
 

                              *        20         *        40         *        60       

PaMA_175194p0010   : ------------------------------------------------------------ :   - 

PaMA_10428033p0010 : MNPIRPASRIGSIFKKEEQRLLIENDMKNYKSIDSTTSQDGLHPVHGSVGSSSDQALQKL :  60 

AtSLAC1            : ----------------------------------MERKQSNAHSTFADINEVEDEAEQEL :  26 

                                                          

                                                                                

                               *        80         *       100         *       120       

PaMA_175194p0010   : ------------------------------------------------------------ :   - 

PaMA_10428033p0010 : HKVDELEEADYQENQHSMEISKQKLMSKLDKFESPRGAVDFEVKMKCSVLSVEEGKTKCL : 120 

AtSLAC1            : QQQENNNNKRFSGNRG-PNRGKQRPFRGFSRQVSLETGFSVLNRE-----SRERDDKKSL :  80 

                                                    ↑...CDPK6...↑              ↑. 

                                                  ↑..OST1..↑ 

                                                                                

                              *       140         *       160         *       180       

PaMA_175194p0010   : -------------------------MENQNSFTLEERSDGIYG--SGHR----------- :  22 

PaMA_10428033p0010 : KQKSNPLEGKLGRQLSLGTGFSKWNKENGNSPKVLARSGASFSGFSSNKSKEMMKDQNYS : 180 

AtSLAC1            : PRSGR FGGFESGGIINGGDGRKTDFSMFRTKSTLSKQKSLLPSIIRERDIEN------- : 133 S

                     ..OST1...↑             ↑......OST1........↑ 

                                                                                

                              *       200         *       220         *       240       

PaMA_175194p0010   : ----DAGSVFLQS-----------------VSVEIPAARYFQALEGPELEVLRDCENVGL :  61 

PaMA_10428033p0010 : LFGTKSGNALLQARKMEEQERQDHNIQQSRVHLNLPAGRYFDALKGPELDVLKDYEDT-L : 239 

AtSLAC1            : SLRTEDGETKDDS-----------------INENVSAGRYFAALRGPELDEVKDNEDI-L : 175 

                       

                                                                                

                              *       260         *       280         *       300       

PaMA_175194p0010   : PPVDKKWPFLLRFPNACFGMCIGLASQASLWKALSTSPAVKFLHIP-PQINLALWLLAVC : 120 

PaMA_10428033p0010 : LPLDKKWPFLLRFPIGCFGICLGLGSQAILWKSLSEVYFMKFLQRPLVIINVVFWSLGLS : 299 

AtSLAC1            : LPKEEQWPFLLRFPIGCFGICLGLSSQAVLWLALAKSPATNFLHIT-PLINLVVWLFSLV : 234 

                            ↑.......... Motif1..........↑ 

                                                                                

                              *       320         *       340         *       360       

PaMA_175194p0010   : ILTMVFCTYFLKSIYHFEAVKREFCHPVRVNFFFAPWVASMTLAIAVPPVIA---KSVHP : 177 

PaMA_10428033p0010 : ALIIIFITYSLKCMFYFEAVKREYYHPVRVNFFFAPWIICMFLSLGVPEAIT---EHIHP : 356 

AtSLAC1            : VLVSVSFTYILKCIFYFEAVKREYFHPVRVNFFFAPWVVCMFLAISVPPMFSPNRKYLHP : 294 

                                       ↑............Motif2...........↑ 

                                                                                

                              *       380         *       400         *       420       

PaMA_175194p0010   : SVWCIFMAPLLILELKIYGQWLSGGEKRLSKVANPSTHLSVVGNFVGSLLAARLEWKEPA : 237 

PaMA_10428033p0010 : ALWCIFMAPVFMLELKIYGQWLSGGKRRLSKVANPSSHLSVVGNFVGALLAARVKWKEPA : 416 

AtSLAC1            : AIWCVFMGPYFFLELKIYGQWLSGGKRRLCKVANPSSHLSVVGNFVGAILASKVGWDEVA : 354 

                                                      ↑......Motif3.....↑ 

                                                                                

                              *       440         *       460         *       480       

PaMA_175194p0010   : KLLWAVGLAHYLVLFVTLYQRLPTSETLPKELHPVFFLFLAAPATASWAWETIFGEFDTV : 297 

PaMA_10428033p0010 : KFFWAVGLGHYIVLFVTLYQRLPTSEALPQELHPVFFLFIAAPCTASVAWEAIYGDFDSV : 476 

AtSLAC1            : KFLWAVGFAHYLVVFVTLYQRLPTSEALPKELHPVYSMFIAAPSAASIAWNTIYGQFDGC : 414 

                                                ↑.........Motif4.......↑ 

                                                                                

                              *       500         *       520         *       540       

PaMA_175194p0010   : SRIMYFVSLFIYTSLVVRIKLFRGFRFSISWWAYTYPMNSVSIATIRYSEQVPHLFTHVL : 357 

PaMA_10428033p0010 : SRIAYFIALFLYTSLVVRINFFRGFRFSVAWWAYTFPMTAAAVATIRYSEAVRCTATKAL : 536 

AtSLAC1            : SRTCFFIALFLYISLVARINFFTGFKFSVAWWSYTFPMTTASVATIKYAEAVPGYPSRAL : 474 

                                               ↑........Motif5.......↑ 

                                                                                

                              *       560         *       580         *       600       

PaMA_175194p0010   : AVLLSTVATITVFSIFVTTLLHAFVWKTLFPNDMAIAITTKQRNSINKSSPNPKLKVYDI : 417 

PaMA_10428033p0010 : ALVLSIISFTTVLTLFVATILHAISG-SLFPNDLAIAITRKRYKSKALKENKKTAANSDF : 595 

AtSLAC1            : ALTLSFISTAMVCVLFVSTLLHAFVWQTLFPNDLAIAITKRKLT----REKKPFKRAYDL : 530 

                                                       ↑..OST1..↑ 

                                                                                

                              *       620         *       640         *       660       

PaMA_175194p0010   : EQANTKPKGPVRTSFELLKATIRNHGQRREKPVYPDNILVDDKRHADEEQMLDRSASPKN : 477 

PaMA_10428033p0010 : EQLHASP---IQQGMDMFTMKS----QQTEVAVHPDPLFNHKLP---------------- : 632 

AtSLAC1            : KRWTKQA-------------------LAKKISAEKDFEAEEESHH--------------- : 556 

              

                           

                           

PaMA_175194p0010   : AGHGPLD : 484 

PaMA_10428033p001  : ------- :   - 

AtSLAC1            : ------- :   - 


