
Secondary structure
Lgig1000016045_Lgig
Adig1000023598_Adig
BRAFLDRAFT_68991_Bflo_260795011
NEMVEDRAFT_v1g218021_Nvec_156358300
NEMVEDRAFT_v1g220156_Nvec_156352960
contig_11092_Esil
ORF2_Ddis_167738
LOC100369420_Skow_291232955
CC1G_14464_Ccin_299750223
CRE_BPP1_3891895(PDB:1CRX)
int_BPlambda_9626273(PDB:1Z1G)
XerD_Ecol_157829635(PDB:1a0p)
IntI_Vcho_99031763(PDB:2a3v)
consensus/90%

258 K L D R Y L E F Y L T R P L L @ @ I R E E Y L V R R D - - K A F I K F I C H S G D R A G D L A N L R T D Q I K Q - - T E K G L L V R M T Q - G K T 2 Q K L E Y F V - - - @ @ - -
321 P I F F G K F Q Q L I A H L R 1 0 S A S K Y I L V R D - - A T F F V V D F L I G D R A S D L G R L Q S C N V F R L R D R E G F L L R F T L - T K N 3 G P P R S V A L I K @ 6 C P
540 P V F F D K L T A V C T H I T @ 9 H T T L F A L A R D Q L Q A F L K I M F F A A D R A S D L A R C K S E E L A W L P N E E G I L F N H T F - G K T 3 G T V N A F P I L A @ 6 C P
129 Q L A L H L D S E M N K A K R @ @ N I D R F I I V R D - - Q A Y H K M A F F S E D R P S D L G Q I K V A E M L R F P Q N D G F L F N H I W - G K T 3 G D G N V F G V R R @ 6 C Q
134 P I F F D K L A K L C R F L R @ 9 S I Q R H I H A R D - - L A F F C L D F F A G D R A S G L G R V L T K E A L A S K D G E T I W F R H T Y - G K T 4 G D T N V F P I K K @ 7 C P
1069 P V I L R S H L E K I I F P M @ 9 D V E R V T L A R D - - I A F F S V A F S T T K R G V E L T N I L I Q R I L R L P N R S G L M C N F Q W - G K T 3 G A D H I L T V P Y @ 7 C P
801 K E I W D A N Q V F K H L S T @ 2 V I P K Y T Y T A L L N K T L V L C K M F G L A R S S D L V K W S F K G L I I T P - - D S I K G P V I N - A K E 3 G V V S I L E L T S @ 8 C P
481 K E P V Y P E I L A T L V S Q @ 2 L S - S L S D L R L - - L C L C L I S Y A G F M R I G E L L S V K I S D I S F S - - - D S H M E I K L H K R K N 5 G S S I I I A R S P @ 3 C P
857 R T P V T E D H I R R I H A Q @ 2 P N N P L - H A A T - - F A C L T T T F Y A A A R L G E F T L P N L N A F D K T H V K P S D I R V E V - - D R R @ G Q E V T V F H L P 1 1 S W
118 F E R T D F D Q V R S L M E - @ @ N S D R C Q D I R N - - L A F L G I A Y N T L L R I A E I A R I R V K D I S R T D - - G G R M L I H I - - G R T 5 T A G V E K A L S L @ @ G V
181 - - - - T A D E Y L K I Y Q A @ 1 - - - E S S P C W L - - R L A M E L A V V T G Q R V G D L C E M K W S D I V - - - - - D G Y L Y V E Q - - S K T @ G V K I A I P T A L @ 6 I S
108 P K D L S E A Q V E R L L Q A @ 2 - I D Q P L E L R D - - K A M L E V L Y A T G L R V S E L V G L T M S D I S L R - - - Q G V V R V I - - - G K G @ N K E R L V P L G E @ @ E A
103 P V V L T R D E I R R L L E I @ 1 - - - - - - D P K H - - Q L P I K L L Y G S G L R L M E C M R L R V Q D I D F D - - - Y G A I R I W Q - - G K G @ G K N R T V T L A K @ 2 Y P

. . . . p . . . . . p . . . . @ @ . . . . . . . . . . . . b h h h . h . h . s . . R . s - h . . h . . p . h . . . . . . . u . h . . . . . . s + . @ s . . . . h . . . . @ @ . .

Secondary structure
Lgig1000016045_Lgig
Adig1000023598_Adig
BRAFLDRAFT_68991_Bflo_260795011
NEMVEDRAFT_v1g218021_Nvec_156358300
NEMVEDRAFT_v1g220156_Nvec_156352960
contig_11092_Esil
ORF2_Ddis_167738
LOC100369420_Skow_291232955
CC1G_14464_Ccin_299750223
CRE_BPP1_3891895(PDB:1CRX)
int_BPlambda_9626273(PDB:1Z1G)
XerD_Ecol_157829635(PDB:1a0p)
IntI_Vcho_99031763(PDB:2a3v)
consensus/90%

- - - - - - - - - - - - - @ @ - - - - - - - - - - @ @ @ - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - @ @ - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 332
V A W I Q Y Y I T V C Q C @ 6 Q G Y F F R T A E R @ 1 2 - - - A V N N R L - R K H L S - E A K L Y A @ 4 H S F R V E G C Q G L T T C G K R P D S V N D L R D - - - - - - - - P S Y A E L G 514
I Q G L R L Y I R V A Q S @ 6 K G Y L F R A I N K @ 1 2 A A Q Y R F K S V I K E M D C - D E G E T L @ @ H S F R T G C A I T L A A T G V P E K Q A R Q H I G W C S N R M P - D H Y T G A S 690
I R G I E Q Y M E V A R D @ 5 R G Y L F R P V T - @ 1 2 A A E A R L K G Y L K D L K A - D E G E T L @ @ H G F R A G C A I T L A L T G A E L S E I M D H I G W S N R H T A - L F Y M Q L E 317
V A N L R L Y I K L C D I @ 6 E G Y I F R A T D G @ 1 2 T I A N R L K L H L G K A D I - L E G E T M @ @ H G F R S G C S I T L S L L R V S T E D V A R H V G W K S T S T A - D Y Y S Q T G 335
V R A V E R F I A V G K Q @ 6 S G Y L F P D I S E @ 1 2 V A T S R M S E A L K R Y A A - A V G E T Q @ 4 H S F R S G G A V S R A L A G D S L S T I M Q K A Y W K S P K T A - W R Y M R L M 1273
V R H L A T Y L R A S K G @ 7 D S V F I K N E V N @ @ @ R S K L M I L T Q I V L S T L S K S G I D I @ 5 H S T R S A M A S L L V S N N V P F H V V K K M G R W K S N D T V D T F Y D K R I 991
V R V T E M F I S K L G V @ 4 E S F L I R R L V H @ @ 7 H N H L G I S Y S T A R D L M - M K G I K P 1 0 H S F R A G G A T A A A N S N V N E R C I A R H G G W K S T S S K - D R Y I C D S 672
A Q Q N G T V D P K S A L 1 1 D G P L F A Y R T K @ @ 9 L T M K K F L E V V N Q A G A - R A N I V K @ 3 H C I R I G A T L E Y L L R G V S F E A M K A K G R W A S D A F - - L D Y L R E H 1053
T K L V E R W I S V S G V @ 4 N N Y L F C R V R K @ 1 1 L S T R A L E G I F E A T H R L I Y G A K D 1 1 H S A R V G A A R D M A R A G V S I P E I M Q A G G W T N V N I V - M N Y I R N L 309
M K E T L D K C K E I L G @ @ G E T I I A S T R R @ @ 2 L S S G T V S R Y F M R A R K - A S G L S F @ 7 H E L R S L S A R L Y E K Q I S D - K F A Q H L L G H K S D T M A - S Q Y R D D R 346
V Y W L E T Y L E H G R P @ 7 I D V L F P S Q R A @ @ 2 M T R Q T F W H R I K H Y A V - L A G I D S @ 5 H V L R H A F A T H L L N H G A D L R V V Q M L L G H S D L S T T - Q I Y T H V A 281
H L K E Q I A L A K R Y Y 3 0 W H Y L F P S F Q L @ 1 3 M N E T V L Q K A V R R S A Q - E A G I E K @ 4 H T L R H S F A T H L L E V G A D I R T V Q E Q L G H T D V K T T - Q I Y T H S G 304
. . . . . . h h . . . . . @ @ . . . l h . . . . . @ @ @ . s . . . h . . . h . . . . . . . . G b p . @ @ H s h R . u . u . . h . . . . s s . p . h . . . . . a . s s p . . . . . Y . p . .

ALOG
family

DIRS-1
elements

Other tyrosine
recombinases

ALOG containing
DIRS-1 element

DIRS-1
elements

Other tyrosine
recombinases

ALOG containing
DIRS-1 element

DIRS-1
elements

Other tyrosine
recombinases

ALOG containing
DIRS-1 element

*

* *

*

Zinc ribbon insert

B

A

Helix Strand

polar(p):STCDEHKNQR big(b):LIFMWYERKQ

tiny(u):GAS alcohol(o):STsmall(s):AGSCDNPTV

aliphatic(l):ILVA aromatic(a):FWYHhydrophobic(h):FWYILVACMV

basic(+):KRH charged(c):EDKRHacidic(-):DE

KEY

Active site residue * Stop codon

Tyrosine recombinase
catalytic domain

Helix-1 Helix-2 Helix-3 Helix-4

C

N

DNA

Helix-1

Helix-2

Helix-3

Helix-4

ZnR insert 
in ALOG domain

CRE recombinase N-terminal domain
(PDB: 1CRX)

Secondary structure
LSH1_Atha_15241821
LSH2_Atha_15229310
LSH3_Atha_18402578
LSH4_Atha_186510343
LSH5_Atha_15237680
LSH6_Atha_18390725
LSH7_Atha_18412120
LSH8_Atha_15219952
LSH9_Atha_15233942
LSH10_Atha_18406012
ZmG1_Zmay_226490815
OgG1-1_Ogra_270309070
G1_Osat_27260935
B1088C09.26_Osat_15624056
Os02g0166800_Osat_115444445
Os02g0623400_Osat_115447383
Os02g0811000_Osat_115449465
Os04g0516200_Osat_115459426
Os05g0347400_Osat_115463333
Os06g0672400_Osat_115469472
Os10g0478000_Osat_297727691
PHYPADRAFT_52777_Ppat_168001026
PHYPADRAFT_48231_Ppat_168016540
PHYPADRAFT_48282_Ppat_168025129
PHYPADRAFT_53176_Ppat_168002068
PpG1L1_Ppat_270309066
SELMODRAFT_68566_Smoe_302756799
SELMODRAFT_36560_Smoe_302783941
SmG1L1_Smoe_270309068
ALOG_Sprat_299509744
SORBIDRAFT_05g008160_Sbic_242068111
ACP30588.1_Brap_227438197
AT4G19500_Atha_240256009
ARALYDRAFT_658157_Alyr_297804202
Lgig1000000655_Lgig
NEMVEDRAFT_v1g143493_Nvec_156348362
Lgig1000016045_Lgig
Adig1000023598_Adig
BRAFLDRAFT_68991_Bflo_260795011
NEMVEDRAFT_v1g218021_Nvec_156358300
NEMVEDRAFT_v1g220156_Nvec_156352960
contig_11092_Esil
ORF2_Ddis_167738
LOC100369420_Skow_291232955
CC1G_14464_Ccin_299750223
CRE_BPP1_3891895(PDB:1CRX)
int_BPlambda_9626273(PDB:1Z1G)
XerD_Ecol_157829635(PDB:1a0p)
IntI_Vcho_99031763(PDB:2a3v)
consensus/90%

25 R Y E N Q K R R D W N T F C Q Y L R N H R - P P L S L P S C S G A H V L E F L R Y L D Q F G K - - - T K V H H Q N C A F F G - - L P N P P A P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A Y E E N G G P @ @ P E A N P F G S R A V R L F L R E V R D F Q A K A R G V S Y E K K R 152
33 R Y E N Q K R R D W N T F C Q Y L R N H H - P P L S L A S C S G A H V L D F L R Y L D Q F G K - - - T K V H H Q N C A F F G - - L P N P P A P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A Y E E N G G A @ @ P E T S P F G S R S V R I F L R E V R D F Q A K S R G V S Y E K K R 160
54 R Y E N Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L S L S R C S G A H V L E F L R Y L D Q F G K - - - T K V H T N I C H F Y G - - H P N P P A P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E N G G K @ @ P E T N P F G A R A V R L Y L R E V R D M Q S K A R G V S Y E K K K 181
48 R Y E N Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L S L S R C S G A H V L E F L R Y L D Q F G K - - - T K V H T H L C P F F G - - H P N P P A P @ C @ A C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E N G G S @ @ P E T N P F G A R A V R L Y L R E V R D S Q A K A R G I S Y E K K K 175
19 R Y E S Q K R R D W N T F L Q Y L R N H K - P P L N L S R C S G A H V L E F L K Y L D Q F G K - - - T K V H A T A C P F F G - - Q P N P P S Q @ C @ T C P L K Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E I G G G @ 1 P E S N P F A A K A V R I Y L K E V R Q T Q A K A R G I P Y D K K K 147
31 R Y E S Q K R R D W N T F L Q Y L K N H K - P P L A L S R C S G A H V I E F L K Y L D Q F G K - - - T K V H V A A C P Y F G - - H Q Q P P S P @ C @ S C P L K Q A W G S L D - A L I G R L R A A Y E E N G G R @ @ P D S N P F A A R A V R I Y L R E V R E S Q A K A R G I P Y E K K K 158
40 R Y E S Q K R R D W N T F C Q Y L R N Q Q - P P V H I S Q C G S N H I L D F L Q Y L D Q F G K - - - T K V H I H G C V F F G - - Q V E P A G Q @ C @ N C P L K Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E N G G L @ @ P E R N P F A G G G I R V F L R E V R D S Q A K A R G V P Y K K R K 167
23 R Y E S Q K S R D W N T F C Q Y L M T K M - P P V H V W E C E S N H I L D F L Q S R D Q F G K - - - T K V H I Q G C V F F G - - Q K E P P G E @ C @ N C P L K Q A W G S L D - A L I G R L R A A Y E E N G G L @ @ T E K N P F A R G G I R I F L R E V R G S Q A K A R G V L Y K K K K 150
37 R Y E S Q K R R D W N T F V Q Y L K S Q N - P P L M M S Q F D Y T H V L S F L R Y L D Q F G K - - - T K V H H Q A C V F F G - - Q P D P P G P @ C @ T C P L K Q A W G S L D - A L I G R L R A A Y E E H G G G @ 1 P D T N P F A N G S I R V H L R E V R E S Q A K A R G I P Y R K K K 165
25 R Y E S Q K R R D W N T F G Q Y L K N Q R - P P V P M S H C S C N H V L D F L R Y L D Q F G K - - - T K V H V P G C M F Y G - - Q P E P P A P @ C @ T C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A Y E E N G G P @ @ P E T N P F A S G A I R V Y L R E V R E C Q A K A R G I P Y K K K K 152
17 R Y E S Q K R R D W Q T F T R Y L G A H R - P P L E L C R C S G A H V L E F L R Y L D R F G K - - - T R V H A P S C A A Y G - - G G G G G R P 6 C @ Q C P L R Q A W G S L D - A L V G R L R A A F E E R H G A 2 1 D G A N P F A A R A V R L Y L R D V R D A Q S R A R G I S Y S R K K 171
24 R Y E S Q K R R D W Q T F T Q Y L A A H R - P P L E L R R C S G A H V L E F L R Y L D R F G K - - - T R V H E S P C P A Y G G R A L S A A G P 4 C @ Q C P L R Q A W G S L D - A L V G R L R A A Y D E R Q G R 2 2 A A A N P F A A R A V G L Y L R D V R D A Q A M A R G I S Y H K K K 179
24 R Y E S Q K R R D W Q T F T Q Y L A A H R - P P L E L R R C S G A H V L E F L R Y L D R F G K - - - T R V H E P P C P S Y G G R S P S A A G P 7 C @ Q C P L R Q A W G S L D - A L V G R L R A A Y D E R H G R 2 3 A A A N P F A A R A V R L Y L R D V R D A Q A M A R G I S Y H K K K 183
31 R Y E S Q K R R D W N T F L Q Y L R N H R - P P L T L A R C S G A H V I E F L R Y L D Q F G K - - - T K V H A S G C A F Y G - - Q P S P P G P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A Y E E S G G T @ @ P E S N P F A A R A V R I Y L R E V R D S Q A K A R G I P Y E K K K 158
23 R Y E S Q K R R D W Q T F G Q Y L R N H R - P P L E L S R C S G A H V L E F L R Y L D Q F G K - - - T K V H A H G C P F F G - - H P S P P A P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L V G R L R A A F E E H G G R @ @ P E S N P F G A R A V R L Y L R D I R D T Q S K A R G I A Y E K K R 150
73 R Y E A Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L G L A Q C S G A H V L E F L R Y L D Q F G K - - - T K V H T A A C P F F G - - H P N P P A P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L V G R L R A A F E E N G G R @ @ P E S N P F A V R A V R L Y L R E V R E H Q A R A R G V S Y E K K K 200
80 R Y E S Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L S L S R C S G A H V L E F L K Y M D Q F G K - - - T K V H T P V C P F Y G - - H P N P P A P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A Y E E N G G T @ @ P E M N P F G A R A V R L Y L R E V R E T Q A R A R G I S Y E K K K 207
41 R Y E A Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L S L A Q C S G A H V L E F L R Y L D Q F G K - - - T K V H T A A C P F F G - - H P S P P A P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L V G R L R A A F E E N G G R @ @ P E S N P F A A R A V R L Y L R E V R E H Q A R A R G V S Y E K K K 168
67 R Y E S Q K R R D W N T F L Q Y L R N H K - P P L T L P R C S G A H V I E F L K Y L D Q F G K - - - T K V H A D G C A Y F G - - E P N P P A P @ C @ A C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A Y E E S G G R @ @ P E S N P F A A R A V R I Y L R E V R E A Q A K A R G I P Y E K K R 194
22 R Y E S Q K R R D W H T F G Q Y L R N H R - P P L E L S R C S G A H V L E F L R Y L D Q F G K - - - T K V H A A G C P F F G - - H P S P P A P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L V G R L R A A F E E H G G R @ @ P E A N P F G A R A V R L Y L R E V R D S Q A K A R G I A Y E K K R 149
40 R Y E S Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L S L A R C S G A H V L E F L R Y L D Q F G K - - - T K V H A P A C P F F G - - H P A P P A P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L V G R L R A A Y E E N G G R @ @ P E N N P F G A R A V R L Y L R E V R E H Q A R A R G V S Y E K K K 167
3 R Y E A Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L P L A R C T G A H V L E F M R Y L D Q F G K - - - T K V H I A S C S F F G - - L P H P P H P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E N G G M @ @ P E S N P F G A R Q V R L Y L R E V R E M Q A K A R G I A Y E K K K 130
4 R Y E A Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L A L A R C T G V H V L E F V R Y L D Q F G K - - - T K V H V Q S C P F F G - - L P H P P H P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E N G G K @ @ P E S N P F G A R Q V R L Y L R E V R E M Q A K A R G I A Y E K K K 131
3 R Y E A Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L A L A R C T G L H V L E F V R Y L D Q F G K - - - T K V H I A S C S F F G - - L P H P P H P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E N G G K @ @ P E S N P F G A R Q V R L Y L R E V R E M Q A K A R G I A Y E K K K 130
4 R Y E A Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L A L A R C T G V H V L E F V H Y L D Q F G K - - - T K V H V P S C P F F G - - L P H P P H P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E N G G K @ @ P E S N P F G A R Q V R L Y L R E V R E M Q A K A R G I A Y E K K K 131
31 R Y E A Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L A L A R C T G V H V L E F V H Y L D Q F G K - - - T K V H V P S C P F F G - - L P H P P H P @ C @ P C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E N G G K @ @ P E S N P F G A R Q V R L Y L R E V R E M Q A K A R G I A Y E K K K 158
28 R Y E A Q K R R D W N T F G Q Y L R N H R - P P L T L P R C S G A N V L E F L R Y L D Q F G K - - - T K I H A P A C P F F G - - I A H P P A P @ C @ A C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E H G G K @ @ P E S N P F G A R A V R L Y L R E V R E M Q A K A R G I A Y E K K K 155
22 R Y E A Q K R R D W N T F G Q Y L K N H R - P P L A L S R C S G A H V L E F L R Y L D Q F G K - - - T K I H A P A C P F F G - - L A H P P A P @ C @ A C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E H G G K @ @ P E S N P F G A R A V R L Y L R E V R E M Q A K A R G I A Y E K K K 149
37 R Y E A Q K R R D W N T F G Q Y L K N H R - P P L A L S R C S G A H V L E F L R Y L D Q F G K - - - T K I H A P A C P F F G - - L A H P P A P @ C @ A C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A A F E E H G G K @ @ P E S N P F G A R A V R L Y L R E V R E M Q A K A R G I A Y E K K K 164
23 R Y E S Q K R R D W N T F G Q Y L K N H R - P P I A M N K C T S Q H V V E F L R Y L D Q F G K - - - T K V H N E G C Q F Y G - - - T S G G N P @ C @ G C P M K Q A W G S L D - S L V W R L R A A Y E E N G G K @ @ S E N N P F G T R I V R T F L R D V R E H Q A K A R G I A Y E K K K 149
868 R Y E S Q K W R D W N T F L Q Y L Q N H R - P P L K L A C C T G A H V I E F L R Y L D Q F G K - - - T R V H L E G C D Y F G - - Q P N P P V P @ C @ A C P L R Q A W G S L D - A L I G R L R A G Y E E F G G R @ @ P E S N P F M A K D V R I Y L R D V R E A Q A K A S G I S Y V K K K 995
1 - - - - - - - - - M E A F S E F L S H R Q - P P R S L F E S T A D D A I D F L L T L P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - @ - @ - - - - P D R L N E D V - N Q L S K A T F - S E I D G V H @ @ - K E N P F N S P M V R T F L Q E R V N P G G G K S E I T G R Y H D 89

488 P N R R H S N D D W C S F C E F L R N R I - P P L N P F K C S A N D V I D F L R T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - @ - @ - - - - R Q V L G S T E - A L V D R L I F S S E A F G I K @ @ P E E N P F R S Q A V T S Y L K A A R D M T R E K E C I L V F S C H 585
274 I T T T A L N N D W D S F R E F L N N R L - A P L T - I S C - A K D V I D F L R M - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - @ - @ - - R Q T S G M E A V E - A L A G Y L K A M C E A H G I R @ @ P M D N P F R S L A V T S Y L K S A S E M T R E K E C I L V F S C N 371
2 K Y V H Q K E K L T S Q L T L F L M S V Y - S T L N L D N A S P G V M R E F L V W K D S T G K - - - T K V H L D S C V F R T - - - Q S D K A S @ C @ K C P I R R A A S S L D - T L I G Q L R A I F R D H G R G @ 7 G F G N P M A A P S I K R H L Q A V T L E Q S K - - - - - - - - - - 125
1 - Y K K Q K S A L E R Q L S V F L A A L S - P P K D V S S A S S V D I V K F L I S K D A G G R - - - T T V H V Q G C E R R G - - - - - R - - - @ C @ E C P R R L A S G T V D - S L L G K L R A I Y N A I G R T @ @ N D S N P V A H Q V I K D Y L K F I R A S G V A V V P E Q A V P L F 121

119 K Y V K Q K D R L Q T D V E K F L E E Y S - K S - T I D K A T P H D M R A F L V Y K E S C G K - - - T K V H R K D C L V V - - - S G T G C H - @ C @ E C L L D M S A N S V D - S L I G K L R A I F R D R G R G @ 7 G T G N P L A S L S I K N H L K A L K M E Q L Q A D V I P I H A V P 250
201 P Y E R R K S A L E Q Q L F K F L G A L S - P P R T M T S C T A Q D I V K F L I S K D R S G R - - - T V V H S L S C S K R - - - - G - - - - - @ C @ S C P K R L A A G S V D - S T L G R L R A I F N K - L G R @ 1 N D S N P A S H P L V K D Y L K F V R E E Q A G L A I T P S Q A V - 320
407 D Y G K K K T A L E N E L V D F L G N S A - P P K D L V T A S P K D V C A F L V W K D K G G K - - - T V V H K V N C K Y F G - - - E K R K T G @ C @ G C P K R L A A G T V D - S I I G Q L R A I F T I - S G R @ 8 C A G N P A A A P V V R Q Y L K V T K V E Q A N A M I Q P K Q A Q - 539
1 - - M P N K R L L R R E L E E F L E A L P - G Y V S I A T V T P R D I C R F L V S K D K D G R - - - T Q V H R L S C R F I V - - - K K G H F G @ C @ G C P T H L S Y K T V D - S Y I G K L R A I F H A M G R D @ 7 G L G N P A V D K S L K D H L R L I T A G Q L Q A R M D K L S - - - 129
1 P Y Q K R T S S L L K E L E R F L D S L T - P P K N L M S A S P R D I N R F L V W K D E G G R - - - T K I H K P T C T K Y G - - - S A G S A R @ C @ R C P S R L A A G T V D - S I I G K L R A I F A E - A G R @ 8 N I G N P S S H R S A K G Y L T S I R E E Q A M A H V S P K Q A T - 133

926 A S A R S R S A T W A L F S N F L A S R R N G S V S I E N A Q P K D V V E F L C W L D S C G S R R R T I V H A K H C E A V G - - - T K D L T A @ C 5 E C S L R Y A F D S L R T N H V S K L S M V F E K E M G V @ 8 R V G N P V K S E L V A Q Y M A F T T S E Q K Q A G V L V K Q A - - 1068
708 S T L K V Y S S S Y T R F R N F C T L N - - - S L N P A N I T L V V F M D Y L T H L F K H K - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - @ - @ - - - P P L A F S T I N - G H R S M L N Q L L L L R N Q T @ 1 I V N D P F I T R I M T G I H K L R P S S A K Y - - - - - - - - - - 800
388 N T L S K Y T G S W L R W K R W C Q S N L - S A G A A C P A K P L H I A I Y L R S L L D N - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - @ - @ - - - - A N T V A P M D - S A L Y S I R W A H S M A G I E @ 1 P T C H P M V R A T M E G C R R I L A K P R K A - - - - - - - - - - 480
762 S T Q E T Y A T G L L V Y H A F C D K R G I D E H Q R A P A S P V L L A A F V T S L V G L - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - @ - @ - - - - - Y S G K T I R - N Y V F G V R A W H I M H G V R @ 1 V P N D T E L E A L L R A G E R N A P P T S K K A K - - - - - - - - 856
21 H T W K M L L S V C R S W A A W C K L N - - - N R K W F P A E P E D V R D Y L L Y L Q A R - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - @ - @ - - - - G L A V K T I Q - Q H L G Q L N M L H R R S G L P @ 1 P S D S N A V S L V M R R I R K E N - V D A G E R - - - A K Q A L A 117
95 K T L I N Y M S K I K A I R R G L P D - - - - - A P L E D I T T K E I A A M L N G Y I D E - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - @ - @ - - - - - G K A A S A K - L I R S T L S D A F R E A I A E @ 4 - T N H V A A T R A A K S E V R R S R L - - - - - - - - - - - - - - 180
22 N T L N A Y R R D L S M M V E W L H H R - - - G L T L A T A Q S D D L Q A L L A E R L E G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - @ - @ - - - - G Y K A T S S A - R L L S A V R R L F Q Y L Y R E @ @ K F R E D D P S A H L A S P K L P Q R L - - - - - - - - - - - - - - 107
21 K T I E A Y L H W I T R Y I H F H N K - - - - K H P S L M - G D K E V E E F L T Y L A V Q - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - @ - @ - - - G K V A T K T Q S - L A L N S L S F L Y K E I - - - @ @ L K T P L S L E I R F Q R S Q L E R K L - - - - - - - - - - - - - - 102

. . . . p + p . . b p p h . p a L . s . . . s P . . h . p s s s . c l h c F l . . b D p . G + . . . T . l H . . . C . . . . . . . . . . . . . @ C @ . C s b + b u h s o l D . u l l G + l R A h a c . . . . . @ @ s . . N P h s s . . l + . a l + . h p . . Q . b . . . . . . p . . .

DNA contacting residues
of the CRE recombinase

DNA contacting residues
of the lambda integrase

DNA contacting residues
of the integron integrase

Catalytic residues

Catalytic residues

DNA contacting residues 


