H2A_histone_family_member_Y_isoform_CRA_e-[Homo/1-369 histone-H2A.Z-[Homo_sapiens]-gi|4504255|ref|NP_002097.1|/1-128 H2A-Homo_sapiens-gi|24496292|gb|AAN59974.1/1-130 histone-H2AX-[Homo_sapiens]-gi|4504253|ref|NP_002096.1|/1-143

Conservation

Quality

Consensus

H2A_histone_family_member_Y_isoform_CRA_e-[Homo/1-369 histone-H2A.Z-[Homo_sapiens]-gi|4504255|ref|NP_002097.1|/1-128 H2A-Homo_sapiens-gi|24496292|gb|AAN59974.1/1-130 histone-H2AX-[Homo_sapiens]-gi|4504253|ref|NP_002096.1|/1-143

Conservation

Quality

Consensus

H2A_histone_family_member_Y_isoform_CRA_e-[Homo/1-369 histone-H2A.Z-[Homo_sapiens]-gi|4504255|ref|NP_002097.1|/1-128 H2A-Homo_sapiens-gi|24496292|gb|AAN59974.1/1-130 histone-H2AX-[Homo_sapiens]-gi|4504253|ref|NP_002096.1|/1-143

Conservation

Quality

Consensus

H2A_histone_family_member_Y_isoform_CRA_e-[Homo/1-369 histone-H2A.Z-[Homo_sapiens]-gi|4504255|ref|NP_002097.1|/1-128 H2A-Homo_sapiens-gi|24496292|gb|AAN59974.1/1-130 histone-H2AX-[Homo_sapiens]-gi|4504253|ref|NP_002096.1|/1-143

Conservation

Quality

Consensus

1 1 1 1

97 102 100 100

- - - - - MS SRGGKKKST KT SR SAKAGV I FP VGRMLRY I K - KGHP KYR I GVGAP VYMAAVLE YLT AE I LE LAGNAARDNKKGRVT P RH I L LAVANDE E LNQ L LKG MAGGKAGKD SGKAKT KAVSR SQRAG LQ FP VGR I HRH LKSRT T SHGRVGAT AAVYSAA I LE YLT AE VLE LAGNASKD LKVKR I T P RH LQ LA I RGDE E LD S L I K - MSG - - RGKQGGKARAKAKT R S SRAG LQ FP VGRVHR L LR - KGNYAE RVGAGAP VYLAAVLE YLT AE I LE LAGNAARDNKKT R I I P RH LQ LA I RNDE E LNKL LGK MSG - - RGKTGGKARAKAKSR S SRAG LQ FP VGRVHR L LR - KGHYAE RVGAGAP VYLAAVLE YLT AE I LE LAGNAARDNKKT R I I P RH LQ LA I RNDE E LNKL LGG

- - - - - 4 8 5 6 8 * * 5 9 7 6 5 4 9 * * 6 9 * * 9 7 * * * * * 8 5 * 5 + 9 - 9 7 5 4 4 3 * 9 * 8 7 * 7 * * 5 * * 9 * * * * * * * 9 * * * * * * * 8 9 * 6 * 5 4 * 9 6 * * * + 7 * * 9 4 7 * * * * 8 5 * + 5 -

MSG - - RGK - GGKA+ AKAKSR S SRAG LQ FP VGRVHR L L+ - KGHYAE RVGAGAP VYLAAVLE YLT AE I LE LAGNAARDNKKT R I + P RH LQ LA I RNDE E LNKL L+G 98 103 101 101

200 128 130 143

VT I ASGGVLPN I HP E L LAKKRG SKGKLE A I I T P P P AKKAKSP SQKKP VSKKAGGKKGARKSKKKQGE VSKAASAD ST T EGT P ADG FT VL ST KS L F LGQKLQVV AT I AGGGV I PH I HKS L I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GKKGQQKT V - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VT I AQGGVLPN I QAVL LP KKT E SHHKAK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - VT I AQGGVLPN I QAVL LP KKT SAT VGP KA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - P SGGKKATQASQE Y - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

8 * * * 6 * * * + * 5 * 6 3 3 * + - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - * * - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

VT I AQGGVLPN I + AVL LP KKT - S - - K - KA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGKKG - QKS - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

201 303

QAD I AS I D SDAVVHP TNTD FY I GGE VGNT LE KKGGKE FVE AVLE LRKKNGP LE VAGAAVSAGHG LP AKFV I HCN SP VWGADKCE E L LE KT VKNC LALADDKKL - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

304 369

KS I AFP S I G SGRNG FP KQT AAQ L I LKA I S SYFVSTMS S S I KT VYFVL FD SE S I G I YVQEMAKLDAN - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -