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1 MSA length = 6542 1
IT ---------------------------------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - -------- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAAT TTARMAGTT

GT-----------GlSRARAAN---------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=-=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA-T TTAI!—GTT
AT -ATAAAT -AA TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAATEEIENA - - - - - - - - -
GTHERTATAAACTAA TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=-=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA-C

A “A---AT-ACEHABA B THTRTRE--------------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCIHAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT === === = = - - AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA - -
ATEA-B------ AG TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---------- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

A ---GAAT-AABGET A "B THTH BCH- - ----------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT === - == = = - - AGGGTIIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA - - - - -
GTH--------- AAIBMAIIAA - - - - - - o oo TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT === = == = = - - AGGGTI

O 4 4 4 40 <3 < -

AACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA- -
ABI- ----------AlBAIEAGEEE - - - - - - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=-=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA- - -
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTITTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGICATCACA ————————————————————————————

ATEEM- ------

————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACIAC
GT----=------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA-T
GT----=------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=-=--- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATC-AT
ATEEE- - - - - - - - - - - - cc s e et e e et s s e st s s s e - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=-=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAAT
ATEEE- - - - - - - - - - - - cc s e et e e et s s e st s s s e - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAAT

---AAGC-GIRANATERNCE TN TS - - - - - - - ------ TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAAC
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCICGTATTGGAATGAGACGACATCACA——
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTITTTAATATTTCATTAAT —————————— AGGGTIAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA—T
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA-C
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAIACGACATCACA
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
GTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=-------- AGGGTGAACATGTITTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA

TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - --=-=--=-=--- AIGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCAC I
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAAT
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATAT T TCAT TAAT = = = = = = = m m m e o e o o e e o e e o o o o o e o o e o e e o e o o e e o o e o oo oo oo - m - - - -
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TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATARTTCATTAAT - - - - - - - AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA - = = = = = = = = = -
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT === - == - = - - AGGGTGAACATGTGTTTGATTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA - - = = = = = = = = -
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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