
Unconserved 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 Conserved

pTN3_Integrase MV K S GGV Y V H S QA T GE E QAG AR K R R R P R R L S P R L Y I T L P P E I Y R K A K - E R
TKV4_Integrase MV K S S GV S GH S Y AGE R E QAG AR K R R K P R R L S P R L H I T L P P E I Y WK AK - E R
FLP_2micron - - - - - - - - - - - - - - - MP QF G I L C K T P P K V L V R QF - - - - - V E R F E R P S GE K
SSV1_Integrase - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
SSV2_Integrase - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
Cre_P1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
XerD_Ecoli - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
HP1_Integrase - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
Lambda_Integrase - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
Consistency 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

WDNV S R I I A S L L E V A L A E DL T V E E V V - T A V T L L R S GA L V V NS P S S AGV A E
WDNV S R V V A S L L E V A L S E DL T V E E V V - T A V T L I R S GA L V V NS P L GAGV A E
I A L C AA E L T Y L CWMI T HNGT A I K R A T F MS Y NT I I S NS L S F DI - V NK S L - -
MT K DK T R Y K Y GDY I - L R E - R K - GR Y Y V Y K L E Y E N- G - E V K E R Y V GP L A - -
MP N- - - F Y V G S K F Y - V K E - I K - GK Y Y V Y S I E NGDDG- K QR HT Y I GS L E - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MS N- -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - MAV R K - D T K NGK WL A E V Y V NGNA - S R K WF L T - K GD- -
MGR R R S HE R R DL P P NL Y I - R - - - NNGY Y C Y R DP R T G - K E F GL GR DR R I - -
2 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 1 3 2 3 0 2 2 0 1 2 1 1 1 2 2 3 2 1 1 2 2 4 0 2 2 2 1 2 1 2 2 3 2 2 0 0

pTN3_Integrase P GQR R WT QDA L F S P NE GL S R QNDNK E E P S A DNV F T GK A L I DS T A K I HY GR
TKV4_Integrase P GQR R WT QDA L L S P NE GL S S QNDNK E E P NT DNI F T R K A L V DS T A K I HY GR
FLP_2micron - - QF K Y K T QK A T I L E A S L K K L I - P AWE F T I I P Y Y GQK HQS D- - I T DI V S S
SSV1_Integrase - - DV V E S Y L K MK L GV V GDT P L QADP P GF E P GT S GS GGGK E GT E R R K I A L V
SSV2_Integrase - - QI V NE Y Y D MK C GR R DL NP GS P AWE AG I R GT P P K T P DAN DDE L K GV R I I
Cre_P1 - - L L T V HQNL P A L P V D- - - - - - - - - A T S DE - - - V R K NL MD MF R DR QA - - -
XerD_Ecoli - - - - - - - - - - - - - - - M- - - - - - - - - K QDL A - - - R I E QF L D A L WL E K N- - -
HP1_Integrase - - A L R F Y NQA K E QT T S A V DS V QV L E S S DL P - - - A L S F Y V Q E WF DL HG- - -
Lambda_Integrase - - A I T E A I QA NI E L F S GHK H K P L T A R I NS D NS V T L HS WL D R Y E K I L A S R G
Consistency 0 0 3 3 3 2 2 2 3 3 2 2 2 2 2 4 3 2 2 2 2 2 1 1 2 3 4 2 3 3 1 2 1 2 3 3 3 2 5 4 4 2 2 3 4 2 3 1 1 1

DR QK Y I E WV K R R T - P S MADK Y I S L L DK Y - - - - - - L WGK K A NT P E DL R R I V
DR QK Y A E WV K R R T - P S MAK K Y I P L L DK Y - - - - - - L WGK K A NT P E E L R K I I
L QL QF E S S E E ADK GNS HS K K ML K A L L S E - - - - - - GE S I WE I T E K I L NS F E
ANL R QY - - - - A T D- GNI K A F Y DY L MNE - - - - - - - - - - - R G I S E K T A K DY I
DS NL T S S NNS E I S - A S DL L K F E F T L R Q- - - - - - - - - - - K K I T DK T I K E Y I
F S E HT W- - - - K ML - L S V C R S WAAWC K L - - - - - - NNR K WF P A E P E DV R DY L
L A E NT L - - - - NA Y - R R DL S M MV E WL HH- - - - - - R GL T L A T AQS DDL QA L L
K T L S DG- - - - K A R - L A K L K N L C S NL GDP P A NE F NAK I F AD Y R K R R L DGE F
I K QK T L - - - - I NY - MS K I K A I R R GL P D- - - - - - - - A P L E D I T T K E I A AML
3 4 4 4 4 2 1 0 0 0 4 3 3 0 2 7 3 4 4 4 4 3 3 2 7 2 4 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 2 3 3 4 5 4 6 4 7 5 4 4 5

pTN3_Integrase E A I P P T R - GG F P NR HAY MAL R S Y I NF L V DT G- K L R K S E A I DF K AV I P NV -
TKV4_Integrase E S I P P T K - K G NP NR HAY L A I R S Y I NF L V DT G- R I R K S E A I DF K AV I P N I -
FLP_2micron Y T - - S R F - T K T K T L Y QF L F L A T F I NC GR F S D- I K NV DP K S F K L V QNK Y L -
SSV1_Integrase NA I S K P - - - Y K E T R DAQK AY R L F A R F L A S R N- I I HDE F AD K I L K A V K V - -
SSV2_Integrase NC V K QG- - - R K E S NNC I K AW R NF Y K L V L N- - - - - - R DP P E S L K - - - - I - -
Cre_P1 L Y L QAR GL AV K T I QQHL GQL NML HR R S GL P R - P S DS NAV S L V MR R I R K E N
XerD_Ecoli A E R L E GGY K A T S S A R L L S A V R R L F QY L Y R E K - F R E DDP S A HL A S - - - - - -
HP1_Integrase S V NK NNP P K E A T V NR E HAY L R AV F NE L K S L R K WT T E NP L D GV R L - - - - - -
Lambda_Integrase NGY I DE G - K A A S A K L I R S T L S DA F R E AMAE G- H I T T NP V A A T R AA - - - - -
Consistency 3 3 3 2 4 3 1 0 2 3 4 4 4 4 3 3 3 4 5 5 6 3 5 4 6 3 5 3 3 2 3 0 1 3 3 4 6 4 4 4 2 4 4 3 1 1 1 1 0 0

- K T NAR A E S A K V I T V E DI R E MF NQL K GK NE T I L R A R K L Y L K L - - - - - - L A
- K T NAR A E S A K V I T S E DI R E MF S QL K GK NE T I L R A R K L Y L K L - - - - - - L A
- GV I I QC L V T E T K T S V S R H I Y F F S A R GR I D P L V Y L DE F L R NS E P V L K R V N
- - - K K ANADI Y I P T L E E I K R T L QL A K - - - - DY S E NV Y F I Y R I - - - - - - A L
- - - K R T K P DL R V P T L E E V R K T L S T V K - - - - E Y - P NL Y L F Y R L - - - - - - L L
V DAGE R AK QA L A F E R T DF DQ V R S L ME NS DR C QDI R NL A F L G I - - - - - - A Y
- - P K L P QR L P K DL S E AQV E R L L QAP L I - DQ P L E L R DK AML E V - - - - - - L Y
- - F K E R E T E L A F L Y E R DI Y R L L A E C D- - - N S R NP DL GL I V R I - - - - - - C L
- - - - K S E V R R S R L T ADE Y L K I Y QAA E - - - - S S P CWL R L AM E L - - - - - - A V
0 0 1 3 4 4 4 3 3 4 4 3 4 6 3 4 6 5 3 5 5 5 4 4 4 5 1 1 1 2 3 3 2 2 3 3 3 5 4 5 5 6 0 0 0 0 0 0 5 4

pTN3_Integrase F T GL R G- - DE V R E L - MNQF D P R V I DE T F K A F GL P E E Y K E K I - A V Y DME R V
TKV4_Integrase F T GL R G- - DE V R E L - MNQF D P R V V E E T F K A F GL P E E WR K K I - A V Y DME R V
FLP_2micron R T GNS S S NK Q E Y QL - L K DNL V R S Y NK A L K K NAP Y S I F A I K NGP K S H I GR H
SSV1_Integrase E S GV R L - - S E I L K - - V L K E - - P E R DI C GND - - - - - - - - - - - V C Y Y P L S WT
SSV2_Integrase E S GS R E - - S E A L K - - V L NDY NP QNE I R E E G - - - - - - - - - - - F S I Y I L NWT
Cre_P1 NT L L R I - - A E I A R I R V K DI S R T DGGR ML I H I GR T K T L V S T AGV E K A L S L G
XerD_Ecoli A T GL R V - - S E L V GL T MS DI S L R QGV V R V I G - - - - - - - K GN K E R L V P L GE E
HP1_Integrase A T GAR W- - S E A E T L T QS QV M P - Y K I T F T NT - - - - - - - K S K K NR T V P I S K E
Lambda_Integrase V T GQR V - - GD L C E MK WS DI V D- GY L Y V E QS - - - - - - - K T G V K I A I P T T L H
Consistency 3 8 7 4 8 2 0 0 5 8 5 3 4 4 0 5 4 5 3 2 2 2 3 2 3 3 3 3 4 3 0 1 0 0 0 0 0 3 2 3 2 1 3 3 4 3 6 4 3 3

K I K T R R S QT K R GY - - - - - - - - - V A V F P A E L V - - - - - - - - P E L E WF R S T GY
K L P T R R HGT K R GY - - - - - - - - - V A V F P A E L V - - - - - - - - R E L E WF A S T GY
L MT S F L S MK G L T E - - - - - - - - - L T NV V GNW S - - - - - - - - - - - - - - - - DK R
R GY K GV F Y V F H I T P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L K R V E V T K W
R GQK K S F Y I F HV T E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L K QI K I S K A
V T K L V E R WI S V S GV ADDP NN Y L F C R V R K NG V AAP S A T S QL S T R A L E G I F E
A V Y WL E T Y L E HGR P W- - - - - - L L NGV S I DV L F - - - - - - - P S QR AQQMT R Q
L F DML P K K - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - R GR L F NDA
V DA L G I S MK E T L DK - - - - - - - C K K I L GGE T I I - - - - - - - A S T R R E P L S S G
4 3 3 3 2 3 3 3 3 2 2 2 2 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 2 1 1 2 1 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 3 5 2 2 3 2 5 3 3

pTN3_Integrase K L T ADNS DK H K L F R D- - S K E V K DL A L L R K F WQNF MNDNV M S T V P NP P ADT
TKV4_Integrase K L T ADNS DK H K L F R D- - Y T K V K DL A L L R K F WQNF MNDNV M S T V P NP P ADA
FLP_2micron A S AV AR T T Y T HQI T A - - I P D HY - F A L V S R Y Y A Y DP I S K E M I A L K - DE T NP
SSV1_Integrase A I ADF E R R HK DA I - - - - - - - - - A I K Y F R K F V A S K MAE L S V - - - - - - - - - P
SSV2_Integrase Y V DK Y V R R L - NL V - - - - - - - - - P P K Y I R K F F A T K A L E L G I - - - - - - - - - P
Cre_P1 A T HR L I Y GAK DDS GQ- - R Y L AWS GHS AR V G AAR DMAR AGV - - - - - - - - - S
XerD_Ecoli T F WHR I K HY A V L AG I - - DS E K L S P HV L R HA F A T HL L NHGA - - - - - - - - - D
HP1_Integrase Y E S F E NAV L R A E I E L - - - P K GQL T HV L R HT F A S HF MMNGG - - - - - - - - - N
Lambda_Integrase T V S R Y F MR AR K A S GL S F E GD P P T F HE L R S L - S A R L Y E K QI - - - - - - - - - S
Consistency 4 4 3 3 2 3 4 3 3 3 3 4 4 2 1 0 0 1 1 2 1 1 3 2 4 4 6 8 4 4 3 6 4 3 5 3 4 3 4 5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 4

WHL I E F L QGR AP K NV GGR NY - R WNV K NAV R I Y Y Y MV DK L K E E L G I L E L
F HL I E F L QGR AP K T V GGR NY - R WNV R NAV R I Y Y Y MV DR L K E E L G I L E L
I E E WQHI E QL K GS A E GS I R Y P AWNGI I S QE V L DY L S S Y I N R R I - - - - -
L DI I DF I QGR K P T R V L T QHY - - - - V S L - F G I A K E QY K K Y A E WL K GV - -
S E V V DF L E GR T P GDI L T K HY - - - - L DL - L T L A K K Y Y P L Y A E WL Y T F - -
I P E I MQAGGW T NV - N I V MNY - - - - I R NL DS E T GAMV R L L E DGD- - - - -
L R V V QML L GH S DL - S T T QI Y - - - - T HV A T E R L R QL HQQHH P R A - - - - -
I L V L K E I L GH S T I - E MT MR Y - - - - A HF A P S HL E S A V K - F N P L S NP AQ-
DK F AQHL L GH K S D- T MA S QY - - - - R DDR GR E WDK I E I K - - - - - - - - - -
3 3 4 6 5 4 7 4 8 4 5 4 3 0 4 3 5 4 4 * 0 0 0 0 4 3 3 3 2 4 3 3 3 4 5 4 3 3 3 3 4 2 3 0 0 1 0 0

BOX I

BOX II

“K  ”β

R..

 ..AxxR.. ..Y

..K..

Unconserved 0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 Conserved

pTN3_Integrase MV K S GGV Y V H S QA T GE E QAG AR K R R R P R R L S P R L Y I T L P P E I Y - R K A K E R
TKV4_Integrase MV K S S GV S GH S Y AGE R E QAG AR K R R K P R R L S P R L H I T L P P E I Y - WK AK E R
SSV1_Integrase MT - - - - K DK T R Y K Y GDY I - - L R E R K G - - - - - - R Y Y V Y K L E Y E N- GE V K E R
SSV2_Integrase MP - - - - N - - - F Y V GS K F Y - - V K E I K G - - - - - - K Y Y V Y S I E NGDDGK QR HT
Consistency * 4 1 1 0 1 3 1 0 2 3 6 4 3 4 4 3 3 1 1 5 8 7 5 7 4 1 1 1 1 1 1 8 5 7 9 4 4 3 5 4 2 3 0 3 7 4 8 6 6

WDNV S R I I A S L L E V A L A E DL T V E E V V T AV T L L R S GA L V V N S P S S AGV A E P
WDNV S R V V A S L L E V A L S E DL T V E E V V T AV T L I R S GA L V V N S P L GAGV A E P
Y - - - - - - V GP L - - - - - - - - - - - ADV V E S Y L K MK L GV V GD- T P - - - - - L QA
Y - - - - - - I GS L - - - - - - - - - - - E QI V NE Y Y DMK C GR R DL - NP - - - - - GS P
6 1 1 1 1 1 1 9 6 6 * 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 6 6 9 * 4 5 5 4 2 7 7 3 * 4 4 2 4 1 6 * 0 0 1 1 1 4 6 6

pTN3_Integrase GQR R WT QDA L F S P NE GL S R Q NDNK E E P S AD NV F T GK A L I D S T A K I HY GR D
TKV4_Integrase GQR R WT QDA L L S P NE GL S S Q NDNK E E P NT D NI F T R K A L V D S T A K I HY GR D
SSV1_Integrase DP P GF E P GT S GS GGGK E GT E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - R R K I A L V AN
SSV2_Integrase AWE AG I R GT P P K T P DANDDE - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L K GV R I I DS
Consistency 4 3 4 4 3 4 4 5 6 3 1 7 3 3 4 4 3 5 3 7 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 4 5 6 9 4 5 3 3 5

R QK Y I E WV K R R T P S MADK Y I S L L DK Y L WGK K ANT P E DL R R I V E A I P P T R G
R QK Y A E WV K R R T P S MAK K Y I P L L DK Y L WGK K ANT P E E L R K I I E S I P P T K K
L R QY - - - - A T D- GNI K A F Y D Y L MNE R G- - - - - I S E K T A K D Y I NA I S K P Y K
NL T S S NNS E I S - A S DL L K F E F T L R QK K - - - - - I T DK T I K E Y I NC V K QGR K
4 4 5 6 2 3 1 2 5 3 4 1 4 7 4 4 2 5 8 3 2 6 8 4 6 4 2 1 1 1 1 1 4 7 4 7 4 6 7 4 5 9 6 5 9 4 4 3 4 6

pTN3_Integrase GF P NR HAY MA L R S Y I NF L V D T GK L R K S E A I DF K AV I P NV K T NAR A E S A K V
TKV4_Integrase GNP NR HAY L A I R S Y I NF L V D T GR I R K S E A I DF K AV I P N I K T NAR A E S A K V
SSV1_Integrase E - - T R DAQK A Y R L F A R F L A S R NI I HDE F AD K I L K A V K V K K ANADI - - - Y I
SSV2_Integrase E - - S NNC I K A WR NF Y K L V L N - - - - - R DP P E S L K - - - - I K R T K P DL - - - R V
Consistency 4 0 1 5 7 4 6 3 4 * 3 * 4 7 4 5 7 8 6 5 2 3 1 4 2 5 5 3 6 3 4 5 6 2 3 4 2 3 4 8 7 7 6 4 5 1 1 1 4 9

I T V E DI R E MF NQL K GK NE T I L R A R K L Y L K L L A F T GL R GDE V R E L MNQF DP
I T S E DI R E MF S QL K GK NE T I L R A R K L Y L K L L A F T GL R GDE V R E L MNQF DP
P T L E E I K R T L QL A K - - - - DY S E NV Y F I Y R I A L E S GV R L S E I L K V L K E - - P
P T L E E V R K T L S T V K - - - - E Y - P NL Y L F Y R L L L E S GS R E S E A L K V L NDY NP
4 * 5 * 7 9 8 6 5 6 5 4 5 * 1 1 1 1 4 5 2 4 4 3 4 7 5 5 7 8 6 5 4 7 * 5 * 2 6 * 6 4 7 7 8 7 6 3 3 *

pTN3_Integrase R V I DE T F K A F GL P E E Y K E K I A V Y DME R V K I K T R R S QT K R G Y V AV F P A E L V
TKV4_Integrase R V V E E T F K A F GL P E E WR K K I A V Y DME R V K L P T R R HGT K R G Y V AV F P A E L V
SSV1_Integrase E R DI C G - - - - - - - - - - - NDV C Y Y P L S WT R - - - - - - GY K GV F Y V F H I T P L K
SSV2_Integrase QNE I R E - - - - - - - - - - - E GF S I Y I L NWT R - - - - - - GQK K S F Y I F HV T E L K
Consistency 6 3 3 3 3 3 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 5 3 6 5 6 * 3 8 5 3 6 7 1 0 1 1 1 0 6 3 * 4 3 7 5 6 5 5 4 6 6 * 4

P E L E WF R S T G Y K L T ADNS DK HK L F R DS K E V K DL A L L R K F W QNF MNDNV MS
R E L E WF A S T G Y K L T ADNS DK HK L F R DY T K V K DL A L L R K F W QNF MNDNV MS
R V E V T K - - WA I ADF E R R HK D - - - - - - - - - A I A I K Y F R K F V A S K MAE L S V -
QI K I S K - - A Y V DK Y V R R L - N - - - - - - - - - L V P P K Y I R K F F A T K A L E L G I -
4 4 3 4 3 4 0 1 3 3 5 4 2 4 4 4 6 3 2 4 1 1 1 1 1 1 0 0 0 6 4 3 4 5 5 6 * * * 3 5 5 4 6 3 7 4 3 7 1

pTN3_Integrase T V P NP P ADT W HL I E F L QGR A P K NV GGR NY R WNV K NAV R I Y Y Y MV DK L K E E
TKV4_Integrase T V P NP P ADA F HL I E F L QGR A P K T V GGR NY R WNV R NAV R I Y Y Y MV DR L K E E
SSV1_Integrase - - - - - - - - P L DI I DF I QGR K P T R V L T QHY V S L F G I A K E QY K K Y A E WL K GV
SSV2_Integrase - - - - - - - - P S E V V DF L E GR T P GDI L T K HY L DL L T L A K K Y Y P L Y A E WL Y T F
Consistency 1 1 1 1 1 1 1 1 4 2 4 7 9 7 * 8 8 * * 4 * 3 3 9 3 4 6 6 * 3 2 4 5 3 3 * 4 6 3 * 3 3 5 6 7 3 * 6 3 3

L G I L E L
L G I L E L
- - - - - -
- - - - - -
1 1 1 1 1 1

A

B

S3 Fig.


