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Figure S1.General overview of auxin biosynthesis, transport, and signaling 
pathway. Auxin is mainly synthesized through Tryptophan-dependent pathway 
and then transported by auxin transporters. The TIR1/AFB-AUX/IAA-ARF module 
plays the key role in auxin signaling pathway and induces the auxin response. In 
this paper, key families involved in auxin concentration (Blue color), namely the 
YUC family for auxin biosynthesis, the PIN/PILS family for auxin efflux transport, 
the AUX1/LAX family for auxin influx transport, and families related to the auxin 
signaling pathway (Red color), including TIR1/AFB family for auxin perception 
and the AUX/IAA and ARF families for signaling, were analyzed in moso bamboo.  
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PhPI N3 1 MI SGADFYHVMTAMVPLYVAMI LAYGSVKWWRI FTPDQCSGI NRFVALFAVPLLSFHFI STNNPYTMNLRFI AADTLQKLI VLALLTLWSHFSRRG- - - SLEWTI TLFSL
PhPI N2 1 MI TGADFYHVMTAMVPLYVAMI LAYGSVKWWGI FTPGQCSGI NRFVALFAVPLLSFHFI STNNPYTMNLRFI AADTLQKLI VLALLTLWSHLSRRG- - - SLEWTI TLFSL
PhPI N1 1 MI SLHDLYTVLAAVVPLYVAMI LAYGSVRWWGI FTPDQCSGI NRFVAI FAVPLLSFHFI STNNPYDMNLRFLAADTLQKLLVLAGLAVWSRLPSRAGAPQLDWSI TLFSL
PhPI N4 1 MI TVVDLYHVLTAVVPLYVAMTLAYASVKWWRI FSPDQCSGI NRFVALFAVPLLSFHFI SSNNPFAMNLRFLAADSLQKLI VLALLTLWCRI SRRG- - - SLDWLI TLFSL
PhPI N5 1 - - - - - - - - - - - - - MVPLYVAMI LAYGSVKWWHI FSPDQCSGI NRFVALFAVPLLSFHFI STNNPYTMNLRFI AADTLQKLMMLAMLTAWSHLSRRG- - - - - - - - - - - - - -
PhPI N6 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MVQVSKEVNWARKEY- - - - - - - - ECI KVCEASAMQVYETSGNLVALVHVERGNDDVSEAEAVFAPMLVLS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
c ons e ns us 1 mi s d y hv mt a mv pl y v a Mi l a y gs Vk Wwr i f t pdqc s gi nr f v a l f a v pl l s f hf i St Nnpy t mnl r f i a a Dt l qk l i v l Al l t l ws hl s r r g s l e wt i t l f s l

PhPI N3 1 0 8 STLPNTLVMGI PLLKGMYGESSGSLMVQI VVLQCI I WYTLMLFMFEYRGARI LI TEQFPDTAGSI ASI I VDSDVVSLDGRRD- - MLETETEVKEDGKI HVTVRRSNASRS
PhPI N2 1 0 8 STLPNTLVMGI PLLKGMYGEFSGGLMVQI VVLQCI I WYTLMLFMFEYRGAKI LI TEQFPDTAGSI ASI VVDSDVVSLDGRRD- - MLETEAEVKEDGKI HVTVRRSNASRS
PhPI N1 1 1 1 STLPNTLVMGI PLLI AMYGPYSGSLMVQI VVLQCI LWYTLLLFLFEFRAARI LI ADQFPDTAASI VSLHVDPDVVSLEGG- - - - RAETEAEVAADGRLHVTVRRSSASR-
PhPI N4 1 0 8 STLPNTLVMGI PLLKGMYGTDSGSLMVQI VVLQCI I WYTLMLFLFEYRGAKLLVMEQFPDTAASI VSFRVDSDVVSLAGGGGGAELQAEAEVGEDGRMRVTVRKSTSSRS
PhPI N5 8 4 SPEP- - - - - - - PQPPGQPR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VDHHALLPLHAPQHAR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - HGDPPAQGHVRGVFREPYGADR
PhPI N6 6 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QVHVDVHA- - - - - -
c ons e ns us 1 1 1 s t l pnt l v mgi pl l k gmy g s gs l mv qi v v l qc i i wy t l ml f mf e y r ga r i l i e qf pdt a gs i s i v ds dv v s l dg l e t e a e v e dgk i hv t v r r s a s r s

PhPI N3 2 1 6 D- I YSRRSMGFSSTTPRPSNLTNAEI YSLQSSRNPTPRGSSFNHTDFYSMVGRSSNFAAGDAFGVRTGATPRPSNYEEDAPNKANKYGQYPAPNPAMAAPPKAKKAANGQ
PhPI N2 2 1 6 D- I YSRRSMGFSSTTPRPSNLTNAEI YSLQSSRNPTPRGSSFNHTDFYSMVGRSSNFAAGDAFGVRTGATPRPSNYEEDASNKANKYGQYPAPNPAMAAAPKAKKAANGQ
PhPI N1 2 1 6 - - - - - - - - - RSLLVTPRPSNLTGAEI YSLSSSRNPTPRGSNFNHADFFAMVG- - - - - - - GAPPPPTPAGARGSSFGASELYSLQSSRGPTPRQSNFDEHSARPKHAATTE
PhPI N4 2 1 8 EAACSHSQSHSQSMQPRVSNLSGVEI YSLQSSRNPTPRGSSFNHAEFFNI VK- - - - - - - GDEEK- GAAGVGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - HSPSPQPQPQPQ
PhPI N5 1 3 4 R- - - - - - - - - - - AAVHHLDDASKPKYQYQLPATNAAPGAGHY- - - - - - - - - - - - - - - - - PAPNPAVAAAPKG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AKKAATNGQ
PhPI N6 7 1 - - - - - - - - - - - - VVMPWKSDHVASGLTASSGHRDMREN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
c ons e ns us 2 2 1 d s r s v t pr ps nl t ga e i y s l qs s r npt pr gs s f nh df y mv g gd a a g s d g p pk k k a a ngq

PhPI N3 3 2 5 AKGEDGKDLHMFVWSSSASPVSDVFG- - - - - - NAAEYNDAAAVKEVRMAVTSPRKVDGRKERGEEYAE- - - - - RDDFSFG- - - - - NRGVAERDAEAVDEKAAVAAVEQGK
PhPI N2 3 2 5 AKGEDGKDLHMFVWSSSASPVSDVFG- - - - - - NAAEYNDAAAVKEVRMAVTSPRKVDGRKERGEEYAE- - - - - RDDFSFG- - - - - NRGVAERDAEAGDEKAAVAAAEQGK
PhPI N1 3 1 0 AHNHDAKELHMFVWSSSASPVSEVSALPVFSGGAGGSPLDVGAKEI RMI VPADLPQNCSGKENEEYGAVAI GGGEDFSFGGGKTVEDAEATEAGPDGLTKLGSSSTAELH
PhPI N4 2 9 4 AVVGKRKDLHMFVWSSSASPVSER- - - - - - - AGAGGAVHVFGGGGEHADVI AKGAQ- - - - - AYDEY- - - - - - GRDDFSFR- - - - - NKNGAEKDGP- TLSKLGSNSTAQLH
PhPI N5 1 8 7 AK- - - GEDLHMFVWSSSASPWSSSAS- - - - - PVSDVFGGGAPDYNDAAAVRSPRKMDGAKDREENVE- - - - - - RDDFSFG- - - - - NRGAMDRDAEAGDEKAAAAASDPGK
PhPI N6 9 7 - - - - - WSSLLACVWSCTN- - - - - - - - - - - - - - GGGENGDRTAGADADHAQ- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DVEMADVAPNVGDGEAAAARTGSGG
c ons e ns us 3 3 1 a k dgk dLhmf VWSs s a s pv s dv g ga ge y da a a a k e v r ma v s pr k v dg k e r e e y a r ddf s f g nr gv a e r da e a gde k a a a a t qgk

PhPI N3 4 1 9 - - - - - - - - - - - - - - - - AGVAAPAAMPPTSVMTRLI LI MVWRKLI RNPNTYSSLI GLI WSLVCFRWNFEMPAI VVKSI SI LSDAGLGMAMFSLGLFMALQPRI I ACGNKVA
PhPI N2 4 1 9 - - - - - - - - - - - - - - - - ASVAAPAAMPPTSVMTRLI LI MVWRKLI RNPNTYSSLI GLI WSLVCFRWNFEMPAI VMKSI SI LSDAGLGMAMFSLGLFMALQPRI I ACGNKVA
PhPI N1 4 2 0 PKDVGGANTGGGGGADARRARQHQMPPVSVMTRLI LI MVWRKLMRNPNTYSSLI GLTWSLI AFRWHI SMPTI VQKSI SI LSDAGLGMAMFSLGLFMALQPRI I ACGNAVA
PhPI N4 3 8 0 PKDDG- - - - - - - - - - - - - EERPAAMPPASVMTRLI LI MVWRKLI RNPNTYSSLI GLI WSLVSYRWGI EMPAI I ARSI SI LSDAGLGMAMFSLGLFMALQPRI I ACGNSLA
PhPI N5 2 7 8 - - - - - - - - - - - - - - - - AVGAAPMAMPPTSVMTRLI LI MVWRKLI RNPNTYSSLI GLI WSLVCFRWNFEMPAI VVKSI SI LSDAGLGMAMFSLGLFMALQPRI I ACGNKVA
PhPI N6 1 5 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAATSSPPTPSPSVRHAVWMAGKKLLKMPTTYASFLGLLWSLI AFRFGI KMPKVVDDSLFLI YTTEI GLSMFSSDCFAPFYHVI CVRRRVQV
c ons e ns us 4 4 1 a a a pa a mPpt Sv mt Rl i l i Mv wr KLi r nPnTYs Sl i GLi WSLv c f Rwn e MPa i v v k Si s i l s da gl Gma MFSl gl Fma l qpr I i a c gnk v a

PhPI N3 5 1 3 TFAMAVRFLTGP- - AVMAAASI AVGLRGTLLHVAI VQAA- - - - - - LPQGI VPFVFAKEYSVHPDI LSTAVI FGMLI ALP- - - - - - - I TLVYYI LMGL- - - - - - -
PhPI N2 5 1 3 TFAMAVRFLTGP- - AVMAVASI AVGLRGTLLHVAI VQAA- - - - - - LPQGI VPFVFAKEYSVHPDI LSTALQLCRI RGQRR- - - QREMQRLYTHAGDMEKVMCWA
PhPI N1 5 3 0 AVSMAVRFLTGP- - AVMAATSVAI GLRGTLLHVAI VQAA- - - - - - LPQGI VPFVFAKEYNVHPAI LSTAVI FGMLI ALP- - - - - - - I TLVYYI I LGL- - - - - - -
PhPI N4 4 7 7 AFAMAVRFLMGP- - AVMAAASVAVGLRGVLLHI AI VQAA- - - - - - LPQGI VPFVFAKEYNVHPDI LSTAYDD- - - - - - - - - - - - - - - - LLAYLFF- - - - - - - - -
PhPI N5 3 7 2 TYAMAVRFLAGP- - AVMTAASFAVGLRGTLLHVAI VQVWNSKI KLGPNKCLFKELFQCYHLHTRNLKPPGESQSGLCTKDSI YLMKNDGMSYLI LQKNVPI - - -
PhPI N6 2 4 5 PRGHHEHRAGGCNFWVWADEETAPFVKEVMLDLRDTMRS- - - - - LRRQNKALRASEADSRAKLEGMMDAHKSEVATLRG- - - - - - - MLI AKDAALDEKEN- - - -
c ons e ns us 5 5 1 t f a ma v r f l t Gp a Vma a a s i Av gl r gt l Lhv a i v qa a l pqgi v pf v f a k e y v hpdi l s t a v ml i a i l v y y i l l l

PhPI LS5 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MPVVEVLLI GLLGAYLAAGRCNI LTPTARADI NRVVYAVFTPALMLASLARTVTLPDAI SWWFMPVNI GI I FLI GGVLG
PhPI LS8 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MAFLSLLLVASMPI VQVLLI GVI GAFLASGYSKVLTASALRDMNKVVFTVFI PSLMFASLAKTVTLSDVI SWWFMPVNI AI TFLAGSI LG
PhPI LS7 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MGLLDLFI TACVPVFNMLLVTGVGSFLASDFAGI LNKEARKHLNNI VFYVFNPSLVATYLAQTI TMESLAKLWFMPVNI LLAFTFGLI FG
PhPI LS2 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MGLLELFI TACVPVFNMLLVTGVGSFLASDFAGI LNKEARKHLNNI VFYVFNPSLVAI YLAQTI TLESLAKLWFMPVNI LLTFTFGLI FG
PhPI LS1 1 MLERSLLEALATAAQGGTTGTSVLDMLKYAVLPI AKVFTVCFMGFLMASKYVNI LQPNGRKLLNGLVFSLLLPCLI FSQLGKAI TI EKMLQWWYI PVNI VVGAVSGSLI G
PhPI LS3 1 - MERSLLEVLATAAQGGATGTSVLDMLKYAVLPI AKVFTVCFMGFLMASKYI NI LQPNGRKLLNGLVFSLLLPCLI FSELGRAI TI EKMLLWWYI PVNI VVGAVSGSLI G
PhPI LS4 1 - MERSVLEMVA- - - - - - - - GASVLGMLKYAVLPI AKVFTVSLMGFLVASKRVNVLQPNGRKLLNGLVFSLLLPCLI FTHLGRAI TI EKLLEWWFVPVNI ALGAVSASLI G
PhPI LS6 1 - MVWSVDPQVT- - - - - - - - - - - VHGDWVSAVVPLMKLLCLTVI GLLLANSRTQI VPKATFKLLSKLVFALFLPCLI FVHLGQSVTI DNVLHWWFI PVNVLI STAI GCVLG
c ons e ns us 1 l s l l v l dl l l a v mPi k v l l v t l l G l l As y ni l np a r k l l n l Vf t v f l Pc Li f t La r t i Ti e v l wWf mPVNi l i a f l gs v l G

PhPI LS5 8 0 WVAVLI LKPPQHLRGLVVASCSAANFGNLLLI VI PAVCEEDGNPFGSAKSI CTDRGLSYASFSMAI GGFYI WTHTYGVMKRSSE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - I YCRMKK
PhPI LS8 9 1 WI ACKI LKPPQHFRGLI I AFCSAGNLGNLLLI I VPAVCDEDGNPFGKDQSRCRSRGLSYSSLSMALGALFI WTHTYSLMQKSGK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - LYHKMQS
PhPI LS7 9 1 WI VI QVTRAPPKLRGLI LGCCSAGNLGNI FLI I I PALCKEKGSPFG- APDVCQTYGLAYSSLSMAVP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSK
PhPI LS2 9 1 WI VI QVTRAPPKLRGLI LGCCSAGNLGNI FLI I I PALCKEKGSPFG- APEVCQTYGLAYSSLSMAVP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSE
PhPI LS1 1 1 1 FVVASI I RPPYPYFKFTVI HI GI GNI GNI PLVLI AALCRDPSNPFG- DSDKCNQDGNAYI SFGQWVGAI I VYTYVFKMLAPPP- - - - - - GE- - - - - - - - - - - - TFD- - - G
PhPI LS3 1 1 0 FVVASI I RPPYPYFKFTVI HI GI GNI GNI PLVLI AALCRDPSNPFG- DSDKCNQDGNAYI SFGQWVGAI I VYTYVFKMLAPPP- - - - - - GE- - - - - - - - - - - - TFD- - - G
PhPI LS4 1 0 2 LVVACI I RPPYPYFKFTI I HI GI GNI GNI PLVLI SALCRDPSNPFG- DSSKCNQDGNAYI SFGQWVGAI I VYTYVFKMLAPPP- - - - - - GA- - - - - - - - - - - - TFDSCDE
PhPI LS6 9 9 YI VALI CRPPPQFFRFTVI MTGFGNTGNLPI AI I GSVCHTADHPFG- PG- - CHRKGI AYVSFAQWVAVI LVYTLVYHMMEPPMQFYEI VGEGNEI VEEVEQVSNFSRPLL
c ons e ns us 1 1 1 wv v a i l r pP hf g t v i c a gNl GNi pl i i i pa l Ck e gnPFG d dr Cq Gl a Yi Sf s v ga i i v y t v y k mm pp g f m

PhPI LS5 1 7 1 QASI TAAASSCEVDPKDSARSEDDQEPCRNDDEEGVI LQSANSVHEKEQHQTLLLPLLSSYHLKSGRI SNTNMWEKLKQGTHQI VEELTAPPTVGAVLGLI VGAVPWLKS
PhPI LS8 1 8 2 KSI QCPADSDEKHSAQDAEQAKADI EAATLN- KKAPLPASVKPAEHKDENQ- I EAPLLS- - - - CESEI ANKGFWTNLKETVHQVI EELMAPPTVSAMI GFVVGLVPWLKS
PhPI LS7 1 6 0 RAKRFASSI SGAVD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FKKLFAPSTI AVI VGFI I GGTPLI RN
PhPI LS2 1 6 0 RAKRFVSSMSGAVD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FKKLFAPSTI AVI VGFVI GGTPLI RN
PhPI LS1 1 9 9 EEEKLPVKASGE- - - NVVSELGKYPTSTRTSTVPEDEPLLSAEGDQKGATSLG- - - - - - - - - - - - - - - - SKI MSRVRCVFKFLKDKQLLQPPI VASVFAI AI GVVPFLKN
PhPI LS3 1 9 8 EEEKLPVMASGE- - - NAVPELGKYPTSTRAGTVPEDEPLLSAEGDKKGATSVG- - - - - - - - - - - - - - - - SKI MSHVRCVVKFLKDKQLLQPPI VTSVFAI VI GVVPFLKD
PhPI LS4 1 9 3 DKEKLPI KAPRE- - - NGTSGVMKHLSSAHG- DVHEEEPLLSAEEEQDVVPSLG- - - - - - - - - - - - - - - - SKI MSPVKCVVRFLKEKQLLQPPI VASVFAI I I GVVPFLKN
PhPI LS6 2 0 6 HEAEWPGMADKETEHSKTPFI ARVFMSI SGSSQNTFPDI DFAEEVTSGAGPSSPKSLRC- - - - - - - LAEPKVVRRI RVVAEKTPI QHVLQPPTI ASLLAI I I GMVPVFKD
c ons e ns us 2 2 1 k r p a s ge d q l k s r pl a e e k k i m v r v k l l Ppt v a s v l gi i i Gl v Pwl k n

PhPI LS5 2 8 1 AFVGNNAPLRVVDDSLKLLGNGTI PCVTLVLGGNLTKGAR- - RSTVSPAVVAAI I CVRYVI LPI VGVVVVRAAREI GLLPP- DPLYQYVLMI QFALPPAMSI G- - - - - - -
PhPI LS8 2 8 6 LVI GDGAPLRVI QDSLQLMGNGTI PCI I LI LGGNLTQGLR- - KSVLKRVVI I AI VCI RYVI LPLI GI AVVHAAYGVGFLPH- DPLYRYVLMMQFALPPAMNI G- - - - - - -
PhPI LS7 2 0 0 AI I GESAPLRVLHESAELI GGGAI PSVTLI MGGNLI NGLRG- GASVQPSVI AGVVVVRYI LLPSLGAVLVKAAVHFGLI PP- DPLYQFI LLLQYAVPPAMNI G- - - - - - -
PhPI LS2 2 0 0 AI I GESAPLRVLHESAELI GGGAI PSVTLI MGGNLI NGLRG- GASVQPSVI AGVI VVRYI LLPSLGTVLVKAAVHFGLI QP- DPLYQFI LLLQYAVPPAMNI GKACRDFL
PhPI LS1 2 9 0 LI LTDDAPLFFFTDSCLI LGEAMI PCI LLAVGGNLVDGPGEGSKRLGMRTTVAI I FARLVLVPLAGVGI TLLVDKLGFI PKGDKMFKFVLLLQHSMPTSVLSG- - - - - - -
PhPI LS3 2 8 9 LVLTDDAPLFFFTDSCLI LGEAMI PCI LLAVGGNLVDGPGEGSKRLGMRTTVAI I FSRLVLVPLAGVGI I LLVDKLGFI PKGDKMFKFI LLLQHSMPTSVLSG- - - - - - -
PhPI LS4 2 8 3 LI LTDDAPLFFFTDGCLI LGEAMI PCI LLAVGGNLVDGPGEGSKRLGVRTTVAI I FARLLLVPI AGVGI VSFADKLGFI PKGDKMFKFVLLLQHSMPTSVLSG- - - - - - -
PhPI LS6 3 0 9 FVFGADAPLSFFTDSLEI LAAAVVPSVMLI LGGMLAEGPKD- - NALGI RTI I GI TVARLLVLPCI GI GVVTLADKLHLLVEQDHMYRFVLSLQYSTPSAI LLG- - - - - - -
c ons e ns us 3 3 1 l i v gddAPLr f t ds l l g gmi Pc v i Li l GGnLi dGpr e l gmr i i a i i v R v l l Pi v Gv gv v r a a dk l g i ph Dpl y r f v Ll l Qf l Ppa ml i G

PhPI LS5 3 8 1 - - - - - - - - TMSQLYDVGQEECSVI FLWTYI VAALALTI WSSI FMSI L- - -
PhPI LS8 3 8 6 - - - - - - - - TMAQLFDVGQEECSVI FLWTYLI AAI ALTTWSTI FMSI LS- -
PhPI LS7 3 0 1 - - - - - - - - TI TQLFGVGEGECSVI FVWVYALASVAVTI WSAFFMWTLS- -
PhPI LS2 3 0 8 LVFSFVHGTI TQLFGVGQSECSVI FVWVYALASVAVTVWSAFFMWTLS- -
PhPI LS1 3 9 3 - - - - - - - - AVANLRGCG- KESAAI LFWVHI FAVFSMAGWI I FYLSLLF- -
PhPI LS3 3 9 2 - - - - - - - - AVANLRGCG- KESAAI LFWVHI FAVFSMAGWI I FYLSLLF- -
PhPI LS4 3 8 6 - - - - - - - - AVANLRGCG- KESAAI LFWVHI FAVFSMAGWI VLYLTMLF- -
PhPI LS6 4 1 0 - - - - - - - - AI ASLRGYGVKEASALLFWQHI CAVLSLSI YLI VYFKLLSYI
c ons e ns us 4 4 1 ma qLr gv G k Ec s i f Wv i v Av l l t i ws i f f ms i Ls

PhLAX2 1 MVPREQAEEAI VADGNGKEEEVGVMGI GAADGGEE- - - - - QGQRGGGKFSMKSFLWHGGSVWDAWFSCASNQVAQVLLTLPYSFSQLGMLSGVLLQLFYGFMGSWTAYLI
PhLAX1 1 MVPREQAEEAI VADCNGKEEEAGVMGI GAADGAEE- - - - - QGQHGGGKFSMKSI LWHGGSVWDSWFSCASNQVAQVLLTLPYSFSQLGMLSGVLLQLFYGLLGSWTAYLI
PhLAX6 1 - MASEKVETI VAGNYMEMEREGG- - NVGDERGGGA- - - - - GAASSGRSKAVSSLFWHGGSVYDAWFSCASNQVAQVLLTLPYSFSQLGMLSGI LFQLFYGLMGSWTAYLI
PhLAX7 1 - - - MAGTASGTG- - SLADEKAPEAVGLSLYPEETE- - - - DGGDKSTVKSRLSGLLWHGGSAYDAWFSCASNQVAQVLLTLPYSFAQLGMLSGI LFQLFYGLMGSWTAYLI
PhLAX4 1 - - - MAGMASGSGTASLADEKASDAVGLSRYAAETEEEGGDGSGKPTVKSWLSGLLWDGGSAYDAWFSCASNQVAQVLLTLPYSFAQLGMLSGI LFQLFYGLMGSWTAYLI
PhLAX5 1 - - - MGSAANG- - - - SI ADEKAPETVGGGRYVEMEQ- - - - - DGDSNTTKSRLSGLLWHGGSAYDAWFSCASNQVAQVLLTLPYSFSQLGMLSGI LFQLFYGLMGSWTAYLI
PhLAX3 1 - - - MGSAANG- - - - SI ADEKGPETVGVGRYVEMEQ- - - - - DCDANTVKSRLSGLLWHGGSAYDAWFSCASNQVAQVLLTLPYSFSQLGMLSGI LFQLFYSLMGSWTAYLI
c ons e ns us 1 ma a a g s ma dEk a e v gi g y g e e g r t k s l s gl l WhGGSa y Da WFSCASNQVAQVLLTLPYSFs QLGMLSGi Lf QLFYgl mGSWTAYLI

PhLAX2 1 0 6 SVLYVEYRSRKEKEGVSFKNHVI QWFEVLDGLLGPYWKAAGLAFNCTFLLFGSVI QLI ACASNI YYI NDRLDKRTWTYI FGACCATSVFI PSFHNYRI WSFLGLGMTTYT
PhLAX1 1 0 6 SVLYI EYRSRKEKEGVSFKNHVI QWFEVLDGLLGPYWKAAGLAFNCTFLLFGSVI QLI ACASNI YYI NDRLDKRTWTYI FGACCATTVFI PSFHNYRI WSFLGLGMTTYT
PhLAX6 1 0 3 SVLYVEYRTRKEREKVDFRNHVI QWFEVLDGLLGKHWRNI GLLFNCTFLLFGSVI QLI ACASNI YYI NDNLDKRTWTYI FGACCATTVFI PSFHNYRI WSFLGLLMTTYT
PhLAX7 1 0 2 SMLYLEYRTRKEKDKVDFRNHVI QWFEVLDGLLGRHWRNVGLAFNCTFLLFGSVI QLI GCASNI YYI NDHLDKRTWTYVFGACCATSVFI PSFHNYRI WSFLGLLMTTFT
PhLAX4 1 0 8 SI LYLEYRTRKERDKVDFRNHVI QWFEVLDGLLGRHWRNVGLAFNCTFLLFGSVI QLI GCASNI YYI NDHLDKRTWTYI FGACCATTVFI PSFHNYRI WSFLGLLMTTYT
PhLAX5 9 9 SI LYVEYRTRKEREKVDFRNHVI QWFEVLDGLLGRHWRNVGLAFNCTFLLFGSVI QLI ACASNI YYI NDKLDKRTWTYI FGACCATTAFI PSFHNYRMWSFLGLVMTTYT
PhLAX3 9 9 SI LYVEYRTRKEREKVDFRNHVI QWYEVLDGLLGRHWRNVGLAFNCTFLLFGSVI QLI ACASNI YYI NDKLDKRTWTYI FGACCATTVFI PSFHNYRMWSFLGLVMTTYT
c ons e ns us 1 1 1 Sv LYv EYRt RKEr e k VdFr NHVI QWf EVLDGLLGr hWr nv GLa FNCTFLLFGSVI QLI a CASNI YYI NDr LDKRTWTYi FGACCATt v FI PSFHNYRi WSFLGLl MTTy T

PhLAX2 2 1 6 AWYLAI AALLNGQVEGVSHTGPTKLVLYFTGATNI LYTFGGHAVTVEI MHAMWKPAKFKYI YLLATLYVFTLTLPSASAMYWAFGDKLLERSNAFSLMPKSGWRDAAVVL
PhLAX1 2 1 6 AWYLAI AALLNGQVEGVSHSGPSKLVLYFTGATNI LYTFGGHAVTVEI MHAMWKPAKFKYMYLLATLYVFTLTLPSASAMYWAFGDQLLTHSNAFSLLPKSGWRDAAVI L
PhLAX6 2 1 3 AWYI TI AALVHGKVEGVTHSGPSKMVLYFTGATNI LYTFGGHAVTVEI MHAMWKPQKFKLI YLMATLYVLTLTLPSASAMYWAFGDMLLDHSNAFSLLPRSGI RDTAVVL
PhLAX7 2 1 2 AWYI AAASI MHGQAKGVTHSGPASI VLYFTGATNI LYTFGGHAVTVEI MHAMWRPQKFKAI YLLATLYVLTLTLPSASAAYWAFGDELLTHSNALALLPRTPWRDAAVVL
PhLAX4 2 1 8 AWYI AVASLMHGQVEGVTHSGPTSI VLYFTGATNI LYTFGGHAVTVEI MHAMWRPQKFKAI YLLATLYVMTLTLPSASAAYWAFGDELLTHSNALALLPRTPWRDAAVVL
PhLAX5 2 0 9 AWYLAI ASLI HGQVDDVKHSGPTKMVLYFTGSTNI LYTFGGHAVTVEI MHAMWRPQKFKAI YLMATLYVLTLTLPSAASAYWAFGDELLTHSNALALLPRTAFRDAAVVL
PhLAX3 2 0 9 AWYLAI ASLI HGQADGVKHSGPTKMVLYFTGATNI LYSFGGHAVTVEI MHAMWRPQKFKAI YLMATLYVLTLTLPSAASAYWAFGDELLTHSNALALLPRTGFRDAAVVL
c ons e ns us 2 2 1 AWYl a i As l l hGqv e gVs Hs GPt k l VLYFTGa TNI LYt FGGHAVTVEI MHAMWr PqKFKa i YLl ATLYVl TLTLPSAs a a YWAFGDe LLt hSNAl a Ll Pr t gwRDa AVv L

PhLAX2 3 2 6 MLI HQFI TFGFACTPLYFVWEKVI GMHDTKSI YLRALARLPI VVPI WFLAI I FPFFGPI NSAVGALLVSFTVYI I PALAHI LTYRSASARMNAAEKPPFFLPSWTGMFVL
PhLAX1 3 2 6 MLI HQFI TFGFASLPLYFVWEKVI GMHDTKSI CLRALARLPI VVPI WFLAI I FPFFGPI NSAVGALLVSFTVYI I PALAHI LTYRTASARMNAAEKPPFFLPSWTGMFVI
PhLAX6 3 2 3 MLI HQFI TFGFACTPLYFVWEKAI GMHEARSVFKRALVRLPVVI PI WFLAI I FPFFGPI NSTVGSLLVSFTVYI I PSLAHMI TFSAAPARENAVERPPRALGGWAGMYAM
PhLAX7 3 2 2 MLI HQFI TFGFACTPLYFVWEKLVGLHDCRSLCKRAAARLPVVVPI WFLAI I FPFFGPI NSAVGSLLVSFTVYI I PAMAHMVTFRSPQSRENAVERPPRFAGGWTGAYVI
PhLAX4 3 2 8 MLVHQFI TFGFACTPLYFVWEKLVGLHDCRSLCKRAAARLPVVVP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I CFTVYI I PAMAYMVTFRSPQSRENAVERPPRFAGGWTGAYVI
PhLAX5 3 1 9 MLI HQFI TFGFACTPLYFVWEKLI GLHDCRSLCKRAAARLPVVVPI WFLAI I FPFFGPI NSAVGSLLVSFTVYI I PALAHMI TFRSAQARENAVEPPPRFVGRWTGTYI I
PhLAX3 3 1 9 MLI HQFI TFGFACTPLYFVWEKLI GLHDCRSLCKRAAARLPVVVPI WFLAI I FPFFGPI NSAVGSLLVSFTVYI I PALAHMI TFRSAQARQNAVEPPPRFVGRWTGTYI I
c ons e ns us 3 3 1 MLi HQFI TFGFAc t PLYFVWEKl i Gl Hdc r Sl c k RAa a RLPv Vv Pi wf l a i i f pf f gpi ns a v gs l l v s FTVYI I Pa l Ahml Tf r s a qa Re NAv Ek PPr f l g Wt G y v i

PhLAX2 4 3 6 NVFI VVWVLVVGFGLGGWASMVNFVRQI DTFGLFAKCYQCPKP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PVLAAAQSPSPLPHH- - - - - - - - - - - - - - -
PhLAX1 4 3 6 NVFVVVWVLVVGFGLGGWASMVNFI RQI DTFGLFAKCYQC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - HH- - - - - - - - - - - - - - -
PhLAX6 4 3 3 NCFVVAWVLVVGFGFGGWASMVNFVRQVDTFGLFTKCYQCP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PRH- - - - - - - - - - - - - - -
PhLAX7 4 3 2 NSFVVAWVLVVGFGFGGWASI TNFVQQE- RFAI EKYSWNTVKN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSI TAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhLAX4 4 1 6 NSFVVAWVLVVGFGFGGWASI TNFVRQVNTFGLFAKCYQCPPHPGASPLVSPPVAPSPSMP- - - - - - PMPFNSTTGV- - LPPMPAPAPVHFI LRHHHHRHHRHGL
PhLAX5 4 2 9 NAFVVAWVLVVGFGFGGWASVTNFI HQI DTFGLFTKCYQCPPP- - - - - LPSGAPNASWPFPGGLN- I TMPFNATTGAGGLPPAPAPSPSHFS- - - HHHRRHSHGL
PhLAX3 4 2 9 NAFVVAWVLVVGFGFGGWASMTNFI HQI DTFGI FTKCYQCPPPPLAPPLPSGAPNASWPLPGGLHNI TMPFNATTGAGGLPPAPAPSPAHSF- - - HYHGQHSHGF
c ons e ns us 4 4 1 N Fv Va WVLVVGFGf GGWASmt NFv r Qi dt Fgl f k c y qc p t g p p p h
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 Figure S2.Multiple sequence alignment, conserved motif and gene structure 
analysis of members involved in auxin concentration. A. Schematic of amino 
acids conservation among PhYUC proteins. B. Gene structures of 
the PhYUC genes. C. Gene structures of the PhPIN members. D. Schematic of 
amino acids conservation among the moso bamboo PhPIN. E. Gene structures of 
the PhPILS members. F. Schematic of amino acids conservation among the moso 
bamboo PhPIN. G. Gene structures of the PhLAX genes. H. Schematic of amino 
acids conservation among PhLAX proteins. Each gene structure is presented by 
exons (blue boxes) and introns (black lines between the blue boxes). The 
alignment profiles of all the proteins were generated using the ClustalW program. 
The conserved domains are indicated by underlines. The shading indicates 
identical and conversed amino acid residues. 
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PhAFB1 
PhAFB2 
PhAFB3 
PhAFB4 
PhAFB5 
PhAFB6 
PhAFB7 
PhAFB8 
PhAFB9 
PhAFB10 

500 bp 

PhIAA1    
PhIAA2   
PhIAA3   
PhIAA4    
PhIAA5    
PhIAA6  
PhIAA7   
PhIAA8   
PhIAA9   
PhIAA10  
PhIAA11   
PhIAA12   
PhIAA13   
PhIAA14   
PhIAA15   
PhIAA16   
PhIAA17   
PhIAA18   
PhIAA19   
PhIAA20   
PhIAA21   
PhIAA22   
PhIAA23   
PhIAA24  
PhIAA25   
PhIAA26 
PhIAA27 
PhIAA28   
PhIAA29   
PhIAA30   
PhIAA31   
PhIAA32   
PhIAA33   
PhIAA34   
PhIAA35   
PhIAA36   
PhIAA37   
PhIAA38   
PhIAA39   
PhIAA40   
PhIAA41   
PhIAA42   
PhIAA43   500 bp 

PhAFB6 1 MHDAVEDSDSPPSQMSED- DSGGGGGGGGGDRWMPDLRGGNSSGGGRWAPPDQVLENVI ESVLEFLVAARDRNAASLVCRSWYRAEAQTR- - RELFI GNCYAVSPRRAV-
PhAFB9 1 MRDAAEDSDSPPSQMSED- DSGGGGGGG- - DRWMPDLRGGNG- GGGRSAPPDQVLENVI ESVLEFLTAARDRNAASLVCRSWYRAEAQTR- - RELFI GNCYAVSPRRAV-
PhAFB4 1 MSEAAEEADSPPSQMPEDSNSSSSGGSGGGKRWTPDLQGCNG- GGARSVLPDQVLE- - - - SVLEFLSTARDRNAASLVCRSWYRAEAQTR- - HELFI GNCYAVSPRRAV-
PhAFB7 1 MSKAAEEADSPPSQMSEDSNSSS- GAGGGGERWTPDLRGGNG- GGARSAPPDQVLENVLESVLEFLAAAQDRNAASLVCRSWYRAEAQTR- - RELFI GNCYAVSPRRAV-
PhAFB3 1 - - MSEEDDDQPPAPKQPR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ASPPPDQVLDN- - - - VLETSATRAD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VAVRNI LAASPARAA-
PhAFB5 1 - - MSEEEDDQPPVPKRPR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ASPPPDQVLDN- - - - VLET- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhAFB1 1 MTYFPEEVVEHI FS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FLPTQRDR- - - NTVSLVCKVWYEI ERLSR- - RSVFVGNCYAVRPERVA-
PhAFB8 1 MVLHDRVATGAEAAGSAGSGSAWPEGGGVGGGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EGI WRSSGRERGGEKEARRRWKESLEGENLGAGI RRRGRGGCRWWRRDLAAG
PhAFB2 1 MRVI HQLEGEPYRRLPKRPTGPSQPSDSWGRGGSRAAPAAAA- - PPWHSLPDEVWEH- AFSFLPTAADRG- - - AAAGACHAWLRAERRSR- - RRLAVANCYAAAPRDAV-
PhAFB1 0 1 MAPLPTLLG- - - - - TSPNPTGSSLHNGSKG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PVWEH- AFSFLPTAADRG- - - AAAGACHAWLRAERRSR- - RRLAVANCYAAAPRDAV-
c ons e ns us 1 m e d d pp ms s ggg g g s ppdqv l e n s v l e t r d na a s l v c r wy r a e t r r l f i gnc y a v s pr r a v

PhAFB6 1 0 7 - - - - - - ERFGGVRAVVLKGKPRFADFSLVPYGWGAYI S- PWVAAFG- - PAYPRLERI CLKRMTI SDDDLALVAKSFPR- FKELSLVCCDGFSTLGLAV- - - - I AEGCRHL
PhAFB9 1 0 4 - - - - - - ERFGGVRAVVLKGKPRFADFNLVPYGWGAYVS- PWVAVLG- - PAYPRLERI CLKRMTI SDGDLALVAKSFPL- LKELSLVCCDGFSTHGLAV- - - - I AERCRHL
PhAFB4 1 0 3 - - - - - - ERFGGLRAVVLKGKPRFADFSLVPSGWGAYVS- PWVAALG- - PAYPRLEHI YLKRMTVTDDDLGLVAQSFPL- FKELSLVCCDGFSTLGLAV- - - - I AERCRHL
PhAFB7 1 0 6 - - - - - - ERFGGVRAVVLKGKPRFADFSLVPYGWGAYVS- PWVAALV- - PAYPRLERI CLKRMTVTDDDLGLVAQSFPL- FKELSLVCCDGFSTLGLAV- - - - I AERCRHL
PhAFB3 5 3 - - - - - - RRFPNARHI LLKGRPRFDDFNLLPPGWAASAFRPWAAALAS- AAFPALSSLFLKRI TVTDSDLDLLARSLRASFRDLSLFLCDGFSSPGLAS- - - - LASHCRGL
PhAFB5 3 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - GRPRFDDFNLLPPGWAASAFRPWAAALAS- ATFPALRSLSLKRI TVTDADLDLLARSLPASFRDLSLLLCDGFSSPGLAS- - - - LASHCRGL
PhAFB1 5 8 - - - - - - LRFPNVRALTVKGKPHFADFNLVPPDWGGYAGPWI EAAARC- - - CVGLEELRMKRMVVSDESLELLARSFPL- FRALI LI SCEGFSTDGLAA- - - - I ASHCKLL
PhAFB8 8 6 SRI CAWERKPRSRAI QI SGGSGVVACAVLGKVDRMVCLLI VLAVVLFGDDSI KGYDVRHGRRGEDCSSGDFGGCANGE- I GGGKFDGGDDESGAGGSSSGGYI ERLRRLL
PhAFB2 1 0 2 - - - - - - ERFPAVRAAEVKGKPHFADFGLVPPAWGAAAAPWVTAAADG- - - WPLLEELSFKRMVVTDECLEMI AASFRN- FQVLRLVSCEGLSTAGLAA- - - - VAAGCRKL
PhAFB1 0 7 7 - - - - - - ERFPAVRAAEVKGKPHFADFGLVPPAWGAAAAPWVAAAADG- - - WPLLEELSFKRMVVTDECLEMMAASFRN- FQVLRLVSCEGFSTAGLAA- - - - I AAGCRNL
c ons e ns us 1 1 1 e r f pgv r a v v l k Gk pr f a df l v ppgwga y a pwv Aa l g a y pr l e l l k Rmt v t dddl dl v a k s f p f k e l s l v c dgf St Gl a i a r c r hL

PhAFB6 2 0 3 RVMDLI EDYVEDEED- EQVDWI SKFPELNTSLESLVFDCVGVPFNFEALEALVARSPALRRLRVNQHVSVEQLRRLMARAPQLTHLGTGAFRS- EPGPGGASSVSELATS
PhAFB9 2 0 0 RVLDLI EDYVEDEED- ELVDWI SKFPESNTSLESLVCDCVGVPFNFDALEALVARSPALRQLRVNHHVSVEQLRRLMARAPQLTHLGTGAFRS- EPGPGGASSVSELATS
PhAFB4 1 9 9 RVLDLVEDYVEDEED- ERVDWI SKFPESNTSLQSLVFDCVGVPFNFEALEALVARSPSLRRLRVNHHVSVEQLRRLMARAPQLTHLGTGAFRP- DAAPGGGMFVSELAAS
PhAFB7 2 0 2 RVLDLVEDYVEDEED- ELVDWI SKFPESNTSLESLVFDCVGVPFNFEALEALVARSPSLHRLRVNQHVTVEQLRRLMARAPQI THLGTGAFRP- EAAPGGGMSVSELAAS
PhAFB3 1 5 2 RVLDVVDCEMNGEDDDEVVDWVAAFQPGPTDLESLSFECFAPPVAFAALEALVARSPRLSRLGVNHHVSLGQLRRLMALTPRLTHLGTGSFRPGEGVEDEGLDFGQMATA
PhAFB5 1 1 9 RVLDVVECQMNEEEDDEVVDWVAAFPPGPTDLESLSFECFAPPVAFAALEALVTRSPRLSRLGVNQHVSLGQLRRLMALTPRLTHLGTGSFRPGEGGEDEGLDFGQMATA
PhAFB1 1 5 4 RELDLQENEVEDRGP- - - - RWLSCFPDSCTSLVSLNFACI KGEVNPGSLERLVARSPNLRSLRLNRSVSVDALSKI LMRTPNLEDLGTGNLTD- - - - DFQTESYFRLTGA
PhAFB8 1 9 5 RELDLQENEVEDRGP- - - - RWLSCFPDSCTSLVSLNFACI KGEVNPSSLERLVARSPNLRSLRLNRSVSVDALSKI LMRTPNLEDLGTGNLTD- - - - DFQTQSYLRLTSA
PhAFB2 1 9 8 RELDLQENEI EDCSI - - - - HWFSLFPESFTSLVTLNFSCLEGEVNI TI LERLVTRCRNLKTLKLNNAI PLDKLASLLCKVPQLAELGTGKFSA- - - - DYHPDLFAKLEVA
PhAFB1 0 1 7 3 RELDLQENEI EDCSI - - - - YWLSLFPESFTSLVTLNFSCLEGEVNI NI LERLVTRCCKLKTLKLNNAI PLDKLASLLRKAPQLVELGTGKFSA- - - - DYHPDLFAKLEVA
c ons e ns us 2 2 1 Rv l Dl i e e v e de e d e v dWi s Fpe s Ts Le s L f dCv g pv nf a LEa LVa Rs p Lr r Lr v N hv s v e qLr r l ma r a Pql t hLGTG f r e ge a s f l a t a

PhAFB6 3 1 1 FAAF- - - RSLI CLSGFRDVNPEYLPSI YPVCANLTSLNFSFA- SLTAEELTPVI CHCVSLRTFWALDTVGDEGLRAVAETCSDLRELRVFPLDATEDSVGSVSDVGLQAI
PhAFB9 3 0 8 FAAF- - - RSLVCLSGFRDVNPEYLPAI YPVCANLTSLNFSFA- NLTAGDLTPVI RRCVSLRTFWVLDTVGDEGLRAVAETCTDLRELRVFPLDATEDSEGSVSDVGLQSI
PhAFB4 3 0 7 FAAS- - - RSLVCLSGFREVNPEYLPAI YQVCANLTSLNFSFA- NLTAEELTPVI RRCLKLRI FWVLDTVGDEGLRAVAETCSDLRELRVFPLDATEDSEGSVSDVGLQAI
PhAFB7 3 1 0 FAAS- - - RSLVCLSGFREVNPEYLPAI YPVCANLTSLNFSFA- NLTAEELTPVI RQCHKLRTFWVLDTVGDEGLRAVAETCSDLRELRVFPLDATEDSEGSVSDVGLEAI
PhAFB3 2 6 2 FASAGRAHTLVSLSGFRDLAPEYLPTI AAVSANLTSLDLSYA- PVTPDQVLLFI GQCYSLETLWVLDSVRDEGLQAVAMCCKKLQVLRVLPLNAHEDADELVSEVGLTAI
PhAFB5 2 2 9 FTSAGRAHTLVSLSGFRDLAPEYLPTI VAVSANLTSLDLSYA- PVTPDQI LLFI GQCYSLETLWVLDSVRDEGLQAVAMCCKKLQFLRVLPLDAHEDADELVSEI GLTAI
PhAFB1 2 5 6 LEKC- - - KMLRSLSGFWDASPVCLPFI YPLCEQLTGLNLSYAPTLDASDLTKMI SRCVKLQRLWVLDCI SDKGLQVVASSCKDLQELRVFPSDFYAAGYSAVTEEGLVAI
PhAFB8 2 9 7 LEKC- - - KMLRSLSGFWDASPFCLPFI YPLCEQLTGLNLSYVPTLDASDLTKMI SRCVKLQRLWVLDCI SDKGLQVVASSCKDLQELRVFPSDFYVAGYSAVTEEGLVAI
PhAFB2 3 0 0 FAGC- - - KGLRKLSGAWDAVPDYLPAFYCVCEGLTSLNLSYA- TVRGPELI KFI SRCKNLQQLWVMDLI EDHGLAVVASTCNKLQELRVFPSDPFGAGQVLLTERGLVDV
PhAFB1 0 2 7 5 FAGC- - - KSLRRLSGAWDAVPDYLPAFYCVCEGLTSLNLSYA- TVRGPELI KFI SRCKNLQQLWVMDLI EDHGLAVVASTCDKLQELRVFPSDPFGVGQVLLTERGLVDV
c ons e ns us 3 3 1 f a a r s Lv LSGf r dv Pe y LPa i y pv c a nLTs Lnl Sy a s l t a e e l t v I r Cv L t l Wv l Dt v De GL a VA t C dLqe LRVf Pl da e da e v s e v GL a i

PhAFB6 4 1 7 SEGCRKLESI LYFCQRMTNAAVI AMSKNCPDLVVFRLCI MDRHRPDRI TGEPMDDGFGAI VMNCKKLTRLSVSGLLTDKVFAYI GKYGKLI KTLSVAFAGNSDMSLQYVF
PhAFB9 4 1 4 SEGCRKLESI LYFCQRMTNAAVI AMSKNCPDLVVFRLCI MGRHRPDRI TGEPMDDGFGAI VMNCKKLARLSVSGLLTDKAFAYI GKYGKLI KTLSVAFAGNSDMSLQYVF
PhAFB4 4 1 3 SEGCRKLESI LYFCQRMTNAAVI AMSKNCPDLVVFRLCI MGRHRPDQI TGEPMDDGFGAI VMNCKKLTRLAVSGLLTDKAFAYI GKYGKLI KTLSLAFSGNSDTSLQYLF
PhAFB7 4 1 6 SEGCQKLESI LYFCQRMTNGAVI AMSKNCPDLVVFRLCI MGRHRPDRI TGEPMDDGFGAI VMNCKKLTRLSVSGLLTDKAFAYI GKYGKLI KTLSLAFSGNTDMSLQYLF
PhAFB3 3 7 1 SEGCRGLRSI LYFCQRMTNAAVI TMSQNCPELKVFRLCI MGRHQPDHVTGEPMDKGFGAI VRNCSKLTRLSTSGRLTDRAFEYI GKYGKSLRTLSVAFAGNSDLALKHI L
PhAFB5 3 3 8 SEGCRGLRSI LYFCQRMTNTAVI TMSQNCQELNVFRLCI MGRHQPDHVTGEPMDEGFGAI VQNCSKLTRLSTSGRLTDRAFEYI GKYGKSLRTLSVAFAGNSDLALKHI L
PhAFB1 3 6 3 SSGCPKLSSLLYFCHQMTNAALI TVAKNCPNFTRFRLCI LEPGKPDAMTNQPLDEGFGAI VHECKGLRRLSI SGLLTDKVFMYI GKYAKQLEMLSI AFAGDSDEGMMHVL
PhAFB8 4 0 4 SSGCPKLSSLLYFCHQMTNAALI TVAKNCPNFTRFRLCI LEPGKPDAMTNQPLDEGFGAI VRECKGLRRLSI SGLLTDKVFMYFGKYAKELEMLSI AFAGDSDEGMMHVM
PhAFB2 4 0 6 SASCPMLESVLYFCGRMTNEALI TI GKNRPNFTCFRLCI LEPHTPDYI TRQPLDAGFSAI VESCKGLRRLSI SGLLTDLVFKSI GAHADRLEMLSI AFAGNSDLGLHYI L
PhAFB1 0 3 8 1 SASCPMLESVLYFCRRMTNEALI TI AKNRPNFTCFRLCI LEPHTPDHI TRQPLDAGFSAI VESCKGLRRLSI SGLLTDLVFKSI GAHADRLEMLSI AFAGNSDWGLHYI L
c ons e ns us 4 4 1 Se gCr k Le Si LYFCqr MTNa Av I t ms k Nc pdl v FRLCI mgr hr PDr i Tge PmDdGFgAI V nCk k Lt RLs v SGl LTDk F y i Gk y gk l k t LSv AFa Gns Dma l y v l

PhAFB6 5 2 7 EGCTRLQKLEVRDSPFGDKGLLSGLNYFYNMRFLWMNSCRLTMRGCRDVAHQMPNLVVEVMKDRA- - - GDEGEMDI VDKVDKLYLYRSLAGPRNDAPPFVNML
PhAFB9 5 2 4 EGCTRLQKLEVRDSPFGDKGLLSGLNYFYNMRFLWMNSCRLTMRGCRDVAQQMPNLVVEVMKDNS- - - DDEGEMDTVD- - - KLYLYRSLAGPRNDAPPFVNML
PhAFB4 5 2 3 EGCTRLQKLEVRDSPFGDRGLLSGLDYFYNMRFLWMNSCRLTMRGCREVAQRMPNLVVEVMGDQL- - - DEE- ETENVD- - - KLYLYRSLAGPRNDAPPFVKI L
PhAFB7 5 2 6 EGCTRLQKLEVRDSPFSDRGLLSGLDYFYNMRFLWMNSCRLTMRGCTEVAQRMPNLVVEVLRDQP- - - DEE- ETENVD- - - KLYLYRSLAGPRDDAPPFVKI L
PhAFB3 4 8 1 QGCVKLEKLEI RDCPFGDAGLLSGMHHFYNMRFVWMSGCNLTQEGCKEVARRLPRMVVELI NSQP- - - ENE- KTDDAD- - - I LYMYRSLEGPREDVPPFVKI L
PhAFB5 4 4 8 QGCWKLEKLEI RDCPFGDAGLLTGMHHFYNMRFVWMSGCNLTLQGCKEVARWLPRMVVELI NSQP- - - EI E- KTDDVD- - - I LYMYRSLEGRREDVPSFVKI L
PhAFB1 4 7 3 KGCKNI RKLEI RDSPFGDAALLENVAKYETMRSLWMSSCNVTLKGCQVLASKMPMLNVEVI NERDGSNEMDENHGELPKVEKLYVYRTTAGARNDAPNFVKI L
PhAFB8 5 1 4 KGCKNLRKLEI RDSPFGDAALLENVAKYETMRSLWMSSCNVTLKGCQVLASKMPMLNVEVI NERDGSNGMDENHGELRKVEKLYVYRTTAGARDDAPNFVKI L
PhAFB2 5 1 6 SGCKSLKKLEI RDCPFGDKPLLANAAKLETMRSLWMSSCSLTLGACRQLARKMPRLSVEI MSDPGRMCPLDSLPDESP- VEKLYVYRTI AGPRSDTPACVQI V
PhAFB1 0 4 9 1 SGCKSLKKLEI RDCPFGDKPLLANAAKLETMRSLWMSSCSLTLGACRQLARKMPHLSVEI MSDPGRTCPLESLTDESP- VEKLYVYRTI AGPRSDTPACVRI V
c ons e ns us 5 5 1 GC r l KLEi RDs PFgDk gLLs gl hf y nMRf l WMs s C l Tl r gCr dv Ahr mP l v VEv m dn di e t ddv d v dk LYl YRs l a GpR Da Ppf Vk i l
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PhI AA1 9 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AATPQPAAKAQV
PhI AA3 4 8 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AASPQPAAKAQV
PhI AA4 3 7 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SGG- GMATNPQL
PhI AA4 0 9 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KKAQAPAAKAQV
PhI AA4 1 8 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KKEQAPAAKAQV
PhI AA1 9 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 5 1 0 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VVGAPRAAKAQV
PhI AA2 7 1 0 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PAAAPPAAKAQV
PhI AA3 4 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ETAPPAAKAQV
PhI AA5 3 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ETAPPAAKAQV
PhI AA3 2 6 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VEAAPPVAKAQV
PhI AA2 0 4 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DRDATPASKVQV
PhI AA2 1 4 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DRDATPASKVQV
PhI AA2 4 5 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DQDI TTAAKAQV
PhI AA2 1 0 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPRAPKAQV
PhI AA2 2 9 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPRAPKAQV
PhI AA3 1 9 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPRAPKAQV
PhI AA3 8 9 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPRAPKAQV
PhI AA1 3 5 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPPATKAQA
PhI AA1 4 6 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPPAPKAQA
PhI AA1 5 6 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - APPAPKARV
PhI AA2 3 6 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SPPSPKARV
PhI AA4 5 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KPPSPKARA
PhI AA8 1 1 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QKQQARAGCGKELAVEEKLAAGNERKKGCCPTPPS
PhI AA1 7 1 1 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QKQQARAGSGKELAVEEKI TAVSEKKKGCCPPPPS
PhI AA1 2 1 1 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QRHQDREGCGNELTLEGENMAG- ERKKGCCPPPPP
PhI AA3 7 1 1 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QRHQDREGCGNELTLGGQNMAS- ERKKGCCPPPPS
PhI AA1 8 8 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PATGNALAPNNN- - - - - - SSQTRSPSTPV
PhI AA2 9 8 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PATGNALGPNDN- - - - - - SSQTRSPSTPV
PhI AA3 3 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RENRPAAAPQL
PhI AA3 6 5 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GSKARPAAAPI
PhI AA1 0 1 2 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I YQLPTNLKSKLHFPRSSFGV
PhI AA2 6 1 4 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PKI VCETRNMI SVAGLLSYTSFGV
PhI AA7 6 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SAPSTPRDVQV
PhI AA2 8 6 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SI PSTPRNQEP
PhI AA6 5 2 1 PDQQI NNNI FPGTWSFMPPNTGFGMNQQNYLMTPNI - ALPQRAEKTKFCGNGAFTSLRAH- GI DQRS- GWFGHI EPSCHI DDASSSLI KPQPLVI GH- DI QKTKGSSCML
PhI AA3 0 5 1 5 PDQEVNHNI FPGTWSFMPPNTGFGMNQHNYRMMPDI - ALPQRAEKAKFI GNGAFTSLQAH- GI DQRSSGWLGHI EPSSHI DDASSSLI KPQPLVI GH- DI QKTKGSSCML
PhI AA3 5 5 2 9 QDQQGNRSMFPGSWSLMPPNTGFGLNKQNYPMMQDVSGLPHRAANTKFG- NGVYTALPGHHGI EQYSAGWFGHMMPSSHMDDTQPRLI KPQPLVVAHGDVQKTKGTSCKL
PhI AA3 9 4 7 2 QDQQGNHNMFPGSWSLMPPNTGFGSNKQHYPMMQEVGALPQRAANTKFG- NGVYAALPGR- GMEQYSAGWFGHMI PSSHMDGAQPCLI KPHPFVVAHGDVQKTKGTSCKL
PhI AA9 4 3 6 NSKNE- - - - - - - - - - - - - - - PSI I SN- QFYWSVRDS- - - - - RAD- - - - - - - - SYAAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TNKVTV- - - - - - - - - - - - ERKQEPTTAGCRL
PhI AA4 2 4 2 8 NTKNE- - - - - - - - - - - - - - - MSSLTNNHFYWPMRDT- - - - - RAD- - - - - - - - SYSAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I HKVPP- - - - - - - - - - - - ERKQEPTTAGCRL
PhI AA1 1 5 4 1 NSKNE- - - - - - - - - - - - - - - PSI LSN- QFYWSVRDS- - - - - RDD- - - - - - - - SYAAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TNKVTV- - - - - - - - - - - - VRKQEPTTAGCRL
PhI AA1 6 4 4 3 NSSSKG- - - - - - - - - - VSPTLSDI SQKLFQVTSNES- - - - - RVA- - - - - - - - PWPALSAYQAEEPTSKLSCNTAI CSYQTEEVAPNLSK- - - - - - - - VVEETKEPSMFRL
c ons e ns us 6 6 1 a v

PhI AA1 1 1 0 VGWPPI RS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTMAT- - - NQLKSNKE- - - - DAEAKQGQGF- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA3 4 1 0 0 VGWPPI RS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTMAT- - - NQQKSSKE- - - - DADAKQGQGF- - - - - - - - - - - - - - - - - LYLKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA4 3 9 0 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QEHYGNQ- - - - SAD- KQGQGF- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA4 0 1 0 2 VGWPPI RS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTLAMNLPAPKSKDDD- - - - EARQAPAPGC- - - - - - - - - - - - - - - - - LFVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA4 1 1 0 0 VGWPPI RS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTMAMNLPGPKSKDDD- - - - EAKQAPALGC- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA1 9 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 5 1 1 7 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTLAA- - - - SASKTKG- - - - EDEGRSEAGC- - - - - - - - - - - - - - - - - CYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA2 7 1 1 9 VGWPPVRN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTLAA- - - - SVSKSKT- - - - GEEGTAEGGP- - - - - - - - - - - - - - - - - MYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA3 5 4 VGWPPVRA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKSCFQASSKSKAAQQEE- TATAAPAVTAGSG- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKI D
PhI AA5 4 6 VGWPPVRA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKSCFQASSKSKAAQQEE- AAAAA- - - - AGFA- - - - - - - - - - - - - - - - - LFVKVSMDGAPYLRKI D
PhI AA3 2 8 1 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKSCFQAASKSKVNKEEAGNNAAAAASTNTNG- - - - - - - - - - - - - - - - - SFVKVSMDGAPYLRKI D
PhI AA2 0 5 4 VGWPPVGA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTFQSAAAKAKAGEQE- - - - - - - - GKKRGG- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA2 1 5 7 VGWPPVGA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKSTFQAAAAKAKAGEQE- - - - - - - - GKKGGG- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA2 4 6 2 VGWPPVRA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRRNTFQAAAKKAEQ- - - - - - - - - - - - - - QQGG- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA2 1 1 2 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNI LAVQAEKGA- GKEDG- - - DKSSSAAGAG- - - - - - - - - - - - - - - - AAFVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA2 2 1 0 4 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNI LAVQAEKGA- VKEDG- - - DKSSSAAHG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 1 1 0 9 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNI LAVHAEKGG- SKDDG- - - DKSGAAAGA- - - - - - - - - - - - - - - - - - AFVKVSMDGAPYLRKVE
PhI AA3 8 1 1 1 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNI LAVQAEKGGGSKDGG- - - DKSGAAA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AFVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA1 3 6 8 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRRNI MTVQSVKNK- KEEEA- - - DKQQPAANAGG- - - - - - - - - - - - - NSSAFVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA1 4 7 6 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRRNI MTVQSVKNK- KEEEG- - - DKQPPAANAGG- - - - - - - - - - - - - TGSAFVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA1 5 7 5 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNALA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DVAGSSK- - - - - - - - - - - - - AAAKFVKVAVDGAPYLRKVD
PhI AA2 3 6 9 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNALS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAS- - - - - - - - - - - - - - - - KAKFVKVAVDGAPYLRKVD
PhI AA4 6 2 VGWPPVRA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRRNALR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EEAAGVA- - - - - - - - - - - - - GGCKLVKVAVDGAPYLRKVD
PhI AA8 1 5 2 HVPPAAPARSSDNRPQAQGRGAAVPVVGWPPI RS- - - - - - - - - FRRNLASSSSSKQSPEQQNG- - - ESDAKAKLNC- - - - - - - - - - - - - - KKSPLVKI NMDGI PI GRKVD
PhI AA1 7 1 5 2 HDPPAAPARSSGNRPQAQGRGATVPVVGWPPI RS- - - - - - - - - FRRNLASSSSSKQSPEPQNG- - - EADAKAKLSC- - - - - - - - - - - - - - KKGPLVKI NMDGI PI GRKVD
PhI AA1 2 1 5 2 PGSAAAPVHSNSN- PQG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RRNLTNGSSSKQSPERQNG- - - ETDDKAKLTW- - - - - - - - - - - - - - KKGPLVKI NMDGI PI GRKVD
PhI AA3 7 1 5 3 HGSAAASVHSNSN- PQG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RRNLTNGSSSKQSPERQND- - - EADDKAKLTC- - - - - - - - - - - - - - KKRPLVKI NMDGI PI GRKVD
PhI AA1 8 1 0 9 I GWPPVRT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRRNLAT- - SSKASLELQNG- - - KKAAKAEET- - - - - - - - - - - - - - - KRAPFVKI NMDGI PI GRKI D
PhI AA2 9 1 0 9 I GWPPVRT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRRNLAT- - SSKASLELQNG- - - KKAAKAEET- - - - - - - - - - - - - - - KKAPFVKI NMDGI PI GRKI D
PhI AA3 3 1 4 VGWPPVRT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKKLSTPKSADVDDLSKAK- - - PSSEEVHGSGAA- - - - - - - - - RDEWSTMFVKVNLEGYAVGRKI D
PhI AA3 6 6 7 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRRNLASSKSSPQPSSQNGR- - - SKEDTVKAG- - - - - - - - - - - - - - TEKDLFVKI NMDGVPI GRKVD
PhI AA1 0 1 4 9 VGWPPI RT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRMNSLFSQAKDNASEVDTKKTTTNESDLQKDKEES- - - - - - - EKKGRVAGWVKVNMDGEVI GRKVG
PhI AA2 6 1 6 7 VGWPPI RT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRMNSLFSQAKDNALEVDTKKTATNESDLQKDKEES- - - - - - - EKKGRVAGWVKVNMDGDVI GRKVD
PhI AA7 7 2 PDWPPI KP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FLRSALTTTAAAYQKGSGGH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GRRSLFVKVYMEGVPI GRKLD
PhI AA2 8 7 1 SDWPPI KP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FLRSALTASAGI ARR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RRTLFVKVYMEGVPI GRKLD
PhI AA6 6 2 7 FGI PLDSPAKSEPLI SPSSVAYDGKPQTPRSAKGP- - - - - - - - - - - ELDKSSNPSKVAKPLDGTQPDSVTEKHQSCPEATRNI QSKLQNGSTRSCKKVHKQGI ALGRSVD
PhI AA3 0 6 2 2 FGI HLNSPAKSEPLI SPPSVAYDGKPQI PRSAKGPELEVI EVDKSSEVDKSSDPSKI VKPLDGTRSDSVTEKHQSCPEATRNI QSKLQNGSTRSCKKVHKQGI ALGRSVD
PhI AA3 5 6 3 8 FGI HLDSPAKSEPLKSPSSVVYDGMPQTPGAAEWRRPD- - - - - - AAEVEKCFDPSKSLKPLDAPQEDSVPEKHVS- - - - - RNMLCKSQGGSTRSCKKVHMQGI ALGRSVD
PhI AA3 9 5 8 0 FGI HLDNPVKSEPSKSPSSI AYDGMPQTPEAAELRRPD- - - - - - ATEVEKCSDPSKTLKPLDAPQADSVPEKHFS- - - - - RNMLCKSQGGSTRSCKKVHKQGI ALGRSVD
PhI AA9 4 8 3 FGI ELSSAVEETLPVVTVSGVGYDQT- - - - - - - - - - - - - - - - - - AVSI D- - - VDSDRLSQPSDVNI SDALAASSE- - - - - - RSLLETQSRQVRSCTKVI MKGMAVGRAVD
PhI AA4 2 4 7 6 FGI EI SSAVEAASQVVTVSGVGQDQP- - - - - - - - - - - - - - - - - - AASVD- - - AESDQLSQPSHVNKSDAPAASSE- - - - - - RSPLETQSPQVRSCTKVI MQGMAVGRAVD
PhI AA1 1 5 8 8 FGI EI SSAVEETQPVVTVSGVGCDQT- - - - - - - - - - - - - - - - - - VVSVD- - - VDSDQFSQPSNVNKSDAPAASSE- - - - - - QSLLETQSRQVRSCTKVI MQGMAVGRAVD
PhI AA1 6 5 2 2 FGVNLMKHI NSTATADKAS- VEAGET- - - - - - - - - - - - - - - - - - ATRAGGSFEDSAQLSALSKVTKDHI VVNESP- - - - - - REI QSHQSYTARNRI KVQMHGNAVGRAVD
c ons e ns us 7 7 1 v gwppi r y r k n y v k v mdg p r k v d

PhI AA1 1 6 1 LKTYKNYKDLSSALEKMFI GFTTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EMS- - - - - RI TL- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 4 1 5 1 LKTYKNYKDMSLALEKMFI GFSTGKDGVSENRKDGEYVLTYEDKDGDWMLVGDVPWEMFTNSCRRLRI M- - - - - KGSDAI GLAPRAGDKSKNKN- - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 3 1 2 4 LKTYKNYKDMSLALEKMFI GFSTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SSVSNVI PGKDGVSENRK- - - - - DGEYVLTYEDKDGDWMLVGDVPW- - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 0 1 5 6 LKMYKNYKELSLALEKMFSCFTVG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - HNESNGKSGRGGLSDCRLMDLKNGTELVLTYEDKDGDWMLVGDVPWG- - - - - - - - - - - M
PhI AA4 1 1 5 4 LKMYKNYKEFSLALEKMFSCFTVG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - HNESNGKSGRDGLSDCRLMDLKNGTELVFTYEDKDGDWMLVGDVPWG- - - - - - - - - - - M
PhI AA1 9 1 - - - - - - - - - - - MANDQI MQ- - - - G- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SSVSNVI PGKDGVSENR- - - - KDG- EYVLTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 5 1 6 7 LKTYLSYEDLSLALEKMFSCFI TG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KSSSCKTSRRDRLTDGSRADALQDQEYVLTYEDKDADWMLVGDLPWD- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 7 1 6 9 LKMYSSYEDLSVALEKMFSCFI TG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QSSLRRSSSKDGLTNGSKADALQDQEYVLTYEDKDADWMLVGDLPWD- - - - - - - - - - - L
PhI AA3 1 1 1 LKMYKGYRELREALEAMFL- CFP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGADNGGVN- - - - - - PSDFAVTYEDKDGDLMLVGDVPFE- - - - - - - - - - - M
PhI AA5 9 9 LKMYKGYRELREALEAMFL- CFP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGADNGGVN- - - - - - PSDFAVTYEDKDGDLMLVGDVPFE- - - - - - - - - - - M
PhI AA3 2 1 3 9 LRMYEGYRELREALEAMFV- CFSG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VDGSNSDAN- - - - - - PSEFAI TYEDKDGDLMLVGDVPFD- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 0 1 0 4 LRMYGGYRELRDALDALFG- CFSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AD- - - - - - - - GAQFAVAYEDKDGDLMLAGDVPWE- - - - - - - - - - - -
PhI AA2 1 1 0 7 LRMYGGYRELRDALDALFG- CFSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AD- - - - - - - - GAQFAI AYEDKDGDLMLAGDVPWD- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 4 1 0 6 LRMYKGYKELREALDVLFI KCFSAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ASAI GAHAADGC- - - - - - GDQFAI AYEDKDGDLMLVGDVPWD- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 1 6 7 LKMYKSYQELSKALEKMFSSFTI GNCG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PQGMNGMNESKLI DLLNGSEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - -
PhI AA2 2 1 4 0 - - - - - - - - - - RRAVP- - - - - - AQGNCG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SQGMNGMNESKLMDLLNGSEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWDTKGNGEMQ- EQK
PhI AA3 1 1 6 2 LSMYKSYQEMSKALEKMFSSFTI GNCGS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - HSQAMKGMNESKLMDLLNGSEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA3 8 1 6 3 LSMYKSYQDLSRALEKMFSSFTI GNCG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SQGMNGMNESKLMDLLNGSEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA1 3 1 2 6 LKMYDSYKDLSI ALQKMFSTFTTTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NNMNEGKMVDPVNGSDVVTTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - -
PhI AA1 4 1 3 4 LKMYNSYKDLSI ALQKMFSTFTTTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NNMNEGKMVDPVNGSDVVTTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - -
PhI AA1 5 1 1 7 LEAYAGYDQLLRTLQDKFFSHFTI R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KFADGE- RKLVDTVNGTEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWK- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 3 1 0 8 LEAYAGYDQLLAALQDKFFSHFTVR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KVGNDE- MELVDAVSGTEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWK- - - - - - - - - - - M
PhI AA4 1 0 4 LAAHGGYAALLRSLHGMFAPCLAI RG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAADGEGNKLVDSATGAEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWK- - - - - - - - - - - M
PhI AA8 2 3 6 LAAYDSYERLSLAVKELFHGFLEAQKD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSSAESSKQGADEKI FSQLLDGSGEYTLVYEDNEGDRMLVGDI PWKYRFDCPKLSLRV
PhI AA1 7 2 3 6 LAAYDSYERLSLAVKELFHGFLEAQKD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSSAESARQGADENI FSQLLDGSGEYTLVYEDNEGDRMLVGDVPWN- - - - - - - - - - - V
PhI AA1 2 2 1 7 LAAHNCYQKLSSAVEELFRGFLEVQKD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSCAESREQGAEEKI FSGLLDGTGEYTLVYEDNDGDRMLVGDI PWN- - - - - - - - - - - V
PhI AA3 7 2 1 8 LAAHDSYQKLSSAVEQLFCGFFKVQKD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MSYAESGEQGAEENI FSGLFDGTGEYTLVYEDNDGDRI LVGDI PWN- - - - - - - - - - - A
PhI AA1 8 1 6 4 LNAFDSYEKLSLAVDKLFRGLLAAQKN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PLAAGTKDCPQEDVAI SGLLDGTGEYTLVYEDYEGDRVLVGDVPWG- - - - - - - - - - - -
PhI AA2 9 1 6 4 LNAYDSYEKLSLAVDKLFRGLLAAQKD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PLPTGAKDCPQEDVPI SGLLDGTGEYTLVYEDYEGDRVLVGDVPWGLS- - - - - - - ALT
PhI AA3 3 7 7 LKAYRSYDALSRALQSMFHGFLSDGYG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RI ATRE- - - - DDEEQVLEKGKVGPKYI LLYEDNEGDRMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - Y
PhI AA3 6 1 2 5 LKAYDGYAELSSAVDKLFRGLLAAQR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPAAAA- - - - DGEVVI GSVVDGSGEYTLVYEDDEGDRMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA1 0 2 1 7 LNAHRSYKTLALALELMFTKPSI G- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LCASNSMKSLKLLDNSSEYQLTYEDRDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 6 2 3 5 LNAHRSYKTLALALELMFTKPSI G- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RCTSNSTKSLKLLDNASEYELTYEDRDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA7 1 2 1 LLLLDGYDGLLAQLGRMFKVSI TYPDV- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MGGHQVVLGEKQQQSRHVLAYEDQQGDWMMVGDVPWE- - - - - - - - - - - L
PhI AA2 8 1 1 4 LVLLDGYDSLLVKLCHMFKTPI TCSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA6 7 2 6 LMKFTCYDELI VELDQMFDFNGELN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCKNWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWN- - - - - - - - - - - E
PhI AA3 0 7 3 2 LTRFTCYDELI TELDQMFDFNGELN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RSCKNWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWN- - - - - - - - - - - E
PhI AA3 5 7 3 7 LTKFNSYEELI AELDDMFNFNGKLK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SSNTEWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWN- - - - - - - - - - - E
PhI AA3 9 6 7 9 LTKFNGYEELI AELDDMFDFNGELK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SSNKEWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWN- - - - - - - - - - - E
PhI AA9 5 6 6 LTKLGGYGDLHHKLEEMFDTQGELC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - STLKRWQVVYTDDEDDMMLVGDDPWD- - - - - - - - - - - E
PhI AA4 2 5 5 9 LTRLHGYDDLHCKLEEMFDI QGELS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ASLKKWKVVYTDDEDDMMLVGDDPWP- - - - - - - - - - - E
PhI AA1 1 6 7 1 LTKLGGYGDLHRKLEQMFDI QGELC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - STLKRWQVVYTDDEDDMMLVGDDPWD- - - - - - - - - - - E
PhI AA1 6 6 0 7 LASLDGYEQLMGELEEMFDI K- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DLKHKWKVTFTDDEGDTMEVGDDPWL- - - - - - - - - - - E
c ons e ns us 8 8 1 l y y dl a l e mf e y i y e dr dgd ml v gdv pwe m

PhI AA1 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MSPPLEL- DYI GLSPPAAATA- - - - AADAAADDL- - - - - - KGTEL
PhI AA3 4 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MSPPLEL- DYI GLSPPAAG- - - - - - GGGRGDDDL- - - - - - KGTEL
PhI AA4 3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - APHAG- - - - - - - - GRADDDL- - - - - - NGTEL
PhI AA4 0 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MEPPLER- DYI GLSPAVAA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ATEL
PhI AA4 1 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MTPSLER- DYI GLSPAAAA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ATEL
PhI AA1 9 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 5 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MPPPLEARDYI GLGAAPASSS- - - - CSSSSSADG- - - EVGPHLAL
PhI AA2 7 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MSMSPPLEPHDYI GLSAASPTST- - - - SSSSSSSPNPGSEAGPRLTL
PhI AA3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MEAAA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ARKTAVV
PhI AA5 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MVAV
PhI AA3 2 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MEAAVGYVSAVDADNLKATEL- - - - RLGLPGPVD- - - DDQPQKTP
PhI AA2 0 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - METI DAEL
PhI AA2 1 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ME- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MEI I DAEL
PhI AA2 4 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MENDA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ENLCATEL
PhI AA2 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MAADLGFEETELRLGLPGGGGGGGGGGDGEARSSSWKRGFAETI DL
PhI AA2 2 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MAADLGFEETELRLGLPGGGGG- - - GGDGEARSSSGKRGFAETI DL
PhI AA3 1 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MAGLGFEETELRLGLPGGGND- - - A- EEAARSS- GKRGFAETI DL
PhI AA3 8 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MAGLGLEETELRLGLPGGGND- - - AGEAAARSS- GKRGFAETI DL
PhI AA1 3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MAGADVDVGTELRLGLPGGGAE- - - - - - - AAKAG- - KRGFEDTI DL
PhI AA1 4 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MAGADVDVGTELRLGLPGGGAE- - - - - - - AAKAG- - KRGFEDTI DL
PhI AA1 5 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MSVETERSSTESSAASGLD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FEDTAL
PhI AA2 3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MSVETERSSTESSAASGLD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FEDTAL
PhI AA4 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MSTSS- TNSAESPAVSGLD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YDDTAL
PhI AA8 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MEEDPKKREALRPQLLDLI PDEKEWKLREALGSGRSRNTSFGGDEDKKL
PhI AA1 7 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MEEDSKKREALRPQLLDLI PDEKEWKLREALGLGRSRNTGFGGDEDKKL
PhI AA1 2 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MEEDS- - EKGLPPQLLNLI PDEREWKMGGAGDGGTLRNTSFD- EEDKKL
PhI AA3 7 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MEEDSK- EKGLPPQLLNLI PGEREWKVREAGDGGRSRNTSFD- EENKKL
PhI AA1 8 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MGEAESKKSKGGCSTLRNWMG- - - - - - - - EPSDQD- - - - - - - - - EEEKTL
PhI AA2 9 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MREAESKKSKGGCSTLHNWI G- - - - - - - - EPGDQD- - - - - - - - - EEEKTL
PhI AA3 3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 6 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MAWSGFREAAGESGL
PhI AA1 0 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MRGGAGPTA- - - - - - - - - AAEEEVEENSGGEEEEEELELGLSLGSKKQPAPAPCRI LTGRDLQPAALSPDSSV
PhI AA2 6 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MRGGAGPTAPFASGEPPPAAAEEVEEDSGGEEEE- - LELGLSLGSKKQPAPAPCRI LTTRDLQPAALSPDSSV
PhI AA7 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MECKTSD- - SPSSSMDSCSGQPPPAAALSTASSGYRPAMRGDLSTDL
PhI AA2 8 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MECKDGSDLSPSSSMDSST- HP- - - - ALSTTSSACRPPARWDLSTDL
PhI AA6 2 3 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GENGELRVGVRSAMRQQANI PSSVI SSHSMHLGVLATAWHAVNTGTMFTVYYKPRTSPAEFVVPRDWFDESLKRNHSI GM
PhI AA3 0 2 2 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GENGELRVGVRRAMRQQANI PSSVI SSHSMHLGVLATAWHAANTGTMFTVYYKPRTSPAEFVVPRDRFDESLKRNHSI GM
PhI AA3 5 2 3 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GDNGESRVGVRRAMRQQTNVPSSVI SSHSMHLGVLATAWHAVNTGTMFTVYYKPRTSPAEFVVPCDRYMDSLRHNYSI GM
PhI AA3 9 1 7 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GDNGELRVGVRRAMRQQTNVPSSVI SSHSMHLGVLATAWHAVNTGTMFTVYYKPRTSPAEFVVPYDRYMDSLKCNYSI GM
PhI AA9 2 1 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GENGELRVGVRRLMRQVNTMPSSVI SSHNMHLGVLATASHAI STGTLFSVFYKPRTSRSEFVVSVNKYLEAKKQKI SVGM
PhI AA4 2 2 1 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GENGDLRVGVRRLMRQLNNMPSSVI SSHSMHLGVLATASHAI STGTLFSVFYKPRTSRSEFI VSVNKYLEAKNHKMNVGM
PhI AA1 1 2 9 1 DNLGGI YLQLAGVSLLAQKDWLLVTHLSFGGENGELRVGVRRLMRQVNNMPSSVI SSHSMHLGVLATASHAI STGTLFSVFYKPRTSRSEFVVSVNKYLEAKKQKMSVGM
PhI AA1 6 2 0 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SETGEQRVGVRRLVQKQSTMPTSVI SSQSMHLGVLASASHAI KTNSMFLVYYRPRLSQSQYI VSVNKYLEASKLGFTVGT
c ons e ns us 3 3 1 l l

PhI AA1 3 5 RLGL- - PGSVSPDRRV- - - AAAAAATTLELLPTKG- AKRGFSDEATPPPS- - ATAAGKGKKVAEEEEDKKV- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 4 3 3 RLGL- - PGSELPDRR- - - - - - PAAAATLELLPAKG- AKRVFSDEI APPAP- - AAAAGKGK- - - - - EEDRKV- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 3 1 8 RLGL- - PGSELPDRR- - - - - PAVATTTLELLPTKG- AKRVFSDEVAPPPP- - AASAGKGKEEADEEGDKKG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 0 2 3 RLGL- - PGTEEAEAEG- GGASAGAPLTLELLPKGG- AKRGFADAI VGGPAGQRREAARGKAAAEEEEEEEK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 1 2 3 RLGL- - PGTEEAEAEG- CGAAAGAPLTLELLPKGG- AKRGFADAI VGTPAGLRREATGGKAVVEEEEE- - K- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 9 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 5 3 9 RLGL- - PGSESPGR- - - AEVAVDAALTLGPAPPRGGAKRGFADSLDRSANRDAAAAAAGGLREEEKGMGEA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 7 4 4 RLGLGLPGSESPDRDRDRSVDVAPALTLGPLPPKAAPKRAFPYS- - - SPCRASSAAAAG- ARSEDK- - - - A- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 1 3 VPSP- - PSTPRGS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KRTLAGEE- - - - - - - SAREEAKK- - - - - - - - LGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA5 5 VPTP- - PSTPRGN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KRALAGEE- - - - - - - SAREEAKK- - - - - - - - RDG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 2 3 9 APSP- - PSTPRGK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KRTLDVAE- - - - - - - SI AEEASK- - - - - - - - CDD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 0 9 RLGP- - PGSGGGD- VV- - - - - - - - - - - - - - - - ATAAKKRSSSTAK- - - - - - - SEASGT- - - - - - - - - - - - D- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 1 1 1 RLGP- - PGSGGGDAVV- - - - - - - - - - - - - - - - GAAAKKRSSSTVK- - - - - - - SEASGT- - - - - - - - - - - - D- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 4 1 4 RLGP- - PGSSGGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DQLGAKRALDDTK- - - - - - - NEASGTGQA- - - - - - - AGD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 4 7 KLKLEPAAAAVE- - - - - - KEEAEEGGVAVAAAAAADAPPAAGGKMK- RSPSQSSVVTAQP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 2 4 4 KLKLEPSAAAVDE- - - - - KEAAEEG- - - - - - DAAAATSPAAAGNMK- RSPSQSSAVAAQP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 1 4 1 KLKLQPASAAARPVGEGDDHEAAD- - - - VAPLPSPVSAI AADGKMKKRSPSQSSVVTAQP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 8 4 2 KLKLQPASAAEPPVGEEGDQEAADGVAAVAPLPSPVS- - TAAGKMK- RSPSQSSVVTAQP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 3 3 8 KLKLPTAGKP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EPAGAAAT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 4 3 8 KLNLPTAGKPGP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAEKVK- - - - - - RPAEEAAT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 5 2 6 TLRL- - PGSSSSSSQ- - - - - - - - - - - - - - - - - - DPDRKRASSDADPDHSLLAAAAAASSD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 3 2 6 TLGL- - PGSTSSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPDRKRAST- SDTDR- - - RSPRAAASD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 2 5 TLAL- - PGSAAAA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAADPVADRKR- - - - - - AHADHD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA8 5 0 ELKLGLPGLI EEEI AATSRVNRVQEES- - - - - PALSLGYFPKHSNTTTNTTTTGAKRGFLDTVEAKTEGYNE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 7 5 0 ELKLGLPGLI EEEI AATSRVNRI QQES- - - - - PALSLGYFPKHSNTTTNTTSTGAKRGFRDTVEAKTEGCNE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 2 4 7 ELKLGLPGVQEEERAAGPREEKMQQQQQADSCSALSLGCFPTDSNLTTNTATTGAKRGFFDI VEAKPEGYN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 7 4 8 ELKLGLPGVQEEERAAGPREKKI QLQQQAESCSALSLGCFPTHSKLTTNTVTTGAKRGFLATVGVKPEGYS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 8 3 4 ELSLGLPGGG- - WRAACKEKGKHSVVDN- - - - SMLSLGYS- - - - - - TVVSHSQGKSKG- - - - - - - SPEAHP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 9 3 4 ELSLGLPGGV- - WRTARKEKGKHSAADN- - - - SMLSLGYS- - - - - - AVVSHSLGKAKG- - - - - - - SPEAHP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 6 1 6 ELSLGLPAYFSKPSGQAAGLDGEEPSGGGGGFALQAKGSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 0 6 5 SSSSPAAAGATAASKRAKAEEGPTATTSPGTVASGHPQR- TI DNDLKI VSETRNRVSVADLLRD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 6 7 2 SSSSPAAAGATVASNRAKAEEGPTATTSPGMVASGHPQSNTWCKRCTFEAESSCKPATFFLLKERSGNQQC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA7 4 6 HLGLSLSCSS- - I QTDN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 8 4 3 RLGLSLTSSSSSLQAAE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA6 3 1 0 RFKMRFEGEEAAEQRFNGTI VGI GDS- - - DPSGWVDSKWRSLKVRWDEASSI PRPERVSPWQI EPAVSPP- - - - VNPLPAPRI KRPRPNVI ASSPDLSAVHKEVASKVVA
PhI AA3 0 3 0 3 RFKMRFEGEEAGEQRFTGTI VGI GDS- - - DPSGWVDSKWRSLKVRWDEASSVPRPERVSPWQI EPAVSPPP- - - VNPLPAPRI KRPRPNVI ASLPNLSAVHKEVASKVVT
PhI AA3 5 3 1 5 RFKMRFEGEEAPEQRFTGTI VGMGDS- - - DPAGWAESQWRSLKVRWDEASSI PRPERVSPWQI EPAVSPPP- - - I NPLPVPRNKRLRPNVI ATPADSSAQAKEAAPKI AV
PhI AA3 9 2 5 8 RFKMRFEGEEAPEQRFTGTI VGMGDS- - - DPAGWAESQWRSLKVRWDEASSI PRPERVSPWQI EPAVSPPP- - - I NPLPVPRTKRLRPNVI AAPADSSAQAKEAAPKVAV
PhI AA9 2 9 6 RFKMKFEGDEAPERRFSGTI I GSGSTPTMPTSAWADSDWKSLKVQWDEPSSI LRPDRVSPWELEPLDATNP- - - QPPQPPLRNKRARP- - - - - - PASPCMVQERPPSFGP
PhI AA4 2 2 9 1 RFKMRFEGDEAPERRFSGTI I GVG- - - SMSTSPWADSDWRSLKVQWDEPSAVPRPDRVSPWELEPLVATNQ- - - QPPQPPARNKRARP- - - - - - PASPSI APELSPI FGL
PhI AA1 1 4 0 1 RFRMKFEGDEAPERRFSGTI I GTGSTPTMPTSAWADSDWKSLKVQWDEPSSI HRPDRVSPWELEPLDATNL- - - QPPQPPLRNKRARP- - - - - - PALPSMVQEFPPSFGL
PhI AA1 6 2 8 5 KFKMSFEGEDVPVKKFSGTI VDDGD- - - - LSPQWSGSEWKSLKVQWDEVTNSNGPERVSPWDI ERFDGSAPTI NVPLQSSMKNKRPRE- - - - - - PSECLDI QSLEPTQEF
c ons e ns us 4 4 1 r l l pg

Domain I 

PhI AA1 9 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AATPQPAAKAQV
PhI AA3 4 8 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AASPQPAAKAQV
PhI AA4 3 7 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SGG- GMATNPQL
PhI AA4 0 9 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KKAQAPAAKAQV
PhI AA4 1 8 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KKEQAPAAKAQV
PhI AA1 9 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 5 1 0 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VVGAPRAAKAQV
PhI AA2 7 1 0 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PAAAPPAAKAQV
PhI AA3 4 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ETAPPAAKAQV
PhI AA5 3 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ETAPPAAKAQV
PhI AA3 2 6 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VEAAPPVAKAQV
PhI AA2 0 4 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DRDATPASKVQV
PhI AA2 1 4 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DRDATPASKVQV
PhI AA2 4 5 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DQDI TTAAKAQV
PhI AA2 1 0 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPRAPKAQV
PhI AA2 2 9 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPRAPKAQV
PhI AA3 1 9 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPRAPKAQV
PhI AA3 8 9 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPRAPKAQV
PhI AA1 3 5 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPPATKAQA
PhI AA1 4 6 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPEKPPAPKAQA
PhI AA1 5 6 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - APPAPKARV
PhI AA2 3 6 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SPPSPKARV
PhI AA4 5 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KPPSPKARA
PhI AA8 1 1 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QKQQARAGCGKELAVEEKLAAGNERKKGCCPTPPS
PhI AA1 7 1 1 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QKQQARAGSGKELAVEEKI TAVSEKKKGCCPPPPS
PhI AA1 2 1 1 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QRHQDREGCGNELTLEGENMAG- ERKKGCCPPPPP
PhI AA3 7 1 1 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QRHQDREGCGNELTLGGQNMAS- ERKKGCCPPPPS
PhI AA1 8 8 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PATGNALAPNNN- - - - - - SSQTRSPSTPV
PhI AA2 9 8 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PATGNALGPNDN- - - - - - SSQTRSPSTPV
PhI AA3 3 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RENRPAAAPQL
PhI AA3 6 5 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GSKARPAAAPI
PhI AA1 0 1 2 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I YQLPTNLKSKLHFPRSSFGV
PhI AA2 6 1 4 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PKI VCETRNMI SVAGLLSYTSFGV
PhI AA7 6 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SAPSTPRDVQV
PhI AA2 8 6 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SI PSTPRNQEP
PhI AA6 5 2 1 PDQQI NNNI FPGTWSFMPPNTGFGMNQQNYLMTPNI - ALPQRAEKTKFCGNGAFTSLRAH- GI DQRS- GWFGHI EPSCHI DDASSSLI KPQPLVI GH- DI QKTKGSSCML
PhI AA3 0 5 1 5 PDQEVNHNI FPGTWSFMPPNTGFGMNQHNYRMMPDI - ALPQRAEKAKFI GNGAFTSLQAH- GI DQRSSGWLGHI EPSSHI DDASSSLI KPQPLVI GH- DI QKTKGSSCML
PhI AA3 5 5 2 9 QDQQGNRSMFPGSWSLMPPNTGFGLNKQNYPMMQDVSGLPHRAANTKFG- NGVYTALPGHHGI EQYSAGWFGHMMPSSHMDDTQPRLI KPQPLVVAHGDVQKTKGTSCKL
PhI AA3 9 4 7 2 QDQQGNHNMFPGSWSLMPPNTGFGSNKQHYPMMQEVGALPQRAANTKFG- NGVYAALPGR- GMEQYSAGWFGHMI PSSHMDGAQPCLI KPHPFVVAHGDVQKTKGTSCKL
PhI AA9 4 3 6 NSKNE- - - - - - - - - - - - - - - PSI I SN- QFYWSVRDS- - - - - RAD- - - - - - - - SYAAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TNKVTV- - - - - - - - - - - - ERKQEPTTAGCRL
PhI AA4 2 4 2 8 NTKNE- - - - - - - - - - - - - - - MSSLTNNHFYWPMRDT- - - - - RAD- - - - - - - - SYSAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I HKVPP- - - - - - - - - - - - ERKQEPTTAGCRL
PhI AA1 1 5 4 1 NSKNE- - - - - - - - - - - - - - - PSI LSN- QFYWSVRDS- - - - - RDD- - - - - - - - SYAAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TNKVTV- - - - - - - - - - - - VRKQEPTTAGCRL
PhI AA1 6 4 4 3 NSSSKG- - - - - - - - - - VSPTLSDI SQKLFQVTSNES- - - - - RVA- - - - - - - - PWPALSAYQAEEPTSKLSCNTAI CSYQTEEVAPNLSK- - - - - - - - VVEETKEPSMFRL
c ons e ns us 6 6 1 a v

PhI AA1 1 1 0 VGWPPI RS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTMAT- - - NQLKSNKE- - - - DAEAKQGQGF- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA3 4 1 0 0 VGWPPI RS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTMAT- - - NQQKSSKE- - - - DADAKQGQGF- - - - - - - - - - - - - - - - - LYLKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA4 3 9 0 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QEHYGNQ- - - - SAD- KQGQGF- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA4 0 1 0 2 VGWPPI RS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTLAMNLPAPKSKDDD- - - - EARQAPAPGC- - - - - - - - - - - - - - - - - LFVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA4 1 1 0 0 VGWPPI RS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTMAMNLPGPKSKDDD- - - - EAKQAPALGC- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA1 9 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 5 1 1 7 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTLAA- - - - SASKTKG- - - - EDEGRSEAGC- - - - - - - - - - - - - - - - - CYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA2 7 1 1 9 VGWPPVRN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTLAA- - - - SVSKSKT- - - - GEEGTAEGGP- - - - - - - - - - - - - - - - - MYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA3 5 4 VGWPPVRA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKSCFQASSKSKAAQQEE- TATAAPAVTAGSG- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKI D
PhI AA5 4 6 VGWPPVRA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKSCFQASSKSKAAQQEE- AAAAA- - - - AGFA- - - - - - - - - - - - - - - - - LFVKVSMDGAPYLRKI D
PhI AA3 2 8 1 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKSCFQAASKSKVNKEEAGNNAAAAASTNTNG- - - - - - - - - - - - - - - - - SFVKVSMDGAPYLRKI D
PhI AA2 0 5 4 VGWPPVGA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKNTFQSAAAKAKAGEQE- - - - - - - - GKKRGG- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA2 1 5 7 VGWPPVGA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRKSTFQAAAAKAKAGEQE- - - - - - - - GKKGGG- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA2 4 6 2 VGWPPVRA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRRNTFQAAAKKAEQ- - - - - - - - - - - - - - QQGG- - - - - - - - - - - - - - - - - LYVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA2 1 1 2 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNI LAVQAEKGA- GKEDG- - - DKSSSAAGAG- - - - - - - - - - - - - - - - AAFVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA2 2 1 0 4 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNI LAVQAEKGA- VKEDG- - - DKSSSAAHG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 1 1 0 9 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNI LAVHAEKGG- SKDDG- - - DKSGAAAGA- - - - - - - - - - - - - - - - - - AFVKVSMDGAPYLRKVE
PhI AA3 8 1 1 1 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNI LAVQAEKGGGSKDGG- - - DKSGAAA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AFVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA1 3 6 8 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRRNI MTVQSVKNK- KEEEA- - - DKQQPAANAGG- - - - - - - - - - - - - NSSAFVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA1 4 7 6 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRRNI MTVQSVKNK- KEEEG- - - DKQPPAANAGG- - - - - - - - - - - - - TGSAFVKVSMDGAPYLRKVD
PhI AA1 5 7 5 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNALA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DVAGSSK- - - - - - - - - - - - - AAAKFVKVAVDGAPYLRKVD
PhI AA2 3 6 9 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKNALS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAS- - - - - - - - - - - - - - - - KAKFVKVAVDGAPYLRKVD
PhI AA4 6 2 VGWPPVRA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - YRRNALR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EEAAGVA- - - - - - - - - - - - - GGCKLVKVAVDGAPYLRKVD
PhI AA8 1 5 2 HVPPAAPARSSDNRPQAQGRGAAVPVVGWPPI RS- - - - - - - - - FRRNLASSSSSKQSPEQQNG- - - ESDAKAKLNC- - - - - - - - - - - - - - KKSPLVKI NMDGI PI GRKVD
PhI AA1 7 1 5 2 HDPPAAPARSSGNRPQAQGRGATVPVVGWPPI RS- - - - - - - - - FRRNLASSSSSKQSPEPQNG- - - EADAKAKLSC- - - - - - - - - - - - - - KKGPLVKI NMDGI PI GRKVD
PhI AA1 2 1 5 2 PGSAAAPVHSNSN- PQG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RRNLTNGSSSKQSPERQNG- - - ETDDKAKLTW- - - - - - - - - - - - - - KKGPLVKI NMDGI PI GRKVD
PhI AA3 7 1 5 3 HGSAAASVHSNSN- PQG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RRNLTNGSSSKQSPERQND- - - EADDKAKLTC- - - - - - - - - - - - - - KKRPLVKI NMDGI PI GRKVD
PhI AA1 8 1 0 9 I GWPPVRT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRRNLAT- - SSKASLELQNG- - - KKAAKAEET- - - - - - - - - - - - - - - KRAPFVKI NMDGI PI GRKI D
PhI AA2 9 1 0 9 I GWPPVRT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRRNLAT- - SSKASLELQNG- - - KKAAKAEET- - - - - - - - - - - - - - - KKAPFVKI NMDGI PI GRKI D
PhI AA3 3 1 4 VGWPPVRT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRKKLSTPKSADVDDLSKAK- - - PSSEEVHGSGAA- - - - - - - - - RDEWSTMFVKVNLEGYAVGRKI D
PhI AA3 6 6 7 VGWPPVRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRRNLASSKSSPQPSSQNGR- - - SKEDTVKAG- - - - - - - - - - - - - - TEKDLFVKI NMDGVPI GRKVD
PhI AA1 0 1 4 9 VGWPPI RT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRMNSLFSQAKDNASEVDTKKTTTNESDLQKDKEES- - - - - - - EKKGRVAGWVKVNMDGEVI GRKVG
PhI AA2 6 1 6 7 VGWPPI RT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FRMNSLFSQAKDNALEVDTKKTATNESDLQKDKEES- - - - - - - EKKGRVAGWVKVNMDGDVI GRKVD
PhI AA7 7 2 PDWPPI KP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FLRSALTTTAAAYQKGSGGH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GRRSLFVKVYMEGVPI GRKLD
PhI AA2 8 7 1 SDWPPI KP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FLRSALTASAGI ARR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RRTLFVKVYMEGVPI GRKLD
PhI AA6 6 2 7 FGI PLDSPAKSEPLI SPSSVAYDGKPQTPRSAKGP- - - - - - - - - - - ELDKSSNPSKVAKPLDGTQPDSVTEKHQSCPEATRNI QSKLQNGSTRSCKKVHKQGI ALGRSVD
PhI AA3 0 6 2 2 FGI HLNSPAKSEPLI SPPSVAYDGKPQI PRSAKGPELEVI EVDKSSEVDKSSDPSKI VKPLDGTRSDSVTEKHQSCPEATRNI QSKLQNGSTRSCKKVHKQGI ALGRSVD
PhI AA3 5 6 3 8 FGI HLDSPAKSEPLKSPSSVVYDGMPQTPGAAEWRRPD- - - - - - AAEVEKCFDPSKSLKPLDAPQEDSVPEKHVS- - - - - RNMLCKSQGGSTRSCKKVHMQGI ALGRSVD
PhI AA3 9 5 8 0 FGI HLDNPVKSEPSKSPSSI AYDGMPQTPEAAELRRPD- - - - - - ATEVEKCSDPSKTLKPLDAPQADSVPEKHFS- - - - - RNMLCKSQGGSTRSCKKVHKQGI ALGRSVD
PhI AA9 4 8 3 FGI ELSSAVEETLPVVTVSGVGYDQT- - - - - - - - - - - - - - - - - - AVSI D- - - VDSDRLSQPSDVNI SDALAASSE- - - - - - RSLLETQSRQVRSCTKVI MKGMAVGRAVD
PhI AA4 2 4 7 6 FGI EI SSAVEAASQVVTVSGVGQDQP- - - - - - - - - - - - - - - - - - AASVD- - - AESDQLSQPSHVNKSDAPAASSE- - - - - - RSPLETQSPQVRSCTKVI MQGMAVGRAVD
PhI AA1 1 5 8 8 FGI EI SSAVEETQPVVTVSGVGCDQT- - - - - - - - - - - - - - - - - - VVSVD- - - VDSDQFSQPSNVNKSDAPAASSE- - - - - - QSLLETQSRQVRSCTKVI MQGMAVGRAVD
PhI AA1 6 5 2 2 FGVNLMKHI NSTATADKAS- VEAGET- - - - - - - - - - - - - - - - - - ATRAGGSFEDSAQLSALSKVTKDHI VVNESP- - - - - - REI QSHQSYTARNRI KVQMHGNAVGRAVD
c ons e ns us 7 7 1 v gwppi r y r k n y v k v mdg p r k v d

PhI AA1 1 6 1 LKTYKNYKDLSSALEKMFI GFTTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EMS- - - - - RI TL- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 4 1 5 1 LKTYKNYKDMSLALEKMFI GFSTGKDGVSENRKDGEYVLTYEDKDGDWMLVGDVPWEMFTNSCRRLRI M- - - - - KGSDAI GLAPRAGDKSKNKN- - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 3 1 2 4 LKTYKNYKDMSLALEKMFI GFSTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SSVSNVI PGKDGVSENRK- - - - - DGEYVLTYEDKDGDWMLVGDVPW- - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 0 1 5 6 LKMYKNYKELSLALEKMFSCFTVG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - HNESNGKSGRGGLSDCRLMDLKNGTELVLTYEDKDGDWMLVGDVPWG- - - - - - - - - - - M
PhI AA4 1 1 5 4 LKMYKNYKEFSLALEKMFSCFTVG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - HNESNGKSGRDGLSDCRLMDLKNGTELVFTYEDKDGDWMLVGDVPWG- - - - - - - - - - - M
PhI AA1 9 1 - - - - - - - - - - - MANDQI MQ- - - - G- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SSVSNVI PGKDGVSENR- - - - KDG- EYVLTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 5 1 6 7 LKTYLSYEDLSLALEKMFSCFI TG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KSSSCKTSRRDRLTDGSRADALQDQEYVLTYEDKDADWMLVGDLPWD- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 7 1 6 9 LKMYSSYEDLSVALEKMFSCFI TG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QSSLRRSSSKDGLTNGSKADALQDQEYVLTYEDKDADWMLVGDLPWD- - - - - - - - - - - L
PhI AA3 1 1 1 LKMYKGYRELREALEAMFL- CFP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGADNGGVN- - - - - - PSDFAVTYEDKDGDLMLVGDVPFE- - - - - - - - - - - M
PhI AA5 9 9 LKMYKGYRELREALEAMFL- CFP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGADNGGVN- - - - - - PSDFAVTYEDKDGDLMLVGDVPFE- - - - - - - - - - - M
PhI AA3 2 1 3 9 LRMYEGYRELREALEAMFV- CFSG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VDGSNSDAN- - - - - - PSEFAI TYEDKDGDLMLVGDVPFD- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 0 1 0 4 LRMYGGYRELRDALDALFG- CFSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AD- - - - - - - - GAQFAVAYEDKDGDLMLAGDVPWE- - - - - - - - - - - -
PhI AA2 1 1 0 7 LRMYGGYRELRDALDALFG- CFSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AD- - - - - - - - GAQFAI AYEDKDGDLMLAGDVPWD- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 4 1 0 6 LRMYKGYKELREALDVLFI KCFSAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ASAI GAHAADGC- - - - - - GDQFAI AYEDKDGDLMLVGDVPWD- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 1 6 7 LKMYKSYQELSKALEKMFSSFTI GNCG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PQGMNGMNESKLI DLLNGSEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - -
PhI AA2 2 1 4 0 - - - - - - - - - - RRAVP- - - - - - AQGNCG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SQGMNGMNESKLMDLLNGSEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWDTKGNGEMQ- EQK
PhI AA3 1 1 6 2 LSMYKSYQEMSKALEKMFSSFTI GNCGS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - HSQAMKGMNESKLMDLLNGSEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA3 8 1 6 3 LSMYKSYQDLSRALEKMFSSFTI GNCG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SQGMNGMNESKLMDLLNGSEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA1 3 1 2 6 LKMYDSYKDLSI ALQKMFSTFTTTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NNMNEGKMVDPVNGSDVVTTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - -
PhI AA1 4 1 3 4 LKMYNSYKDLSI ALQKMFSTFTTTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NNMNEGKMVDPVNGSDVVTTYEDKDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - -
PhI AA1 5 1 1 7 LEAYAGYDQLLRTLQDKFFSHFTI R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KFADGE- RKLVDTVNGTEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWK- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 3 1 0 8 LEAYAGYDQLLAALQDKFFSHFTVR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KVGNDE- MELVDAVSGTEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWK- - - - - - - - - - - M
PhI AA4 1 0 4 LAAHGGYAALLRSLHGMFAPCLAI RG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAADGEGNKLVDSATGAEYVPTYEDKDGDWMLVGDVPWK- - - - - - - - - - - M
PhI AA8 2 3 6 LAAYDSYERLSLAVKELFHGFLEAQKD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSSAESSKQGADEKI FSQLLDGSGEYTLVYEDNEGDRMLVGDI PWKYRFDCPKLSLRV
PhI AA1 7 2 3 6 LAAYDSYERLSLAVKELFHGFLEAQKD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSSAESARQGADENI FSQLLDGSGEYTLVYEDNEGDRMLVGDVPWN- - - - - - - - - - - V
PhI AA1 2 2 1 7 LAAHNCYQKLSSAVEELFRGFLEVQKD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSCAESREQGAEEKI FSGLLDGTGEYTLVYEDNDGDRMLVGDI PWN- - - - - - - - - - - V
PhI AA3 7 2 1 8 LAAHDSYQKLSSAVEQLFCGFFKVQKD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MSYAESGEQGAEENI FSGLFDGTGEYTLVYEDNDGDRI LVGDI PWN- - - - - - - - - - - A
PhI AA1 8 1 6 4 LNAFDSYEKLSLAVDKLFRGLLAAQKN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PLAAGTKDCPQEDVAI SGLLDGTGEYTLVYEDYEGDRVLVGDVPWG- - - - - - - - - - - -
PhI AA2 9 1 6 4 LNAYDSYEKLSLAVDKLFRGLLAAQKD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PLPTGAKDCPQEDVPI SGLLDGTGEYTLVYEDYEGDRVLVGDVPWGLS- - - - - - - ALT
PhI AA3 3 7 7 LKAYRSYDALSRALQSMFHGFLSDGYG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RI ATRE- - - - DDEEQVLEKGKVGPKYI LLYEDNEGDRMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - Y
PhI AA3 6 1 2 5 LKAYDGYAELSSAVDKLFRGLLAAQR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DPAAAA- - - - DGEVVI GSVVDGSGEYTLVYEDDEGDRMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA1 0 2 1 7 LNAHRSYKTLALALELMFTKPSI G- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LCASNSMKSLKLLDNSSEYQLTYEDRDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA2 6 2 3 5 LNAHRSYKTLALALELMFTKPSI G- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RCTSNSTKSLKLLDNASEYELTYEDRDGDWMLVGDVPWE- - - - - - - - - - - M
PhI AA7 1 2 1 LLLLDGYDGLLAQLGRMFKVSI TYPDV- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MGGHQVVLGEKQQQSRHVLAYEDQQGDWMMVGDVPWE- - - - - - - - - - - L
PhI AA2 8 1 1 4 LVLLDGYDSLLVKLCHMFKTPI TCSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA6 7 2 6 LMKFTCYDELI VELDQMFDFNGELN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GCKNWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWN- - - - - - - - - - - E
PhI AA3 0 7 3 2 LTRFTCYDELI TELDQMFDFNGELN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RSCKNWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWN- - - - - - - - - - - E
PhI AA3 5 7 3 7 LTKFNSYEELI AELDDMFNFNGKLK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SSNTEWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWN- - - - - - - - - - - E
PhI AA3 9 6 7 9 LTKFNGYEELI AELDDMFDFNGELK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SSNKEWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWN- - - - - - - - - - - E
PhI AA9 5 6 6 LTKLGGYGDLHHKLEEMFDTQGELC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - STLKRWQVVYTDDEDDMMLVGDDPWD- - - - - - - - - - - E
PhI AA4 2 5 5 9 LTRLHGYDDLHCKLEEMFDI QGELS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ASLKKWKVVYTDDEDDMMLVGDDPWP- - - - - - - - - - - E
PhI AA1 1 6 7 1 LTKLGGYGDLHRKLEQMFDI QGELC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - STLKRWQVVYTDDEDDMMLVGDDPWD- - - - - - - - - - - E
PhI AA1 6 6 0 7 LASLDGYEQLMGELEEMFDI K- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DLKHKWKVTFTDDEGDTMEVGDDPWL- - - - - - - - - - - E
c ons e ns us 8 8 1 l y y dl a l e mf e y i y e dr dgd ml v gdv pwe m

Domain II 

PhI AA1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 0 2 2 8 FTDSCRRLRI MKGSDAVGLELSEVPVCI N- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 1 2 2 6 FTDSCRRLRI MKGSDAVGLAPRATEKSKNRN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 9 5 3 FTDSCRRLRI MKGSDAI GLAPRAGDKSKNKN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 5 2 3 9 FTTI CRKLRI MRGSEAAGMAPRAPEQI GQNK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 7 2 4 1 FTTI CRKLKI MRGSDAAGI APRSLELTGQNK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 1 6 7 FI GTCKRLRI MKGSEARGLGSSRE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA5 1 5 5 FI STCRRLRI MKGSEARGLGSSRE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 2 1 9 6 FTSTCNKLRI MKRSEATGLGSPRPMEI - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 1 1 5 7 FI CSCKKLRI MRGSEAR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 4 1 6 8 FI SSCKKLRI MKGSEAR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 2 2 0 3 LRRTCTECLNQMQEPTYTFAALLCLLI SVSYSLSSKSVPPDQ- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 1 2 3 3 FVESCKRLRI MKGSEAI DFAP- - - RAMEKCKNRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 8 2 3 2 FVESCKRLRI MKGSEAI GLGQYLRNTFRLMYVRSSLI I RF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 3 1 8 8 YVTSFLC- - PPYLLPNLRAHD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 4 1 9 6 YVTSFLRPLPPYLLPDLWAHD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 5 1 8 1 FVETCQRLRLMKSSEAVNLAPRAAQ- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 3 1 7 2 FVETCQRLRLMKSSEAVNFAPRAAR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA4 1 7 0 FVESCKRI RLMKSSEAVNFCKNPR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA8 3 2 1 FVSTAKRLRVLKSSELSHALV- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 7 3 1 0 FVSTAKRLRI LRSSELSHALI GAAPRRVANG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 2 2 9 1 FVSTAKRLRVMRRSELPHDLADAVSGDSI LSPAAFFTAVAMVTALCVAVFDLFARPVPPPRRREAEVEERAFELLPPPVQLGEVTGEELRAYDGSDPKKPLFMAMKGQI Y
PhI AA3 7 2 9 2 FVSTAKRLRVMRKSELPHDLVY- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 9 2 4 2 LLDI AENMLQGEI PEWVWKLEKLSTYTSSPTVRL- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 3 1 4 7 LQADQA- - - - - - SVCLPVCRLQLTRG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EMARADDI LM- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 6 1 9 4 FI ATVKRLRVLKSSDLPASSI AASLGTNVFLDFLAAGI GLQLRMVGSI DVLAKGGFSFDMCRRNAMLEKKGFKVPGFRKTGTTI VGLVFADGVVLGADTRATEGPI VADK
PhI AA1 0 2 8 1 FVCSVKRLRI MKI LSDANGLG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 6 2 9 9 FVSSVKRLRI MRT- SDANGLG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA7 1 8 6 FLTSVKKLRI VRADKCYVN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA2 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA6 7 7 7 FCSI VHKI FI YTREEVQKMNPGALI S- - - - SLFVLP- - - - SKTKAACPS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 0 7 8 4 FCNI VHKI FI YTREKVQKMNPGALVSRPEDSLSLERGLADKDLRGGLPASSLNSEDC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 5 7 8 9 FCNMI HKI FI YSREEVQRMNPGTLNSRSE- - - - - - ESPFREPLTPSQPAK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA3 9 7 3 1 FCNMVHKI FI YTREEVQRMNPGTLNSRHVGDFGQRQDQTAYPI CHAHDGSLEALGVDVDCSV- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA9 6 1 8 FCSMVKRI YI YSYEEAKQLAPRAKLPVI G- - - - - - DTI KQSAATPVAMDPNGSAGVDLPNDVLVEI LGRLPGRSLAEFRGVCRAWRDLVDAHDLLRPHFFPRAFPGI FTN
PhI AA4 2 6 1 1 FCSMVKRI YI YSYEEAKQLTPKAKLPVI G- - - - - - DTI KPSPI QPSPES- - - - - - - DMP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 1 7 2 3 FCSMVKRI YI YSYEEAKQLAPKAKLPVVG- - - - - - DTI KLEWCELI T- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhI AA1 6 6 5 5 FCQMVRKI VI YPI EDEKKI EPHQKLLSAA- - - - - - APEQDPNTEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
c ons e ns us 9 9 1 f s r r l r i mk e

Domain III 

Domain IV 

D 



PhARF1 
PhARF2 
PhARF3 
PhARF4 
PhARF5 
PhARF6 
PhARF7 
PhARF8 
PhARF9 
PhARF10 
PhARF11 
PhARF12 
PhARF13 
PhARF14 
PhARF15 
PhARF16 
PhARF17 
PhARF18 
PhARF19 
PhARF20 
PhARF21 
PhARF22 
PhARF23 
PhARF24 
PhARF25 
PhARF26 
PhARF27 
PhARF28 
PhARF29 
PhARF30 
PhARF31 
PhARF32 
PhARF33 
PhARF34 
PhARF35 
PhARF36 
PhARF37 
PhARF38 
PhARF39 
PhARF40 
PhARF41 

500 bp 

E 



PhARF2 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 0 1 3 AG- PCEGEQKAPAI NAELWHACAGPLVSLPPVGSLVVYFPQGHS- - - - - - - - - - - - - - - - EQADP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTDEVYAQMTLQ
PhARF2 2 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 2 1 5 AGSECEGEKKAPAI NSELWHACAGPLVSLPPAGSLVVYFPQGHS- - - - - - - - - - - - - - - - EQVAASMQKDI DAHVPSYPDLPSKLI CLLHNVTLHADPETDEVYAQMTLQ
PhARF1 7 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VLRRGFS- - - - - - - - - - - - - - - - - - LVLTFQCS- - - - - - LRP- - - - - - - - - - - - - - - - - - RNFRPR- I CMI P-
PhARF2 3 1 0 GGGEAEGEGRRTKVNQELWYACAGPLVALPPAGSLVVYFPQGHSEQF- - - - - - - - - - - CI SCLVLVANCSRAGNSSLRLSPVAASMRKDAHAQI PSYRNLPSKLI CI LHN
PhARF8 1 4 - - - - VGACAEKKCLNSELWHACAGPLVCLPTVGTRVVYFPQGHS- - - - - - - - - - - - - - - - EQVAASTNKEVEGHI PNYPNLPPQLI CQLHDVTMHADVETDEVYAQMTLQ
PhARF3 1 1 5 PLPAAPPEEEKKCLNSELWHACAGPLVCLPTVGTRVVYFPQGHS- - - - - - - - - - - - - - - - EQ- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ADVETDEVYAQMTLQ
PhARF9 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VVRR- - - - - - - GRVP- YP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 5 1 4 QPASPEVAEEQKCLNSELWHACAGPLVSLP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EVAASTNKEMESQI PNYPNLPPQLI CQLHNVTMHADAETDEVYAQMTLQ
PhARF2 1 1 6 ASS- PEAVEEQKCLNSELWHACAGPLVSLPAVGSRVVYFAQGHS- - - - - - - - - - - - - - - - EQVAASTNKEMESQI PNYPNLPPQLI CQLHN- - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 9 2 9 PFARTVCAEEQTCLNSELWHACAGPLVSLPAVGSRVVYFPQGHS- - - - - - - - - - - - - - - - EQVAASTNKEMESQI PNYPNLPPQLI CQLHN- - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 3 2 PRPLPENGGEQRCLNSELWHACAGPLVSLPVVGSRVVYFPQGHS- - - - - - - - - - - - - - - - EQVAASTNKEVDAQI PNYPNLPPQLI CQLHNVTMHADAETDEVYAQMTLQ
PhARF7 2 3 MQLLGETQGAKKVI NSELWHACAGPLVCLPQRGSLVYYFPQGHSEQ- - - - - - - - - - - - - - - - VAATTRKI PNSRI PNYPNLPSQLLCQVHNI TLHADKDTDEI YAQMTLQ
PhARF3 8 2 3 MQLLGETQSAKKVI NSELWHACAGPLVCLPQRGSLVYYFAQGHSEQCKLRLYPWNAEVFLWQVAATTRKI PNSRI PNYPNLPSQLLCQVHNI TLHADKDTDEI YAQMTLQ
PhARF1 1 5 - - - - - - - - - - - DPLYDELWHACAGPLVTVPHVGDLVFYFPQGHI - - - - - - - - - - - - - - - - EQVEASMNQVAGNQ- MRLYDLPPKLLCRVI NVELKAELDTDEVYAQVMLM
PhARF3 2 1 4 - - - - - - - - - - - VPLYDELWHACAGPLI TAPRVGDLVYYFPQGHI - - - - - - - - - - - - - - - - EQVEASMNQVAGNH- MRLYDLPSKLLCRVLNVELKAEPDTDEVYAQVMLM
PhARF1 1 1 5 GGEGAGVGGGVDGLFVELWKACAGPLAAVPAVGERVFYLPQGHI - - - - - - - - - - - - - - - - EQVEASTNQVAEQHGTPLYNLPWKI PCKVMNVELKAEQDTDEVYAQLTLL
PhARF3 5 9 GGEGGVI GGGVDGLFVELWKACAGPLAAVPAVGERVFYFPQGHI - - - - - - - - - - - - - - - - EQVEASTNQVAEQQGTPLYNLPWKI LCKVMNVELKAEQDTDEVYAQLTLL
PhARF3 9 2 0 - - GLGGGGGAEDGLYSELWNACAGPLVTVPRFREKVFYFPQGHI - - - - - - - - - - - - - - - - EQVEASTNQVAEQR- MQLYNLPWKI LCEVMNVELKAEPDTDEVYAQLTLR
PhARF4 0 2 2 GGGGGGGGGAEDGLFSELWSACAGPLVTVPRVGEKVFYFPQGHI - - - - - - - - - - - - - - - - EQVEASTNQVAEQR- MQLYDLPWKI LCEVMNVELKAEPDTDEVYAQLTLL
PhARF1 4 1 7 - - - - - - - GTCSDALFRELWHACAGPLVTVPRQGERVYYFPQGHM- - - - - - - - - - - - - - - - EQLEASTNQQLDQY- LPVFNLPSKI LCSVVNVELQAEADSDEVYAQI MLQ
PhARF2 0 1 3 - - - - - - - GTCSDALFRELWHACAGPLVTVPRRGERAYYFPQGHM- - - - - - - - - - - - - - - - EQLEASTNQQLDQY- LPMFNLPSKI LCSVVNVELRAEADSDEVYAQI MLQ
PhARF3 7 4 4 SHEI GPYGSSSDALYRELWHACAGPLVTVPRQGERVYYFPQGHM- - - - - - - - - - - - - - - - EQLEASTDQQLDQH- LPLFNLPSKI LCKVVHVELRAETDSDEVYAQI MLQ
PhARF4 1 1 1 - - - - - - - GSSSDALYRELWHACAGPLVTVPCQGERVYYFPQGHM- - - - - - - - - - - - - - - - EQLEASTDQQLDQH- LPLFNLPSKI LCKVMNVELRAETDSDEVYAQI MLQ
PhARF3 6 1 1 - - - - - - - - FKTMRLRVTDEPAI RRPFVTRVVHG- - WNEPSPGGP- - - - - - - - - - - - - - - - KWLEASTDQHLDQH- LPLFNLPSKI LCKVI NVELRAETDSDEVYAQI MLQ
PhARF2 4 8 - - - - - - - - - - - - ELFAELWRACAGPLVEVPQTDERVFYFLQGHL- - - - - - - - - - - - - - - - EQLQQPTDPALLAEQI KMFQVPYKI LCKVVNVELKAETETDEVFAQI TLQ
PhARF2 5 8 - - - - - - - - - - - - ELLAELWRACAGPLVEVPQTDERVFYFLQGHL- - - - - - - - - - - - - - - - EQLQEPTDPALLAEQI KMFQVPYKI LCKVVNVELKAETETDEVFAQI TLQ
PhARF4 1 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AVADAVTDEVYARLALV
PhARF1 8 1 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PPADAATDEVYARLALV
PhARF1 6 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF6 3 0 SSAATATPPRPSAVCLELWHACAGPVAPLPRKGSVVVYLPQGHLEHLGDAAAGGGS- - - - - - - - - - - - - - - - GALPAASAVPPHVFCRVVDVTLHADAATDEVYAQLSLV
PhARF3 0 2 2 - - PVAAEPARRGAVCLELWHACAGPVAPLPRKGSAVVYLPQGHLEHI GDEGGAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAAVPPHVFCRVVDVNLHADAATDEVYAQVSLV
PhARF5 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MAQPPAAPLLDPLVWLACAVP- - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 6 9 9 1 AVAFGDPELLGDMSRVVI LPGEGPNLYKI PVSPSLCDFEPRGTPESNNLYVYYFPHG- - - - - - - - - HSEQCPTPLPAPLPPPYI FPCTVAAVDLFADAKTDEPYATI SLL
PhARF1 9 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MAAGPRALPALVLCCVAGVRFLADPETDEVYAKI RLV
PhARF3 3 1 - - - MNELDEEERCLDPQLWHACAGGMVQMPPVRSRVYYFPQGHAEHANGGGGAAAE- - - - - - - - - - - - - - - LAVAAGPRALPALVPCCVAGVRFLADPETDEVYAKI RLV
PhARF2 7 3 6 SAAMERERENDKCLDPQLWHACAGGMVQMPPVGSKVYYFPQGHAEHAQGQG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PVEFPAGHVPALVLCRVAGVRFLADPDTDEVFAKI RLV
PhARF2 8 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MRTVPPVGSSVYYFPQGHAEHALGLA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGADLSAARVPALVPCRVAAVRYMADPDTDEVFARI RLV
PhARF3 4 1 - - - - - - - - - - - - - MDSQLWLACAGSMCSVPPVGAAVYYFPQGHAEQAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ATVDLSAARVPALVPCRVAAVRFMADAQSDEVFARI RLV
c ons e ns us 9 9 1 l e l wha c a gpl v l p g v y f pqgh v l p l i c v v l a d dt de v y a qm l

PhARF2 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 0 7 3 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VNTYGKEALQLSELALKQARPQMELFCKTLTASDTSTHGGFS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VPRRYAEKI LPPLDF
PhARF2 2 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MDF
PhARF1 2 1 0 9 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VTSYGKEALQLSELALKQARPQTEFFCKTLTASDTSTHGGFS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VPRRSAEKI FPSLDF
PhARF1 7 3 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FGHSVI YI ELSSSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 3 1 0 9 VTMHADPDTDEVYARMTLQPVSNVTQCDKDI LLASELALKQTRPQTEFFCKTLTASDTSTHGGFS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VPRRAAERI FPRLDF
PhARF8 1 0 4 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LNPQEQNDAYLPAEMGI MSKQPTNYFCKTLTASDTS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 1 7 6 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LNPQEQNDAYLPAEMGI MSKQPTNYFCKTLTASDTS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF9 1 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RSSDRTPT- - - - ATSTVSQTS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 5 9 3 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSPQELKDPFLPAELGAASKQPTNYFCKTLTASDTSTHGGFS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRRRAAEKVFPPLDF
PhARF2 1 9 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VTMHADAETDEVYAQMTLQPLS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDF
PhARF2 9 1 0 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VTMHADAETDEVYAQMTLQPLN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDF
PhARF1 3 9 6 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSPEEQKEPFLPI ELGAASKQPTNYFCKTLTASDTSTHGGFS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VPRRAAEKVFPPLDF
PhARF7 1 1 7 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VNSESDVFPI PTLGTYTKSKHPTEYFCKNLTASDTSTHGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 8 1 3 3 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VNSESDMFPI PTLGTYTKSKNPSEYFCKNLTASDTSTHGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 9 7 PEPEQNE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MEAEKSSTSGSTPARPAVRSFCKTLTASDTSTHGGF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SVLRRHADECLPPLDM
PhARF3 2 9 6 PEPEQNE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MEAEKSSTSGSTPARPAVRSFCKTLTASDTSTHGGF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SVLRRHADECLPPLDM
PhARF1 1 1 0 9 PEKKRDENAST- - - - - - - - - - - - - - - - EEEEVVPDALPAVAERTRVHSFCKTLTASDTSTHGGF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SVLRRHADECLPPLDM
PhARF3 5 1 0 3 PEKKQDENVSK- - - - - - - - - - - - - - - - EEE- VVPDAPPAVAERTRVHSFCKTLTASDTSTHGGF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SVLRRHADECLPPLDM
PhARF3 9 1 1 1 PESELQEEHA- - - - - - - - - - - - - - - - - SSEEEVPAAPPVALVRPRVHSFCKTLTASDTSTHGGF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SVLRRHADECLPPLVS
PhARF4 0 1 1 5 PES- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KDMSRQPPTQELVAKDLHG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 4 1 0 3 PEAGPSE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LTSPDPEPQELERCT- HSFCKTLTASDTSTHGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LS- - - - - VLRRHAEECLPQLDM
PhARF2 0 9 9 PEADQSE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LTNPDPEPQELERCTAHSFCKTLTASDTSTHGGHVSESTMSRI GCQRSPWNRVAFSSHLSRGENGELRVGVRRLMRQLEA
PhARF3 7 1 3 7 PEADLSE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - HTSPDPESHEPERCNVHSFCKTLTASDTSTHGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FS- - - - - VLRRHAEECLPPLDM
PhARF4 1 9 7 PEADQSE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PTSPDPEPHEPERCNVHSFCKTLTASDTSTHGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FS- - - - - VLRRHAEECLPPLDM
PhARF3 6 9 4 PEADLSE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PTSPDPEPHEPERCNVHSFCKTLNASDMSTHGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FS- - - - - - - - VLRRHVEECLPSLHM
PhARF2 4 9 0 PDPDQNN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LPTVPDPSLPELPRPVVHSFCKI LTPSDTSTHGGFS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VLRRHANECLPPLDM
PhARF2 5 9 0 PDPDQNN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LPTVPDPPLPELPRPVVHSFCKI LTPSDTSTHGGFS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VLRRHANECLPPLDM
PhARF4 2 8 AAGEVFKRNRRGGGI DGEDDM- - - - - - - - DDDDG- - - - - ERKSRMMHMFCKTLTASDTSTHGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSVPRRAAEDCFPPLDY
PhARF1 8 3 4 AEGEVFQRNMRGAGI DGEDDM- - - - - - - - EEDDG- - - - - ERKSRMLHMFCKTLTASDTSTHGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSVPRRAAEDCFPPLDY
PhARF1 6 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF6 1 2 4 AENEEVARRLREGTDDGSGGD- - - - - - - - ADDGE- - TVKQRFARMPHMFCKTLTASDTSTHGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSVPRRAAEDCFPPLDY
PhARF3 0 1 0 8 PDSEEAERLMRDREGEAACDG- - - - - - - - DGDGEDGDAAKRLARI PHMFCKTLTASDTSTHGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSVPRRAAEDCFPPLDY
PhARF5 2 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSRLPAVGSQSDANNGGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSI PRFCADYI FPKLDF
PhARF2 6 1 0 9 2 PGPHRDPPPAQPDPNPNPN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - HAGGDGSFSYFAKQLTQSDANNGGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSVPRFCADFI FPKLDF
PhARF1 9 3 8 PVGPGEVEFREPEELGPLGD- - - - - - - - - - - - - - - - - DPAEAREKLASFAKTLTQSDANNGGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSVPRYCAETI FPKLDY
PhARF3 3 9 3 PVGSGEVEFREREELGPLGG- - - - - - - - - - - - - - - - - DPAEAREKLASFAKTLTQSDANNGGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSVPRYCAETI FPKLDY
PhARF2 7 1 2 5 PVRPHDPGYAGDADDG- I G- - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAQEEKPASFAKTLTQSDANNGGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSVPRYCAETI FPRLDY
PhARF2 8 6 6 PLRTADSEAER- - EDDGAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - AANEEQEKPASFAKTLTQSDANNGGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSA- - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 4 7 5 PLRPGDAVVDVGEAADEGR- - - - - - - - - - - - - - - - - - QQQEDRAKPASFAKTLTQSDANNGGG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSVPRFCAETI FPVLDY
c ons e ns us 1 1 0 1 p r f c k t l t a s dt s t hgg v r a e p l d

PhARF2 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 0 1 3 1 SMQPPAQELQARDI HDNVWTFRHI Y- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RGQPKRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSLFVSGKRLFAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSVI FV
PhARF2 2 4 SMQPPAQELQARDI HDNVWTFRHI Y- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RGQPKRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSLFVSGKRLFAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSLI FV
PhARF1 2 1 6 7 SMQPPAQELHARDLHDNVWTFRHI F- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RGQPKRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSLFVSGK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 7 5 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PGQPKRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSLFVSGK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 3 1 8 9 SMQPPVQELQARDLHDNVWTFRHI Y- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RGQPKRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSLFVSGK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF8 1 4 1 - - - - - - - - - - - - - THGGFSVPRR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAERVF- - PPLK- - - - - - - - - FRN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QFAFFAMG
PhARF3 1 1 1 3 - - - - - - - - - - - - - THGGFSVPRR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAERVF- - PPLD- - - - - - - - - FTQQPPAQELI ARD- - - - - - - - - - I HDVEWKFRHI FRG
PhARF9 3 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QPKRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSI FVNAKRLVAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSVLFI
PhARF1 5 1 5 1 TQQPPAQELI AKDLHGNEWKFRHI FRVHKASYHSI - - - - - VSCSLVSYNSCQPKRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSVFVSAKRLVAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSVLFI
PhARF2 1 1 1 5 TQQPPAQELMAKDLHGNEWKFRHI FR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GQPKRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSVFI SAKRLVAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSVLFI
PhARF2 9 1 2 9 TQQPPAQELMAKDLHGNEWKFRHI FR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GQPKRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSVFVSAKRLVAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSVLFI
PhARF1 3 1 5 4 SLQPPSQDLI ATDLHDNEWKFRHI FR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GQPKRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSVFVSAKRLVAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSVI FI
PhARF7 1 5 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSVPRRA- - AEKL- - - - - - - - - FPQLLRGYVLDPQ- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DYSMQ
PhARF3 8 1 7 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FSVPRRA- - AEKL- - - - - - - - - FPQLLI EYVLDPQ- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DYSMQ
PhARF1 1 5 6 TQSPPTQE- - - - - - - - - - - - - - LVAKDLHG- - - - - - - - - - MDWRFRHI FRGQPRRHL- - LQSGWS- - - - - - - - - VFVSSKR- - - - - - - - - - - - - - LVAGD- - - - - AFI FL
PhARF3 2 1 5 5 TQSPPTQE- - - - - - - - - - - - - - LVAKDLHG- - - - - - - - - - MDWRFRHI FRGQPRRHL- - LQSGWS- - - - - - - - - VFVSSKR- - - - - - - - - - - - - - LVAGD- - - - - AFI FL
PhARF1 1 1 7 3 SQHPPTQE- - - - - - - - - - - - - - LVAKDLHG- - - - - - - - - - TEWRFRHI FRGQPRRHL- - LQSGWS- - - - - - - - - VFVSAKR- - - - - - - - - - - - - - LVAGD- - - - - AFI FL
PhARF3 5 1 6 6 SQHPPTQE- - - - - - - - - - - - - - LVAKDLHG- - - - - - - - - - VEWPFRHI FRGQPRRHL- - LQSGWS- - - - - - - - - VFVSAKH- - - - - - - - - - - - - - LVAGD- - - - - AFI FL
PhARF3 9 1 7 4 HED- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TFCRVAGVYLLVPNDSLPGMPSSFSG- - - - - - - - LMVCALSNFCCLLFTPFPPVPLNEYS- - - - - PYDVR
PhARF4 0 1 3 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VEWRFRHI FRGQPRRHL- - LQSGWS- - - - - - - - - VFVSAKR- - - - - - - - - - - - - - LVAGD- - - - - AFI FL
PhARF1 4 1 5 9 SQNPPCQE- - - - - - - - - - - - - - LVAKDLHG- - - - - - - - - - TEWHFRHI FRGQPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSVFVSSKR- - - - - - - - - - - - - - LVAGD- - - - - AFI FL
PhARF2 0 1 8 6 STNQQLDQYLPMFNLPSKI LCSVVNVELRGRVVCLAKADSDEVYAQI MLQPEVDQSE- - LTNPDPEPQELERCTAHSFCKT- - - - - - - - - - - - - - LTASDTSTHGGFSVL
PhARF3 7 1 9 4 TQNPPWQE- - - - - - - - - - - - - - LVVKDLHS- - - - - - - - - - NEWHFRHI FRGQPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSVFVSSKR- - - - - - - - - - - - - - LVAGD- - - - - AFI FL
PhARF4 1 1 5 4 TQNPPWQE- - - - - - - - - - - - - - LVAKDLHA- - - - - - - - - - NEWHFRHI FRGQPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSVFVSSKR- - - - - - - - - - - - - - LVAGD- - - - - AFI FL
PhARF3 6 1 5 1 AQNPPCQE- - - - - - - - - - - - - - LVAKDLHA- - - - - - - - - - NEWHFRHI FRGQSRRHL- - LTTA- - - - - - - - - WSVFVSSKR- - - - - - - - - - - - - - LVAGD- - - - - VFI FL
PhARF2 4 1 4 8 SMPTPTQE- - - - - - - - - - - - - - LI TKDLHG- - - - - - - - - - SEWRFKHI YRGQPRRNL- - LTTGWS- - - - - - - - - TFVTSKK- - - - - - - - - - - - - - LI AGD- - - - - AFVYL
PhARF2 5 1 4 8 SMPTPTQE- - - - - - - - - - - - - - LI TKDLHG- - - - - - - - - - SEWRFKHI YRGQPRRHL- - LTSGWS- - - - - - - - - TFVTSKK- - - - - - - - - - - - - - LI AGD- - - - - AFVYL
PhARF4 9 5 KELRPSQELVAKDLHG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AKWRFRHI YRGQPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSSFVNKKKLVSG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DAVLFL
PhARF1 8 1 0 1 KQLRPSQELI AKDLHG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VKWRFRHI YRGQPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSSFI NKKKLFSG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DAVLFL
PhARF1 6 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MGQPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSSFVNKKKLVSG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DAVLFL
PhARF6 1 9 4 SQQRPSQELVAKDLHG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TEWRFRHI YRGQPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSAFVNKKKLVSG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DAVLFL
PhARF3 0 1 8 0 SLQRPSQELMAKDLHG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TEWRFRHI YRGQPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSAFVNNKKLVSG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DAVLFL
PhARF5 5 7 EADPPVQKLLMRDLQG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KAWEFRHI YRGTPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSKFVNAKLLVAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTVVFM
PhARF2 6 1 1 5 3 EADPPVQKLLMRDLRG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KPWEFRHI YRGTPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSKFVNAKLLVAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTVVFM
PhARF1 9 1 0 1 RADPPVQTVLVKDVHG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EVWKFRHI YRGTPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSTFVNQKKLVAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSI VFL
PhARF3 3 1 5 6 KADPPVQTVLAKDVHG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EVWKFRHI YRGTPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSTFVNQKKLVAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSI VFL
PhARF2 7 1 8 5 SADPPVQTVLAKDVHG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VVWKFRHI YRGTPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSAFVNQKKLVAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSI VFM
PhARF2 8 1 1 2 - - - - - - - - VVTKDVHE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ASWKFWHI YRGTPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSTFVNQKKLVAG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSI VFL
PhARF3 4 1 3 7 SAEPPVQNVLAKDVHG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VEWKFRHI YRGTPRRHL- - LTTG- - - - - - - - - WSNFVNQKKLLTG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSI VFL
c ons e ns us 1 2 1 1 s pp qe w f r hi f r gqpr r hl l t t g ws f v k r l i f l

Unknown motif

DBD motif

PhARF2 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - M
PhARF3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 0 1 8 7 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DEKQQLLLGI RHASRQPTNI PSSVLSSDSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GV
PhARF2 2 6 0 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DEKQQLLLGI RRASRQPTNI SSSVLSSNSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GV
PhARF1 2 2 1 2 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DDKQQLLLGI RRANRQPTNI SSSVLSSDSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GI
PhARF1 7 7 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RLLAG- - - - - - - - - - - DSVLFI SDSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GI
PhARF2 3 2 3 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RLLAG- - - - - - - - - - - DSVLFI SDSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GI
PhARF8 1 7 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NEKNQLLLGI RRASRPQTVMPSSVLSSDSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GL
PhARF3 1 1 6 1 K- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NEKNQLLLGI RHASRSQTVMPSSVLSSDSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GL
PhARF9 5 9 W- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NDNNQLLLGI RRANRPQTVMPSSVLSSDSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GL
PhARF1 5 2 2 6 W- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NDNNQLLLGI RRANRPQTVMPSSVLSSDSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GL
PhARF2 1 1 7 1 W- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NDNNQLLLGI RRANRPQTVMPSSVLSSDSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GL
PhARF2 9 1 8 5 W- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NDNNQFLLGI RRANRPQTVMPSSVLSSDSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GL
PhARF1 3 2 1 0 W- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NDNNQLLLGI RRANRAQTVMPSSVLSSDSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I GL
PhARF7 1 8 7 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNQELI VRDLHDNLWTFRHI YRGQPKRHLLT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGW
PhARF3 8 2 0 3 P- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNQELI VRDLQDNLWTFRHI YRGQPKRHLLT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGW
PhARF1 2 1 2 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GESGELRVGVRRAMRQLSNVPSSVI SSQSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF3 2 2 1 1 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GENGELRVGVRRAMRQLSNVPSSVI SSQSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF1 1 2 2 9 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GENGELRVGVRSAMRQQANI PSSVI SSHSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF3 5 2 2 2 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GENGELRVGVRRAMRQQANI PSSVI SSHSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF3 9 2 3 4 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GDNGESRVGVRRAMRQQTNVPSSVI SSHSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF4 0 1 7 7 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GDNGELRVGVRRAMRQQTNVPSSVI SSHSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF1 4 2 1 5 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GENGELRVGVRRLMRQVNTMPSSVI SSHNMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF2 0 2 8 0 RRHAEECLPQLDNLGGI YLQLAGVSLLAQKDWLLVTHLSFGGENGELRVGVRRLMRQVNNMPSSVI SSHSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF3 7 2 5 0 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GENGELRVGVRRLMRQLNNMPSSVI SSHSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF4 1 2 1 0 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GENGDLRVGVRRLMRQLNNMPSSVI SSHSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF3 6 2 0 7 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GENGDLRVGVRRLMRQPNNMPSSVI SSHNMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF2 4 2 0 4 RS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ETGEQRVGVRRLVQKQSTMPTSVI SSQSMH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGV
PhARF2 5 2 0 4 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF4 1 5 1 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GDDGELRLGVRRVI QLKNDALFKAFSSDSSK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I HT
PhARF1 8 1 5 7 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GDDGELKLGVRRVI QLKNEALFKAFSSNSSK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I HA
PhARF1 6 3 2 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GDDGKLRLGVRRAVQLRNEALFEAVNNNDSK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LRT
PhARF6 2 5 0 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GDDGELRLGVRRAAQLKNGSAFPALYNQCSD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LGT
PhARF3 0 2 3 6 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GEDGELRLGVRRAAQLKNVSPFPTLHNQGSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - HSN
PhARF5 1 1 3 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RPDGELLVGVRRAPRYPVSLHAAGPLRNARAR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VPPQE
PhARF2 6 1 2 0 9 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RPEGELLVGVRRAPRFPVSLQATGPLRNARAR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VPPQE
PhARF1 9 1 5 7 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TEHGELCVGI RRAKRVACGGMECMSGWNAPG- - YGGFSAFLKDEE- - NKFMKGPGGYVRRGRGKVKI AD
PhARF3 3 2 1 2 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TEHGELCVGI RRAKRALCGSMECI SGWNAPG- - YGGFSAFLKDEE- - NKFVKAPGWYVR- GRGKVEI AD
PhARF2 7 2 4 1 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TENGDLCVGI RRAKKGGVGGPELLPPPPLAGGNYGGFSMFLRGEEDSNKMMVAR- ANVR- - - VRVRPEE
PhARF2 8 1 6 0 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GDGGELHVGI RRAKRGFCGAGGGGEEASMPG- - WDQYAGLTRGNV- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 4 1 9 3 R- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GEGGDVHVGI RRAKRG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
c ons e ns us 1 3 2 1 r e ge l l gi r r a r i ps s v l s s s mh i gm

PhARF2 2 PNVRRLKLGFNANCTEQYNPE- - - - RAGFEHLI GLKEI SVKI GG- - - - - - - - - - - - - - - AGAAGADAESVLMSAVS- - - KHA- - - - SNPRI NVQL- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 0 2 2 2 LAAAAHAAANTSTFTI FYNPK- - - - ASPTEFVI PFAKYQKALYGNQI SLGMRFRM- MFETEELGTRRYMGTI TGI S- - - DLDPVRWKNSQWRNLQ- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 2 9 5 LAAAAHAAANTSPFTI FYNPR- - - - ASPTEFVI PFAKYQKALYGNQI SLGMRFRM- VFETEELGTRRYMGTI TGI S- - - DLDPVRWKNSQWRSLQ- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 2 2 4 7 LAAAAHAAANNSPFTI FYNPR- - - - ASPTEFVI PFAKYQKAVYGNQI SLGMRFRM- MFETEELGTRRYMGTI TGI S- - - DLDPVRWKNSQWRNLQ- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 7 9 1 LAAAAHAAANNSQFTI FYNPR- - - - ASPSEFVI PFAKYQKAVCGNQLSLGMRFRM- MFETEESGTRRYMGTI TGI S- - - DLDPVRWKSSQWHNLQ- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 3 2 5 3 LAAAAHAAANNSQFTI FYNPR- - - - ASPSEFVI PFAKYQKAVYGNQFSLGMRFRM- MFETEESGTRRYMGTI TGI S- - - DLDPVRWKSSQWRNLQ- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF8 2 0 6 LAAAAHAAATNSRFTI FYNPRSVCRASPSEFAI PLSKYI KAVFHTRI SVGMRFRM- LFETEESSVRRYMGTI TEVS- - - DADPVRWPSSYWRSVK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 1 1 9 6 LAAAAHAAATNSRFTI FYNPRSVCRASPSEFVI PLSKYI KAVFHTRI SVGMRFRM- LFETEESSVRRYMGTI TEVS- - - DVDPVRWPSSYWRSVK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF9 9 4 LAAAAHAASTNSRFTI FYNPR- - - - ASPSEFVI SLAKYVKTVYHTRI SVGMRFRM- LFETEESSVRRYMGTI TGI S- - - DLDPVRWPNSHWRSVK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 5 2 6 1 LAAAAHAASTNSRFTI FYNPR- - - - ASPSEFVI PLAKYVKAVYHTRI SVGMRFRM- LFETEESSVRRYMGTI TGI S- - - DLDPVRWLNSHWRSVK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 1 2 0 6 LAAAAHAASTNSRFTI FYNPR- - - - ASPSEFVI PLAKYVKAVYHTRI SVGMRFRM- LFETEESSVRRYMGTI TGI S- - - DLDGVRWPNSHWRSVK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 9 2 2 0 LAAAAHAASTNSRFTI FYNPR- - - - ASPSEFVI PLAKYVKAVYHTRI SVGMRFRM- LFETEESSVRRYMGTI TGI S- - - DLDGVRWPNSHWRSVK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 3 2 4 5 LAAAAHAAATNSRFTI FYNPR- - - - ASPSEFVI PLAKYVKPVYHTRVSVGMRFRI - LFETEESSVRRYMGTI TGI S- - - DLDSVRWPNSHWRSVK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF7 2 2 2 SLFVGAKRLKAGDSVLFI RTS- - - - - - PSPFVI PLARYNKATYVQP- SVGMRFAV- MFETEESSKRRYTGTI VGI S- - - DYDPMRWPNSKWRNLQ- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 8 2 3 8 SLFVGAKRLKAGDSVLFI RTS- - - - - - PSPFVI PLARYNKATYI QP- SVGMRFAM- MFETEESSKRRYTGTI VGI S- - - DYDPMRWPNSKWSNLQ- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 2 4 7 LATAWHAI NTKSMFTVYYKPR- - - - TSPSEFI I PYDQYMESAKNN- YSI GMRFRM- RFEGEEAPEQRFTGTI VGSE- - - NLDP- LWPESSWRSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 2 2 4 6 LATAWHAI NTKSMFTVYYKPR- - - - TSPSEFI I PYDQYVESVKNN- YSI GMRFSM- RFEGEEAPEQRFTGTI VGSE- - - NLDP- MWPESSWRSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 1 2 6 4 LATAWHAVNTGTMFTVYYKPR- - - - TSPAEFVVPRDWFDESLKRN- HSI GMRFKM- RFEGEEAAEQRFNGTI VGI G- - - DSDPSGWVDSKWRSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 5 2 5 7 LATAWHAANTGTMFTVYYKPR- - - - TSPAEFVVPRDRFDESLKRN- HSI GMRFKM- RFEGEEAGEQRFTGTI VGI G- - - DSDPSGWVDSKWRSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 9 2 6 9 LATAWHAVNTGTMFTVYYKPR- - - - TSPAEFVVPCDRYMDSLRHN- YSI GMRFKM- RFEGEEAPEQRFTGTI VGMG- - - DSDPAGWAESQWRSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF4 0 2 1 2 LATAWHAVNTGTMFTVYYKPR- - - - TSPAEFVVPYDRYMDSLKCN- YSI GMRFKM- RFEGEEAPEQRFTGTI VGMG- - - DSDPAGWAESQWRSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 4 2 5 0 LATASHAI STGTLFSVFYKPR- - - - TSRSEFVVSVNKYLEAKKQK- I SVGMRFKM- KFEGDEAPERRFSGTI I GSGSTPTMPTSAWADSDWKSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 0 3 5 5 LATASHAI STGTLFSVFYKPR- - - - TSRSEFVVSVNKYLEAKKQK- MSVGMRFRM- KFEGDEAPERRFSGTI I GTGSTPTMPTSAWADSDWKSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 7 2 8 5 LATASHAI STGTLFSVFYKPR- - - - TSRSEFVVSVKKYLETKNHK- MNVGMRFKM- RFEGDEAPERRFSGTI I GVG- - - SMSTSPWADSDWRSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF4 1 2 4 5 LATASHAI STGTLFSVFYKPR- - - - TSRSEFI VSVNKYLEAKNHK- MNVGMRFKM- RFEGDEAPERRFSGTI I GVG- - - SMSTSPWADSDWRSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 6 2 4 2 LATASHAI STGTLFSI FYKPR- - - - TGRSEFI VSVNKYVEAKNHK- MNVGVRTGR- - - - - - - - - - - - - SEFI VSVN- - - - - - KYVEAKNHKMNVG- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 4 2 3 9 LASASHAI KTNSMFLVYYRPR- - - - LSQSQYI VSVNKYLEASKLG- FTVGTKFKM- SFEGEDVPVKKFSGTI VDDG- - - - DLSPQWSGSEWKSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 5 2 0 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LSQSQYI VSVNKYLEASKI G- FTVGMRFKM- SFEGEDVPVKKFSGTI VVDG- - - - DLSPHWSGSEWKSLK- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF4 1 8 6 LSAVANSLKHRSVFHI CYNPR- - - - ATASEFI VPHWKFLKGLNH- PFCI GMRFKI - QYGSEDVN- ERR- SGI I AGI - - NDVDPMRWPGSKWRSLLRKKLREVGAGEAKTK
PhARF1 8 1 9 2 LSAVANSLKHRSVFHVCYNPR- - - - ATASEFI VPYWKFLKGLNH- PFCI GMRFKI - QYESEDVN- ERR- SGI I AGI - - SEVDPMRWPGSKWRSLL- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 6 6 7 LSAVASSLENRSI FHVCFDPR- - - - SGASEFI VPYWKFSKSLSH- PFSI GMRFKF- CYGSEDAN- ERP- SGLI SGI - - SEVDPI KWPGSKWRCLL- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF6 2 8 5 LANVAHAVATKSVFHI YYNPR- - - - I SQSEFI VPYWKFLKSFSQ- PFSVGLRFKM- RYESEDSA- ERRYTGI I TGS- - GDADPM- WRGSKWKCLL- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 0 2 7 1 LGNVAHAVAVKSI FHI YYNPR- - - - LSQSEFI I PHWKFMRSFRQ- PFSVGMRFKM- RYGSEDAS- ERRCTGI I I GS- - READPM- WHGSKWKCLV- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF5 1 5 1 VLDAARLAAEGSTFTVTYYPR- - - - QGAGEFVVPRKEVEGAI NKGDWEPGVQVRMQVMETEDSRRSDWANGTVKAV- - DPS- - - - - - - TI WRMLE- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 6 1 2 4 7 VLDAARLAAEGRPFTVTYYPR- - - - QGAGEFVVPRKEAEDAI NSTTWEPGVQVRMQVMEAEDSRRSDWASGTVKAV- - DPS- - - - - - - I I WRMLE- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 9 2 2 3 VVEKASLAANGQPFEVVYYPR- - - - ASTPEFVVKAASVQVAMRI - QWCPGMRFKM- AFETEDSSRI SWFMGTI SSV- - QVADPVRWPNSPWRLLQ- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 3 2 7 7 VVEKASLAANGQPFEVVYYPR- - - - ASTPEFVVKAALVQAAMRI - QWCPGMRFKM- AFETEDSSRI SWFMGTVSSV- - QVADPVRWLNSPWRLLQ- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 7 3 0 7 VVEAANLAVSGQPFEVVYCPR- - - - ASTPEFCVKAGAVRAAMRT- QWCPGMRFKM- AFETEDSSRI SWFMGTVSAV- - QVADPI RWPNSPWRLLQ- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 8 2 0 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SPCGAAKGRG- KWCPGMRFKM- AFETEDSSRI SWFMGTVSGV- - QVTDPI RWPQSPWRLLQ- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 4 2 1 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAMQV- QWCPGMRFKM- AFETEDSSRI SWFMGTVAGV- - QAADPI QWPQSPWRLLQ- - - - - - - - - - - - - - -
c ons e ns us 1 4 3 1 l a a a ha t s f t i f y pr s s e f v i p k y i a i s l gmr f r m f e t e e r y gt i v gv d dpv r w s wr s l

PhARF2 7 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VDWNFYGDEDRSMS- - TREQEHMTPEEQDEI LAYEYFGTQ- -
PhARF3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MK- -
PhARF1 0 3 0 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGWDESAAGERRNR- - VSI WEI EPVAAPFFI CPQPFFGVKHP
PhARF2 2 1 8 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGWDESAAGERRDR- - VSI WETEPVAAPFFI CPQPFFGVKRP
PhARF1 2 3 3 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGWDESAAGERRNR- - VSI WEI EPVAAPFFI CPPPFFGAKRP
PhARF1 7 1 7 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VAWDEAAPSERRTR- - VSLWEI EPVI APFFI YPSPLFTAKRA
PhARF2 3 3 4 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VAWDEAAPSERRTR- - VSLWEMEPVI APFFI YPSPLFTAKRA
PhARF8 2 9 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGWDESTAGERPPR- - VSLWEI EPLTTFPMYPSLFPLRVKHP
PhARF3 1 2 8 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGWDESTAGERPPR- - VSLWEI EPLTTFPMYPSLFPLRVKHP
PhARF9 1 8 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGWDESTAGERQPR- - VSLWEI EPLTTFPMYPSPFPLRLKRP
PhARF1 5 3 4 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGWDESTAGERQPR- - VSLWEI EPLTTFPMYPSPFPLRLKRP
PhARF2 1 2 9 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGWDESTAGERQPR- - VSLWEI EPLTTFPMYPSPFPLRLKRP
PhARF2 9 3 0 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGWDESTAGERQPR- - VSLWEI EPLTTFPMYTSPFQLRLKRP
PhARF1 3 3 3 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VGWDESTAGDKQPR- - VSLWEI EPLTTFPMYPTAFPSRLKRP
PhARF7 3 0 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VEWDEHGYGERSER- - VSMWDI ETPENTLVFPSPALNSKRQC
PhARF3 8 3 2 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VEWDEHGYGERPER- - VSI WDI ETPENTLVFPSPALNSKRQC
PhARF1 3 3 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRWDELSTI PRPDR- - VSHWKI EPASSPP- - VNLPLSRI KRP
PhARF3 2 3 3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRWDEPSTI PRPDR- - VSPWKI EPASSPP- - VNLPLSRVKRP
PhARF1 1 3 5 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRWDEASSI PRPER- - VSPWQI EPAVSPP- VNPLPAPRI KRP
PhARF3 5 3 4 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRWDEASSVPRPER- - VSPWQI EPAVSPPPVNPLPAPRI KRP
PhARF3 9 3 5 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRWDEASSI PRPER- - VSPWQI EPAVSPPPI NPLPVPRNKRL
PhARF4 0 2 9 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRWDEASSI PRPER- - VSPWQI EPAVSPPPI NPLPVPRTKRL
PhARF1 4 3 3 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VQWDEPSSI LRPDR- - VSPWELEPLDATNPQPPQPPLRNKRA
PhARF2 0 4 4 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VQWDEPSSI HRPDR- - VSPWELEPLDATNLQPPQPPLRNKRA
PhARF3 7 3 7 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VQWDEPSAVPRPDR- - VSPWELEPLVATNQQPPQPPARNKRA
PhARF4 1 3 3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VQWDEPSAVPRPDR- - VSPWELEPLVATNQQPPQPPARNKRA
PhARF3 6 3 1 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRFKMR- - - - - - - - - - - - - - - FEGLMA- - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 4 3 2 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VQWDEVTNSNGPER- - VSPWDI ERFDGSAPTI NVPLQSSMKN
PhARF2 5 2 6 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VQWDEI TNSNGPER- - VSPWDI EPFDGSAPTI NAPLQSSMKN
PhARF4 2 8 6 TKPELI ENSEPMRSDVEGALGELDAEEALAELGNVEDLEDDNEGPDHDEEKDRRWKMATAGRCCCYLLVRWGDGTDCNSQNR- - VSPWEI EI VGGSVSI TQSLSVSSSKR
PhARF1 8 2 7 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRWEDGTDCNSQNR- - VSPWEI EI VGGLDSI DQSLSAPSSKR
PhARF1 6 1 5 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRWDDSTDCNHQNR- - VSPWEI ERVGGTI SVTHCLSASSSKR
PhARF6 3 7 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRWDDDVEFRRPNR- - VSPWEI ELTS- SVSAPH- LSTPNSKR
PhARF3 0 3 5 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VRWDDDLECRRANR- - VSPWEVELTG- SVSGSH- LSTPHPKR
PhARF5 2 3 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I DWNDSTSSSSAKSRHVNAWQVQLAG- - - - - - - - - YPPLLKR
PhARF2 6 1 3 2 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I DWDDSTSSSSTKSRHVNAWQVQFVG- - - - - - - - - YPPLLKR
PhARF1 9 3 1 0 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VSWDEPDLLQNVKC- - VSPWLVELVSSI PPI HLGPFPPPRKK
PhARF3 3 3 6 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VTWDEPDLLQNVKC- - VSPWLVELVSSI PPI HLGPFSPPRKK
PhARF2 7 3 9 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VTWDEPDFLQNVKR- - VSPWLVELVSNMPAI HLAPFSPPRKK
PhARF2 8 2 6 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VTWDEPDLLQNVKR- - VSPWLVELVSTMPAI HLASFSSPRKK
PhARF3 4 2 6 2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VTWDEPELLQDVKR- - VCPWLVELVSSMPNLNVPSFSPPRKK
c ons e ns us 1 5 4 1 v wde t r r v s pwe i e pv k h

DBD motif 

ARF motif 

PhARF2 4 9 2 GTDTCVYLLEGTRTGTGSSHVGSAP- - DDNAI DGNDANNDGDNCNAD- - - - - - - - - I NGGNNHDI NNI DCDGCN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 4 1 4 GNN- - - - - - - - - AI CRQSQPLGI - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 0 9 6 5 RMRTFTKVYKRGAVGR- SI DI GRFS- - GYEELKHALARMFGTEGQLEDRQRI GWKLVYKDHEDDI LLLGDDPWELVNGLKPNPNPSQP- TSI QHI NPTQTNPLLHLQNPT
PhARF2 2 8 5 0 RMRTFTKVYKRGAVGR- STDI GRFS- - GYEDLKHALARMFGI EGQLEGRQRI GWKLVYKDHEDDI LLLGDDPWEEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - VNCVRCI RI LSPQEVQ
PhARF1 2 9 8 6 RMRTFTKVYKRGAVGR- SI DI SQFS- - GYDELKHALARMFSI EGQLEEWQRI GWKLVYKDHEDDI LLLGDDPWEEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - VNCVRCI RI LSPQEVQ
PhARF1 7 8 3 4 RMRTYTKVHKRGAVGR- SI DI NRYS- - GYDELKHDI ARMFGI EGQLGDQNRVGWKLVYEDHEKDVLLVGDDPWE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 3 9 8 9 RMRTYTKVHKRGAVGR- SI DI NRYS- - GYDELKHDI ARMFGI EGQLGDQNRVGWKLVYEDHEKDVLLVGDDPWEGKPVHSRLKKQYADNLLSALFPEQKNGPTKKPHTI A
PhARF8 6 6 8 TTRTFVKVYKSGSVGR- SLDI TRFF- - NYAELREELGQMFGI KGQLDDPDRSGWQLVFVDRENDVLLLGDDPWE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 1 6 5 8 TTRTFVKVYKSGSVGR- SLDI TRFS- - NYAELREELGQMFGI RGQLDDPDRSGWQLVFVDRENDVLLLGDDPWE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF9 6 1 7 PA- TFVKVCKTGTVGR- LLDI TRFS- - SYHELRSEVGRLFGLEGQLEDPLRSGWQLVFVDREDDVLLVGDDPWQEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - VNSVSCI KI LSLQEVQ
PhARF1 5 7 7 5 PP- TFVNVYKSGTVGR- LLDI TRFS- - SYHELRSEVGRLFGLEGQLEDPLRSGWQLVFVDREDDVLLVGDDPWQEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - VSSVSCI KI LSPQEVQ
PhARF2 1 7 3 3 PA- TFVKVYKSGTYGR- SLDI TRFS- - SYHELRRELGHLFGLEGQLEDPLRSGWQLVFVDREEDVLLVGDDPWQEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - VNSVSCI KI LSPQEVQ
PhARF2 9 7 4 5 PA- TFVKVYKSGTYGR- SLDI TRFS- - SYHELRRELGRLFGLEGQLEDPLRSGWQLVFVDREEDVLLVGDDPWQEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - VNSVSCI KI LSPPEVQ
PhARF1 3 7 6 2 QGGTFVKVYKSGSPGR- SLDI TRFG- - SYYELRSELERLFGLEGQLKDPVRSGWQLVFVDRENDI LLVGDDPWQEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - VNSVWCI KI LSPQEGQ
PhARF7 8 2 2 PVRTYTKVQKQGSVGR- SI DVTRFR- - DYHELRSAI ACMFGLQGKLEHPGSSDWKLVYVDYENDVLLVGDDPWEEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - I NCVRCI RI LSPSEVQ
PhARF3 8 8 1 5 PVRTYTKVQKQGSVGR- SI DVTRFR- - DYHELRSAI ACMFGLQGKLEHPGSSDWKLVYVDYENDVLLVGDDPWEEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - I NCVRCI RI LSPSEVQ
PhARF1 6 9 5 - I VYTDNEGDMMLVGDDPWELCEADGMMHEVLGAVLLRFPDEKSKYA- - - - - - CFLWGPCGVGDGLLQGKERKGRG- - - - - - - - - - - - - - - - - - SSDI I LKECLMKGFYA
PhARF3 2 6 9 4 - VHKQG- - - - - VALG- RSVDLSKFN- - DYDELKAELDKMFEFN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - GELMFSNKN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - WQ
PhARF1 1 7 1 3 - VHKQG- - - - - I ALG- RSVDLMKFT- - CYDELI VELDQMFDFNGELN- GCK- NWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWNEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - CSI VHKI FI YTREEVQ
PhARF3 5 7 1 9 - VHKQG- - - - - I ALG- RSVDLTRFT- - CYDELI TELDQMFDFNGELNRSCK- NWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWNEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - CNI VHKI FI YTREKVQ
PhARF3 9 7 2 4 - VHMQG- - - - - I ALG- RSVDLTKFN- - SYEELI AELDDMFNFNGKLKSSNT- EWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWNEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - CNMI HKI FI YSREEVQ
PhARF4 0 6 6 6 - VHKQG- - - - - I ALG- RSVDLTKFN- - GYEELI AELDDMFDFNGELKSSNK- EWMVVYTDNEGDMMLVGDDPWNEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - CNMVHKI FI YTREEVQ
PhARF1 4 5 5 3 - VI MKG- - - - - MAVG- RAVDLTKLG- - GYGDLHHKLEEMFDTQGELCSTLK- RWQVVYTDDEDDMMLVGDDPWDEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - CSMVKRI YI YSYEEAK
PhARF2 0 6 5 8 - VI MQG- - - - - MAVG- RAVDLTKLG- - GYGDLHRKLEQMFDI QGELCSTLK- RWQVVYTDDEDDMMLVGDDPWDEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - CSMVKRI YI YSYEEAK
PhARF3 7 5 8 6 MVI MQG- - - - - MAVG- RAVDLTRLH- - GYDDLHCKLEEMFDI QGELSASLK- KWKI VYTDDEDDMMLVGDDPWP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MVKRI YI YSYEEAK
PhARF4 1 5 4 6 - VI MQG- - - - - MAVG- RAVDLTRLH- - GYDDLHCKLEEMFDI QGELSASLK- KWKVVYTDDEDDMMLVGDDPWPEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - CSMVKRI YI YSYEEAK
PhARF3 6 4 2 8 - - - - - - - - - - - - PQQ- NLRKLSHFR- - DYSELKN- - - - - YI LQAALYNYI K- HNLVSLC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FLHTAYI RFFF- - -
PhARF2 4 5 9 4 - VQMHG- - - - - NAVG- RAVDLASLD- - GYEQLMGELEEMFDI KDLKH- - - - - KWKVTFTDDEGDTMEVGDDPWLEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - CQMVRKI VI YPI EDEK
PhARF2 5 5 3 9 - VQMHG- - - - - NAMG- RAVDLASLD- - GYEQLMGELEEVFDI KDLKQ- - - - - KWKVAFTDDEGDTMEVGDDPWLEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - CQMVRKI VI YPI EDEK
PhARF4 5 9 4 - - FGI GKASTPGDAAKLGPDGREVGRKSCRLFGFCLTEKI LPTEEDGVKEGNYETDCQ- - NPRMLELFGHSHSTPG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ALHALCAAPLG
PhARF1 8 5 0 8 - - FGI GKASTPRDAAKPGLDGREVGRTSCRLFGFSLTEKVLPTEEDGVKEGNYETDCQ- - NPRMLELFGHSHSTPG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ALHALCAAPLG
PhARF1 6 4 2 9 HQFDTGKASAPVNVAEPGSATGEVGRSSCMLFGFSLTEKVLGADKEGAKEGNNEADCQ- - NPRVLELFGHSHSTPS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ALHALCAAPLG
PhARF6 6 4 0 GHATVEKLHPPVHLGKDGPDNKNVSANSCKI FGI SLNEKVPAREEVDCGDANYPSPFKALKQQVPKSLGNSCATVH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EQRPVVGRVI D
PhARF3 0 6 2 6 ECTGTEKLHSPI SGAEHEPNNKHVNTNGCKI FGI SLTEKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - LNPQMPKSLGNSCATVH- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EQRPVVGRVVD
PhARF5 4 2 0 - - - - - - - - VDWSLSKDDGHNQNDSRQRA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 6 1 4 9 1 - - - - - - - - LDWSLSKDDGHNQNDSRQGA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 9 5 3 6 LGLEAGHCKVFMESEDVGRTI DLSVFGSYEELYGQLADMFGI ENEEI VSHLRYRDAAGVVKHTGEVPFSDFMKVAR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RLTI I AGDR- G
PhARF3 3 5 9 0 LGLEAGHCKVFMESEDVGRTI DLSVFGSYEELYGQLVDMFGI EKEEI I SHLRYRDAAGVVKHTGEVPFR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 7 6 2 5 LGLETGHCKVFLQSEDVGRSLDLSVVGSYEELYQQLADMFGI EKAELMSHVFYRDAAGALKHTGDEPFSEFTKTAR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RLTI LADTSSG
PhARF2 8 5 1 0 FGLEPGQCKVFI ESDTVGRNLDLSALSSFEELYGRLSEMFCI DSAELRSRVLYR- - - - - - - - - - - GAFSEFI KSAR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RLTI LTDAGSD
PhARF3 4 5 1 5 FGLEPGQCKVFI ESDAVGRNLDLSALSSFEELYTRLSDMFCI ESGELRSHVLYRSAAGEI KHVGDETFSAFVKSAR- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RLTI LTDAGSD
c ons e ns us 2 3 1 1 k i g i dv r y e l l mf i g l w l v y d e di l l i gddpw v i i

PhARF2 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 0 1 0 7 1 QPNLDATLTQPNPTQFPQYGFNPFLTHLQPI CNPSPTHPYPSI HLPAMPPAASATNTVI AVGRSSEQRSHHAAASPSI PSSYAVWEKERSEVAAHCVDLKPPPHESVGEK
PhARF2 2 9 3 9 QMSLDGALGNN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VLPNQTCSNSDG- - - - - - GSAWRPRGDQNSRTPSI G- PYDQFE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 2 1 0 7 5 QMSLDGDLGNN- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I LPNQACSSSDG- - - - - - GNAWRARCNQNSGNLSTG- SYDQFE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 3 1 0 9 6 TQTNPKRI GAEAEPKKMRRNPGGRSCGGSPKEMWRNPI EAMSKAWSREAPGETQRAWVGVEMARSRGSEVLRI RRRRRLRRMDEPSRSRSG- - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF9 7 0 5 QMGKQG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I ELLSSAPARRLGN- SCDNYVSRQESRSLSTGI ASVGSVEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 5 8 6 3 QMGKQG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I ELFSSAPARMLGN- SCDNYVSRQESRSLSTGI ASMGSVEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 1 8 2 1 QMGKQG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LELLSSAPARRLVS- SCDDYVSRQESRSLSTGI ASVGSVEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 9 8 3 3 QMGKQG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LELLSSAPTRRLVS- SCDDYVSRQESRSLSTGI ASVGSVEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 3 8 5 1 QMVRDG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DGLLSAPGARMLQSNVFEDYSASHDMQNLTGNI ASVAPLDY- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF7 9 1 1 QMSENG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MHVLNDCI QTAQ- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 8 9 0 4 QMSENG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MHVLNDCI QTAQ- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 7 8 0 LLCLATMNDQRHVNLFA- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MI TVASEYLRCPLRDHLDI DPAFPQHMKGLQM- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 2 7 3 9 I I YTDNEGD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MMLAGDDPWE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 1 7 9 4 KMNPGALI S- - - - SLFV- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LP- - - - SKTKAACPS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 5 8 0 1 KMNPGALVSRPEDSLSL- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ERGLADKDLRGGLPASSLNSEDC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 9 8 0 6 RMNPGTLNSRSE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ESPFREPLTPSQPAK- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF4 0 7 4 8 RMNPGTLNSRHVGDFGQ- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RQDQTAYPI CHAHDGSLEALGVDVDCSV- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 4 6 3 5 QLAPRAKLPVI GDTI KQSAATPVAMDPNGSAGVDLPNDVLVEI LGRLPGRSLAEFRGVCRAWRDLVDAHDLLRPHFFPRAFPGI FTNNMGSSRDPSSPRRPPEVNRLAFV
PhARF2 0 7 4 0 QLAPKAKLPVVGDTI KL- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EWCELI T- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 7 6 6 5 QLTPKAKLPVI GDTI KP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SPNKPSSESDMPQ- - - - - - - - - - - - - - - - - SDLDNNAPVTDKDC- - - - - -
PhARF4 1 6 2 8 QLTPKAKLPVI GDTI KP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SPI QPSPESDMPQ- - - - - - - - - - - - - - - - - SDLDNNAPVTDKDRC- - - - -
PhARF3 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 4 6 7 2 KI EPHQKLLSAAAPEQD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNTEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 5 6 1 7 - I EPHQKLLSAAAPEQD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LKTEF- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF4 6 7 7 I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 8 5 9 1 I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 6 5 1 4 T- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF6 7 2 7 VSTMDMMI - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 0 6 9 4 VPVVDMMI - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF1 9 6 2 2 RLQKPLI ECMVERV- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 3 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 7 7 1 2 SLARKDKNCGLGLAKKCTLPFHVTLLANLKDGV- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF2 8 5 8 6 NLGSWRATEQANREQASS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PhARF3 4 6 0 2 NLGD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
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Figure S3. Multiple sequence alignment, conserved motif and gene structure 
analysis of members involved in auxin signaling. A. Gene structures of 
the PhAFB members. B. Schematic of amino acids conservation among PhAFB 
proteins. C. Gene structures of the PhIAA members. D. Schematic of amino 
acids conservation among PhIAA proteins. E. Gene structures of 
the PhARF members. F. Schematic of amino acids conservation among PhARF 
proteins. The gene structures of the PhAFB (A), PhIAA (C), and PhARF (E) were 
presented by exons (blue boxes) and introns (black lines between the blue 
boxes). Alignment profiles of 10 PhAFBs (B), 43 PhIAAs (D), and 41 PhARFs (F) 
with ClustalW program were shown. The shading indicates identical and 
conserved amino acid residues. The typical domains of AUX/IAA and ARF are 
indicated by underlines. G. Domain organization of the PhARF family members. 
The conserved domains were predicted based on NCBI’s conserved domain 
database. The B3 DNA binding domain, Auxin response domain and the C-
terminal domain are shown in red, green and blue, respectively.  
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Figure S4. Phylogenetic analysis of families related to auxin action in moso 
bamboo, rice, and Arabidopsis. The protein sequences of YUC family members 
for auxin biosynthesis (A), AFB proteins for auxin perception (B), PILS and PIN 
proteins for auxin efflux transport (C), LAX family members for auxin influx 
transport (D), and AUX/IAA and ARF family members for auxin signaling (E and F) 
from moso bamboo, rice and Arabidopsis were derived from BambooGDB, the 
rice genome annotation database, and the Arabidopsis information resource 
respectively. The phylogenetic trees were then obtained after alignment of the 
full-length protein sequences using ClustalW and clustering with the neighbour-
joining method. The percentages of replicate trees in which the associated taxa 
clustered together in the bootstrap test (1000 replicates) are shown next to the 
branches. The auxin-related genes were classified into different subclasses, and 
colors are coded according to their classes. Blue, Class I; Red, Class II; Yellow-
green, Class III; Orange, Class IV; Yellow, Class V; Green, Class VI.  
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Figure S5. qRT-PCR analysis of auxin responsive marker genes in response to 
exogenous auxin treatment. Samples were collected at the time points indicated 
in the charts after 5 μM NAA treatment. Total RNA was extracted and the real-
time PCR analyses were performed with gene specific primers shown in the 
charts. Data represents the average of three independent experiments with 
standard error (SE).  
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Figure S6. Heat-map of Euclidean distance among 6 bamboo RNA-Seq libraries 
used in this study. Expression correlation matrix heatmap among six RNA-seq 
libraries, which were clustered according to Euclidean distance. Strong 
correlation is shown as darker color.  





Figure S7. Validation of RNA-Seq results by qPCR. 28 differentially expressed 
genes related to auxin action were selected for qPCR analysis; these results are 
from 3 biological repeats. Green rectangle, down-regulated genes; Red 
rectangle, up-regulated genes.   
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Figure S8. qRT-PCR confirmation of the expressions of auxin-related genes. Auxin 
related genes with changed expression (including members from auxin 
biosynthesis, transport and signaling pathways) were randomly selected from 
different gene families for qPCR analysis. And the consistence between RNA-Seq 
and qRT-PCR were shown. 
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Figure S9. Tissue expression patterns of the auxin related genes. A. Represented 
boxplot of FPKM from the control and auxin treatment genes of six different 
families, respectively. B. The expression patterns of selected auxin related genes 
from different families were tested by qRT-PCR. Samples (leaf, root and shoot) 
were collected from 1-month old bamboo seedlings grown in the greenhouse. 
Total RNA was extracted and the real-time PCR analyses were performed with 
gene-specific primers shown in the charts. Data represents the average of three 
independent experiments ± SE. 



0.00

1.00

2.00

3.00

4.00

MOCK IAA IBA

PH01004534G0130 

（SAUR family） 

R
el

a
ti

v
e 

ex
p

re
ss

io
n

 

0.00

0.50

1.00

1.50

2.00

MOCK IAA IBA

PH01000001G1450 

（SAUR family） 

R
el

a
ti

v
e 

ex
p

re
ss

io
n

 

0.00

25.00

50.00

75.00

100.00

MOCK IAA IBA

PH01000099G0730 

（GH3 family） 
R

el
a

ti
v

e 
ex

p
re

ss
io

n
 

0.00

1.25

2.50

3.75

5.00

MOCK IAA IBA

PH01001249G0310 

（LBD family） 

R
el

a
ti

v
e 

ex
p

re
ss

io
n

 

0.00

0.60

1.20

1.80

2.40

MOCK IAA IBA

PH01005193G0070 

（Aux/IAA family） 

R
el

a
ti

v
e 

ex
p

re
ss

io
n

 

0.00

0.80

1.60

2.40

3.20

MOCK IAA IBA

PH01003159G0070 

（Aux/IAA family）  

R
el

a
ti

v
e 

ex
p

re
ss

io
n

 

0.00

0.60

1.20

1.80

2.40

MOCK IAA IBA

PH01001154G0590 

（Aux/IAA family）   

R
el

a
ti

v
e 

ex
p

re
ss

io
n

 

0.00

1.50

3.00

4.50

6.00

MOCK IAA IBA

PH01001175G0280 

（Aux/IAA family）   

R
el

a
ti

v
e 

ex
p

re
ss

io
n

 

0.00

0.50

1.00

1.50

2.00

MOCK IAA IBA

PH01000554G0550 

（Aux/IAA family） 

R
el

a
ti

v
e 

ex
p

re
ss

io
n

 

0.00

0.40

0.80

1.20

1.60

MOCK IAA IBA

PH01000025G1600 

（Aux/IAA family） 

R
el

a
ti

v
e 

ex
p

re
ss

io
n

 



 Figure S10. qRT-PCR analysis of auxin responsive marker genes in response to 
exogenous IAA and IBA treatment. Samples were collected at 4 h after 5 μM 
NAA treatment. Total RNA was extracted and the real-time PCR analyses were 
performed with gene-specific primers shown in the charts. Data represents the 
average of three independent experiments ± SE. 


