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1 MSA length = 7520 1
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAAAITAGT—TTTAAAIAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC

—————————————— AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA----------TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA---=---=-=--- TAAAAGTAGT—TTTAAAGAAAAIGTGACTTTGICATTCAAIAAGTTAATTC
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA---=------- TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT
G-AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA---=---=-=--- TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT
G- AGTTATATTGTITGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA —————————— TAAAAGTAGT - TTTAAAGAAAA.TGACTTTGICATTCAAIAAGTTAATTC

—————————————— AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA----------TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
—————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT
GAGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - s s o s e o o e e o o o o o o o e o e o o o e o o e o o e o o e o o m o e oo m - - -
GGAGTTATATTGTGTETGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA------=-=--- TAAAAGTAGT -TTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT
GGAGTTATATTGTGTETGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA---=---=---- TAAAAGTAGT -TTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT

G-AGTTATATTGTGTETGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA---=---=---- TAAAARTAGT -TTTAAAGAAAAGGTGACTTTG CATTCAAIAAGTTAATTC AAGT
GAGTTATATTG————TGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAAIAA —————————— TAAAAITAGT—TTTAAAGAAAAGGTGACTTTGICATTCAATAAGTTAATTC AAATERRTA - - - - -
————————————— GAGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - o - m s o e e e o m e o e o o o e o e o o e o m m o o e o m m o o o o m e o e o o o e o o m o o e o m e o o o e o o m o o o o mm o oo o m e o e o oo m o e oo m - o m o - mm - - - -
A GGAGTTATAT——TGTITITGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA —————————— TAAAAITAGT—TTTAAAGAAAAGGTGACTTTG CATTCAAIAAGTTAATTC ——————
CEGAGTTATAT ----TGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA----=-=--=-=-- TAAAAGTAGT -TTTAAAGAAAAGGTGACTTTGHMCATTCAATAAGTTAATTCEGEIGINEEE - - - - - - - -HTRAAN- - --------
GEG-AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA----=-=--=-=-- TAAAAGTAGT -TTTAAAGAAAARGTGACTTTGECATTCAABAAGTTAATTCEGEICEHIGES - - - - - - - -
A G—AGTTATATTGTITGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA —————————— TAAAAGTAGT—TTTAAAGAAAALTGACTTTG CATTCAAIAAGTTAATTC ————————
AMIG-AGTTATAT - -TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA----=-=--=-=-- TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTCEEEG . - - - - - - ------------
A -AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA----=-=--=-=-- TAAAAITAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC —AIAATAI ———————————
ARG -AGTTATAT - -TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA---=-=-=--=--- TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATT ———AAGATAA—TTIAAIAAI—
ARG -AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA----=-=-- -~ - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT A
Y R I R I R I R R i TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT AN TEERA AAIT
ABG-AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA---=-=-=--=-=-- TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC A—!IA!IAATT
A -AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA----=-=--=-=-- TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC

-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATT e
A GGAGTTATAT——TGTITITGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA ---------- TAAAAITAGT—TTTAAAGAAAAGGTGACTTTGICATTCAAIAAGTTAATTC ------ AATTIAAIAATT
GG -AGTTATAT - - - - - - TGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - = - - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC ABAATAAA- - - - - - AART
GEM - AGTTATAT- -TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - - - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATT TTRAABAAT -
A - AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - - - - - TAAAAITAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
GElG-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - - - - - TAAAAGTAGTTTITAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC

>

GAGTTATAT-GTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - = = = = = = = m m e e o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o T
G—AGTTATATTGTGTITGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAAIAA ---------- TAAAAGTAG——TTTAAAGAAAAIGTGACTTTGICATTCAAIAAGTTAATT ---------- AA—CIﬁiIAA T----

- AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - = = - - - - TAAAAGTAGTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTCEMGHN- - - - - - AAQ- IR T
- AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - = - - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
- AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - = = - - - - TAAAAGTAGTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
- AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - = - - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT----TGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
GGAGTTATATTGTGTITGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA ---------- TAAAAGTAGT - TTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT

-4 4 - < -

_|
> > > > > > > 0

GGAGTTATATTGTGTETGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - - - - - TAAAAGTAGT - TTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT
------------------------------------------------------------------------------- TAAAAITAGT—TTTAAAGAAAAIGTGACTTTGICATTCAAIAAGITAATTC
G-AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - = - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATT
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT----TGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT----TGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTITAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC AAAT A -

0O O r

- ---TTAA-

4 4 -4 4 4 4 - -

>

G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC AAAT A -
G-AGTTATAT----TGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC AAATETG -
-AGTTATAT----TGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - = - - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC CGT
GEAGTTATAT - -TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - = = = = = - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGT TAAT T - - - s s = mm e e e o = - TA-
G—AGTTATATTGTGTITGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAAIAA ---------- TAAAAGTAG——TTTAAAGAAAAIGTGACTTTGICATTCAAIAAGTTAATT
- AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - = = - - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
GGAGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC TGT
GGAGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - = - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC TGT
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTTEEGIREIE - - - - - - AATTGATEAGTC

- AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - = = - - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATT TN - - - - - - AA
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT V- W

- - —T.AT.GIG—AGTTATAT— —TGTITGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA ----------------------------------------------------------------------------------------------------------
-------------- AGTTATAT------TGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA- - - - - - - - - -TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATT AAAT
GGAGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAARJAA- - - - - - - - - - TAAAAGTAGT - TTTAAAJJAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC T AAGT
GAGTTATAT--TGTGTJTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGAJAACAA - - - - - - - - - - TAAAAGTAGT - TTTAAAGAAAAGGTGACTTTGICATTJAATAAGTTAATTT

> > 0O 0O 60 60 60 > > > > >
> > > >» > > > > P

>

GAGTTATAT-- - - TGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - = = = = = = & m o e m et e ot f et f o m m e e f o e m e i e me e o e memoooamaa o
G-AGTTATATTGTGTTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAARJAA- - - - - - - - - - TAAAAGTAG- - TTTAAAGAAAARIGTGACTTTGICATTCAAJAAGTTAATTC
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - = = - = - - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT

G-AGTTATATTGTGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - = - - = - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTGEGESIN - - - - - ------ - - -
-------------------------------------------------------------------------------------------------------------- TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC AIAATAAATTIA.AAIT
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - = - - = - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTCHMMG - - - -AAAATAA - = = == = m o mmmm e e o o -
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT
G-AGTTATAT----TGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
- AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - = = - - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
- AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - = = - - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATT
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATT
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
--------------------------------------------------- AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA----------TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATT
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTJTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT
- AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - = - - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT----TGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
G-AGTTATAT----TGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - - - = - - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC

>

0 > O x>

G > > > > > 0

-AGTTATAT----- - TGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA-----=--=-=-- TAAAAGTAGTTT-TAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTC
————————————————————————————————————————————————————————————————————————— TAAAAGTAGT—TTTAAAIAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT
GAGTTATAT——TGTGTITGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGAIAACAA —————————— TAAAAGTAGT—TTTAAAGAAAAGGTGACTTTGICATTIAATAAGTTAATTT
GAGTTATAT----TGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA---=-=-=--=--- TAAAAGTAGT -TTTAAAGAAAAGGTGACTTTGHEMCATTCAATAAGTTAATTC

G-AGTTATAT--TGTGTGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - - - = - - = - - TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTT
G-AGTTATATTGTG- -TGTGTGTGTGTGTATAAGTGCTGAATAGACAACAA - - = = = = = = = = = = = & oo o o o o o et oo o o o m o o o oo o o o o o o o o o o f o o f o o o o f ot f o e e e e e e e e oo e e oo

TAAAAGTAGTTTTTAAAGAAAAGGTGACTTTGACATTCAATAAGTTAATTCEHG AAAATABATCESEA AATC-T CRAAATEET A
G AAAATHRAGECEBAAN- - -T- - - - ARAAAGTGEGGTGT A

TAAAAITAGT—TTTAAAGAAAAGGTGACTTTGICATTCAAIAAGTTAATTC
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TE: It 1 family 314 Before TEtrimmer 239 bp

size: 239bp; fragments: 149; full length: 145 (>=215.1bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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