Start crop Point End crop Point

1 MSA length = 6546

------------------------------------------------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - - - - -GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGHCGACATCACA- - - - [T TTARAT
T TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - == - - GGGTGAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA - - - == - ===~ — - - -
T TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - == - - == - - GGGTGAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA - - - == -~ ==~ = = - -
T TABTTAA- -« ------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - == - - == - - GGGTGAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA - - - == - ===~ = - - -
C ATTACTITCTAACTAAGTTGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT -« -« - -« - - GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAAARMIGTTTY- - - - - -
T TTTIEAAT ---------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - == - - GGGTGAACATGTJTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGECATCACA - - - - - TTTTAA
T ATCEAAT - - - - - - - - - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - - - - == - - GGGTJAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
T TTATTAAT - - - - == = - - - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGT T TAATAT TTCATTAAT - - = & = = = & = o oo o o e o o m o o o f o o m o ot d o f o d e f o d o d o o o f e f o f m o f e f e m e e e e e e e e e o - s
C CT--TAAT----CTAAGTHITGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGT TTAATAT TTCAT TAAT = - = = = = = = o o o o o e o o e o o e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e o o
T ACT——TIATCTGA ------

TGTAGTGCGACCTGGTTACCHAACAAT TGT TTGT TTAATAT T TCAT TAAT = = = = = & & o & ot & e & m e & e &t e &t e &t e &t e & e & e &t e &t e f ot e f ot e d ot ot ff e df ot dm e m i e m i e o mmmmee e
ATT--- - - TCTGACTAAGC

TGTAGTGCGACCTGGTTACCHBAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=-=--- GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAAAIAATTTT —————

—————— CTGARTEAGT TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCICGTATTGGAATGAGACGACATCACA—AAAATTTI—AATA
TTACIAAICTG‘TICGT TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=-=--- GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAI —————————————————————————————————————
————— T---------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCIAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA—AAAATTIT
——————————————————————————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————GGGTGAACATGTGTTTGAT—TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACI
ATIAT AR----------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
ACAAT!“%T —————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTIAACATGTGTTTGAT—TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA
——————————————————— TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAAGAAATTTTAAAT -

TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAAGAAATTTTAAAT -
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --=-=-=--=---- GGGTIAACATGTGTTTGAT—TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA ——————————————

TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTITTTAATATTTCATTAAT —————————— GGGTEAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA-----

TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGAT—TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAAGA——I
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGAT—TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAA—IAGTTTT————A
TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---=-=--=---- GGGTGAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATC-=-=-=-=-=-=-=-=-=-==--=---

ITGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT —————————— GGGTGAACATGTGTTTGAT—TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAAAAAAITTTAAACA

GGGTGAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA - « & = = o o oo oo e e e e e e e e e e e o
GGGTGAACATGTGTTTGATTTTTCCCGTATTGGAATGAIACGACATCACA “A - AAT.T ------

GTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT = - - = = = = - - GGGTGAACATGTITTTGAT—TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA --------------
'TATCTAAT.GACCACIC TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATAITTCATTAAT ---------- GGGTGAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA - - = = = == = = = = = -

ATAAC - - = === = e e e e = - TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - - - = = = = = - - IGGTGAACATGTGTTTGAT—TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCAC———AAATTTTAAAT—

---------------------------------------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ----------GGGTGAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA - - = = = = = = = = = = = -
ITGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT ---------- GGGTGAACATGTGTTTGAT-TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACAA - = = = = = = e mmm e mmem e e e e e m o

------------------------- TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT——————————GGGTIAACATGTGTTTGAT—TTTCCCGTATTGIAATGAGACGACATCACA——————————————

ITGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT --------------------------------------------------------------- ACEBTTE- - - - - -

TGTAGTGCGACCTGGTTACCCAACAATTGTTTGTTTAATATTTCATTAAT - = = = = = = = - - GGGTIAACATGTGTTTGAT—TTTCCCGTATTGGAATGAGACGACATCACA————ATTTT————A
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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