘, ¢ , s ’ / ,//
/ ty L s 2 , ’ / d ¢ s /
4 v /7 ,
.
’ 4 4
7 4 ’
7
4 7 7
V] 4 , ‘7,
’ .
7 Ve 7 ’ ’ /7
’
’, L4 ’ P 7 ’ d
/ / 7 , /7
’
»” Ve
’ , 7’ P 7 4 ¢ ” /, /,
/7 7 @,
’ ‘ P R4 7 ’ // “ /// 4 77 {/" ‘
d ya 7 V4 / 7 7
’ ’
7/ / s 7 , 4 , ’ / /v, 7 v’ ’ A .
4 v ”
, s v’
7’
/7 V4 4
’ / ’ ’
’ v ’ ’ ” ’
/ 7’ ’ 7/ /7 7 //

I I I I I I
1000 2000 3000 4000 5000

TE consensus after TEtrimmer (bp)



