
310 320 330 340 350 360 370 380 390
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
D L QVA L AN EWWDST L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - F K L T QKQN EY VT H P E P RPH P I S L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
QQQPT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AQPQAT QVAQ - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
QPQPT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QPVQPGQT QA PT A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A PA P SA PGAT AA PA P - - - - - - - - - - - SA PGAT AA PA P SA P EAT AA PA PA P EAA P S E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
QP S PAT QP S PAT QP P PQQN RT RK P EVAV PT T S L K I RT T K PT K RT T K S P E PT E S PAT T E S L AT E S PQQT T T T A P SA RP ST G K EMT T T E RK PAT T E SQE EAT
Y P S PY - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - P S PY PY PY PY - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T PA L T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T PA PT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PA PA PA PT PA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A PA P S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PY PY PY PA PA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
RPY PT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PY PG PY PQP S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T E S PY - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PY PY P S PY P S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A PY PY - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QY S PY PY T PY P P P PY PN PY PQP PY P P P P P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

Eli El.T1.8619.1
Adi XM_015913058.1
EliNEP3 El.T1.9695.1
NveNEP3 XP_001640559
NveNEP3-like XP_001640560.1
EliNEP3-like El.T1.7614.1
Spi GARY01017468.1
EliNEP8 El.T1.15766.1
NveNEP8 XP_001623695
Apa JV084422.1
Ael GBXJ01058917.1
EliNEP4 El.T1.629.1
NveNEP4 XP_001638827

410 420 430 440 450 460 470
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T KA E K L KDT NQKV EVNQK I RKT HQK EDNDEVVDRNGQQKA EV P L V E L E K EY EQSG I SNMDT AM- - - - - - - - - - - - -
QPAAGQAAAG SQT A PQAQSDK S K S K KT K SHDK K I A K KVMN K SH K KNH - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
QPAAGGQE PQEAQEQEGQQPGT E PAQSDK SN K K KH K KDKAQK K S K SH K KQH - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A P EAA SA PA P EAA PA P EAA P S EQPMPG K K S K S K P S K RKGV K K S K SGH K RHH - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A P S PAQS SQAT AAA PY PAAG PAQDL GT I KDADKV ST KT RDG K RP RKAG K P RG K KT HHG L K RV RT RL I QQDNNAY G S
T PA PQV E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
QPA PQP E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
PVA PA PQT A P L AG S P P E ST P E EQDDN SADE ST E I EAG EGGG E L CDE KH S SQQ - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
A PA PA P E P PY PA PA P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T PMPA PQPA PA P S PT T PQY E PA SGDMP KDSA K KH RK RKMNDK K K RKHT K KY T K KHDN - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
QT A P E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
EQV P P P P P P P P P P P P P P PY PY PY PY PDE S ENT KH K S K KHA KHH E KHH K ENH S K K S - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

10 20 30 40 50 60 70 80 90
Eli El.T1.8619.1
Adi XM_015913058.1
EliNEP3 El.T1.9695.1
NveNEP3 XP_001640559
NveNEP3-like XP_001640560.1
EliNEP3-like El.T1.7614.1
Spi GARY01017468.1
EliNEP8 El.T1.15766.1
NveNEP8 XP_001623695
Apa JV084422.1
Ael GBXJ01058917.1
EliNEP4 El.T1.629.1
NveNEP4 XP_001638827

MH ST VA L SG L I L L L AT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - N L KDCGAHD - - - - - -
M - L S - F L SA I DL PN PMT E CVG RST VVT G F C - - - - L L I SV L QMI T RQT VQS - - - - - - - - - - - - - - - K S I P L DV S R I R I N P L E CY D - RS K S CA K EA - - - - - N
MK L T V L PWL L L A CVV I SA I S EA KT V K KHT - - - - - K K SNH L T L SD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - NWK L N K I AQEDCKD - T ADDCKA FG K K L NDS
MK L T - - - - - - - Y I L L I - AVVGVA I EA K SV K - - - - K S KAHH K K K RH ET L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ADNY K L N R I KDSDCKD - VADDCKA FG K L E KDD
MRV - - - - - - - VY L V L VVAV I I A I T EA K SV K - - - K S KT RS P KH P RH RT L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ADDY K L N R I SA KY CKD - Y DDS CKA FG K I A K KD
MHV FVDVAA K L V L L L V L Y T A L RNV EAN - - - - - - - - G L RQH KH K KH E L SAV - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - S I K I H I RP EDCKN - Y RNA CE RFA - - - - - D
MK L S L GWC - - A F I I I G FAAA S SVT EA E EQK SA FT SGDQPG SG S E SDSG SG EA L N EGDE EGQKV FDL MSA I PY K EAY - N I EN CRDN PDVDCGG KT - - - - - -
MMP R I A L L V L L FA I I S S L KA KDL R - - - - - - - - - - G FV RL PDE S K SDSN PG - - - - - - - DGAA SG F EDDVD I DWRK L K I A P EDCKDEDS K K CEQL A - - - - - D
M- L - - - - - - RRP L L L V L FT V F ST L Y A KDL R - - - - GV S P PT N E S EA EV S PG - - - - - - DDEG P P E PGN E PDVNWRT L T I DP EDCKD - KG KDCE S L A - - - - - D
M- - - - RKN - - - - - - - - - - - E EDT L DK KH RH S - - - RRQRF L DF SV P KV F RG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - K K I H I A PADCKD - SDK E CE S FA - - - - - G
MY KT - - - - - - I L I L L L AGA L I Y DANAT G F - S - - SG EQDNT E S SA SG SDSG - - - - - FDSG S S SMRV REQD I DWK E L S I A P EDCNDL N P E E CS E L A - - - - - D
MA KTWML L F L FGAA L CS SY A KDL RT DD I DD - - L EGMEDMG E S SA S FDV SGDE PDE SG ST P E R I PDRS I DY KQ - - FD I K P EDCND - NGT DCVAQA - - - - A E
M- - - - AWT - - - L V L L V L L GT S S CL DA K E L H - - - - K K I D I SA L L E SG SG SG - E EG S SG SG SA P E PV RDQDVDWKQF K I K P EQCL D - KG EN CT G - - - - - - - D

ShKT Domain I

210 220 230 240 250 260 270 280 290
DT K CPVWG KNGY CA - - - - - - - SDL - - R I QT E CPH S CA L Y RN KDV RSV - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
DS S CSVWA KAGWCQ - - - - - - - A I T - - DL L DK CPH S CQKY GVQGA S S L - E E RY I T VN F RDS S SVAA P K F S E I VA P P P P PGG I S - - - - - - - - PQSD I N L L S P
DV RCP FWGQY GY T A - - - - - - - T DN - QY I T SN CP F S SNVY NNV PA PQQ - PY P S P I QP L Y PY QPN PY PT A PAGVT PAT V P PY Y - - - - - - - - - - - - - AGY PQ -
DV RCP FWGQY GY CSQQQQQQQT DG - - Y I SNN CP F S CNT Y G SAQPAQQ - PY PY P I EA L S PY QPNAMPT P PQGVT PA P L P PY F - - - - - - - - - QQQGY GY PQ -
DP RCP FWGQY GY CS - - - - - - - T AT - - Y I DNH CPY N CDVY SY V P EA PQ - PY P L P I E P L Y AY QP L PY PT A P PGVT PAT L P PY Y ENA PQPT Y A PGAQY PAAT A
DV RCPYWG RHGY CR - - - - - - - T DV - - D I N L RCPH S CQRY RHV SQS PN - RY PY PV I A L Y PY QP L P L P - - - - GVQP P PA L P PY QPH RGVQPA P PAT QP S PAT
HA I CP IWG E L GY CK - - - - - - - T N S - - A I E RE CPH S CT KY SY VQAA S K - PY QY P I KA L H PY QFQ - - - - - - - - PGQY P I P P L - - - - - - - - - - - - - - Y PY PT R
DV RCP EWA RQGY C I - - - - - - - T N P - - DVDL N CPH S CRKY RY I T AA RV - PY PY PVMA L H PY QY RV - - - - - - - I L PAT QL PT QT - - - - - - - - T L RT T PG PQT
DV RCP EWAQAGY CS - - - - - - - T NT - - D I N L K CPH S CRKY KQRA PA ST - PY PY PV EA L H PY QY RVV L P SVT I L QT T T AA P ST QPA ET T KA P PNT AA PT AA P
DP RCPQWA EHGY CA - - - - - - - T DE - - A I K S K CPY N CEVY KNQQPA P E - PY PQP I QA PY PY MPN - - - - - - - - PV PWP I PA - - - - - - - - - - - P P EGY PY PY P
DV RCPQWA KAG F CR - - - - - - - ST A - - D I N L K CPY S CRRY KN I P EA P K - PY PY PV SA L H PY QY QQY PY PY P S PY PY P S P - - Y - - - - - - - - PT P S PY PY PT P
DV RCV EWA KNGY CN - - - - - - - S K EG E L Y K E RCPH S CQVY K SVT EQP E - PY PY PT T S L RPY EYWQ - - - - - - - L QPV PA PA PY - - - - - - - - - P P - - Y PY PY P
DV RC I EWA KNGY C - - - - - - - - - N EG E L Y K E K CPHN CEVH K S I K K E P KG PY PY PT E S L Y PY QYWQ - - - - - - - L Y PA PG PA PY - - - - - - - - - P P - - Y PY PT A

Eli El.T1.8619.1
Adi XM_015913058.1
EliNEP3 El.T1.9695.1
NveNEP3 XP_001640559
NveNEP3-like XP_001640560.1
EliNEP3-like El.T1.7614.1
Spi GARY01017468.1
Eli NEP8 El.T1.15766.1
NveNEP8 XP_001623695
Apa JV084422.1
Ael GBXJ01058917.1
EliNEP4 El.T1.629.1
NveNEP4 XP_001638827

ShKT Domain III

110 120 130 140 150 160 170 180 190
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C I DK RPD - A CPQY A RSGN - C I ST PDFML NN CK L S CE L CG P ET NY K L F - - - - - - - - - DT
HGY CE SNY HY MI DRCPWS CRF CRRL G - GDT E K - - - - - - - - - - CKD I S K - - H CA KWV RK K E - CAT RPDY MAQN CK K S CQMCG P E SY F KV - - - - - - - - T - DT
PG S CFNN PDKA RN E CPA S CK L CA RAT K RKHDD - MG - - - - - - - CMDMS PD - - CA SQPN L - - - CY QNA PWAQ I N CKAT CML CQPGT N SA - C - - - - - - - - - DT
EN S CFNN PDKA RN E CPV S CK L CV S K RS K KQSDY MGG - - - - - - - Y DL QPQ - QCSQQS - - - - - CY ET PQWSVQN CAVT CQL CQPGV S SG P - - - - - - - - - VDQ
K K S CFNN PDKA RMA CPV S CK L CDK KT FH K K S K L SDVVVV RAMCVD I EVD - QC - N P - - - - DV CY T N PDWAT EN CRKT CML CK PD I R - G P C - - - - - - - - - DT
DG RCVN E FY DA L QH CPWS CRF CA K P RGY GT RD - - - - - - - - - - CEDL V E I - H CK EWQENHD - C I Y L PQFMKQN CK RS CE L CG P E ST H - - - - - - - - - - T - DD
RT E CL KDFHDMV KDCP L S CH L CA K KG - GGT DK - - - - - - - - - - CEN L DKD - - CDK EA RKH E - CQL L PDY MMQRCK RS CQF CGA E ST F - - - - - - - - - - T - DK
DG E CL E RL KY A I K K CPWS CRF CK K KG - GDT K K - - - - - - - - - - CKDL GG E RH CNQWKV RGD - CL K L PDY MKQN CK L S CE L CG P EDDY K F - - - - - - - - T - DE
EGN CL K K L NY AVGN CPWT CRF CK K EN - GDS K K - - - - - - - - - - CKDL AG E RH CNGWKV KGD - CV RL PDY MMQN CK L S CE L CG P ET RF KY - - - - - - - - T - DE
DG K CL K S F K KAY E E CP L S CRF CAT P K E SNDDK - - - - - - - - - - CQDL AG E E K CA SY NAQGD - CL RL PDY MVQN CK KT CKMCG P ET T NA - - - - - - - - - - - DT
DGQCL QQF S RMK E E CPWS CRF CS K KG L ST G RA - - - - - - - - - - CKDL N L G - N CP RWA E SND - CV RL PDY ML QN CK K S CQL CG P EN KY - - - - - - - - D - - - DE
EG K CHQNWKDML RT CPWS CRF CS K RR I KDL T K - - - - - - - - - - C I DE K P E - N CS KWQRQKD - CL RY PQY MST E CT K S CK L CG PT KADK RL GDVT DDAT I DT
P EQCQENWQEMVVQCP F S CRF CSQRS I DDVT E - - - - - - - - - - CT DA RGA - A CKDWADN RNDCL RF PQFMST E CT K S CK L CG K ET NG K K F - - - - - - - - - DK

ShKT Domain I ShKT Domain II

Eli El.T1.8619.1
Adi XM_015913058.1
EliNEP3 El.T1.9695.1
NveNEP3 XP_001640559
NveNEP3-like XP_001640560.1
EliNEP3-like_El.T1.7614.1
Spi GARY01017468.1
EliNEP8 El.T1.15766.1
NveNEP8 XP_001623695
Apa JV084422.1
Ael GBXJ01058917.1
EliNEP4 El.T1.629.1
NveNEP4 XP_001638827

Eli El.T1.8619.1
Adi XM_015913058.1
EliNEP3 El.T1.9695.1
NveNEP3 XP_001640559
NveNEP3-like XP_001640560.1
EliNEP3-like El.T1.7614.1
Spi GARY01017468.1
EliNEP8 El.T1.15766.1
NveNEP8 XP_001623695
Apa JV084422.1
Ael GBXJ01058917.1
EliNEP4 El.T1.629.1
NveNEP4 XP_001638827


