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MSA length = 2174

TT.AA-AAITTArA TAIAIT.A.TTITTFGCTGATAGCAATAAACGAAGGTTAAGGTCGTAAAAC ------------ TATAATGAGGGTTTATTGCTATCAGGGCCAAAAGAACAIA TATATGA-TCATTTAIAITITA.TTTATCTA AATA
CT ANIAC TTEAGTCTATTTTCTTRGCGCTGATAGCAATAAACGAAGGTTAJGGTCGJAAAAC- - - - - - - - - - TCTATAATGAGGGTTTATTGCTATCAGGGCCAAAAGAACAGGEBTATAT = = = = = = s mmm e mm e e e e e e e o e TCA AAA - - -
C AA ATTTAAAAR T TERGAANARAI T A - - - - - - - o o o o o o o o e o e o e e e e e e e e e e e e e e e oo TCTATAATGAGGGTTTATTG TITIAAAAITIAIA --------------- AITACTTIG CAATAATRTTTATTTA AIATAT
TT AATTTEAAA CTlTTCTTGGCGCTGATAGCAATAAACGACGGTTAAGGTCGTCAAAC- - - - - - - - - - TCTATAATGAGGGTTTATTCTATCAGGGCCAAAAGAACAGAITATATAARAA - - - - TTGECATTABTETTAATTTT AGATAT
AGTCTATTTTCTTGGCGCTGATAGCAATAAACGACGGTTAAGGTCGTCAAAC- - - == - = - - - TCTATAATGAGGGTTTATTGCTATIAAAARTAAARTAT ABCAAATATIT - - - - - - - - - - - - - - AATAT
AGTCTATTTTCTTGGCGCTGATAGCAATAAACGACGGTTAAGGTCGTCAAAC- - - - -~ - - - TCTATAATGAGGGTTTATTGCTATCAAGGCCARA- - TATAJA TAGEBACTTTAGBAAAGT TRAB- - - - - - T AGATA
TCTATTTICTTGGCGCTGATAGCA.AAACGAAGGTTAIGGTCGTAAAAC ---------- TCTATAATGAGGGT-TGCTATCAGGGCCAAAAGAACAGG ------------------------------- TTAMT AAATAT

AGTCTATTTTCTTGGCGCTGATAGCAATAAACGACGGTTAAGGTCGTCAAAC--=-=-=-=-=---- TCTATAATGAGGGTTTATTGCTATCAGGGCCAAAAGAACAGA TATATATIGA————TIGICAAATATITTTAG ————————— AITAT
AGTCTATTTTCTTGGCGCTGATAGCAATAAACGACGGTTAAGGTCGTCAAAC
AGTCTATTTTITTGGCGCTGATAGCAATAAACGACGGTTAAGGTCGTIAAAC
AGTCTATTTTCTTGGCGCTGATAGCAATAAACGICGGTTAAGGTCGTCAAAC
AGTCTATTTTCTTGGCGCTGATAGCAATAAACGACGGTTAAGGTCGTCAAAC
GTCTATTTTCTTGGCGCTGATAGCAATAAACGACGGTTAAGGTCGTCAAAC AAATA
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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