12 TM domain MFS

EmrE-SugE E. coli/ 1-32
EbrA-EbrB B. subtilis/ 1-33

MFS P. aeruginosa/ 1-45
MFS N. meningitidis/ 1-50

EmrE-SugE E. coli/ 33-65
EbrA-EbrB B. subtilis/ 34-66
MFS P. aeruginosa/ 46-93
MFS N. meningitidis/ 51-100

EmrE-SugE E. coli/ 66-97
EbrA-EbrB B. subtilis/ 67-98
MFS P. aeruginosa/ 94-144
MFS N. meningitidis/ 101-150

EmrE-SugE E. coli/ 98-122
EbrA-EbrB B. subtilis/ 99-121
MFS P. aeruginosa/ 145-188
MFS N. meningitidis/ 151-200

EmrE-SugE E. coli/ 123-129
EbrA-EbrB B. subtilis/ 115-130
MFS P. aeruginosa/ 189-232
MFS N. meningitidis/ 201-250

EmrE-SugE E. coli/ 130-161
EbrA-EbrB B. subtilis/ 131-162
MFS P. aeruginosa/ 233-279
MFS N. meningitidis/ 251-300

EmrE-SugE E. coli/ 162-191
EbrA-EbrB B. subtilis/ 163-192

MFS P. aeruginosa/ 280-329
MFES N. meningitidis/ 301-350

EmrE-SugE E. coli/ 192-215
EbrA-EbrB B. subtilis/ 164-190
MFS P. aeruginosa/ 330-379
MFES N. meningitidis/ 351-400
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