Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 4686 1
A-TTAAA TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTIGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA

A-TTAAA TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=---- TTTCTTTATTGACGACTTEGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
————————————————————————————————————————— TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA---=-------TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA TTGGGATA- - - - -
————————————————————————————————————————— TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA---=-------TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA TTGGGATA- - - - -
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA------GTRTH---------=-=------
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA------
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACARTAEE - - - - - - - - AGGTTAC- -CA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
AATAC----------- TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA------"-=---=-=--=--- ATAT---A
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA------=-=---=-=---=--- ATAT---A
AATAAAATTA TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
AATAAAATTA TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=---=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACAEE '/ M THTHR- - - - - - TATATCARA
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AATAAATESEAAA TATACACTTT TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
——————— TAC--=-------n--- TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA----------TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
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TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=---=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA - - - - - - - - s s e e e e e e o e o m o - -
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
ARAAT - -AATTA TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
AAT - -AATTA TGTTAAGAAAACAATCAAAAGATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA--=-=-=--=-=--- TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
————————————————— TGTTAAGAAAACAATCAAAABATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA---=-------TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
————————————————— TGTTAAGAAAACAATCAAAABATTCTATGTTATTGATGGTCTAGGATGTA---=-------TTTCTTTATTGACGACTTTGGGATTGGCATCCTCCACATTCCACACAACA
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size: 283bp; fragments: 41; full length: 37 (>=254.7bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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