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TGTTGTGAACATACATTTAATJTGGTTATATGTATATGTATATTCTACAA- - - - - - - - - - R O e TGEIC - - AGCGGAACACGACACT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCTACAA - = - = = = o m s m o e mm e e e e e memmem e o ACGGTGGTCCAAJJClIAGGATCACGACATTGGTGC - - AGCGGAACACGACAT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGG - TATATGTATATGTATATTITACAA - - - - - -« oo oo m ot oo AAGIABA cACh A
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCTATAA - = - == - = - - - GTTCCTTACATTGGTGACAACGGTGGTCCAAlcCAGGATCAC ACATTGGTGIC——AGCGGAACACGACATT

TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCTATAA - - = - - - = = - - GTTCCTTACATTGGTGACAACGGTGGTCCAAMCCAGGATCACBACATTGGTGEC - - AGCGGAACACGACATT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCTATAA - - = - - - = = - - GTTCCTTACATTGGTGACAACGGTGGTCCAABMCCAGGATCACBMACATTGGT - - - - - AGCGGAACACGACATT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTGTACAA - - - - - - = - - - GTTCCTIACATIGITGA --------------------------------- C—AIGCIAAA ----------------
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCTACAA - - = - - - = - - - GTTCCTTACATTGGTGACAACGGTGGTCCAAICCAGGATCACGACATTGGTG C--AGCGGAACACGACATTEGGTCH- - -
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTGTACAA - - - - = = = = - - GTTCCTAACATTGGTGACAACGGTGGTCCAARCCAGGANCACGACATTGGTGEC - - -« - - - wmm o mme e o
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TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCTACAA
A-TTR-TABGTTT TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTGTACAA
------ TGAGTTT TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCEACAA- - --------GACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAAICCAGGATCACGACA
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TGTTGTGAACATACATTAATATGGTTATATGTATATGTATATTGTACAA- - - - - -« - - - GACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAAICCAGGATCACGACIT - AGCHRAA- - -
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTGTACAA - - - - - - = - - - GTTCCTTACATTGGTGACAACGGTGGTCCAAMCCAGGATCACGACATTGGTGEC - - AGCGGAACACGACATT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTGTACAA - - - = = = - = - - GTTCCTTACAGRTRBCACG - - - - - - - o e e e
TGTTGTGAACATACATTTAATATGG-TATATGTATATGTATATTGTACAA - - - - - - = - - - GTTCCTTACATTGGTGACAACGGTGGTCCAACCAGGATCACGACATTGGTGHC - - AGCGGAACACGACATT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTGTACAA - - - - - - = - - - GACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAAMCCAGGATCACGACATTGGTGHC - - AGCGGAACACGACATT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTGTACAA - - - - - - = - - - GTTCCTTACATTGGTGECABCGGTGGTCCAARCCAGGATCACJACATTGGTGHC - - AGCGGAACACGACATT
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCTACAA - - - - = = = = - - BACHC- - L L TGAC- -AGCGA - - - - -
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCTATAA - - = - - - = - - - GACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAAICIAGGATCACGACAITG ‘
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCRACAA- - -------- GTTCCTTACATTGGTGACAACGGTGGTCCAA
TGTTGTGAACATACATTTAATITGGTTATATGTATATGTATATTCTACAA- - - - - - - - - - e o e T
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TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCEACAA---------- GACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAA CCAGGATCACGACAIT-G AANBBIT GGAA
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCEACAA---------- GTTCCTTACATTGGTGACAACGGTGGTCCAARCCAGGATCACGACATTGGTGECAAA TGIAACA AC
TGTTGTGAACATACATTTAATATGG—TATITGTATATGTATATTCTATAA —————————— GTTCCCTACATTGGTGACAACGGTGGTCCAARCCAGGATCACGACATTGGTGHC

TGTTGTGAACATACATTTAATATGG—TATATGTATATGTATATTITACAA ---------- GTTCCTAACA-ACAAI ----------------------------- TG
GAA- - -ATAAGTTT TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCTACAA - - = - - - = - - - GTTCCTTACATTGGTGACAACGGTGGTCCAACCAGGATCACGACATTGGTGEC - - AGCGGAACACGACAC
GAA - - —AFGTCT TGTTGTGAACATACATTTAATATGG-TATATGTATATGTATATTGTACAA - - - - - - = - - - GACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAAMCCAGGAJcACGACAT

AAATTT -lAAGT - - - - A TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCTATAA - - = - - - = = - - GTTCCTTACATTGGTGACAACHGTGGTCCAAMICCAGGAT - ACGACATTGGTG
TGTTGTGAACATACATTTAATATGGTTATATGTATATGTATATTCTACAA - - - - - - = - - - GACTACAAGATTGGTGACGACGGTGGTCCAAMCCAGGATCACGACATG -BeTccAiA
--------------------------------------------------------------------- GTTCCTTACATTGGTGACAACGGTGGTCCAABMCCAGGATCACGACATTGGTGEC - —AGCGGAACACGACAIT.T.— - -
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size: 5473bp; fragments: 3765; full length: 15 (>=4925.7bp)
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After TEtrimmer ORF and PFAM domain plot
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