CAMPEP_0192410354/1-204 CAMPEP_0192432788/1-178 CAMPEP_0192450070/1-131 CAMPEP_0192436512/1-136 CAMPEP_0192431758/1-162 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_0192410354/1-204 CAMPEP_0192432788/1-178 CAMPEP_0192450070/1-131 CAMPEP_0192436512/1-136 CAMPEP_0192431758/1-162 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_0192410354/1-204 CAMPEP_0192432788/1-178 CAMPEP_0192450070/1-131 CAMPEP_0192436512/1-136 CAMPEP_0192431758/1-162 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_0192410354/1-204 CAMPEP_0192432788/1-178 CAMPEP_0192450070/1-131 CAMPEP_0192436512/1-136 CAMPEP_0192431758/1-162 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_0192410354/1-204 CAMPEP_0192432788/1-178 CAMPEP_0192450070/1-131 CAMPEP_0192436512/1-136 CAMPEP_0192431758/1-162 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_0192410354/1-204 CAMPEP_0192432788/1-178 CAMPEP_0192450070/1-131 CAMPEP_0192436512/1-136 CAMPEP_0192431758/1-162 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

39 38 33 38 37 38 38 38 38

MARGKRMSRQT T SP I EDH I E R LR LQRMN SKAP EDRDWQG MART KME ALKASEGKGKA - KKMKKE RKSKGVPQG FTMVQ - - - - - MT AQKSAGGNKQR - ED LAAKAARKQAP VVGTMKK MART KQT ARKSTGGKAP R - KQ LAT KAARKSAP STGGVKK MART KMT AQKSA - GNKGR - GE LAAKAARKQAP AVGTMKK MART KQT ARKSTGGKAP R - KQ LAT KAARKSAP STGGVKK MART KQT ARKSTGGKAP R - KQ LAT KAARKSAP ATGGVKK MART KQT ARKSTGGKAP R - KQ LAT KAARKSAP T TGGVKK MART KQT ARKSTGGKAP R - KQ LAT KAARKSAP ATGGVKK 40 39 34 39 38 39 39 39 39

74 77 70 75 74 75 75 75 75

- - R FN - - PGQRAY I E I RHYSHT TNML I SR SG FQR LARDM VEGDT SDPNRKS SQE VR FYQ SNT E L L I P KVS FQR LVRD I THR FR - - PGT LALRE I RKYQKSTD L L LRKLP FQR LVKE I PHRYR - - PGT VALRE I RRYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I THR FR - - PGT LALRE I RKYQKSTD L L LRKLP FQR LVKE I PHRYR - - PGT VALRE I RRYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I PHRYR - - PGT VALRE I RRYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I PHRYR - - PGT VALRE I RKYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I PHR FR - - PGT VALRE I RKYQKST E L L I RKLP FQR LVRE I 75 78 71 76 75 76 76 76 76

113 95 88 93 92 93 93 93 93

CQQVSQE KFDEWKTGQVKY I DGWE P PQMYRME VQG LAC L CVH I SGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I RME AQAL LC L AQE VKSD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LR FQ SQAVLAL AQD FKTD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LR FQ SAA I GAL AQE VKSD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LR FQ SQAVLAL AQD FKTD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LR FQ SAA I GAL AQD FKTD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LR FQ S SAVMAL AQD FKTD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LR FQ SHAVLAL AQD FKTD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - LR FQ S SAVAAL 114 96 89 94 93 94 94 94 94

152 134 127 132 131 132 132 132 132

QE ACEG L LVAMME EMNH SA I HAKRVT I MP KD LALVSR L S QE ASE AF LCG L FEDAS L FAQHGRRVT VMKRD LQ L SRK I R QE AAE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KDVQ LARR LR QE AAE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KD I Q LARR I R QE AAE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KDVQ LARR LR QE ASE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KD I Q LARR I R QE ACE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KD I Q LARR I R QE AAE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KD I Q LARR I R QE AAE AYLVG L FEDTN LCA I HAKRVT I MP KD I Q LARR I R 153 135 128 133 132 133 133 133 133

191 164 131 136 161 136 136 136 136

GTNAYQ SYG LQRP RVT AE AAGRGAE RVE P E P AAP RKRP A GNDE AG SKKWEGAKDDQE - - - - - - - - - E P E P LQE AKS SP GE RT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RT XRRR FVDRMRYMAP - - - - - - - - - G LARH LEH SHD L GE RA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GE RA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 192 165

162

204 178 AE P EGRRKRKKDG - SCP SGP SGP SG I NA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -