CLUSTAL X (1.83) multiple sequence alignment
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CRSSEQVTFRCWWSSGTFQNLSEPGALRIFYQT——————————- KALSSDWYECPDYTQT
CFSRDMITFRCQWETGSSQNRTELEDLSFFYMLEKDP ———-—-—- KKTYGKWIECPSYN-S
CRSPERETFSCHWTDEVHHGTKNLGP IQLFYTRRNTQ--———--- EWTQEWKECPDYVSA
CRSPELETFSCYWTEGDNPDLKTPGSIQLYYAKRESQRQAARIAHEWTQEWKECPDYVSA
CRSPNMEVFSCWWRPVEKQSNVS---YTLLYSTG----——————-—- ERAPQECPDYVSA
CRSPEKETFTCWWEPGDDGGLPTT--YALYYRLEN---————————- TETVKECPDYKTA
CRSPEKETFSCWWETGSSGGLPTR--YQLYYRKEN-=-=——=—————- SLEVFECPDYHKA
CRSPNKETFTCWWRPGTDGGLPTN--YSLTYHREG----—————--- ETLMHECPDYITG
CRSPDKETFTCWWNPGSDGGLPTN--YSLTYSKEG---——==—=-—- EKNTYECPDYKTS

CFTLDLKNVTCQWQQQDHASSQGFFYHSRARCCPRDRYP---IWENCEEEEKTNPGLQTP
CFTLDLKMVTCQWQQQDRTSSQGFFRHSRTRCCPTDRDP---TWEKCEEEE-PRPGSQPA

CFTERLEDLVCFWEEAASAGVGPG-NYSFSYQLEDEPWK--——---- LCRLHQAPTARGA
CFTQRLEDLVCFWEEAASSGMD-F-NYSFSYQLEGESRK—————--- SCSLHQAPTVRGS
CFSRTFEDLTCFWDEEEAAPSG---TYQLLYAYPREKPR--———--- ACPLSSQSMPHFG
CFSQTFEDLTCFWDEEEAAPSG---TYQLLYAYRGEKPR————---- ACPLYSQSVPTFG
COKLIEHGVNTAEDLVREGEIAMLG-——===——=—————— - —— GVGEENEKLWSFTK
CQKLIEHGVNTADDLVREGEIAILG--—======———————————— GIEEESDKLWNFTK
CQKLIEHGVSTADELLREGEAAIRC————————————————————— SINETEDKLGSFTK
CFVEGKKDFTCFWEKEDGTNYSQD-NYTFTYTYMNE--——=—————- NKMDCAVSSLFLL
CFTRNLEDFTCFWDAPVEKSYDFLY I IEGLMEE-—---————————- KRCDVKQQTFEEK
CHTSDLIQI ICKWRGDLYKDNTYSFYYKQLNRSS——=—————————- WSSWKLCPNCNNS
*

VKNECYFNKTFTRIWTSYCIQLRSVPQN--TTYDEACFTVENIVYPDPPVGLNWTLLNVS
QRNECYFDASHTFVWYTYVIQLRSVDN----VYEEMSFSIENI1VFPDPPVGLNWTLLKMA
GENSCYFNSSFTSIWIPYCIKLTSNGG----TVDEKCFSVDE1VQPDPP ITALNWTLLNVS
GKNSCYFNSSYTSIWIPYCIKLTTNGD----LLDQKCFTVDEIVQPDPPIGLNWTLLNIS
GPNSCFFDAKHTQVWKVYCMNVTAHTRAGPVTSHRYCLDVAD IVEPDPPFNLTYTLLNDS
GENSCFFDKNATSLWVNYNITVVATNALGRNISEPVEVDVVY IVQPNTPENVKAVV IH--
GINSCHFEKRHTAIWI IYNITVVASNALGKAYSEPVEVDVMD 1VQPHPPESVNVSLMQ--
GPNSCHFGKQYTSMWRTY IMMVNATNQMGSSFSDELYVDVTY 1VQPDPPLELAVEVKQP-
GPNSCFFSKQYTSIWKIYTITVNATNEMGSSTSDPLYVDVTY IVEPEPPRNLTLEVKQL -
QFSRCHFKSRNDS I IHILVEVTTAPGTVHSYLGSPFWIHQAVRL---PTPNLHWREIS--
LVSRCHFKSRNDSV IHILVEVTTAQGAVHSYLGSPFWIHQAVLL---PTPSLHWREVS--
VRFWCSLP--TADTSSFVPLELRVTAASG-APRYHRVIHINEVVLLDAPVGLVARLADE-
VRFWCSLP--TADTSSFVPLELQVTEASG-SPRYHRI IHINEVVLLDAPAGLLARRAEE-
TRYVCQFPD-QEEVRLFFPLHLWVKNVFLNQTRTQRVLFVDSVGLPAPPS I I KAMGGSQ-
TRYVCQFPA-QDEVRLFFPLHLWVKNVSLNQTL IQRVLFVDSVGLPAPPRVIKARGGSQ-
KASHIQLDSLPEVPLLVDVPCLSAQLDDSILNIVKDHIFKHGTVASRPPVQIEEL IEKP-
KASHIQLDSLPEVPLLVDVPCLSAQLDDSILNIVKDHIFKHGTVASRPPVQIEEL IEKP-
KALQIQLDSLPEVPSLVDVPCLSAQLDDSLLHMFRAHVARHGSVASHPPVQIEELVERP-
SSNRSVFFCKLPKALFFTSLDVQVLRDG--QMLYNRSLNVENILLTDPPRNVTVWSSGK-
ILNICTFPP--SDVYLYVETHIRVIDKDTNTTI'YSRAVSVEDQLLLYPPSNISLHPTEE-
IHQCVLYGQKSNVFKFYLNTGLQPFSR———--- TFYAETFYMNIQTRPPEGLKVQIGEE-
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RSGLHFDVLVRWTPPPSADVKT--GWMSLVYQLQYR----- VKNNTY—ommmmmmmmo
SSGLHCDVVLSWDPPPSAGVPLSDGW I SLVYETQYR-———- EKDSDQ--——————————-—
LTGIHAD IQVRWEAPRNAD I QK--GWMVLEYELQYK-—-—-- EVNETK-———————m————
LTGIRGD IQVSWQPPPNADVLK—--GWI ILEYE 1QYK-—-—-- EVNESK-————————————
TCGSSCSVLLSWMYP I AAEVHQ--GWI TLVYELRYRN--—-LLQPNT-—=——————————
~EDRDPFVKVSWDKPRTADTRS--GWITLHYQLR---—— VKQEEDKE—-———————————
~SQNSQYVLVKWLPPHDVDTRS--GWVT IKYEVRSK I LNSRDEEDSS -~ ———————————
~EDRKPYLWIKWSPPTLIDLKT--GWFTLLYE IR---—— LKPEKAAE - ——=—————————
—KDKKTYLWVKWLPPT I TDVKT--GWFTMEYE IR---—— LKSEEADE-————————————
————SGHLELEWQHPSSWAAQET—---—— CYQLRYT----- GEGHQD-———————————-
————SGRLELEWQHQSSWAAQET----—— CYQLRYT----- GEGRED————————————-
———-SGHVVLRWLPPPETPMTS--—-~- HIRYEVDVSAGNGAGSVQR——————————————
————GSHVVLRWLPPPGAPMTT--—-- HIRYEVDVSAGNRAGGTQR——————————————
————PGELQISWEEP-APE I SD--—-- FLRYELRYGPRDPKNSTGPTVIQLIATETCCPA
———-PGELQIHWEAP-APE I SD--—-- FLRHELRYGPTDSSNATAPSV IQLLSTETCCPT
----- GG I IVRWCKVDDDFTAQ-—--—---DYRLQFR---——=KCTSNH-—=——————————
----- GG IVRWCKVDDDFTAQ---—---DYRLQFR---—~KCTANH-—=——————————
----- GGVLVRWCKVDDDFSPQ---—---DYRLQFR---—~RSNSSQ-—=——————————
————EGQLNVSWLPPAVKY IDDS----- LIYEVRYA-———- VEDSHMG-———————————
———-VGQMLVKWKRTSNEHE IR-—---——~- YSFKNT === mm oo
------ RLCLTWDSPFL I ISKH---—=-LMYQIRYQ---—-HHEENQ-—-——————————
- - % -
------ WEMQELE-—-——————————————————————__SGTQQS I YGLHTDKEYEVRV
------ WNTLESD=—--———————————————————————KNTQAY I YGLESNTEYELRV
------ WKMMDP I === === _| TTSVPVYSLKVDKEYEVRV
------ WKVMGP I === — === === _WLTYCPVYSLRMDKEHEVRV
------ WKVKERL == =—=—————————————————____RERQVELFDLPVG-SYECVV
------ WVEYDAE-——————————————————————____RQKNYNVFSLHSDREYMVQV
------ WESYSAG-—-————————————————————————KQLEFS 1 YSPHPGTNYVVDV
------ WE IHFAG-———————————————————————___QQTEFKILSLHPGQKYLVQV
------ WE IHFTG—-—-————————————————————————HQTQFKVFDLYPGQKYLVQT
------ WKVLEPP————— - __| GARGGTLELRPRSRYRLQL
------ WKVLEPS——=———————————————— | GARGGTLELRPRARYSLQL
------ VEILEG--—-——————————— - __RTECVLSNLRGRTRYTFAV
------ VEVLEG-———————————————————————_____RTECVLSNLRGGTRYTFAV
LQRPHSASALDQSPCAQPTMPWQDGPKQTSPSREASAL TAEGGSCL I SGLQPGNSYWLQL
LWMPNPVPVLDQPPCVHPTASQPHGP-——————— APFLTVKGGSCLVSGLQASKSYWLQL
------ FEDVYVG-———————————————————————___SETEFIVLHIDPNVDYQFRV
------ FEDVYVG-————————————————————————__SETEFIVLHIDPNVDYQFRV
------ YEDAY 1G==—————————————————————___KDTEFLVLHLDPHVDHLFRV
------- KVEETK==———————————— o _ASTMLVLRGLQPDTRYKVWV
------ STVKSVS=——m— e ___ENDYKLVSLVPGENCTVQM
------ WKGFKAS——=————————————————————____GSKTSTCLDVHRGGRYTIQV
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RCKMS—---AFNNFGEFS
RAKMR---SFH-FGDFS
RSKQR---NSGNYGEFS
RSRQR---SFEKYSEFS
RCRSA---NSRHWSEWS
RCKP-—---DHGFWSEWT
RCKL----DQGLWSDWS
RCKP----DHGYWSAWS
RCKP----DHGYWSRWG
RARLNGPTYQGPWSSWS
RARLNGPTYQGPWSAWS
RARMAEPSFGGFWSAWS
RARMAEPSFSGFWSAWS
RSEPDG ISLGGSWGSWS
RSQPDGVSLRGSWGPWS
CARGD---GRQEWSPWS
CARGD---GRQEWSPWS
CARGE---GRTEWSPWS
RVKPDGVSYKGYWSSWT
RVKPSG-DFKRFWSDWS
RAQPNGSVYSGNWSDWS



