
A 
 
AtACLA3      MARKKIREYDSKRLLKEHLKRLANIDLQIRSAQVTESTDFTELTNQESWLSSTKLVVKPD 60 
OsACLA3      MARKKIREYDSKRLLREHLKRLAAIDLHILSAQVTESTDFTELVNQEPWLSSMKLVVKPD 60 
OsACLA2      MARKKIREYDSKRLLKEHLKRLAGIDLQILSAQVTQSTDFTELVNQQPWLSTMKLVVKPD 60 
OsACLA1      MARKKIREYDSKRLLKEHLKRLAGIDLQILSAQVTQSTDFTELVNQQPWLSTMKLVVKPD 60 
TbACLA1      MARKKIREYDSKRLVKEHYKRISGSELPIKSAQVTESTDFNELVQSEPWLSSSKLVVKPD 60 
AtACLA1      MARKKIREYDSKRLVKEHFKRLSGKELPIRSVQINETTDLNELVEKEPWLSSEKLVVKPD 60 
AtACLA2      MARKKIREYDSKRLVKEHFKRLSGQELPIRSVQINQETDLNELVEREPWLSSEKLVVKPD 60 
             **************::** **::  :* * *.*:.: **:.**.: : ***: ******* 
 
AtACLA3      MLFGKRGKSGLVALKLDLAEVADFVKARLGTEVEMEGCKAPITTFIVEPFVPHDQEYYLS 120 
OsACLA3      MLFGKRGKSGLVALNLDLAQVRQFVKERLGVEVEMGGCKAPITTFIVEPFVPHDQEYYLS 120 
OsACLA2      MLFGKRGKSGLVALNLDIAQVKEFVKERLGVEVEMGGCKAPITTFIVEPFVPHDQEYYLS 120 
OsACLA1      MLFGKRGKSGLVALNLDIAQVKEFVKERLGVEVEMGGCKAPITTFIVEPFVPHDQEYYLS 120 
TbACLA1      MLFGKRGKSGLVALNLDLAQVAEFVKERLGKEVVMGGCQGPITTFIVEPFVPHNEEFYIN 120 
AtACLA1      MLFGKRGKSGLVALKLDFADVATFVKERLGKEVEMSGCKGPITTFIVEPFVPHNEEYYLN 120 
AtACLA2      MLFGKRGKSGLVALNLDFADVATFVKERLGKEVEMSGCKGPITTFIVEPFVPHNEEFYLN 120 
             **************:**:*:*  *** *** ** * **:.*************::*:*:. 
 
AtACLA3      IVSDRLGCTISFSECGGIEIEENWDKVKTIFLPAEKSMTLEVCAPLIATLPLEVRAKIGN 180 
OsACLA3      IVSERLGSTISFSECGGIEIEENWDKVKTVFLPTEKAMTPDACAPLIATLPLEVRTKIGD 180 
OsACLA2      IVSERLGSTISFSECGGIEIEENWDKVKTIFLPTEKPMTPDACAPLIATLPLEARGKIGD 180 
OsACLA1      IVSERLGSTISFSECGGIEIEENWDKVKTIFLSTEKPMTPDACAPLIATLPLEARGKIGD 180 
TbACLA1      IVSERLGCSISFSECGGIDIEENWDKVKTIFLPTGVSLSQEICAPLVATLPLEFKSVIEQ 180 
AtACLA1      VVSDRLGCSISFSECGGIEIEENWDKVKTIFLPTGASLTPEICAPLVATLPLEIKAEIEE 180 
AtACLA2      IVSDRLGCSISFSECGGIDIEENWDKVKTITIPTGPSLTFEICAPLVATLPLEIKGELED 180 
             :**:***.:*********:**********: : :   :: : ****:****** :  : : 
 
AtACLA3      FIMGAFAVFQDLDFSFMEMNPFTLVDGEPFPLDMRGELDDTAAFKNF-NKWGDIEFPLPF 239 
OsACLA3      FIRGVYSVFQDLDFSFLEMNPFTMVNGEPYPLDMRGELDDTAAFKNF-KKWGNIQFPLPF 239 
OsACLA2      FIKGVFAVFQDLDFSFLEMNPFTIVNGEPYPLDMRGELDDTAAFKNF-KKWGNIEFPLPF 239 
OsACLA1      FIKGVFAVFQDLDFSFLEMNPFTIVNGEPYPLDMRGELDDTAAFKTSRSKWGNIEFPLPF 240 
TbACLA1      FITHIYSLFVDLDFTFLEMNPFTLVDGKPYPLDMRGELDDTAAFKNF-KKWGNIEFPMPF 239 
AtACLA1      FIKVIFTLFQDLDFTFLEMNPFTLVDGSPYPLDMRGELDDTAAFKNF-KKWGDIEFPLPF 239 
AtACLA2      FIQVIFTLFEDLDFTFLEMNPFTLVDGKPYPLDMRGELDDTAAFKNF-KKWGDIEFPMPF 239 
             **   :::* ****:*:******:*:*.*:***************.  .***:*:**:** 
 
AtACLA3      GRVLSSTENFIHGLDEKTSASLKFTVLNPKGRIWTMVAGGGASVIYADTVGDLGYASELG 299 
OsACLA3      GRVLSPSESFIHELDEKTSSSLKFTVLNPKGRIWTMVAGGGASVIYADTVGDLGYASELG 299 
OsACLA2      GRVLSSTEGFIHDLDEKTSASLKFTVLNPKGRIWTMVAGGGASVIYADTVGDLGYASELG 299 
OsACLA1      GRVLSSTEGFIHDLDEKTSASLKFTVLNPKGRIWTMVAGG-----------------ELE 283 
TbACLA1      GRVMSATESFIHGLDEKTSASLKFTVLNPKGRIWTMVAGGGASVIYADTVGDLGFANELG 299 
AtACLA1      GRVMSPTESFIHGLDEKTSASLKFTVLNPKGRIWTMVAGGGASVIYADTVGDLGYASELG 299 
AtACLA2      GRVMSSTESFIHGLDEKTSASLKFTVLNPKGRIWTMVAGGGASVIYADTVGDLGYASELG 299 
             ***:* :*.*** ******:********************                 **  
 
AtACLA3      NYAEYSGAPNEEEVLQYARVVIDCATTDPDGRKRALLIGGGIANFTDVAATFNGIIRALR 359 
OsACLA3      NYAEYSGAPNEEEVLQYARVVLDCATADPDGRKRALLIGGGIANFTDVAATFSGIIRALR 359 
OsACLA2      NYAEYSGAPNEEEVLQYARVVLDCATADPDGRKRALLIGGGIANFTDVGATFSGIIRALR 359 
OsACLA1      NYAEYSGAPNEEEVLQYARVVLDCATADPDGRKRALLIGGGIANFTDVGATFSGIIRALR 343 
TbACLA1      NYAEYSGAPNEEEVLQYARVVIDCATADPDGQRRALVVGGGIANFTDVAATFNGIIRAMK 359 
AtACLA1      NYAEYSGAPKEDEVLQYARVVIDCATANPDGKSRALVIGGGIANFTDVAATFNGIIRALK 359 
AtACLA2      NYAEYSGAPKEDEVLQYARVVIDCATANPDGKSRALVIGGGIANFTDVAATFNGIIRALK 359 
             *********:*:*********:****::***: ***::**********.***.*****:: 
 
AtACLA3      EKETRLKASRMHIYVRRGGPNYQTGLARMRALGEELGVPLEVYGPEATMTGICKRAIDCI 419 
OsACLA3      EKESKLKAARMNIYVRRGGPNYQTGLAKMRTLGAELGVPIEVYGPEATMTGICKQAIDCI 419 
OsACLA2      EKESKLKAARMHIYVRRGGPNYQTGLAKMRKLGAELGVPIEVYGPEATMTGICKQAIECV 419 
OsACLA1      EKESKLKAARMHIYVRRGGPNYQTGLAKMRKLGAELGVPIEVYGPEATMTGICKQAIECV 403 
TbACLA1      EKVEKLKAASMHIYVRRGGPNYQRGLARMRALGAELGIPIEVYGPEATMTGICKQAIECI 419 
AtACLA1      EKEAKLKAARMHIFVRRGGPNYQKGLAKMRALGDDIGVPIEVYGPEATMTGICKEAIQYI 419 
AtACLA2      EKEAKLKAARMHIFVRRGGPNYQKGLAKMRSLGDEIGVPIEVYGPEATMTGICKEAIQYI 419 
             **  :***: *:*:********* ***:** ** ::*:*:**************.**: : 
 
AtACLA3      MLPDA 424 
OsACLA3      MAEA- 423 
OsACLA2      MAAA- 423 
OsACLA1      MAAA- 407 
TbACLA1      TVSA- 423 
AtACLA1      TAAA- 423 
AtACLA2      TAAA- 423 
                   



B 
 
 
TbACLB1      MATGQIFSRTTQALFYNYKQLPIQRMLDFDFLCGRETPSVAGIINPGAEGFQKLFFGQEE 60 
OsACLB1      MATGQIFSKTTQALFYNYKQLPIQRMLDFDFLCGRETPSVAGIINPGSDGFQKLFFGQEE 60 
AtACLB2      MATGQLFSRTTQALFYNYKQLPVQRMLDFDFLCGRETPSVAGIINPGSEGFQKLFFGQEE 60 
AtACLB1      MATGQLFSRNTQALFYNYKQLPIQRMLDFDFLCGRETPSVAGIINPGSEGFQKLFFGQEE 60 
             *****:**:.************:************************::*********** 
 
TbACLB1      IAIPVHSTIEAACAAHPTADVFINFASFRSAAASSKLALKQPTIRVVAIIAEGVPESDTK 120 
OsACLB1      IAIPVHPTIEAACNAHPTADVFINFASFRSAAASSMSALKQPTIRVVAIIAEGVPESDTK 120 
AtACLB2      IAIPVHAAIEAACAAHPTADVFINFASFRSAAASSMAALKQPTIKVVAIIAEGVPESDTK 120 
AtACLB1      IAIPVHAAIEAACAAHPTADVFINFASFRSAAASSMAALKQPTIKVVAIIAEGVPESDTK 120 
             ****** :***** *********************  *******:*************** 
 
TbACLB1      ELISYARSNNKVVIGPATVGGIQAGAFKIGDTAGTIDNIIQCKLYRPGCVGFVSKSGGMS 180 
OsACLB1      QLISYARANNKVIIGPATVGGIQAGAFKIGDTAGTIDNIIQCKLYRPGSVGFVSKSGGMS 180 
AtACLB2      QLIAYARANNKVVIGPATVGGIQAGAFKIGDTAGTIDNIIQCKLYRPGSVGFVSKSGGMS 180 
AtACLB1      QLIAYARANNKVIIGPATVGGVQAGAFKIGDTAGTIDNIIQCKLYRPGSVGFVSKSGGMS 180 
             :**:***:****:********:**************************.*********** 
 
TbACLB1      NELYNTIARVTDGLYEGIAIGGDVFPGSTLSDHVLRFNNIPQIKMIVVLGELGGRDEYSL 240 
OsACLB1      NEMYNTIARVTDGIYEGIAIGGDVFPGSTLSDHILRFNNIPQVKMMVVLGELGGKDEYSL 240 
AtACLB2      NEMYNTVARVTDGIYEGIAIGGDVFPGSTLSDHILRFNNIPQIKMMVVLGELGGRDEYSL 240 
AtACLB1      NEMYNTIARVTDGIYEGIAIGGDVFPGSTLSDHILRFNNIPQIKMVVVLGELGGRDEYSL 240 
             **:***:******:*******************:********:**:********:***** 
 
TbACLB1      VEALKSGKISKPVCAWVSGTCATLFKSEVQFGHAGAKSGGEMESAQAKNQALKDAGAVVP 300 
OsACLB1      VEALKQGKVQKPVVAWVSGTCARLFKSEVQFGHAGAKSGGELESAQAKNQALKDAGAVVP 300 
AtACLB2      VEALKEGKVNKPVVAWVSGTCARLFKSEVQFGHAGAKSGGEMESAQAKNQALIDAGAIVP 300 
AtACLB1      VEAMKQGKVTKPVVAWVSGTCARLFKSEVQFGHAGAKSGGEMESAQAKNQALQDAGATVP 300 
             ***:*.**: *** ******** ******************:********** **** ** 
 
TbACLB1      TSFESFETSIKETYEKLAEEGKIAPVKEITPPQIPEDLNSAIKSGKVRAPTHIISTISDD 360 
OsACLB1      TSYEALETAIKETFEKLVEDGKISPVTEITPPPIPEDLKTAIKSGKVRAPTHIISTISDD 360 
AtACLB2      TSFEALESAIKETFEKLVEEGKVSPIKEVIPPQIPEDLNSAIKSGKVRAPTHIISTISDD 360 
AtACLB1      TSFEALEVAIKETFDKLVEEGKVSPIKEVTPPQIPEDLSSAIKSGKVRAPTHIISTISDD 360 
             **:*::* :****::**.*:**::*:.*: ** *****.:******************** 
 
TbACLB1      RGEEPCYAGVPMSTIVEKGMGVGDVISLLWFKRSLPRYCTQFIEICIMLCADHGPCVSGA 420 
OsACLB1      RGEEPCYAGVPMSTIIEQGYGVGDVISLLWFKRSLPRYCTQFIEMCIMLCADHGPCVSGA 420 
AtACLB2      RGEEPCYAGVPMSSIIEQGYGVGDVISLLWFKRSLPRYCTKFIEICIMLCADHGPCVSGA 420 
AtACLB1      RGEEPCYAGVPMSSIIEQGYGVGDVISLLWFKRSLPRYCTKFIEICIMLCADHGPCVSGA 420 
             *************:*:*:* ********************:***:*************** 
 
TbACLB1      HNTIVTARAGKDLVSCLVSGLLTIGPRFGGAVDDAARYFKDAYDRNLTPYEFVESMKKKG 480 
OsACLB1      HNSIVTARAGKDLVSSLVSGLLTIGPRFGGAIDDAARYFKDAYDRNLTPYEFVEGMKKKG 480 
AtACLB2      HNTIVTARAGKDLVSSLVSGLLTIGPRFGGAIDDAARYFKDACDRNLTPYEFVEGMKKKG 480 
AtACLB1      HNTIVTARAGKDLVSSLVSGLLTIGPRFGGAIDDAARYFKDACDRNLTPYEFVEGMKKKG 480 
             **:************.***************:********** ***********.***** 
 
TbACLB1      IRVPGIGHRIKRGDNRDKRVELLQLFARTNFPSTKYMEYAVEVETYTLSKSNNLVMNVDG 540 
OsACLB1      IRVPGIGHRIKSRDNRDKRVQLLQKYAHTHFPSVKYMEYAVQVETYTLSKANNLVLNVDG 540 
AtACLB2      IRVPGIGHRIKSRDNRDKRVELLQKFARSNFPSVKYMEYAVTVETYTLSKANNLVLNVDG 540 
AtACLB1      IRVPGIGHRIKSRDNRDKRVELLQKFARSNFPAVKYMEYAVQVETYTLSKANNLVLNVDG 540 
             ***********  *******:*** :*:::**:.******* ********:****:**** 
 
TbACLB1      AIGTLFMDLLSGSGMFSKQEIDEIVNIGYLNGLFVLARSIGLIGHTFDQKRLKQPLYRHP 600 
OsACLB1      AIGSLFLDLLSGSGMFSKQEIDEIVEIGYLNGLFVLARSIGLIGHTFDQKRLKQPLYRHP 600 
AtACLB2      AIGSLFLDLLAGSGMFTKQEIDEIVQIGYLNGLFVLARSIGLIGHTFDQKRLKQPLYRHP 600 
AtACLB1      AIGSLFLDLLAGSGMFTKQEIDEIVQIGYLNGLFVLARSIGLIGHTFDQKRLKQPLYRHP 600 
             ***:**:***:*****:********:********************************** 
 
TbACLB1      WEDVLYTK 608 
OsACLB1      WEDVLYTK 608 
AtACLB2      WEDVLYTK 608 
AtACLB1      WEDVLYTK 608 
             ******** 
 



C 
 
TbAACT1      MAPAAATNGSDSIKPRDVCIVGVARTPLGGFLGSLSSLPATKLGSIAIESALKRANVDPS 60 
AtAACT1      ---MAPPVSDDSLQPRDVCVVGVARTPIGDFLGSLSSLTATRLGSIAIQAALKRAHVDPA 57 
AtAACT2      -----MAHTSESVNPRDVCIVGVARTPMGGFLGSLSSLPATKLGSLAIAAALKRANVDPA 55 
HbAACT1      ----MAPVAAAEIKPRDVCIVGVARTPMGGFLGLLSTLPATKLGSIAIEAALKRASVDPS 56 
                        .::*****:*******:*.*** **:* **:***:** :***** ***: 
 
TbAACT1      LVQEVIFGNVLGANLGQGPARQAALGAGIPNTVVSTTVNKVCASGMKATMLAAQSIQLGI 120 
AtAACT1      LVEEVFFGNVLTANLGQAPARQAALGAGIPYSVICTTINKVCAAGMKSVMLASQSIQLGL 117 
AtAACT2      LVQEVVFGNVLSANLGQAPARQAALGAGIPNSVICTTVNKVCASGMKAVMIAAQSIQLGI 115 
HbAACT1      LVQEVFFGNVLSANLGQAPARQAALGAGIPNSVVCTTVNKVCASGMKATMLAAQSIQLGI 116 
             **:**.***** *****.************ :*:.**:*****:***:.*:*:******: 
 
TbAACT1      NDVVVAGGMESMSNVPKYISEARKGSKFGHDTLVDGIMKDGLWDCFNDFKMGSAAEICAD 180 
AtAACT1      NDIVVAGGMESMSNVPKYLPDARRGSRLGHDTVVDGMMKDGLWDVYNDFGMGVCGEICAD 177 
AtAACT2      NDVVVAGGMESMSNTPKYLAEARKGSRFGHDSLVDGMLKDGLWDVYNDCGMGSCAELCAE 175 
HbAACT1      NDVVVAGGMESMSNAPKYLAEARKGSRLGHDSLVDGMLKDGLWDVYNDVGMGSCAEICAD 176 
             **:***********.***: :**:**::***::***::****** :**  ** ..*:**: 
 
TbAACT1      TYELTREHQDDYAVQSFERGIAARDSGAFEWEITPVEVPGPRGRPSTIVDKDDDLSKFDP 240 
AtAACT1      QYRITREEQDAYAIQSFERGIAAQNTQLFAWEIVPVEVSTGRGRPSVVIDKDEGLGKFDA 237 
AtAACT2      KFQITREQQDDYAVQSFERGIAAQEAGAFTWEIVPVEVSGGRGRPSTIVDKDEGLGKFDA 235 
HbAACT1      NHSITREDQDKFAIHSFERGIAAQESGAFAWEIVPVEVSGGRGKPLTIVDKDEGLGKFDP 236 
              . :***.** :*::********:::  * ***.****   **:* .::***:.*.***  
 
TbAACT1      AKLRKLRPAFKENGGSVTAGNSSGINDGAAALVLVSGEKAIELGLKVIAKVSGYADAEQA 300 
AtAACT1      AKLKKLRPSFKEDGGSVTAGNASSISDGAAALVLVSGEKALELGLHVIAKIRGYADAAQA 297 
AtAACT2      AKLRKLRPSFKENGGTVTAGNASSISDGAAALVLVSGEKALQLGLLVLAKIKGYGDAAQE 295 
HbAACT1      VKLRKLRPSFKENGGTVTAGNASSISDGAAALILVSGETALKLGLQVIAKIRGYADAAQA 296 
             .**:****:***:**:*****:*.*.******:*****.*::*** *:**: **.** *  
 
TbAACT1      PELFTTSPALAIPKAISRAGLEASQIDFYEINEAFAAVALANQKLLNLDSAKLNVHGGGV 360 
AtAACT1      PELFTTTPALAIPKAIKRAGLDASQVDYYEINEAFSVVALANQKLLGLDPERLNAHGGAV 357 
AtAACT2      PEFFTTAPALAIPKAIAHAGLESSQVDYYEINEAFAVVALANQKLLGIAPEKVNVNGGAV 355 
HbAACT1      PELFTTAPALAIPKTIANAGLDASQVDYYEINEAFAVVALANQKLLGLNPEKVNVHGGAV 356 
             **:***:*******:* .***::**:*:*******:.*********.:   ::*.:**.* 
 
TbAACT1      SLGHPLGCSGARILVTLLGVLKHKGGKYGAAGVCNGGGGASAFVVELV---------- 408 
AtAACT1      SLGHPLGCSGARILVTLLGVLRAKKGKYGVASICNGGGGASALVLEFMSEKTIGYSAL 415 
AtAACT2      SLGHPLGCSGARILITLLGILKKRNGKYGVGGVCNGGGGASALVLELL---------- 403 
HbAACT1      SLGHPLGCSGARILVTLLGVLRKKNAKYGVGGVCNGGGGASALVVELL---------- 404 
             **************:****:*: : .***...:*********:*:*::           

 

 


