
                                                                           
                                       
G.clav     1 : MS--------------GETFEFQAEISQLLSLIINTVYSNKEIFLRELVSNASDALDKIRYESLSDPSKLDSGKDLRIDIIPDQDAKTLTIRDTG 
P.anse     1 : -M--------------AETFEFQAEISQLLSLIINTVYSNKEIFLRELVSNASDALDKIRYESLSDPSKLDTGKDLRIDIIPDKENKTLTIQDTG 
P.bras     1 : MA--------------SETFEFQAEISQLLSLIINTVYSNKEIFLRELISNCSDALDKIRYEALSDPGKLDSNKDLRIDIIPDKTNKTLTIQDTG 
A.derm     1 : MA--------------SETFEFQAEISQLLSLIINTVYSNKEIFLRELISNCSDALDKIRYEALSDPSKLDSNKDLRIDIIPDKENKTLTISDTG 
A.nidu     1 : MA--------------SETFEFQAEISQLLSLIINTVYSNKEIFLREIISNASDALDKIRYESLSDPSKLDSGKDLRIDIIPDAENKTLTIRDTG 
S.cere     1 : MA--------------SETFEFQAEITQLMSLIINTVYSNKEIFLRELISNASDALDKIRYKSLSDPKQLETEPDLFIRITPKPEQKVLEIRDSG 
H.sapi     1 : MPEETQTQDQPMEEEEVETFAFQAEIAQLMSLIINTFYSNKEIFLRELISNSSDALDKIRYESLTDPSKLDSGKELHINLIPNKQDRTLTIVDTG 
S.sche     1 : MS--------------GETFEFQAEISQLLSLIINTVYSNKEIFLRELVSNASDALDKIRYESLSDPSKLDSGKDLRIDIIPDKDAKTLTIRDTG 
                                                                                                                 
                                                                                                                 
G.clav    82 : IGMTKADLVNNLGTIARSGTKQFMEALTAGADISMIGQFGVGFYSAYLVADQVKVISKNNDDEQYVWESSAGGTFTIATDTEGEPLGRGTKIILH 
P.anse    81 : IGMTKADLVNNLGTIARSGTKQFMEALTAGADISMIGQFGVGFYSAYLVADRVTVVSKNNDDEQYIWESSAGGTFNISPDN-GPSIGRGTKIILH 
P.bras    82 : IGMTKADLVNNLGTIARSGTKQFMEALTAGADISMIGQFGVGFYSAYLVADKVTVISKHNDDEQYIWESSAGGTFKITQDTDGESLGRGTKMILH 
A.derm    82 : IGMTKADLVNNLGTIARSGTKQFMEALTAGADISMIGQFGVGFYSAYLVADKVTVISKHNDDEQYIWESSAGGTFKITQDTDGESLGRGTKMILH 
A.nidu    82 : IGMTKADLINNLGTIARSGTKQFMEALSAGADISMIGQFGVGFYSAYLVADRVTVVSKHNDDEQYIWESSAGGTFTLTQDTEGEPLGRGTKMIFH 
S.cere    82 : IGMXKAELINNLGTIAKSGTKAFMEALSAGADVSMIGQFGVGFYSLFLVADRVQVISKSNDDEQYIWESNAGGSFTVTLDEVNERIGRGTILRLF 
H.sapi    96 : IGMTKADLINNLGTIAKSGTKAFMEALQAGADISMIGQFGVGFYSAYLVAEKVTVITKHNDDEQYAWESSAGGSFTVRTDT-GEPMGRGTKVILH 
S.sche    82 : IGMTKADLVNNLGTIARSGTKQFMEALTAGADISMIGQFGVGFYSAYLVADQVKVISKNNDDEQYIWESSAGGTFTILPDTEGEPLGRGTKIILH 
                                                                                                                 
                                                                                                                 
G.clav   177 : LKDEQMEYLNESKIKEVIKKHSEFISYPIYLHVKKETEKEIPDEDAV------EEETTEE-------SDDKKPKIEEVSDDEDGKEKE-KKPKTK 
P.anse   175 : LKDEQTDYLNESKIKEVIKKHSEFISYPIYLHVQKETEVEVPDEEA---------ETVEE-------GDDKKPKIEEVEDDEEDKE---KKPKTK 
P.bras   177 : LKDEQTEYLNESKIKEVVKKHSEFISYPIYLHVVKEVEKEVVDEDAE--------EVKDE-------DEDKAPKVEEVDDEEEEKK---KEKKTK 
A.derm   177 : LKDEQADYLNESRIKEVVKKHSEFISYPIYLHVLKETEKEVPDEDAE--------EVKDE-------GDDKTPKVEEVDDDEEDKK---KEKKTK 
A.nidu   177 : LKDEQTEYLQESRIKEVVRKHSEFISYPIYLHVLKETEKEVPDEEAE--------TKEEE-------GDEKKPKIEEVDDEEEK-----KEKKTK 
S.cere   177 : LKDDQLEYLEEKRIKEVIKRHSEFVAYPIQLVVTKEVEKEVPIPEEEKKDEEKKDEEKKD-------EDDKKPKLEEVDEEEE------KKPKTK 
H.sapi   190 : LKEDQTEYLEERRIKEIVKKHSQFIGYPITLFVEKERDKEVSDDEAE------EKEDKEEEKEKEEKESEDKPEIEDVGSDEEEEKKDGDKKKKK 
S.sche   177 : LKDEQMDYLNESKVKEVIKKHSEFISYPIYLHVKKETEKEVPDEDAE------EETTTED-------SDDKKPKIEEVSDDEDGEEKEDKKKKTK 
                                                                                                                 
                                                                                                                 
G.clav   258 : KVKETTIEEEELNKQKPIWTRNPQDITQEEYAAFYKSLTNDWEDHLAVKHFSVEGQLEFRAVLFVPKRAPFDLFETKKTKNNIKLYVRRVFITDD 
P.anse   251 : KVKEVKTEEEELNKQKPIWTRNPQDITQEEYAAFYKSLSNDWEDHLAVKHFSVEGQLEFKAILFVPKRAPFDLFETKKTKNNIKLYVRRVFITDD 
P.bras   254 : KIKESKIEEEELNKTKPIWTRNPADITQEEYASFYKTLSNDWEDHLAVKHFSVEGQLEFRAILFVPKRAPFDLFETKKTKNNIKLYVRRVFITDD 
A.derm   254 : KIKETKVEEEELNKTKPIWTRNPADITQEEYASFYKTLSNDWEDHLAVKHFSVEGQLEFRAILFVPKRAPFDLFETKKTKNNIKLYVRRVFITDD 
A.nidu   252 : TIKESKIEEEELNKTKPIWTRNPADITEEEYASFYKSLSNDWEDHLAVKHFSVEGQLEFRAILYVPKRAPFDLFETKKTKNNIKLYVRRVFITDD 
S.cere   259 : KVKEEVQEIEELNKTKPLWTRNPSDITQEEYNAFYKSISNDWEDPLYVKHFSVEGQLEFRAILFIPKRAPFDLFESKKKKNNIKLYVRRVFITDE 
H.sapi   279 : KIKEKYIDQEELNKTKPIWTRNPDDITNEEYGEFYKSLTNDWEDHLAVKHFSVEGQLEFRALLFVPRRAPFDLFENRKKKNNIKLYVRRVFIMDN 
S.sche   259 : KVTETTIEEEELNKQKPIWTRNPQDINQEEYASFYKSLTNDWEDHLAVKHFSVEGQLEFRAILFVPKRAPFDLFETKKTKNNIKLYVRRVFITDD 
                                                                                                                 
                                                                                                                 

HSP90-­‐like	
  ATPase	
  domain	
  

HSP90	
  Domain	
  



 
 
G.clav   353 : ATDLVPEWLSFVKGVVDSEDLPLNLSREILQQNKIMKVIKKNIVKKSIELFNEIAEDKEQFDKFYAAFSKNLKLGIHEDSQNRPALAKLLRFNST 
P.anse   346 : ATDLIPEWLSFVKGVVDSEDLPLNLSRETLQQNKIMKVIRKNIVKKALELFTEIAEDKEQFDKFYTAFSKNIKLGIHEDSQNRNTLAKLLRFNST 
P.bras   349 : ATDLIPEWLSFIKGVVDSEDLPLNLSRETLQQNKIMKVIKKNIVKKTLELFTEIAEDREQFDKFYSAFSKNIKLGIHEDAQNRPALAKLLRFNST 
A.derm   349 : ATDLIPEWLSFIKGVVDSEDLPLNLSRETLQQNKIMKVIKKNIVKKTLELFNEIAEDREQFDKFYSAFSKNIKLGIHEDAQNRPALAKLLRFNST 
A.nidu   347 : ATDLIPEWLGFVKGVVDSEDLPLNLSRETLQQNKIMKVIKKNIVKKTLELFNEIAEDREQFDKFYSAFSKNIKLGIHEDAQNRNTLAKLLRYQST 
S.cere   354 : AEDLIPEWLSFVKGVVDSEDLPLNLSREMLQQNKIMKVIRKNIVKKLIEAFNEIAEDSEQFEKFYSAFSKNIKLGVHEDTQNRAALAKLLRYNST 
H.sapi   374 : CEELIPEYLNFIRGVVDSEDLPLNISREMLQQSKILKVIRKNLVKKCLELFTELAEDKENYKKFYEQFSKNIKLGIHEDSQNRKKLSELLRYYTS 
S.sche   354 : ATDLVPEWLSFIKGVVDSEDLPLNLSRETLQQNKIMKVIKKNIVKKSIELFTEISEDKEQFDKFYTAFSKNIKLGIHEDTQNRPALAKLLRFNST 
                                                                                                                 
                                                                                                                 
G.clav   448 : KSGDELTSLSDYITRMPEHQKNIYYITGESIKAVTRSPFLDSLKEKGFEVLFLVDPIDEYAMTQLKEFESKKLVDITKD-FDLEETEEEKTSREA 
P.anse   441 : KSGDEQTSLSDYVTRMPEHQKNMYYITGESIKAVSKSPFLDSLKEKGFEVLFLVDPIDEYAMTQLKEFEGKKLVDITKD-FELEETEEEKKQREA 
P.bras   444 : KSGDETTSLADYVTRMQEHQKQMYYITGESLKAVQKSPFLDTLKEKNFEVLFLVDPIDEYAMTQLKEFDGKKLVDITKD-FELEETDEEKKTREA 
A.derm   444 : KSGDETTSLADYVTRMQEHQKQMYYITGESLKAVQKSPFLDTLKEKNFEVLFLVDPIDEYAMTQLKEFDGKKLVDITKD-FELEETEEEKKAREA 
A.nidu   442 : KSGDETTSLTDYVTRMKEHQKQIYYITGESIKAVAKSPFLDTLKQKDFEVLFLVDPIDEYAFTQLKEFDGKKLVDITKD-FELEETDEEKAEREK 
S.cere   449 : KSVDELTSLTDYVTRMPEHQKNIYYITGESLKAVEKSPFLDALKAKNFEVLFLTDPIDEYAFTQLKEFEGKTLVDITKD-FELEETDEEKAEREK 
H.sapi   469 : ASGDEMVSLKDYCTRMKENQKHIYYITGETKDQVANSAFVERLRKHGLEVIYMIEPIDEYCVQQLKEFEGKTLVSVTKEGLELPEDEEEKKKQEE 
S.sche   449 : KSGDEQTSLADYVTRMPEHQKNMYYITGESIKAVSRSPFLDSLKAKGFEVLFLVDPIDEYAMTQLKEFEGKKLVDITKD-FELEETDEEKKTREA 
                                                                                                                 
                                                                                                                 
G.clav   542 : EEKEYEGLAKALKNILGDKVEKVVVSHKLVGAPCAIRTGQFGWSANMERIMKAQALRDTSMSSYMSSKKTFEISPKNSIIKELKKKVETDGEDDK 
P.anse   535 : EEKEYDGLAKALKNVLGDKVEKVVVSHKLVGAPCAIRTGQFGWSANMERIMKAQALRDTSMSSYMSSKKTFEISPKSPIIKELKQKVEADGENDK 
P.bras   538 : EEKEFEGLAKALKNVLGDKVEKVVVSHKLIGSPCAIRTGQFGWSANMERIMKAQALRDTSMSSYMSSKKTFEISPRSPIIKELKKKVEADGENDR 
A.derm   538 : EEKEYEGLAKSLKNVLGDKVEKVVVSHKLIGSPCAIRTGQFGWSANMERIMKAQALRDTSMSSYMSSKKTFEISPKSPIIQELKKKVEADGENDR 
A.nidu   536 : EEKEFENLAKSLKNILGDKVEKVVVSHKLIGSPCAIRTGQFGWSANMERIMKAQALRDTSMSSYMSSKKTFEISPKSPIIKELKKKVEADGESDR 
S.cere   543 : EIKEYEPLTKALKEILGDQVEKVVVSYXLLDAPAAIRTGQFGWSANMERIMKAQALRDSSMSSYMSSKKTFEISPKSPIIKELKKRVDEGGAQDK 
H.sapi   564 : KKTKFENLCKIMKDILEKKVEKVVVSNRLVTSPCCIVTSTYGWTANMERIMKAQALRDNSTMGYMAAKKHLEINPDHSIIETLRQKAEAD-KNDK 
S.sche   543 : EEKEYEGVAKALKNILGDKVEKVVVSHKLTGSPCAIRTGQFGWSANMERIMKAQALRDTSMSSYMSSKKTFEISPQSPIIKELKKKVEADGEDDK 
                                                                                                                 
                                                                                                
G.clav   637 : TVKSIVQLLFETSLLVSGFTIDEPASFSERIHKLVSLGLNIDEEPET--E---AAPTDAGASAAET--GD-SAMEEVD 
P.anse   630 : TVKSIVQLLFETSLLVSGFTIEEPAGFAERIHKLVALGLNLDEEPEAAAD---APAADAGVAAAET--SD-NAMEEVD 
P.bras   633 : TVKSITQLLFETSLLVSGFTIEEPAGFAERIHKLVSLGLNVDEESEKE-GGDSTDKEAAPAAAELA--GE-SAMEEVD 
A.derm   633 : TVKSITQLLFETSLLVSGFTIEEPAGFAERIHKLVSLGLNIDEEAETT---EEKETEEAAAPAEVA--GE-SAMEEVD 
A.nidu   631 : TVKSITQLLYETSLLVSGFTIEEPASFAERIHKLVSLGLNIDEEAEA-----EPASTEEAPAAATT--GE-SAMEEVD 
S.cere   638 : TVKDLTKLLYETALLTSGFSLDEPTSFASRINRLISLGLNIDEDEETE-T--APEASTAAPVEEVP--AD-TEMEEVD 
H.sapi   658 : SVKDLVILLYETALLSSGFSLEDPQTHANRIYRMIKLGLGIDEDDPTA--D-DTSAAVTEEMPPLEGDDDTSRMEEVD 
S.sche   638 : TVKSIVQLLFETSLLVSGFTIDEPASFAERIHKLVSLGLNIDEEPEI--D---DAAPTETPAVADA--GD-SAMEEVD 
                                                                                                
	
  


