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1 MSA length = 5943 1
GGCACGGTGTTAAAATATTTTGAAGAGAAATGATATGCATGATGACGAGT - - - - - - -~ - - AGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAIATAGATAIA—TA

GGCATGGTGTTGAAGTATTCAAGGGAGACGTGATATGCATGATGATGAGC---=-=-=-=-~--- AGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATABATAGATABA-TA

ATATATATATATATATATATAATATAATATATATARATATATARATTA
AGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATABATAGA - - - - - TA
ATATATATATATATATATATATATATATATATATAIA CAIACCIAT—— TTIGGIA
AGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATABATAGA - - - - - TA ATAGATAG
ATATATATATATATATATATATATATATATATATATAMATATATABATTA ABAGETGG

AGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGA ACIGACCIATTA G!IGG
------------------------------------------------------------ GTG

ATAGATAG
ATAGATAG

ATAGATAGET

------------------------------------------------------------ ATATATATATATATATATATATATATATATATATATAIATATATAIETTA

------------------------------------------------------------ AGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATABATAGATABETTA
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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