Signal peptide | Leucine zipper | LRR1 | LRR2 |

* 20 * 40 * L L L* L 80 * 100 * 120 * 140
AtSERKl : —-—-—-——- MESS---YVVFILLSLTI 2 \ 127
AtSERK2 : -------MGRKKFEAFGFVCLISL 130
MtSERK1 : -------MEETKFCALAF ICAFFL ) / ] \ : 129
AtSERK3 : -------MERRLMIP- VLDLVLRVS- K N ) ( \ 5 f N : 126
AtSERK4 : --MTSSKMEQRSLL- LENFTLRVA- <] N ) 3 V Y \ G ) Y : 133
AtSERKS : —-—————- FLDEVSRVTI- N VN 7 \ G ) N : 128
MtSERK2 : ----MEQVTSSSSS--KTLFLEWATIEVE DLVLKAS-- < N > \ ‘ Yy : 131
MtSERK3 : —----MITVSYDEVVTGEPEPTLASLYIYHDIVNVDY-—————— ] N C \ 5 3 ) Ny : 135
MtSERK4 : ———-——- MNINME ---QASFLEWATEVLHLLLKAS-- 128
MESERKS5 : MNINMEQVASSS----TVSFLEWAT 132
MtSERK6 : —----MERVTPSSN---KASFLLST 129
MtS ERKLl ———————————— MPLNFLLLLEFEFL 127
MESERKL2 : --—--— —-MEFCSLVLWLLGLLL 132
MtSERKL3: -------MFVEMN-----LLFLLLI#LVCVCSFALP-————-~— Q ¢ { C Y Y G \ 5 ) Ny : 127
AtNIKl : —-—————- { ND C € I\ \ 5 3 N : 139
AtNIK2 : ---MLOGRREAKKSYALFSSTEFEFFF--ICFLSSSS-AELTDKG ] N \ \ 5 G ) Ny : 139
AtNIK3 @ ——————=—-] <] WD) v G \ N G : Ny : 132

LRR3 | LRR4 | LRR5 | SPP domain | Transmembrane domain
* 160 * 180 * 200 * 220 * 240 * 260 * 280 * 3
AtSERK1 3 E 0 LET PISlF ANNLD LCGPV TSHPC PGSPP FSPPP PFIQP PPVST 1 274
AtSERK2 0 LET PISlF ANNLD LCGPV TSRPC PGSPP FSPPP PFIPPPIVPT : 277
MtSERK1 0 LET PISIF ANNLN LCGPV TGHPC PGSPP FSPPP PEVPP PPISA 1 276
AtSERK3 0 LETPI LPASPPPP--ISPTPPSP 0 | : 261
AtSERK4 0 LETPI - ] 1 266
AtSERKS D QFT SM 1 247
MtSERK2 0 LETPI N 1 265
MtSERK3 0 ' T 269
MtSERK4 0 1 261
MtSERKS 0 LETPI - y 1 266
MtSERK6 0 IFTPI 00 - N 1 263
MESERKLI ¢ n v 1 266
MtSERKL2 : T 274
MtSERKL3 : I 1 258
AtNIK1 I\ FS--WIVGNPLIC PTGTE PDCNG TTLIPMSMNLNQT : 283
AtNIK2 T FN- -@VMGNSQIC PTGTE KDCNG TOPKPMSITLNSSOMNKSSD GGTKN ~RKI/2) A : 285
AtNIK3 T €S )EKVSARIFK- -lIVIGNALIC GP--- KAVSNCSAVP EPLTL PQDGPJDE-S GTRTN GHH FAASFSAAFFVEF TSGMF 1 273
4 5 6 7 8
AtSERK1 418
AtSERK2 421
MtSERK1 420
AtSERK3 405
AtSERK4 410
AtSERKS 391
MtSERK2 409
MEtSERK3 411
MtSERK4 : SIAR : 405
MtSERKS : NIIG ( ) R v \ ¢ y VAN MFYRKNTAT G : 410
MtSERK6 : NIIGKG K VAVK : OEEV! N y IANES N NRIGE] ;411
MCSERKLL : GYDYKEEA \ 3 < € N 3 < IB1G 1 407
MtSERKL2 : SHE-HY[P N X ‘ ¢ N : VEIN y G : 1 418
MESERKL3 : G—E;ER 5 ) < \ 1\ N ! YO ELKPGEST] . 3 1 402
AtNIK1 : K@EDGNHHE NLLGHGEY] y N C < v -——-AKF§ 1 424
AtNIK2 : ) 1 ) ¢ o) N 0 : v -———AKI TEMR ; z 1 425
AENIK3 \ ( R OfEV \ ¢ y MM DNIRGE:AMD[SRI GLY Y LH R
AtSERK1 561
AtSERK2 564
MtSERK1 563
AtSERK3 548
AtSERK4 553
AtSERKS 534
MtSERK2 552
MtSERK3 553
MtSERK4 548
MtSERKS : ‘ \ 0G : 553
MESERK6 : ) ) YI8TG < YGMMLEg GBI TPl VK (] ) : 560
MESERKLL : ECS 14 < ) g YLSTG[@SSEK TDVEEFGELLEELAT GUAINAIERimb o) XeRsyMuIni g v YGEN \LLC : 549
MtSERKL2 : > ) < e 1. DrGi A ANOKG ——{fil oy} <} 1 560
MtSERKL3 : EK N 3 C TDVER]Y G €08 D SLEDEDD - i 2 Shfehver : 545
AtNIK1 v : 568
AtNIK2 567
AtNIK3 559
C—terminal domain
600 * 620 * 640 660 * 680 *
AtSERKL : RPRM S MLEGBIG ',‘ ILREEIDLS -—PNPNS 625
AtSERK2 : : VLROEVELS -—SHP TS 628
MtSERK1 : ] 1 R VLRQEVELA --PHPNS 627
AtSERK3 : PRI 3 3 MFRQDENYP THHPAVS 615
AtSERK4 : W MPIHDEFNYQAYPHAGT. 620
AtSERKS : 1 1 MPIHDFNYQAYPHAGT: 601
MtSERK2 : KM S MLEGBIGLAEK TYRQ DFNNN HMHHHN 619
MtSERK3 : S : 586
MtSERK4 : KM SEVVRM TYRQ DFNNNHMHHP N 1 615
MtSERKS : 1 / C TNRR DFNNN HMHHENT, 1 620
MtSERK6 : PRI ) K TYRQ DFNKN HMHHL N T 642
MCSERKLL : : 640
MtSERKL2 : 625
MtSERKL3 : P S MLEGEGIEERT VTRR——QDSERLQRRF 609
AtNIK1 1 LAE - —————-RSDSVSKC SNRINELMSS SD! 638
AtNIK2 ILEG ——QRﬁETNRSYSKPNE FSSSE 636
AtNIK3 : 3 1 G Xy TGEH®|PPPL PPGMVSSSPRVR 632




