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TGETAATCATTA TTGTAAGAAAATAATAGCTTACTATTATTTCGTGCGGTGACGAAATCGAAC ---------- TGATTTGTCAGCAAGAGTGAGAATCGTGCGAATTAGGACAGTGAGAATGAAGTGTACCTGTATATATTTATTTAATA

TGECAAGCATTAARBAGATTTTAATT TTGTAAGAAAATAATAGCTTACTATTATTTCGTGCGGTGACGAAATCGAAC---------- TGATTTGTCAGCAAGAGTGAGAATCGTGCGAATTAGGACAGTGAGAATGAAGTGTACCTGTATATATTTATTTAATA

ABBTGETAATCCTTAABAGATC-TAATT GT TTGTAAGAAAATAATAGCTGACTATTATTTCGTGCGGTGACGAAATCGAAC---------- TGATTTGTCAGCAAGAGTGAGAATCGTGCGAATTAGGACAGTGAGAATGAAGTGTACCTGTATATATTTATTTAATA

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- AGTTTCAGAAGTTAGGTTACGAGGCGTGAAAACTAGGACGATGTAACTGAGACCG- - - - - -ATAJJ@TCTATTAfTA

AAATCTTAITT

ATATTGTTTTATGATTCTAA
ATATTGTTTTATGATTCTAA
ATATTGTTTTATGATTCTAA
G.TTTGATCGTAA ------

TTGTAAGAAAATAATAGCTGACTATTATTTCGTGCGGTGACGAAATCHAAC
TGTAAGAAAATAATAGCTGACTATTATTTCGTGCGITGACGAAAT GAAC
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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