Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 7555 1

TT--@TT ATT--TTAT TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGT.T
TT - —“ATTA ————— TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
——————————————————————————————————————————— TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA——————————AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTIAT
TT - e s e e e e e s e e e e e e c e e - - TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TT - e s e e e e e s e e e e e e c e e - - TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
———————————————————————————————————— TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAG-CATTATTCTCA
——————— TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
——————————————————— TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TTGTC-- - T T ------- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
ATTGTTTAT THTTAT TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTICCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCIT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCIT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTIAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=------- AAGAATAAAATITTTTTAAIAACIGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA-=--=------- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---~---- AIGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCIT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACITTATTCTCA —————————— AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA---=---=---- AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATIATTAAAAGTTGAGT
TGTTATACAACITTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAIACATTATTCTCA —————————— AIGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTI
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTITCA —————————— AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTITCA

TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTITCA- - - - - - - - - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAT
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - - - -~ == - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC
TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA - - - - - - == - - AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTIET
---------------------------- TGTTATACAACGTTTTCCCATAAGAACTATATAAAAAGACATTATTCTCA----------AAGAATAAAATATTTTTAAAAACAGTTTGTTCAATTATTAAAAGTTGAGTCAC TTAIA-AIT-T-A-T
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size: 7555bp; fragments: 628; full length: 77 (>=6799.5bp)
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7855bp; fragments: 628; full length: 76 (>=7069.5bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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Before TEtrimmer ORF and PFAM domain plot

Bl ORFs

B PFAM domains

ORF8
ORF13 ORF6
ORF1 ORF3 ORF5

— » —
ORF2 ORF12 ORF11 ORF10 ORF9 ORF4 ORF7
— — — — ) —

Retrotrans gag RVT 1 } RT_RNaseH Integrase_H2C2 rv_e_3} Baculo F

Baculo_F
——}

1000 2000 3000 4000 5000 6000




[E consensus before TEtrimmer (bp)
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