CAMPEP_0199212340/1-283 CAMPEP_0199221074/1-159 CAMPEP_0199276822/1-199 CAMPEP_0199166900/1-126 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136 CAMPEP_0199219984/1-168 CAMPEP_0199304410/1-344

CAMPEP_0199212340/1-283 CAMPEP_0199221074/1-159 CAMPEP_0199276822/1-199 CAMPEP_0199166900/1-126 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136 CAMPEP_0199219984/1-168 CAMPEP_0199304410/1-344

CAMPEP_0199212340/1-283 CAMPEP_0199221074/1-159 CAMPEP_0199276822/1-199 CAMPEP_0199166900/1-126 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136 CAMPEP_0199219984/1-168 CAMPEP_0199304410/1-344

CAMPEP_0199212340/1-283 CAMPEP_0199221074/1-159 CAMPEP_0199276822/1-199 CAMPEP_0199166900/1-126 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136 CAMPEP_0199219984/1-168 CAMPEP_0199304410/1-344

CAMPEP_0199212340/1-283 CAMPEP_0199221074/1-159 CAMPEP_0199276822/1-199 CAMPEP_0199166900/1-126 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136 CAMPEP_0199219984/1-168 CAMPEP_0199304410/1-344

CAMPEP_0199212340/1-283 CAMPEP_0199221074/1-159 CAMPEP_0199276822/1-199 CAMPEP_0199166900/1-126 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136 CAMPEP_0199219984/1-168 CAMPEP_0199304410/1-344

CAMPEP_0199212340/1-283 CAMPEP_0199221074/1-159 CAMPEP_0199276822/1-199 CAMPEP_0199166900/1-126 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136 CAMPEP_0199219984/1-168 CAMPEP_0199304410/1-344

CAMPEP_0199212340/1-283 CAMPEP_0199221074/1-159 CAMPEP_0199276822/1-199 CAMPEP_0199166900/1-126 Homo_sapiens-H3.3-gi|4885385/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.3-gi|7271058/1-136 Homo_sapiens-H3.1-gi|4504285/1-136 Arabidopsis_thaliana-H3.1-gi|15238433/1-136 CAMPEP_0199219984/1-168 CAMPEP_0199304410/1-344

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

49 61 55 38 38 38 38 38 57 57

MART KAE ART ALE T ASKK - - - - - - - - - - - - - - - - - G SKAT KKGKKSKS SGGDT AP SASG - - VKSEGDA MART KMT ARKS SALT SGGAFASKHTGAG SKHTGGAGAAAL SP SKAT R - E RKHAAPMAGQ - - DKK - - - - MART KMT ARKS SG LAMMGMSKT TMPGA - - - - - - M- AGKAP REQ LAAK - AGRKE AP L SDQN - LKK - - - - MART KQT ARKST - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGKAP RKQ LAT K - AARKSAP SQGG - - VKK - - - - MART KQT ARKST - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGKAP RKQ LAT K - AARKSAP STGG - - VKK - - - - MART KQT ARKST - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGKAP RKQ LAT K - AARKSAP T TGG - - VKK - - - - MART KQT ARKST - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGKAP RKQ LAT K - AARKSAP ATGG - - VKK - - - - MART KQT ARKST - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GGKAP RKQ LAT K - AARKSAP ATGG - - VKK - - - - MART KMT ARKS SG LMQG S LMAT KHTGV - - - - - - I GGGKAP REQ LAAK - AARKQVPGVEGE T FKK - - - - MART KMT ARKS SG LMQG S LMAT KHTGV - - - - - - I GGGKAP REQ LAAK - AARKQVPGVEGE T FKK - - - - 50 62 56 39 39 39 39 39 58 58

116 129 123 106 106 106 106 106 125 125

P T KCRPGMRP LRE VRE YQHNT E L L FP K I AFQR LVRE I SMKMGP - FR FE VQAL LALQE ASEMF LVG L FE THRYKPGT I ALRE I RKYQKSTD L L I RKLP FQR LVRE I AE E LKPNMR FQ SQAVLALQE ASE AYLVG L FE THRYKPGT I ALRE I RKYQKSTD L L LRKLP FQR LVRE I AE S LKP EMR FQ SQAVLALQE ASE AYLVG L FE PHRYRPGT VALRE I RKYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I AQD FKTD LR FQ ST A I LALQE ASE AYLVG L FE PHRYRPGT VALRE I RRYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I AQD FKTD LR FQ SAA I GALQE ASE AYLVG L FE PHRYRPGT VALRE I RKYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I AQD FKTD LR FQ SHAVLALQE AAE AYLVG L FE PHRYRPGT VALRE I RRYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I AQD FKTD LR FQ S SAVMALQE ACE AYLVG L FE PHR FRPGT VALRE I RKYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I AQD FKTD LR FQ S SAVAALQE AAE AYLVG L FE PHRYKPGT I ALRE I KKYQR ST E L L I RKLP FQR LVRE I AE E LKPDMR FQ SQAVLALQE ASE AYLVG L FE PHRYKPGT I ALRE I KKYQR ST E L L I RKLP FQR LVRE I AE E LKPDMR FQ SQAVLALQE ASE AYLVG L FE 117 130 124 107 107 107 107 107 126 126

126 139 133 116 116 116 116 116 146 193

DAG LCALHGR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTN LCA I HAK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTN LCA I HAK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTN LCA I HAK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTN LCA I HAK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTN LCA I HAK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTN LCA I HAK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTN LCA I HAK - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTN LCA I HAKXGHDHAKG SGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTN LCA I HAKXGHDHAQGPGACE ALE RGAVKLKP FWLKLP VT P SALR LP SRGRC LHGRAP P E P AAMAR

194 261

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T KMT ARKS SG LMQG S FMAT KHTGVMGGGKAP REQ LAAKAARKQVPGVEGE T FKKPHRYKPGT I ALRE I 127 140 134 117 117 117 117 117 147 262

130 143 137 120 120 120 120 120 150 329

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RVT I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RVT I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RVT I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RVT I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RVT I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RVT I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RVT I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RVT I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RE AL KKYQR ST E L L I RKLP FQR LVRE I AE E LKPDMR FQ SQAVLALQE ASE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I 131 144 138 121 121 121 121 121 151 330

198 159 199 126 136 136 136 136 168 344

MP RD LQ L SRR I R SGGAP ADART AAP RGGGAAS S SGAQE P RAKASKG SATGAAP AAAAAVDAP SAAP AP MT KD LQ LARR L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RGE KL - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MP KD LVLARR LAASAEHRAS SAARGP P LGG SN S L L L FMARAAR SVGGASVALCA I RANGRP X - - - - - - MP KD I X - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MP KD I Q LARR I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RGE RA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MP KD I Q LARR I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RGE RA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MP KD I Q LARR I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RGE RA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MP KD I Q LARR I - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RGE RA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - E RGE VKCGTQG F - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RQE RAQ - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - MP KD LVLARR L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - RGE R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

199 266

SEGGALGE AAGAAGRHAAAAGRHADADGCHADANG SHADADGCHADAAGCHADASVT PHWVAT EHDE R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

267 283

AT F LG L LPWKEQPG LP R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -