
239 DFGFAKR..V.KG.RTWTLCGTPEYLAPE
539 DFGMCKEHMM.DGVTTRTFCGTPDYIAPE
196 DFGLSNLYQKDK..FLQTFCGSPLYASPE
237 DFGLSNLYHQGK..FLQTFCGSPLYASPE
190 DFGMASLQVGDS..LLETSCGSPHYACPE
159 DFGMASLQVGDS..LLETSCGSPHYACPE
167 DFGFGNFYKSGE..PLSTWCGSPPYAAPE
160 DFGFGNFFKSGE..LLATWCGSPPYAAPE
160 DFGLSNIMRDGH..FLKTSCGSPNYAAPE
161 DFGLSNVMRDGH..FLKTSCGSPNYAAPE
159 DFGLSNMMSDGE..FLRTSCGSPNYAAPE
157 DFGLSNMMSDGE..FLRTSCGSPNYAAPE
195 DFGLSNIMTDGN..FLKTSCGSPNYAAPE
206 DFGFSNLFTPGQ..LLKTWCGSPPYAAPE
150 DFGLCAKPKGNKDYHLQTCCGSLAYAAPE
219 DFGFSNEFTVGG..KLDTFCGSPPYAAPE

243 DFGlsnl   g   fL TsCGSp YAaPE

PKA-Cα
PKCα
NuaK1
NuaK2
BrsK1
BrsK2
SIK
QIK
AtSnRK1-α1
AtSnRK1-α2
AMPK-α1
AMPK-α2
ScSnf1
QSK
MELK
PAR1A

Consensus

P
−2

−3
−9

−12
−11

−10 −5


