CAMPEP_0199619984/1-216 CAMPEP_0199587754/1-156 CAMPEP_0199634840/1-136 CAMPEP_0199632446/1-277 CAMPEP_0199582754/1-136 CAMPEP_0199564138/1-136 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136

CAMPEP_0199619984/1-216 CAMPEP_0199587754/1-156 CAMPEP_0199634840/1-136 CAMPEP_0199632446/1-277 CAMPEP_0199582754/1-136 CAMPEP_0199564138/1-136 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136

CAMPEP_0199619984/1-216 CAMPEP_0199587754/1-156 CAMPEP_0199634840/1-136 CAMPEP_0199632446/1-277 CAMPEP_0199582754/1-136 CAMPEP_0199564138/1-136 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136

CAMPEP_0199619984/1-216 CAMPEP_0199587754/1-156 CAMPEP_0199634840/1-136 CAMPEP_0199632446/1-277 CAMPEP_0199582754/1-136 CAMPEP_0199564138/1-136 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136

CAMPEP_0199619984/1-216 CAMPEP_0199587754/1-156 CAMPEP_0199634840/1-136 CAMPEP_0199632446/1-277 CAMPEP_0199582754/1-136 CAMPEP_0199564138/1-136 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136

CAMPEP_0199619984/1-216 CAMPEP_0199587754/1-156 CAMPEP_0199634840/1-136 CAMPEP_0199632446/1-277 CAMPEP_0199582754/1-136 CAMPEP_0199564138/1-136 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136

CAMPEP_0199619984/1-216 CAMPEP_0199587754/1-156 CAMPEP_0199634840/1-136 CAMPEP_0199632446/1-277 CAMPEP_0199582754/1-136 CAMPEP_0199564138/1-136 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

45 37 38 38 38 38 38 38 38 38

MART KME ALKASEGKGKAKKMKKE RKSKGVPQG FTMVQVEGDT SE MART KMT AQKSA - GNKGRGE LAAKAARKQAP - - - - - - - VVGTMKK MART KMT AQKSAGGNKQRED LAAKAARKQAP - - - - - - - VVGTMKK MART KQT ARKSTGGKAP RKQ LAT KAARKSAP - - - - - - - ATGGVKK MART KQT ARKSTGGKAP RKQ LAT KAARKSAP - - - - - - - T AGGVKK MART KQT ARKSTGGKAP RKQ LAT KAARKSAP - - - - - - - AQGGVKK MART KQT ARKSTGGKAP RKQ LAT KAARKSAP - - - - - - - STGGVKK MART KQT ARKSTGGKAP RKQ LAT KAARKSAP - - - - - - - ATGGVKK MART KQT ARKSTGGKAP RKQ LAT KAARKSAP - - - - - - - T TGGVKK MART KQT ARKSTGGKAP RKQ LAT KAARKSAP - - - - - - - ATGGVKK 46 38 39 39 39 39 39 39 39 39

85 82 83 83 83 83 83 83 83 83

PNRKS S - - - - - QE VR FYQ SNT E L L I P KVS FQR LVRDVCGH I SGA I THR FRPGT LALRE I RKYQKSTD L L LRKLP FQR LVKE I AQE VKSD L THR FRPGT LALRE I RKYQKSTD L L LRKLP FQR LVKE I AQE VKSD L PHRYRPGT VALRE I RKYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I AQD FKTD L PHRYRPGT VALRE I RKFQKSTD L L I RKLP FQR LVRE LAQE FKSD L PHRYRPGT VALRE I RKYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I AQD FKSD L PHRYRPGT VALRE I RRYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I AQD FKTD L PHRYRPGT VALRE I RRYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I AQD FKTD L PHRYRPGT VALRE I RKYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I AQD FKTD L PHR FRPGT VALRE I RKYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I AQD FKTD L 86 83 84 84 84 84 84 84 84 84

130 127 128 128 128 128 128 128 128 128

RME AQAL LC LQE ASE AF LCG L FEDAS L FAQHGRRVT VMKRD LQ L S R FQ SQAVLALQE AAE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KDVQ LA R FQ SQAVLALQE AAE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KDVQ LA R FQ S SAVLALQE AAE AYLVG L FEDTN LAA I HAKRVT I MP KDXP AG R FQ ST A I LALQE AAE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KD I Q LA R FQ ST A I LALQE ASE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KD I Q LA R FQ SAA I GALQE ASE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KD I Q LA R FQ S SAVMALQE ACE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KD I Q LA R FQ SHAVLALQE AAE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KD I Q LA R FQ S SAVAALQE AAE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KD I Q LA 131 128 129 129 129 129 129 129 129 129

143 140 136 173 136 136 136 136 136 136

- - - - RK I R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G SE E AG SKK - - - - RR LR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RT XRHRD - - - - RR LR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RT - - - - - E AHP RRAR I ST LAAWRAASRGNGMHP KQ FT C I QAMQG LRAVS SGG - - - - RR I R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RA - - - - - - - - - RR I R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RA - - - - - - - - - RR I R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RA - - - - - - - - - RR I R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RA - - - - - - - - - RR I R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RA - - - - - - - - - RR I R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RA - - - - - 144 141 174

188 156 218

WEGAKDDQE P E P LQE VKS SP SAP SGP SGP SG I KAXGRTGADAE T I AAAAVDGAG FGT ALE X - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - FGRPMQHG I LGWVDATGP CGP KKHMAH L STMP AAHML L L FP LGMV - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 189

219

216

263

AAG LEGP S I P SKR FC LAAMLKDAQG I Q L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNH I D I D LGGVENC SMQE LQAC SDDDAP T P LALDCC FWFYKT KKK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

264 277

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KHCHP AV I CN L LVX - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -