
OsATG3a    1 MQVKQKVYELYKGTVERVTGPRTVSAFLDKGVLSVPEFILAGDNLVSKCPTWSWEAGDP-SKRKPYLPPDKQFLVTRNVP
ZmATG3     1 MQVKQKVYEFYKGTVERVTAPRTVSAFLEKGVLSVPEFILAGDNLVAKCPTWSWEAGDP-SKRKPYLPANKQFLVTRNVP
AtATG3     1 MVLSQKLHEAFKGTVERITGPRTISAFKEKGVLSVSEFVLAGDNLVSKCPTWSWESGDA-SKRKPYLPSDKQFLITRNVP
ScATG3     1 -----MIRSTLSSWREYLTPITHKSTFLTTGQITPEEFVQAGDYLCHMFPTWKWNEESSDISYRDFLPKNKQFLIIRKVP

OsATG3a   80 CLRRAVSLEEEYDAAGAEVVLGDDEDGEGWLATHGVQASKQEEEEDIPSMDTLDIGKTEGIKSIPSYFSAGKKAEEEEDI
ZmATG3    80 CLRRAISVEEEYDAAGAEVVL--DEDGEGWLATHGVQASKTEEEEDIPSMDTLDIGRSDGIKSIPSYFSGGK-DEEEEDI
AtATG3    80 CLRRAASVAEDYEAAGGEVLVD-DEDNDGWLATHGKPKDKGKEEDNLPSMDALDINEKNTIQSIPTYFGG----EEDDDI
ScATG3    76 CDKRAEQCVEVEGPDVIMKGFAEDGDEDDVLEYIG---SETEHVQSTPAGGTKDSSIDD----------------IDELI

OsATG3a  160 PDMDTYEDSGN---DSVATAQPSYFVAEEPEDDNILRTRTYDVSITYDKYYQTPRVWLTGYDESRMPLKPELVFEDISQD
ZmATG3   157 PDMDTYEDTG----DNLAAAEPSYFIAEEPEDDNILHTRTYDVSITYDKYYQTPRVWLTGYDESRMPLMPELVFEDISQD
AtATG3   155 PDMEEFDEADNVVENDPATLQSTYLVAHEPDDDNILRTRTYDLSITYDKYYQTPRVWLTGYDESRMLLQPELVMEDVSQD
ScATG3   137 QDMEIKEEDEN--------DDTEEFNAKGGLAKDMAQERYYDLYIAYSTSYRVPKMYIVGFNSNGSPLSPEQMFEDISAD

OsATG3a  237 HARKTVTIEDHPHLSA-GKHASVHPCKHAAVMKKIIDVLMSQGVEP---------------------------EVDKYLF
ZmATG3   233 HARKTVTIEDHPHLLA-GKHASVHPCKHAAVMKKIIDVPMSGGVEP---------------------------EVDKYLF
AtATG3   235 HARKTVTIEDHPHLP--GKHASVHPCRHGAVMKKIIDVLMSRGVEP---------------------------EVDKYLF
ScATG3   209 YRTKTATIEKLPFYKNSVLSVSIHPCKHANVMKILLDKVRVVRQRRRKELQEEQELDGVGDWEDLQDDIDDSLRVDQYLI

OsATG3a  289 IFLKFMASVIPTIEYDYTMDFDLGSTSR
ZmATG3   285 IFLKFIATVIPTIEYDYTMDVDLGSTS-
AtATG3   286 LFLKFMASVIPTIEYDYTMDFDLGSSST
ScATG3   289 VFLKFITSVTPSIQHDYTMEGW------



AtATG4a    1 MKALCDRFVPQQCSSSSKSDT----------HDKSP---LVSDSGPSDNKSKFTLWSNVFTSSSSVSQPYRESSTSG---
AtATG4b    1 MKAICDRFVPSKCSSSSTSEK----------RDISSPTSLVSDSASSDNKSNLTLCSDVVASSSPVSQLCREASTSG---
ZmATG4a    1 MTSLPERGESP-VPPLDSLRQDSAVTVLAAAAVASSSAGSDRKEDSGSRQPKASILSGVFSPPFAIFEGQQQGSSSPACD
ZmATG4b    1 MTTSPERGEAPPAPPRDSPCEDAAP---AAAVVASSSSGSEREEDGGSRQPKASVLSGVFAPPLAIFEGQQQVSSTP-CD
OsATG4a    1 MTSLPGRGVSP--SSSDPLCE---------GNAAPSSSSSSGQD---LKQLKNSILSCVFSSPFSIFEAHQDSSANR---
OsATG4b    1 MTSLPDRGVSS--SSSDPLCE---------GNIAPCSSSSEQKEDCSLKQSKTSILSCVFNSPFNIFEAHQDSSANK---
ScATG4     1 MQRWLQLWKMDLVQKVSHGVFE-----------------GSSEEPAALMNHDYIVLGEVYPERDEESGAEQCEQDCR---

AtATG4a   65 --HKQVCTTRNGWTAFVKRVSMASGAIRRFQERVLGPNRTGLPSTTSDVWLLGVCYKISADEN---SGETDTGTVLAALQ
AtATG4b   68 --HNPVCTTHSSWTVILKTASMASGAIRRFQDRVLGPSRTGISSSTSEIWLLGVCYKISEGES---SEEADAGRVLAAFR
ZmATG4a   80 ARSTKSSSGSYGLSRILRRF-VGSGSMWRLLG-------CGRVLTSSDVWFLGKCYKVSPEEEE--SGDSESDSGHAAFL
ZmATG4b   77 ASSTKPPSGSYAWSRILRRF-VGSGSMWRLLG-------CARVLTSGDVWFLGKCYRVSPEEEE--SGGSDSDSGHAAFL
OsATG4a   64 --SLKPHSGSYAWSRFLRRI-ACTGSMWRFLG-------ASKALTSSDVWFLGKCYKLSSEEL---SNSSDCESGNAAFL
OsATG4b   67 --SPKSSSGSYDWSRVLRRI-VCSGSMWRFLG-------TSKVLTSSDVWFLGKCYKLSSEES---SSDSDSESGHATFL
ScATG4    61 ----------------YRGEAVSDGFLSSLFG--------REISSYTKEFLLDVQSRVNFTYRTRFVPIARAPDGPSPLS

AtATG4a  140 LDFSSKILMTYRKGFEPFRDTTYTSDVNWGCMIRSSQMLFAQALLFHRLGRAWTKK-SELPEQEYLETLEPFGDSEPSAF
AtATG4b  143 QDFSSLILMTYRRGFEPIGDTTYTSDVNWGCMLRSGQMLFAQALLFQRLGRSWRKKDSEPADEKYLEILELFGDTEASAF
ZmATG4a  150 EDFSSRIWITYRKGFDAISDSKLTSDVNWGCMVRSSQMLVAQALIFHHLGRSWRKPPEKPYNPDYIGVLHLFGDSEACAF
ZmATG4b  147 EDFSSRIWITYRKGFDAIPGSKLTSDVNWGCMVRSSQMLVAQALIFHHLGRSWRKPSEKPYDPDYIRVLHLFGDSEACAF
OsATG4a  131 EDFSSRIWITYRKGFDAISDSKYTSDVNWGCMVRSSQMLVAQALIFHHLGRSWRKPSQKPYSPEYIGILHMFGDSEACAF
OsATG4b  134 EDFSSRIWITYRRGFDAISDSKYTSDVNWGCMVRSSQMLVAQALIFHHLGRSWRRPLEKPYNPEYIGILHMFGDSEACAF
ScATG4   117 LNLLVRTNPISTIEDYIANPDCFNTDIGWGCMIRTGQSLLGNALQILHLGRDFRVNGNESLERE-SKFVNWFNDTPEAPF

AtATG4a  219 SIHNLIIAGASYG-LAAGSWVGPYAICRAWESLACKKRKQTDSK--NQTLPMAVHIVSGSEDGERGGAPILCIEDATKSC
AtATG4b  223 SIHNLILAGESYG-LAAGSWVGPYAVCRSWESLARKNKEETDDK--HKSFSMAVHIVSGSEDGERGGAPILCIEDVTKTC
ZmATG4a  230 SIHNLLQAGRNYG-LAAGSWLGPYAMCRAWQTLIRTNREQADAVDGKENFPMALYVVSGDEDGERGGAPVVCIDVAAQLC
ZmATG4b  227 SIHNLLQAGRNYG-LAAGSWVGPYAMCRAWQTLIRTNREQADAVDGKENFPMALYVVSGDEDGERGGAPVFCIDVAAQLC
OsATG4a  211 SIHNLLQAGKSYG-LAAGSWVGPYAMCRAWQTLVCTNREHHEAVDGNGNFPMALYVVSGDEDGERGGAPVVCIDVAAQLC
OsATG4b  214 SIHNLLQAGNSYG-LAAGSWVGPYAMCRAWQTLVRTNREQHEVVDGNESFPMALYVVSGDEDGERGGAPVVCIDVAAQLC
ScATG4   196 SLHNFVSAGTELSDKRPGEWFGPAATARSIQSLIYG----------FPECGIDDCIVSVSSGD-------IYENEVEKVF

AtATG4a  296 LEFSKGQSEWTPIILLVPLVLGLDSVNPRYIPSLVATFTFPQSVGILGGKPGASTYIVGVQEDKGFYLDPHEVQQVVTVN
AtATG4b  300 LEFSEGETEWPPILLLVPLVLGLDRVNPRYIPSLIATFTFPQSLGILGGKPGASTYIVGVQEDKGFYLDPHDVQQVVTVK
ZmATG4a  309 SDFNKGPSTWSPILLLVPLVLGLDKINPRYIPLLKETFMFPQSLGILGGKPGTSTYIAGVQDDRALYLDPHEVQMTVDIA
ZmATG4b  306 SNFNKGQCTWSPILLLIPLVLGLDKINPRYIPLLKETFKFPQSLGILGGKPGTSTYIAGVQEDRALYLDPHDVQMAVDIA
OsATG4a  290 CDFNKNQSTWSPILLLVPLVLGLDKLNPRYIPLLKETLTFPQSLGILGGKPGTSTYIAGVQDDRALYLDPHEVQLAVDIA
OsATG4b  293 CDFNKGQSTWSPILLLVPLVLGLDKINPRYIPLLKETFTFPQSLGILGGKPGTSTYIAGVQDDRALYLDPHEVQMAVDIA
ScATG4   259 AENPN-----SRILFLLGVKLGINAVNESYRESICGILSSTQSVGIAGGRPSSSLYFFGYQGNEFLHFDPHIPQPAVEDS

AtATG4a  376 KETPDVDTSSYHCNVLRYVPLESLDPSLALGFYCRDKDDFDDFCLRALKLAEE---SNGAPLFTVTQTHT----------
AtATG4b  380 KENQDVDTSSYHCNTLRYVPLESLDPSLALGFYCQHKDDFDDFCIRATKLAGD---SNGAPLFTVTQSHRR---------
ZmATG4a  389 LDNLEADTSSYHCSVVRALALEQIDPSLAIGFYCRDKDDFDDFCSRASELAEK---ANGAPLFTVVQSIEPSKQMYKQ--
ZmATG4b  386 PDNLEADTSSYHCSVVRDLALEQIDPSLAIGFYCRDKDDFDDFCSRASELAEK---ANGAPLFTVMQSVQPSKQMYKQ--
OsATG4a  370 ADNLEAGTSSYHCSTVRDLALDLIDPSLAIGFYCRDKDDFDDFCSRASELVDK---ANGAPLFTVVQSVQPSKQMYNE--
OsATG4b  373 ADNIEADTSSYHCSTVRDLALDLIDPSLAIGFYCRDKDDFDDFCSRATELVDK---ANGAPLFTVVQSVQPSKQMYNQ--
ScATG4   334 ------FVESCHTSKFGKLQLSEMDPSMLIGILIKGEKDWQQWKLEVAESAIINVLAKRMDDFDVSCSMDDVESVSSNSM

AtATG4a  443 -----------AINQSNYGFAD---DDSEDEREDDWQML-----------------------------------------
AtATG4b  448 ------NDCGIAETSSSTETST---EISGEEHEDDWQLL-----------------------------------------
ZmATG4a  464 ------DDGLG-CSGSSMANDD-DLDGSGEA--EEWQIL-----------------------------------------
ZmATG4b  461 ------DDGLCCCSGSSMANEDYDLDASGEAG-EEWQIL-----------------------------------------
OsATG4a  445 ------ESSSGD-GMDSINVEG--LDGSGETGEEEWQIL-----------------------------------------
OsATG4b  448 ------DDVLGISGDGNINVED--LDASGETGEEEWQIL-----------------------------------------
ScATG4   408 KKDASNNENLGVLEGDYVDIGAIFPHTTNTEDVDEYDCFQDIHCKKQKIVVMGNTHTVNANLTDYEVEGVLVEKETVGIH

AtATG4a      -------
AtATG4b      -------
ZmATG4a      -------
ZmATG4b      -------
OsATG4a      -------
OsATG4b      -------
ScATG4   488 SPIDEKC



OsATG5    1 MAAQRDDEAGWSAEAARRVWGGAVPLQVHLHDADVTTLPPP--PPFLTLGPRIGYLPLLVPIIKAHFS-----STLPPGI
ZmATG5    1 MAAPHDEAAAWAEEAARRVWAGAVPLQVHLHDADVTALPPP--PPFLTLGPRIGYLPLLIPVIRAHFS-----NALPPGV
AtATG5    1 ----------MAKEAVKYVWEGAIPLQIHLHKSDVASHPAP--PPALVLAPRIGYLPLLIPLIKPYFK-----DSLPPGE
ScATG5    1 -----------MNDIKQLLWNGELNVLVSIDPSFLMKGSPREIAVLRIRVPRETYLVNYMPLIWNKIKSFLSFDPLTDSE

OsATG5   74 DTVWFEYKGLPLKWYIPIGVLYDLLCADPERPWN------------LTVHFRG---YPSEILTLCDGEDSVKWSYMNSLK
ZmATG5   74 DTVWFEYKGLPLKWYVPIGVLFDLLCADPERPWN------------LIVHFRG---YPSEILSPCEGEDSVKWSYMNSLK
AtATG5   64 DSIWFDYKGFPLKWYIPTGVLFDLLCAEPERPWN------------LTIHFRG---YPCNILIPCEGEDSVKWNFVNSLK
ScATG5   70 KYFWFEHNKTPIPWNYPVGVLFDCLAGKSATFTTSFENQVKDVLTFLRIHLVMGDSLPPTIIPIASSKTQAEKFWFHQWK

OsATG5  139 EAAFIITGNSKNVMNMSQADQGALWQSVMKGNLDGYMNISTRLKLG-PFEEDCLVRTSSVEGQ--QGSDEPESPGSGKPC
ZmATG5  139 EATFIITGNSKSVMNMSHADQVALWESVMKGNLDGYKNISTRLKLG-PFEDDVLVRTASVERQRQQNSDEPESPGSSKPC
AtATG5  129 EAQYIINGNCKNVMNMSQSDQEDLWTSVMNGDLDAYTRLSPKLKMG-TVEDEFSRKTSLSSPQSQQVVPETEVAGQVKTA
ScATG5  150 QVCFILNGSSKAIMSLSVNEARKFWGSVITRNFQDFIEISNKISSSRPRHIPLIIQTSRTSGTFRISQPTISMTG-----

OsATG5  216 RVPVRLYVRSVQEDLYDLEDALPVGDWESISYINRPFEVRREEGRSYITLEHALKTLLPEFFSSKASRIPDDSETAPQAP
ZmATG5  218 RVPVRLYVRNVQEDLEYIEHAVPVSDWENVSYINRPFETRKAEGRSYITLEHALQTLLPEFFSSKPPGSADGSQHAG-AM
AtATG5  208 RIPVRLYVRSLNKDFENLEDVPEIDTWDDISYLNRPVEFLKEEGK-CFTLRDAIKSLLPEFMG-------DRAQTSG---
ScATG5  225 ---VNPTLKDIEGDILDVKEGING---NDVMVICQGIEIP------WHMLLYDLYSKLRSFDG-----------------

OsATG5  296 DSAPNDDSDVTPRSCEKLESSASSSPQEANVANKGKIVKLVRVQGIEVDMDIPFLWVANNLKNPECYLHICVYVGTRKRE
ZmATG5  297 DAAADSSDATNSSSRSQEAEQALASPAEAGSAKRAK-VKLVRVQGVELDMDIPFLWVADHLKNPEYYVHICVYVGTRKQ-
AtATG5  277 ------------------EERSIDDTEEADGSREMGEIKLVRIQGIEMKLEIPFSWVVNNLMNPEFYLHISVLVKAPQR-
ScATG5  276 ----------------------------------FLYITLVPIKGGDKASSEL---------------------------

OsATG5  376 PKDGR
ZmATG5      -----
AtATG5      -----
ScATG5      -----



OsATG7    1 MAARAEAAAAAPRPLQAAAIGVCAETGFWDALRRLKLDVLGTDDSPIPITGYYTPRQYEKIASLFRICPESILPP-----
ZmATG7    1 MAG--AGAMGFPRELMVQRIQSLVEEGFWDALRRHKLDVLGTDDSPIPITGYYTPRQRRPMASFFNLRSGSLVPP-----
AtATG7    1 ----MAEKETPAIILQFAPLNSSVDEGFWHSFSSLKLDKLGIDDSPISITGFYGPCGHPQVSNHLTLLSESLPLDEQSLI
ScATG7    1 -------MSSERVLSYAPAFKSFLDTSFFQELSRLKLDVLKLDSTCQPLTVNLDLHNIPKSADQVPLFLTNRSFE-----

OsATG7   76 SANSFGDRNNCPVPGTLLNTNNMRGFQNLDRALLLKAEAKKILHDIKSGKVEENPALLLRFLVISFADLKNWKVYYNVAF
ZmATG7   74 SHSSVGDRNNCPVPGTLINTNNMRGFENLDREQLLKAEAKKILHDIVSGKVEEDPSVLLRFLVTSFADLKNWKVYYNVAF
AtATG7   77 ASTSHGNRNKCPVPGILYNTNTVESFNKLDKQSLLKAEANKIWEDIQSGKALEDPSVLPRFLVISFADLKKWSFRYWFAF
ScATG7   69 -KHNNKRTNEVPLQGSIFNFNVLDEFKNLDKQLFLHQRALECWEDG-----IKDINKCVSFVIISFADLKKYRFYYWLGV

OsATG7  156 PSLIFDSKITLLSLKLASQVLKQEEATSLSNAFTEWRKSSETTVVPFFLINISPDSSATIRQLKDWKACQGNGQKLLFGF
ZmATG7  154 PSLVFNSRITLLSLQPASKVLTKEEAASMYTSLQKWRTSSETTVIPFFLVSISSDSSASIRQLKEWKACQGNYQKLLFGF
AtATG7  157 PAFVLDPPVSLIELKPASEYFSSEEAESVSAACNDWRDSDLTTDVPFFLVSVSSDSKASIRHLKDLEACQGDHQKLLFGF
ScATG7  143 PCFQ----------RPSSTVLHVRPEPSLKGLFSKCQKWFDVNYSKWVCILDADD------EIVNYDKCIIRKTKVLA-I

OsATG7  236 YDHGNR-GFPGWALRNYIAFVSLRW-KIEKVHFFCYREKRGRPDIQQSLVGEASFPAPHAGWDEPDYVPEAIGWEGETAG
ZmATG7  234 YDHGCRSDCPGWVLRNYVAFLSIRW-KIEKAQIFCYREYKGNPDLEQSLIGEASFPSPYG-WDNPEFLPDAIGWEGVKPG
AtATG7  237 YDPCHLPSNPGWPLRNYLALIRSRW-NLETVWFFCYRESRGFADLNLSLVGQASITLSSG--ESAETVPNSVGWELNK-G
ScATG7  206 RDTSTMENVPSALTKNFLSVLQYDVPDLIDFKLLIIRQNEGSFALNATFASIDPQSSSSN----PDMK--VSGWERNVQG

OsATG7  314 KESKEMKPKEIDLS-SINPASQDEEKQLMHLKLMGWRHFP-VNLDKLAGVRCLLLGAGTLGCEVARLLMTWGVRKLTVVD
ZmATG7  312 KGTKEMKPKEIDLQ-SMNPASQDEEKQLMHLKLMGWRHFP-VNIDRLSHVRVLLLGAGTLGCEVARLLMTWGVRKLTVVD
AtATG7  313 KR----VPRSISLANSMDPTRLAVSAVDLNLKLMRWRALPSLNLNVLSSVKCLLLGAGTLGCQVARTLMGWGIRNITFVD
ScATG7  280 KL----APRVVDLSSLLDPLKIADQSVDLNLKLMKWRILPDLNLDIIKNTKVLLLGAGTLGCYVSRALIAWGVRKITFVD

OsATG7  392 DGCVSMSDLVKQSLYTDKDCGVPRVTAIVPHLKERCSAVEVEGIQMGIPKLEYNISASKISSITDDCKRLQTLVDSNDVV
ZmATG7  390 SGSVVMSDLAKQSLYIDKDCGVPRVSAIAPHLKERCPAVEVESIQLEIPMPGHPVSSSKMASVLDDCKHLQTLVAANDAI
AtATG7  389 YGKVAMSNPVRQSLYNFEDC------------------------------------------------------------
ScATG7  356 NGTVSYSNPVRQALYNFEDC------------------------------------------------------------

OsATG7  472 FLLNETWEGMWLPTLLCADKNKIAITVLLGYDNYLVMRHGAGPGTKSGGMDEGIAQIENLSTQDALGRQRLGCCFCSDTT
ZmATG7  470 FLLTDTWESRWLPTLLCSSENKIAISALLGHDSYLVMRHGAGPGT-SGGTDE--VTTQKLSTENALGHQRLGCCFCNDTA
AtATG7  409 -----------------------------------------------------------------LG-------------
ScATG7  376 --------------------------------------------------------------------------------

OsATG7  552 SLVNSDHNGALDQQSAVILPGLTSVASGKAVELFARMLHHPDEIHAPGDIAGTDTEHQLGLLPHQMQGSLSKCVLSTVLC
ZmATG7  547 SLIN--------PISYETLPGLTSVASGKAVELFARMLHHPDEIRAPGDTAGTETEHQLGLLPHQLRGSLPKCDLFVELN
AtATG7  411 --------------------------------------------------------------------------------
ScATG7  376 --------------------------------------------------------------------------------

OsATG7  632 NSSSNCIACSNAVLSEYRRRGFDFVTQAITCPTYLKDLTGISDLKKPFASKISASIPVSKTSASIPVNLEKLSSARCLLL
ZmATG7  619 NSSVNCTACSVAVLSEYRRRGLDFVMQAINYPAYLKDFTGISDSKRPDT--------CPKIPPNISVNSDKISDVRCLLL
AtATG7  411 --------------------------------------------------------------------------------
ScATG7  376 --------------------------------------------------------------------------------

OsATG7  712 GAGTLGCDVARILMDCGVRKLTVVDSGRVVVSNLARQSLYTSDDRDSPKASAILGRLKERCPSVDAKGIKMEIPMPGHPV
ZmATG7  691 GAGTLGCDVARILMDCGVRKITVVDSGHVVVSNLARQSLYTSDDRGAPKATAILRHLVERCPSVDAQGIKMEIPMPGHPV
AtATG7  411 --------------------------------------------RGEFKAVAAVKSLKQIFPAMETSGVVMAIPMPGHPI
ScATG7  376 ---------------------------------------------GKPKAELAAASLKRIFPLMDATGVKLSIPMIGHKL

OsATG7  792 SPNEAVSVLEDCKRLQELVSSHDAVFLLTDTRESRWLPTLLCANENKIAITAALGYDSYLVMRHGAGPGTNCGSPDVVAA
ZmATG7  771 SPGEAAGVLQDCERLKELVLSHDAIFLLTDTRESRWLPTLLCTNENKIAITAALGYDSYLVMRHGAGPGISCEASSVVTA
AtATG7  447 SSQEEDSVLGDCKRLSELIESHDAVFLLTDTRESRWLPSLLCANANKIAINAALGFDSYMVMRHGAGP------TSLSDD
ScATG7  411 VNEEAQ--HKDFDRLRALIKEHDIIFLLVDSRESRWLPSLLSNIENKTVINAALGFDSYLVMRHGN--------------

OsATG7  872 ADTLSAEDVLGRQRLGCYFCNDVVAPVDSVSNRTLDQQCTVTRPGLSSITSGCAADLFTRMLHHPDGIHAPG-----EIA
ZmATG7  851 IDKMSTEDALGRQRLGCYFCNDVIAPVDSVSNRTLDQQCTVTRPGLASIASGRAADLFRRMLHHPDGIHAPG-----EIA
AtATG7  521 MQNLDINKTN-TQRLGCYFCNDVVAPQDSMTDRTLDQQCTVTRPGLAPIAGALAVELLVGVLQHPLGINAKGDNSSLSNT
ScATG7  475 ------RDEQSSKQLGCYFCHDVVAPTDSLTDRTLDQMCTVTRPGVAMMASSLAVELMTSLLQT-------------KYS

OsATG7  947 GTSSEGPLGLLPHQIRGSLSQYNLLTLLGYSSSNCTACSNAVLSEYHRRGMDFVMQVINEPTYLEDLTGLTDLMKSAAYS
ZmATG7  926 GTGSGHEHGLLPHQMRGSLSQYNILTLLGYSSSNCTACSHAVLYQYRRRGMDFVMQVINEPTYLEDLTGLTELMKSASCS
AtATG7  600 GNNDDSPLGILPHQIRGSVSQFSQITLLGQASNSCTACSETVISEYRERGNSFILEAINHPTYLEDLTGLTELKKAANSF
ScATG7  536 G-SETTVLGDIPHQIRGFLHNFSILKLETPAYEHCPACSPKVIEAFTDLGWEFVKKALEHPLYLEEISGLSVIKQEVERL

OsATG7 1027 QVEWIDEVDDDDEMDI--
ZmATG7 1006 QVEWVDEIDEDDFVEV--
AtATG7  680 NLDWEDDDTDDDDVAVDL
ScATG7  615 GNDVFEWEDDESDEIA--



OsATG10a    1 MGGSTTVRDGTLSHGDFVASAKALIEKWKEIDVDDALPDWRWKPCC--KMGVPSEEEGYLALEGVYRNHGGSQ-------
ZmATG10     1 MGGSP-VWDGTLSPDSFNTSAAALVKRWKEIEVDDSLPEWTWKPCS--KLGVPSEVEGYLALERVYRSCGTSQEQIEEMK
AtATG10     1 MDSAREVSDGRLTVEGFSVASRAFADKWKIHN--QSFPPWSWVPLINRTLLVSKKEEGYLSLEKIIILSSLEEEIPEDES
ScATG10     1 ----------MIPYQEWHSQLQSLYDSQIFHN---------WALCQ--DVHLNDEKDGLLLRLIPTRQLQKNT-------

OsATG10a   72 -------------------VQSCSGNLHFYDYHVVYSFSYKVPVLYFQGHQSGGQLLTLDEIKEDLPSLSLKLLGESRWT
ZmATG10    78 FDGAGDVA----------WVESSSDNVHVYDFHAVYSFSYKVPVLYFRGYHTSGQLLTLDEVKEGLPSHSQKVLSESKWT
AtATG10    79 LNVATDCLEKEETVDHTILVPTMENEAHYYDFHIVYSASYKVPVLYFRGYCSGGEPLALDVIKKDVPSCSVSLLLESKWT
ScATG10    53 -------------------ERIENKLLNHIELYLTYSKVYNEPLLLLRIWEEKS-IDGIPMTKLMLPTDIESLLDVQGKF

OsATG10a  133 FITREEHPHFS-RPWFTLHPCGTSDCMKLLLEG--MQDKDQ-QVRYLPAWLTVVGQAVGLKIPLGLHCNS
ZmATG10   148 FITQEEHPHLS-KPWLALHPCATSGWMKLLLEETEATDKEH-SVQYLPAWLSVVGQAVGLKIPLELHSNS
AtATG10   159 FITQEEHPYLN-RPWFKLHPCGTEDWIKLLSQSSSSSGCQMPIVLYLVSWFSVVGQVVGLRIPLEMLN--
ScATG10   113 QLGLDTIINLEGSVWYSFHPCDTSCIVG---------DQAEFMSTYLRRWVSIF-----IFSWLGYEDS-



AtATG12a    1 --------------------------------------------------------------------------------
AtATG12b    1 --------------------------------------------------------------------------------
ZmATG12     1 --------------------------------------------------------------------------------
OsATG12     1 --------------------------------------------------------------------------------
ScATG12     1 MSRILESENETESDESSIISTNNGTAMERSRNNQELRSSPHTVQNRLELFSRRLSQLGLASDISVDQQVEDSSSGTYEQE

AtATG12a    1 ----------MATESSSPSSVRKVVVHLRATGGAPILKQSKFKIPGTDKFAKVIDFLRRQLHSDSLFVYVNSAFSPNPDE
AtATG12b    1 ----------MATE--SPNSVQKIVVHLRATGGAPILKQSKFKVSGSDKFANVIDFLRRQLHSDSLFVYVNSAFSPNPDE
ZmATG12     1 ----------MAAE-----ADQKVVVHVRSTGDAPILKQSKFKISGRDKFLKVIEFLRRQLHQDTLFVYINSAFSPNPDE
OsATG12     1 ----------MAAV---AAEQKKVVVHFRSTGNAPQLKQSKFKIGGNEKFLKIIDFLRRQIHQDTVFLYVNSAFSPNPDE
ScATG12    81 ETIKTNAQTSKQKSHKDEKNIQKIQIKFQPIGSIGQLKPSVCKISMSQSFAMVILFLKRRLKMDHVYCYINNSFAPSPQQ

AtATG12a   71 SVIDLYNNFGFDGKLVVNYACSMAWG
AtATG12b   69 SVIDLYNNFGFDGKLVVNYACSMAWG
ZmATG12    66 LVIDLYNNFGIDGKLVVNYALSAAWG
OsATG12    68 LIIDLYNNFGIDGQLVVNYASSMAWG
ScATG12   161 NIGELWMQFKTNDELIVSYCASVAFG

Taijoon
Rectangle


