                                                      &# & +
MmTA_PSSM  ccccccHHHHHHHHHHccccccccEEEEccccccccccEEEEEccccccc

MmTA_seq   MLCSLFRAAMLRSLFRATVPGLRVPWAQWSRNWAGVPAHVVDLRSDTVTR  50

                                                  ++DLRSDTVT-

TmTA_seq                                          MIDLRSDTVTK  11

1JG8_ss                                           cEEcccccccc

                          &    &
MmTA_PSSM  ccHHHHHHHHHHHHHccccccHHHHHHHHHHHHHHHcccEEEEEccHHHH
MmTA_seq   PGPAMRRAMAEAVVGDDDYGEDPTVHELQEKAAELLGVERTLFVPTNTMA 100

           P+++MR AMA+A VGDD+YGEDPT++EL++-AAE-+G+E++LFVP++TM 

TmTA_seq   PTEEMRKAMAQAEVGDDVYGEDPTINELERLAAETFGKEAALFVPSGTMG  61

1JG8_ss    ccHHHHHHHHHcccccHHHcccHHHHHHHHHHHHHHcccEEEEEccHHHH
                      -          #   #
MmTA_PSSM  HHHHHHHHHcccccEEEEccccccccccccHHHHHcccEEEEEEcccccc

MmTA_seq   NLISVMGHCRRRGSQVLLGQECHLHVYEQGGVAQIAGVHSHPLPDLPYGT 150

           N++S+M+H+-R.G++V+L-+-+H++-YE-G+-A ++GV +HP+P++.+G-

TmTA_seq   NQVSIMAHTQ.RGDEVILEADSHIFWYEVGAMAVLSGVMPHPVPGK.NGA 109

1JG8_ss    HHHHHHHHcc.ccEEEEEEcccHHHHHcccHHHHHHccEEEEEcEE.ccE
                            #
MmTA_PSSM  ccHHHHHHHHHHccccccccccEEEEEEEcccccccEEccHHHHHHHHHH
MmTA_seq   LDLNELERALTRGSGSPYHPVCELVYLENTHSSAGGRVLPVDYLRQVCLL 200

           +D++++++A++..+-++++P++-L+++ENTH+--GGRV+P+++++++C-+

TmTA_seq   MDPDDVRKAIR..PRNIHFPRTSLIAIENTHNRSGGRVVPLENIKEICTI 157

1JG8_ss    EcHHHHHHHcc..cccccccEEEEEEEEccccccccccccHHHHHHHHHH
                        #                          +
                     *  *                          &*   +
MmTA_PSSM  HHHcccEEEEEHHHHccccccccccHHHHcccccEEEEEcccccccccHH
MmTA_seq   AHAHGARVHMDGARLMNAAVALRIPPARLVEHCDSVSFCFSKGLGAPVGA 250

           A++HG+-VH+DGAR-+NA--A-++P++++++++DSV+FC+SKGL-APVG 

TmTA_seq   AKEHGINVHIDGARIFNASIASGVPVKEYAGYADSVMFCLSKGLCAPVGS 207

1JG8_ss    HHHHccEEEEEEccHHHHHHHHcccHHHHHHcccEEEEEccccccccccE
                                  &+
MmTA_PSSM  HccccHHHHHHcHHHHHHccccccHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHH
MmTA_seq   LVGGSKDFIGEAWRLRKALGGGMRQAGVLAAAALVGLAEAEEVLPRDHEN 300

           -V-G++DFI++A+--RK+LGGGMRQAGVLAAA--- L -----L++DHEN

TmTA_seq   VVVGDRDFIERARKARKMLGGGMRQAGVLAAAGIIALTKMVDRLKEDHEN 257

1JG8_ss    EEEEcHHHHHHHHHHHHHHccccccHHHHHHHHHHHHHHHccHHHHHHHH
MmTA_PSSM  HHHHHHHHHHccccccccccccccccEEEEccccHHHHHHHHHHccccHH
MmTA_seq   AQRFAKGLQDLASPICSVDPATVETNMVLVQVAGLPPSELCQRLQAVSAE 350

           A+++A-+L+++++...SV+P+-V-TNMV-++-++..........--V-A+

TmTA_seq   ARFLALKLKEIGY...SVNPEDVKTNMVILRTDN..........LKVNAH 294

1JG8_ss    HHHHHHHHHHHcc...EEcHHHccccEEEEEccc..........ccccHH
                                #
MmTA_PSSM  EEcccccccccccccccccEEEEEccccccHHHHHHHHHHHHHHHHHHcc

MmTA_seq   EVAQTGRAVRVLLFPWTEQSVRAVWHRDVSAQDTELALKKWEFVLRQLRP 400

           -++-++R-++VL+-+ -- -+R+V+H-DVS+-D+E+AL--+E+++R+--

TmTA_seq   GFIEALRNSGVLANAVSDTEIRLVTHKDVSRNDIEEALNIFEKLFRKFS  343

1JG8_ss    HHHHHHHHHcEEcEEEEccEEEEEccccccHHHHHHHHHHHHHHHHHHc
