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AK101297.q  MERRDNFLQPPAAAAAPAAGGGKGLP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VPATGDATNLTSSSSSTSSLTLSPPDFLRQVQAALKRHRPTGSMQSNQ~~~~~~~~~~PRATRVLVSRGEGSTKAVANPSVAQNPEGKVMQQRRGLLGAYRLRNAAPDQNKAVVSSQDELLLTTPLTLGTITDTHDQNGGQN 
30699281.p  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MLNAT~~~~~~~~~~THVSRSYVEADSN~~~~~ANPHAVQS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QGNLPS 
34865344.m  MEAEELIGRNLTIDSIMNKVRDIKN~~~KIN~EDLTDELNSIKVCVDPT~~~ETVNQIMMVENTPENWLNFLLKLEKNSPPLND~ALLNKLIGRYSQAIEALPPDK~~~~~~~~~~YGQNESFARIQVRLAELKAIQEPDDAHDYFQMARENCKKFAFVHVSFAQFELSQGNLKKSEQLLHKAVETGAVPLQMLETAIRN 
6678463.m   MEAEELIGSSVTIDSIMSKMRDIKN~~~KIN~EDCTDELSLSKICADHT~~~ETVNQIMRVGNTPENWLNFLLKLEKNSSPLND~DLLNKLIGRYSQAIEVLPPDK~~~~~~~~~~YGQNESFARIQVRLAELKAIQEPDDARDYFQMARENCKKFAFVHVSFAQFELSQGNLKKSEQLLHKAVETGAVPLQMLETAMRN 
TTK.h       MESEDLSGRELTIDSIMNKVRDIKN~~~KFKNEDLTDELSLNKISADTTDNSGTVNQIMMMANNPEDWLSLLLKLEKNSVPLSD~ALLNKLIGRYSQAIEALPPDK~~~~~~~~~~YGQNESFARIQVRFAELKAIQEPDDARDYFQMARANCKKFAFVHISFAQFELSQGNVKKSKQLLQKAVERGAVPLEMLEIALRN 
28077097.d  MDEEESTERQMQIAMLCQKLAMMKQ~~~LFN~EDDTDYIN~~~~~~~~~~~~~~~~~QAISSNSPDTCRTFLSNLEKKGNPQADPSLLSKLMDSYTRVFSSMPLGK~~~~~~~~~~YSQNESYAKMLVRFAELKAIQDVNDAQTSFDIARSHCKDFAFVHVAYAQFELLQGNMKKCTMILQKAFEMNAKPRHVLEAAVRN 
31241097.i  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
24647737.f  ~~MTTPVPRRTKDMMALGLDSDSEDDFN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TPYRPRQAAAGERKQQPVASFQVQTRGKEN~~~~~~~~~~EPHPLPINMLPRRVSELTMMDSDSDEEDIKSNHNLNCAILNDSFVLSPSQELTNSNSNITT~~~~~RRTPSAAPLKQSDSNLSF 
39941954.y  ~~MSIVSPTPMGG~SQFTTLGRRTSTRQALRRPPSRQQLSHRPTSDSNPIGSSRATDSNLQGGAQKYVNDNDSSDEEIPVPMKLSALTKALLDDGGPSAAAANAAQ~~~~~~~~~PAAIPTRNMSYLDRGLEHKDSER~EVSTLRESRRNVRAGSAQLTSSPNRGVEPSS~~~~~~~~APRKRVVRLSSTNVSVNTTPGG 
32409355.y  ~~MSSISPTPMGGGSHFTSMGRRTSARQALRRPPSRPMLNR~~~~~~~~~~~~~~SESNPQSQSQQYSNLNDSSDDEIPVPMKLSALTKALLNDGHASEASSFAQHGAPEDLQLSPPARPPSRVTRRSALLSSKSEERSEGVRAREARRSIRGGSLQPMDRPTSPVQNDSSNNRDGSPVPRKRVVRLS~~~~~~NPVQGP 
6320176.y   ~~~MSTNSFHDYVDLKSRTNTRQFSDDEEFTTPPKLSNFGSALLSHTEKTSASEILSSHNNDKIANRLEEMDRSSSRSHPPPSMGNLTSGHTSTSSHSTLFGRYLR~~~~~~~~~~NNHQTSMTTMNTSDIEINVGNSLDKSFERIRNLRQNMKEDITAKYAERRSKRFLISNRTTKLGPAKRAMTLTNIFDEDVPNSPN 
19073972.y  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MEGIFNSKSLYEYLEEQKQAGISKTKEISLYYKATSKSVGDD~~~~~~~~~~~~EYSLRIWLDYIRLLMDGTKDVTEARETFKMIKMRFCKFYNYWEAYVRFEIEAGNGSLCKILQHSIDFVKVKEFTEKKRVLEY 
2phk_PHK    ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1l3r_PKA    ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
2erk_Erk2   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1jwh_CKII   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
13812048.z  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MKSLIFDNFFLLKFQFKKFSKIRLLKKKN~~~~~~~~~IKNIFDSKNYIYLYLKQILNILKNYKSEIFINLICGLQQSFLFEENNFYNNDFLNFRKRFFFFLKTEILLYKIFFLNNFNIVQNY 
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34865344.m  LHLQKKQLLSEEDKKSLSASTVLTAQES~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FSSSLGN~~~~~~~LQSRKSSCDPKV~~~~~~~~~~~~~~~~~~QAAAARILYGENMPPKDAEVSHRNPLKQTNKTKRSCPFGRVPVNLLN~~~SPDYY~~~~~~VKTDGSAVPQFTKRKISGSE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
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TTK.h       LNLQKKQLLSEEEKKNLSASTVLTAQES~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FSGSLGH~~~~~~~LQNRNNSCDSRG~~~~~~~~~~~~~~~~~~QTTKARFLYGENMPPQDAEIGYRNSLRQTNKTKQSCPFGRVPVNLLN~~~SPDCD~~~~~~VKTDDSVVPCFMKRQTSRSE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
28077097.d  LKTGKRQLLSHEDKENLSVSALDHTQGSRRSDGTCELKPSSTFLHSSDQKFSPQEENGPVWRTGSQHRRTAMAERVPMVPLSIPENETSDSDCAQKAEAPFTHSSGFSRQTSGSSVRSAFSLCSSKKGTPDGDSYSLNIKPPVISPDYLREDIEEGHTITALLNRAEKRETARTEETTDINQIISTNSTEGCQAFLKNLE 
31241097.i  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MFT~~~~~~~~~~~~~~~~~~STTVRKSRNTIENEFK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
24647737.f  LGRFNDMGINCSSQGSPVANSEKQVAKKT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~APTLQAAPSATERRPLQETETPLRNELPSTSKTKPDADFITPQVRTIG~~~~~~~~~~~~~~~~~~STLAGKSRSAVSNDFR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
39941954.y  SSLQSKVRRSSTHKRAPSKDRTDERNKVSG~~~~~~~PEP~~VVSQDSTAAADSVAGINTPVSGARRVRIVSNSSATRGRT~~~HGSTLRSSSSAGTSRLPSSAAHSDHEQPEEPRTEHRTRTSLNNSSGANTARKPDDAAPQSLMRMKRIGQLPGSFLSGPARRGRRRQSDEEENAPADEQYP~~DQYMH~~~~~~~~~ 
32409355.y  VSFSGNVRRLSSTTANQRRTRTESREREVE~~~~~~~KEIPSFLQQQGDAGSDSAGDAQTPVIRTVRIAVGSGSSGSKGRISLGGGGGSSGSSFAGVSGK~RGTGYSDHENPEDP~~~~~~~~~~~~~~~~ATIGRPQTVAPQSSMRIKRVAKLPGSFLSGPARRGRRRQSDEDEAAHGENEGMGMNQDND~~~~~~~~~ 
6320176.y   QPINARETVELPLEDSHQTNFKERRENTDY~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DSIDFGDLNPIQYIKKHNLPTSDLPLISQIYFDKQREENRQAALRKHSSRELLYKSRSSSSSLSSNNLLANKDNSITSNNGS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
19073972.y  LECVMSYARNGEDLSVFCRGPETSFKPG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AQVLSPFEARIGEQSKNK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
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34865344.m  ~~~~~YRDSIMPG~~~~~~~~~~~~~~~SKSSGNDSY~~~~~~~~ELRGLKP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~IQAIHLKDSLVSNEKSSELMS~DLVTLKSKTDSS~LTKLEVSEPKVRQEPEIPERRHKQWQSARKPGCGIQ~NSAAFAPQWHVPDVTPK~ADKEQKCTTVEQLAFSVSKQSP 
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TTK.h       ~~~~~CRDLVVPG~~~~~~~~~~~~~~~SKPSGNDSC~~~~~~~~ELRNLKS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VQNSHFKEPLVSDEKSSELIITDSITLKNKTESSLLAKLEETKEYQ~~EPEVPESNQKQWQAKRKSECINQ~NPAASSNHWQIPELARK~VNTEQKHTTFEQPVFSVSKQSP 
28077097.d  KRADPHSDAAFLSKLLDCYSKVFARFPLAEHCKTESYARMLVRYAELKGIEDPEDAADDFSIARSHCKAFAFVHIAHAQFELSRGNSRKSVSILQKALSSNARPIELLQTAIRNLKSGKTLLLPADLQESSEAEN~~VEAQNYIKREENSAKAPEDHQKPFSKETSSEWKIPALITKHTSPEDRKASLEPVSSSSSHHAV 
31241097.i  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SQKVLFATPVVMSRPPVSFLPDDSLNYSVVN~~~~TPDGA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
24647737.f  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AQKVLFQTPMTVSR~~AAPVASDSISFSLCDTITESPDIP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
39941954.y  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GLREHEPESIARHQPGSGAGSSFRLSSYRDQAAASGSPVSIKDPARAALRNKTSPGSSAKTDAETNKENVPPEEAHEPAPVFQPVLPSA~LDQENAVSAAVARSKE~~~VIS 
32409355.y  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GNYESHMQSHVEAAMGEQHLSFYGSNNNYRDYAASGSPVSGK~~AGAVRRRESNFRTMERDNGELGYKIAEP~~~~~~~~~~HPDMPMN~NDKENEAPPTFKRAKLTPSAML 
6320176.y   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QPRRKVSTGSSSSKSSIEIRRALKENIDTSNNSNFNSPIHKIYKGIS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~RNKDS 
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AK101297.q  ~~HGSQKLHGVAMNHADCNTNKQQVDTNGGMDKPVSSSAVCLPSQGLSGNDQSLSAKDDGAPRRSKVEKECRKKNYDPDVFFKVNGKLYQKLGKIGSGGSSEVHKVISAECTIYALKKIKLKGRDYPTAYGFCQEIEYLNKLKGK~~~~SNIIQLIDYEVTDKSLLQD~~~DSLSPRDGRIKDDHYIYMVLEYGEI~DLA 
30699281.p  ~~QANARLP~~EELHTSVSSQPQKSDK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HEKVASSKGPSAPR~~~~~~~~~KRNYDPDLFFKVNGKLYQRLGKIGSGGSSEVHKVISSDCTIYALKKIKLKGRDYATAYGFCQEIGYLKKLKGK~~~~TNIIQLIDYEVTDKTLLQEVLNGTMSNKDGRVKEDGFIYMVLEYGEI~DLA 
34865344.m  PLSVPKWIDPKSVCETPSSSSLDDYMKCFKTSVVKN~EFPPACPSSTPYSQLARHQQHQQQGLSTPLQNLQISGSSSMSECISVNGRIYSILKQIGSGGSSKVFQVLNEKKQINAIKYVNLEDADSQTIDSYRNEIAYLNKLQQHS~~~DKIIRLYDYEIT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DRYIYMVMECGNI~DLN 
6678463.m   PISVPKWLDPKSACETPSSSSLDDYMKCFKTPVVKN~DFPPACPSSTPYSQLARLQQQQQQGLSTPLQSLQISGSSSINECISVNGRIYSILKQIGSGGSSKVFQVLNEKKQINAIKYVNLEDADSQTIESYRNEIAFLNKLQQHS~~~DKIIRLYDYEIT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EQYIYMVMECGNI~DLN 
TTK.h       PISTSKWFDPKSICKTPSSNTLDDYMSCFRTPVVKN~DFPPACQLSTPYGQPACFQQQQHQILATPLQNLQVLASSSANECISVKGRIYSILKQIGSGGSSKVFQVLNEKKQIYAIKYVNLEEADNQTLDSYRNEIAYLNKLQQHS~~~DKIIRLYDYEIT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DQYIYMVMECGNI~DLN 
28077097.d  RTPAPLRLNPSLSCQTPNYRQPNP~~NSFVTPVVKQRPVIVSVPATAQKMCPTALPCTPQSGVSYIQPPTQTPSSAFSNESITIKGKQFFIFKMIGRGGSSKVYQVFDHKKHVYAVKYVNLEEADAQAVESYKNEIEHLNHLQQYS~~~DQIIKLYDYEIT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SSYIYMLMECGHL~DLN 
31241097.i  ~~KGSKHLSPIKEQQNMAKRSTHQLFGGLDLPDKVAAPNVPAVAAPVPVERMVESGEAQQQ~~~~~~~~~~~~~~QPKERPIVINGKEYLVMKKLGSGGSSSVFLAKQVATGLECAVKLVNLNGDANLVEGYLNETKMLAKLQTN~~~~ENVIALYDYAHIPE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ASQLFLVMERGES~DLH 
24647737.f  ~~EPPKKAEPPK~SQHPSKKSLDHVFRESDKDNVPDKVDNVEPKELVSIPAVAVPPEQPSH~~~~~~~~~~~~~~KTSN~ILKIKNHEYTIDKKLGCGGSSSVFLARRSDSGNEFALKVVDLQADPQVVQGYLNETKLLAKLQGN~~~~VCVVALYDYQLVRE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ESKLYMVMEKGDC~DLN 
39941954.y  MHEKLASRDPAPLPQVQAPVIP~~~KQRAPSPDRKVLSHMSRNTPLRPAPPPPPKMSVLDAVTSTAGAATTAQAIKKQRVLLKVNGRAYNRLDCIGRGGSAKVYRVTAENGKMFALKRVSLENADTTAVKGFLGEIELLRRLSGV~~~~DRVIQMYDSELNQE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KKLLSVLMEMGEL~DLG 
32409355.y  DHEIPKPVIPEPMALDIGRDIGRDLKRLSISPDRKALAHKSQNTPHRPAPPPPPKMSVVETATAAAGASATAGAAKKRQVLLRVNGRTYTRIDCIGRGGSGKVYRVSAESGKMLALKRVSLEHADENTVKGFKGEIDLLKRLNGV~~~~ERVIQLIDHELNLE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KQVLSVLMEVGEL~DFN 
6320176.y   DSEKREVLRNISINANHADNLLQQENKRLKRSLDDAITNENINSKNLEVFYHRPAPKPPVTKKVEIVEPAKSASLSNNRNIITVNDSQYEKIELLGRGGSSRVYKVKGSGNRVYALKRVSFDAFDDSSIDGFKGEIELLEKLKDQ~~~~KRVIQLLDYEMG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DGLLYLIMECGDH~DLS 
19073972.y  ~~EDGASLSPSFAAKSKNCGATFGTIPIRFEKEDYSQGITMEINAALGRTSPEGSNSSPRS~~~~~~~~~~~~GAVRSRERIIIKGREIEILKQIGKGGSSKVYKVLFG~SNVYALKRVELIG~DEKMLSSYINEINLLYKFKGT~~~~SEIVEIIDHEVG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EDYLHILLEYGET~DLS 
2phk_PHK    ~~GFYENYEPKEILGRGVSSVVRRCIHKP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TCKEYAVKIIDVTGGGSFS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AEEVQELREATLKEVDILRKVSGH~~~~PNIIQLKDTYET~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NTFFFLVFDLMKKGELF 
1l3r_PKA    NAAAAKKGXEQESVKEFLAKAKEDFLKKWETPSQN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TAQLDQFDRIKTLGTGSFGRVMLVKHKESGNHYAMKILDKQKVVKLKQ~IEHTLNEKRILQAVN~~~FPFLVKLEFSFKD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NSNLYMVMEYVAGGEMF 
2erk_Erk2   ~~~AHHHHHHMAAAAAAGPEMVRG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QVFDVGPRYTNLSYIGEGAYGMVCSAYDNLNKVRVAIKKISPFEHQTYCQRTLREIKILLRFRHEN~~~IIGINDIIRAPTIEQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MKDVYIVQDLMET~DLY 
1jwh_CKII   ~~MSGPVPSRARVYTDVNTHRPREYWDYESHVVEWG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NQDDYQLVRKLGRGKYSEVFEAINITNN~~~~EKVVVKILKPVKKKKIKREIKILENLRGG~~~~PNIITLADIVKDP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VSRTPALVFEHVNNTDFK 
13812048.z  ~FKKTFEIMKFDYFLIFHRILKNSINFTKRFVIYLEKLKFFSFFYHEIFFCKSYFRNSFGHSRIICIEFMKKSNFVSYSDLLLINGVIYIKICLIAKGGSGKVYKIIDQNKKIFALKKIKINQNNKNFCLKEISILKAMNKRKGIIHIIDVEFNLFN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SKISIILEFGKE~NLH 
1ias_TGFbR  ~~EDPSLDRPFISEGTTLKDLIYDMTTSGSGSGLP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LLVQRTIARTIVLQESIGKGRFGEVWRGKWRGEE~~~~~~VAVKIFSSREERSWFREAEIYQTVMLRH~~~ENILGFIAADNKDNG~~~~~~~~~~~~~~~~~~TWTQLWLVSDYHEHGSLF 
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30699281.p  HMLSQKWREIEGSDRTIDENWLRFYWQQILQAVNTIHEERIVHSDLKPANFLLVRGF~~LKLIDFGIAKAINSDTTN~~IQRDSQVGTLSYMSPEAFMCNESDENGNTIKCGRP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SDIWSLGCILYQMVYGRTPFA~~~DYKTFWAKFKVITDPNHEITYNQLSNPW~~~~~~~~~~~~ 
34865344.m  SWLKKKKS~~~~~~~~INPWERKSYWKNMLEAVHTIHQHGIVHSDLKPANFLIVDGM~~LKLIDFGIANQMQPDTTS~~IVKDSQVGTVNYMAPEAIRDMSSSRENGKIKTKVRGRACTWPQCTPVHCHGIRISPRSDVWSLGCILYYMTYGKTPFQ~~~HIINQVSKLHAIIDPSHEIEFPEISEKD~~~~~~~~~~~~ 
6678463.m   SWLKKKKS~~~~~~~~INPWERKSYWKNMLEAVHIIHQHGIVHSDLKPANFVIVDGM~~LKLIDFGIANQMQPDTTS~~IVKDSQVGTVNYMAPEAIRDMSSSRENSKIRTKVS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PRSDVWSLGCILYYMTYGRTPFQ~~~HIINQVSKLHAIINPAHEIEFPEISEKD~~~~~~~~~~~~ 
TTK.h       SWLKKKKS~~~~~~~~IDPWERKSYWKNMLEAVHTIHQHGIVHSDLKPANFLIVDGM~~LKLIDFGIANQMQPDTTS~~VVKDSQVGTVNYMPPEAIKDMSSSRENGKSKSKIS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PKSDVWSLGCILYYMTYGKTPFQ~~~QIINQISKLHAIIDPNHEIEFPDIPEKD~~~~~~~~~~~~ 
28077097.d  TWLRNRKT~~~~~~~~VKPLDRKAYWRNMLEAVHTIHKHGIVHSDLKPANFLIVDGS~~LKLIDFGIANQIQPDVTS~~IMKDSQVGTLNYMPPEAIKDTSS~~~NGKPGSKIS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AKGDVWSLGCILYCMTYGKTPFQ~~~NITNQISKIHAIIDPSHEIDFPDIPEKD~~~~~~~~~~~~ 
31241097.i  RILQGYTSD~~~~~~~IPLYTLMSIWYQMVQCVHYIHGEGVIHLDLKPANFLMIRGR~~LKLIDFGIASSISFDSTS~~IMKFSQAGTFNYISPEALIDTSSEMSPAN~~SQPRIKMS~~~~~~~~~~~~~~~~KKSDIWSLGCILYLLLYKRTPFA~~~HIKNVVTKVNVITSPNTVIEYPPLASYYP~~~~~~~~~~~ 
24647737.f  KILQSYTTN~~~~~~~LPLYSLMNILYQMLQAVNYIHQHGVIHSDLKPANFLMVSGR~~LKLIDFGIASNIAVDSTS~~IIKFSQAGTFNYISPEALTDTSTGNSPMRRADQPKIKIS~~~~~~~~~~~~~~~~TKSDVWSLGCILYLLLYQKTPFG~~~HIRNVYAKMSAITTPGTSIEYPAIPPYYP~~~~~~~~~~~ 
39941954.y  DLLKSRHSQED~~~YKLDTVFVRFIWKEMLECLQSVHACDIVHSDLKPANFVMVKGR~~LKLIDFGIAGAIQTDETVN~VHRENQIGTPNYMSPESLMDSAHYSATAANNG~~~~~~~RPDRSLN~RTRVMKLGKPSDVWSLGCILYQLVYGTPPFG~~~HIPNQLARCQAIIAWDHKISFPEKGAGGVF~~~~~~~~~~ 
32409355.y  TLLKSRQSTAEG~~ARLDPTFIRYYWKEMLECVQAVHARDVVHSDLKPANFVLVQGR~~LKLIDFGIANAIQTEMTVN~VHRETQIGTPNYMSPESLMDSNQYAFTSAQNGKFCIPPPLNHRQHG~APKLMKLGKPSDVWSLGCILYQMVYGLPPFG~~~KIANQMSRCQAIINWSYQIDFPEATEDGSR~~~~~~~~~~ 
6320176.y   QILNQRSGMP~~~~~~LDFNFVRFYTKEMLLCIKVVHDAGIVHSDLKPANFVLVKGI~~LKIIDFGIANAVPEHTVN~~IYRETQIGTPNYMAPEALVAMNYTQNSENQHEGNKWKVG~~~~~~~~~~~~~~~~RPSDMWSCGCIIYQMIYGKPPYG~~~SFQ~GQNRLLAIMNPDVKIPFPEHTSNNEK~~~~~~~~~~ 
19073972.y  KIIRKGGLS~~~~~~~~~MNFIKDVWEQMLLIVKRVHIERIIHCDLKPANFLFVKGR~~VKLIDFGISKVIRNDTTS~~ILSEEQCGTVNYMSPEAVTQNKSKVARSS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DIWSLGCILYEMVHSNPPLH~~~EYPNLIQKIQRLQEYS~EFKYTSKNKAA~~~~~~~~~~~~ 
2phk_PHK    DYLTEKVT~~~~~~~~LSEKETRKIMRALLEVICALHKLNIVHRDLKPENILLDDDMN~IKLTDFGFSCQLDPGEKL~~~~~REVCGTPSYLAPEIIECSMNDNHPGYG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KEVDMWSTGVIMYTLLAGSPPFW~~~HRK~QMLMLRMIMSGNYQFGSPEWDDYS~~~~~~~~~~~~ 
1l3r_PKA    SHLRRIGRFX~~~~~~~~EPHARFYAAQIVLTFEYLHSLDLIYRDLKPENLLIDQQGY~IQVTDFGFAKRVKGRTWX~~~~~~~LCGTPEYLAPEIILSKGYN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KAVDWWALGVLIYEMAAGYPPFF~~~ADQPIQIYEKIVSGKVRFPSHFSSD~~~~~~~~~~~~~~~ 
2erk_Erk2   KLLKTQHLSN~~~~~~~~~DHICYFLYQILRGLKYIHSANVLHRDLKPSNLLLNTTCD~LKICDFGLARVADPDHDHT~GFLXEXVATRWYRAPEIMLNSKGYTKS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~IDIWSVGCILAEMLSNRPIFPG~KHYLDQLNHILGILGSPSQEDLNCIINLKARNYLLSLPHKN 
1jwh_CKII   QLYQTLTD~~~~~~~~~~~YDIRFYMYEILKALDYCHSMGIMHRDVKPHNVMIDHEHRKLRLIDWGLAEFYHPGQEY~~~~~NVRVASRYFKGPELLVDYQMYDYS~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LDMWSLGCMLASMIFRKEPFFHGHDNYDQLVRIAKVLGTEDLYDYIDKYNIELD~~~~~~~~~~ 
13812048.z  ELLRNPLNRN~~~~~~~~INSKKLLCLQIADAVNLLHSEKIVHSDLKPSNFMFIKKS~~LKIIDFGISHEIYVNRSN~~ISREIQIGSINYISPEAIIENSFFTGKKKYKIG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KFSDVWSIGCIFYEIFYGNPPFY~~~~EYTFLKKIQIITDKLDHLIFPKNSDSLLN~~~~~~~~~~ 
1ias_TGFbR  DYLNRYTVTVEG~MIKLALSTASGLAHLHMEIVGTQGKPAIAHRDLKSKNILVKKNGT~CCIADLGLAVRHDSATDTIDIAPNHRVGTKRYMAPEVLDDSINMKHFESFKR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ADIYAMGLVFWEIARRCSIGG~~~~~~~~IHEDYQLPYYDLVPSDPSVEEMR~~~~~~~~~~~~ 
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