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————————————————————————————————————————————————— MVLWGLLGA-~-=-=-==-==-======--LLMVMVGWLCLPGLLRQRRPQE
—————————————————————————————————————————— MDWDYYT-LLKTS-----======-----VAITIVFVVAKLITSSKSKKKTSVVPL

————————————————————————————————————————————————————— MVLEPNFVLSWVFLCIAATISSTLFFFRKKHHRFITKKIQKKKKLLP
————————————————————————————————————————————————————————————————— MAFTAFLLLLSSTIAAGFLLLLRRTRYR--RMGLEP
——————————————————————————————————————————————————————————— MFETEHHTLLPLLLLPSLLSLLLFLILLKRRNRKTRFNL{ZP
—————————————————————————————————————————————————————————————— MLVLSIFLSLGLFFLSILILYISISKKNETNDHHSSLT
——————————————————————————————————————————————————————— MAESAGESYRLLSVSSSTTFLAFIIIFLLAGIARRKRRAPHRLEP
———————————————————————————————————————————————————————————————— MGAMMVMMGLLLIIVSLCSALLRWNQMRYTKNGLZP
————————————————————————————————————————————————————————————————— MW--ALLIWVSLLLISITHWVYSWRNPKCRGKL{gP
————————————————————————————————————————————————————— MNNLISLDIMKEMWGVALSFVIALVVVKISLWLYRWANPNCSGKL{gP
——————————————————————————————————————————————————————————————— MVEVYELLTVMVSLIVVKLFHWIYQSKNPKPNEKL{gP
————————————————————————————————————————————————————— MAETTSWIPVWFPLMVLGCFGLNWLVRKVNVWLYESSLGENRHYL{gP
——————————————————————————————————————————————————————— MDFYNLALFFIALILGIFTFYAILMRINGWYYAIKFCSNKYNI[gN
——————————————————————————————————————————————————————— MDLLSALT------LETWVLLAVVLVLLYGFGTRTHGLFKKQGIP
——————————————————————————————————————————————————————— MEVLGFLSPELNGPMVTMALAVVLLALLKWYSTSAFSRLEKLGIR
———————————————————————————————————————————————————————————————————— MFVLIYLLIAISSLLAYLYHRNFNYWNRRGVP
———————————————————————————————————————————————————————————————————— MLTIFIVTATLFAILYFYFTRNFNYWKDRNVV
——————————————————————————————————————————————————————————————————— MLEITLILVLLLLGLFYVFMTWNFGYWRKRKVP
——————————————————————————————————————————————————————————————————— MFGSLLLGIATLLGAIYAFLVSNFGHWRRRGVT
—————————————————————————————————————————————————————————————————— MSLGFVLAVTFSIFLGILTYYLWIWTYWMRKGVK
—————————————————————————————————————————————————————————————————— MGAIIVLVVLFATIAG---YFKWIHTYWRRRGIS
——————————————————————————————————————————————————— MSDTKISAVAVAAAVVVVTTVTVWIWKGLNVAWLRPKKNEAYLKRQGLS
———————————————————————————————————————————————————— MEEESSSWFIPKVLVLSVILSLVIVKGMSLLWWRPRKIEEHFSKQGIR
————————————————————————————————————————————————————————————— MAVFFILVLVFFFLVFRFIYSNIWVPWRIQSHFKKQSVT
——————————————————————————————————————————————————————— MLLTILKSLLVIFVTTILRVLYDTISCYWLTPRRIKKIMEQQGVT
——————————————————————————————————————————————————————— MGLVIFLALIVLILIIGLRIFKAFMILVWH-PFVLTRRLKNQGIS
——————————————————————————————————————————————————— MEFFEMSRVWYIFFKVFVVVICLMFLKLFLRCWIWPVRAQKKLRGNGFV
———————————————————————————————————————————————————— MENFMVEMAKTISWIVVIGVLGLGIRVYGKVMAEQWRMRRKLTMQGVK
————————————————————————————————————————— MSSKVITSLMAESILLSKVGQVISGYSPITVFLLGSILIFLVVYNKRRSRLVKYIEKIP
——————————————————————————————————————————————————————————— MGVIIP-----AVLLAMATVIAWLLYKHLR--MRQVLKHLN
———————————————————————————————————————————————————————————— MGIAVYLLALVVIYVVFNLSKILKFVKERMRLYHLMSKID
———————————————————————————————————————————————————————————— MHFLNIATIFLITIFLFYYKLIYNFIRDRLRIYKYMRKFD
——————————————————————————————————————————————————————————— MIIVISIVIGYVIYLVVVNFQQILELWRINRKCAQNLSMVN
——————————————————————————————————————————————————————————————— MTIFIPISIATIILAYLATWIPTLLKYKRHWQYGSKLP
—————————————————————————————————————————————————————————————————— MEALNSILTGYAVAALSVYALWFYFLSRRLTGEK
————————————————————————————————————— MNFNSSYNLTFNDVFFSSSSSSDPLVSRRLFLLRDVQILELLIAIFVFVAIHALRQKKYQGLP
————————————————————————————————————————————————————————————————— MALITLLEVSISLLFFSFLYGYFLISKKPHRSFLT

—————————————————————————————————————————————————————————— MFQFHLEVLLPYLLPLLLLILPTTIFFLTKPNNKVSSTSTNN
——————————————————————————————————————————————————————————————— MEMLNAIILILFPIIGFVLIFSFPTKTLKAKTASPSN
————————————————————————————————————————————————————————————————— MAIIVVTTIFILLSFALYLTIRIFTGKSRND----
————————————————————————————————————————————————————————————————— MSLCLVIACMVTS----WIFLHRWGQRNKSG---~-

MAFPLSYTPTITVKP-VTYSRRSNFVVFSSSSNGRDPLEENSVPNGVKSLEKLQEEKRRAELSARIASGAFTVRKSSFPSTVKNGLSKIGIPSNVLDFMF
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MAFPAAATYPTHFQGGALHLGRTDHCLFG---~-~- FYPQTISSVNS-----------~- RRASVSIKCQS-------~- TEPKTNGN------ ILDNASNLLT
————————————————————————————————————————————————————————— MLFPISMSATEFLLASVIFCLVFWVIRA--------SRPQVEK
—————————————————————————————————————————————— MATSLSADSPQQLSSLSTQQTILLLLVSVLAIVHLGQWL - - - -~ ---LRQWRRK
——————————————————————————————————————————————————————————————— MWELVTLLGLILAYLFWPRQGS--------SGTK
——————————————————————————————————————————————————————————————— MWLLLAVFLLTLAYLFWPKTKH--------SGAK
————————————————————————————————————————————————————————— MLASGLLLVALLACLTVMVLMSVWQQRK----~~~-SRGK
—————————————————————————————————————————————————————— MDVLHILQTNFVSIIIGFVVIILLWMNRGKQ--------SNSR
————————————————————————————————————————————————————————————————— MIFFLLLTAFVLYLFNEFYW--------KRRG
————————————————————————————————————————————————————————————————— MITILLLTFLTIYFVYELYW--------KRRN
————————————————————————————————————————————————————————————————— MILIFFALCTLFFLIHQYLW--------RRRG
—————————————————————————————————— MPSLRNAILLTIATTFLYFRIMRTLNFDNYMATYIYFLTCITLYAIYELNY--------KRRR
————————————————————————————————————————————————————————————————— MFLVLIFLALSCWLIIRQYQ--------KVSR
————————————————————————————————————————————————————————————————— MIFVLLLTTFLAVLIIRQYQ--------KARK
————————————————————————————————————————————————————————————————— MFLVLLFFTIISLALAHQWR--------ARKQ
————————————————————————————————————————————————————— MEMILMVSLCLTTLITLFLLKQFLKRTANKVN=========~~L
—————————————————————————————————————————— MALEAGYDYLHVAVVQCTPTQAAAVLGVLLLLAIRLAAAARSSSATSPKWKQHRL Plg
———————————————————————————————————————————————————————————————————————— VALMILRKNLKK------PDSIPNI
—————————————————————————————————————————————————————————— MEQKNLSFPSILISFLLVLILVVVMR------LWKKQNP
———————————————————————————————————————————————————————————— MAELPLYLLLLALLVAVPFLCLTRWSLRHGGGGGGRL
——————————————————————————————————————————————————————————————————— RLISAVILAVCSLISRR---KPSPGSKKKR
—————————————————————————————————————————— MATTATPQLLGGSVPQQWQTCLLVLLPVLLVSYYLLTSRSRNRSRSGKLGGAPRL
————————————————————————————————————————————————————————— MALPPLLLSPLPSLLVVLALLSSLLLAGRKARGGSATWKL
——————————————————————————————————————————————————————————————— MTILLCFFLVSLLTIVSSIFLKQNK---TSKFNLPES
——————————————————————————————————————————————————————————————————— MEDIIIGVVALAAVLLFFLYQKPKTKRYKL PEG
———————————————————————————————————————————————————————————————————— MDLLLIIAGLVAAAAFFFLRSTTKKSLRLPlEG
——————————————————————————————————————————————————————————————————— MLPMLLLLVLCLTLPLLMFFHKHKTN-TNNPEG
———————————————————————————————————————————————————————————— MEPQLVAVSVLVSALICYFFFRPYFHRYGKNL-----PlgsS
——————————————————————————————————————————————————————————————— MLVETIALALLALALFLQFRPTPTAKSKALRHLPNPS
——————————————————————————————————————————————————————————————— MAYQVLLICLVSTIVFAYILWRKQSKKNL—————EES
———————————————————————————————————————————————————————— MDAIVVDSQNCFIIILLCSFSLISYFVFFKKPK---VNFDLL{ES
———————————————————————————————————————————————————————— MDLKLNTKLIILITSLAFPFMLYALFKWFLKEQGSLAATKLPQS
————————————————————————————————————————————————————————— MVLLSELAAATLIFLTTHIFISTLLSI--------TNGRRLEP
———————————————————————————————————————————————————————— MATLFLTILLATVLFLILRIFSHRRNRS--------HNN-RL|{zP
———————————————————————————————————————————————————————— MEGTNLTTYAAVFLGTLFLLFLSKLLR---------QRKLNL[zP
————————————————————————————————————————————————— MESSISQTLSKLSDPTTSLVIVVSLFIFISFITR---------RRRPPY[gP
—————————————————————————————————————————————————————————— MILVLASLFAVLILNVLLWRWLKASA--------CKAQRL{zP
—————————————————————————————————————————————————————————— MSWFLIAVATIAAVVSYKLIQRLR--=~====-----YKFgP
——————————————————————————————————————— METASSNFSLSQILNIEEPYSSVMLGVAALLAVVCYFWIQGKSKS--------KNGPPL[gP
———————————————————————————————————————————————————————— MEETNIRVVLYSIFSLIFLIISFKFLKP--------KKQNLPS
—————————————————————————————————————————————————————————— MDIISFLYYSLFYVALFATIKLFLGS--------RKFKNL{gP
———————————————————————————————————————————————————————————— MEIPYLLTTTLLLLFTTLYLLLRR--------RSSTL
————————————————————————————————————————————————————————— MELVLNSTTIGVGVVSLILLLYLFLRG----GSWKSGEEG
——————————————————————————————————————————————————————— MEKPILLQLQAGILGLLALICFLYYVIKVSLSTRNCNQLVKHPE
———————————————————————————————————————————————————————— MEWEWSYVFFSAIIILPAFILFFSQKNTT-------KSSYKFgP
——————————————————————————————————————————————————————— MINQLTKNELIGLFTSIAVLIYVTCLFYTK-------RCRTRL{zP
———————————————————————————————————————————————————————— MDHQTLLLVITFVSATILIFFLRKSNQT--------QNSTKLgP
———————————————————————————————————————————————————————— MELLSCLLCFLAAWTSIYIMFSARRGRK--------HAAHKL[EP
————————————————————————————————————————————————————— MDIISGQALLLLFCFILSCFLIFTTTRSGRIS-------RGATALjzP
——————————————————————————————————————————————————————————— MDFLIIVSTLLLSYILIWVLGVGKP-----------KNL{gP
———————————————————————————————————————————————————————— MDYIVGFVSISLVALLYFLLFKP--------------KHTNL{gP
—————————————————————————————— MATMEVEAAAATVLAAPLLSSSATLKLLLFVVTLSYLARALRRPRKSTTKCSSTTCASPPAGVGNPPL[ZP
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CYP79B2  ———————— oo MNTFTSNSSDLTTTATETSSFSTLYLLSTLQAFVAITLVMLLKKLMTDPNK--------- KKPYLEP
CYP79D1l - ——— - MAMNVSTTIGLLNATSFASSSSINTVKILFVTLFISIVSTIVKLQFTKSAANK------ EGSKKLPL{gP
CYP79El  ———————— e MELITILPSVLPN-IHSTATVLFLLLLTTALSFLFLFKQHLTKLTKFTSKS-~------- KSTTL{gP
CYP79CLl  ———mm oo MDYYLNN-VIFSVVVTFSITLNIVFLIKSVVAR---FLGRR----------~- KKL{gP
CYP79FLl oo MMSFTTSLPYPFHILLVFILSMASITLLGRILSRPTKTKDRS----------~ cqLlzp
CYP77AB === = —mmm o MSILSFPHTFFNISPSLFYTILISSLVLLILTRRSAKSKIVKL{zP
CYP77Bl = mmm oo MDLTDVIIFLFALYFINLWWRRYFSAGSSQCSLN-I[ZP
CYPBOA2 ——— oo oo MEIWLLILASLSGSLLLHLLLRRRNSSSPPL[ZP
CYP27Al  ———m e MAVLSRMRLRWAL LDTRVMGHGL CPQGARAKAAT PAALRDHESTEGPGTGQDRPRLRSLAELP
CYP27Bl = ——mm oo MTQTLKYASRVFHRVRWAPELGASLGYREYHSARRSLADIP
CYPLIAL  —mm oo MLARGLPFRSALVKACPPLLNTGREGWGHHRVGTGEGAGISTRTPRPYSEIP
CYPLIBl  ———mmmmmmm oo MAFRLKSDVRLAGSWLCLRGARALGTRAVTASKAS---~~~ VLPFEVIP
CYPI2Al  — == MIKYKQYSRAIVALRQRGAQQYSTNVTNASQPDVKATTTTTISPEWQEAKPFEEMP
CYPL2CL  —mmm oo oo oo MLRLTVKHGLRANSQLAATRNPDASSYVQQLES-EWEGAKPFTELP
CYP74A  ———— e MASISTPFPISLHPKTVRSKPLKFRVLTRPIKASGSETPDLTVATRTGSKDLPIRNIP
CYP7ZACL oo MASSSPELPLKPIP
CYP7ZAD L = — oo MSSYSELSNLPIREIP
CYP74B2 === —mm e MLLRTMAATSPRPPPSTSLTSQQPPSPPSQLPLRTMP
CYP24Al  — == MSCPIDKRRTLIAFLRRLRDLGQPPRSVTSKASASRAPKEVPLCPLMTDGETRNVTSLP
CYPLO  —mm oo o MAIMKKFIHHSLKQLIKPNLTSTKRVVSTSPRKEQGVAAISLERS
CYPOAL oo m o MILLLTWLVVIITAVLLYFRSVYSQLSKQGVN
CYPOBL —mm oo MSFVEICLVLATIGLLLFKWSTGTFKAFEGRNLY
CYPLAAY = — oo oo MSILIVAFLVSITVYIAYFYWKVSKYREK
CYP21Al  —mm oo MLLPGLLLLLLLLLLAGTRWLWGQWKLWKLRL Plgl
CYP3BAL ——— oo MLFAQLVILVIIVMLFLCRFANKLRGL[ZP
CYPASAL = m oo MITVVLVAVLAVLLTHFLWRRKNHFQLLARNGIP
CYPL8AL  —mmm oo MVFLGLLALVTLLQWLVRNYRELRKtEP
CYP707AL === MDISALFLTLFAGSLFLYFLRCLISQRRFGSSKLPL[ZP
CYP722Al  — == oo MEHLCLCLVLCAAMLTLGKFLKIMFQDRKKSTAGVEP
CYP25Al  —mm oo MALLILTSILILLVSFIIYILFARREQFKLREKIGLT
CYP73A5 = m oo MDLLLLEKSLIAVFVAVILATVISKLRGKKLKLEP
CYP78A6  ——— === — oo MATKLESSLIFALLSKCSVLSQTNLAFSLLAVTIIWLAISLFLWTYPGGPAWGKYLFGR
CYPAAL MSVSALSPTRLPGSLSGLLQVAALLGLLLLLLKAAQLYLHRQWLLRALQQFP
CYP710 oo MEMNPLLVCATVAIVFATTTIIRILFSSSSLPQMKWES
CYPAAAL = m o MRRSIRNLAENVEKCPYSPTSSPNTPPRTFSEIP
CYP302AL  — === MLTKLLKISCTSRQCTFAKPYQAIPGER
CYP22Al  ——— oo MHLENRVLSSVLDYASKFYKRMSSLVFFSANSIQVQMNISQSSWIKCRDWMAF
CYP52ALl == —m oo MSSSPSIAQEFLATITPYVEYCQENYTKWYYFIPLVILSLNLISMLHTKYLERKFKA
CYP701A3  ———mm oo MAFFSMISILLGFVISSFIFIFFFKKLLSFSRKNMSEVSTLPSVP
CYP315AL  —————m oo MTEKRERPGPLRWLRHLLDQLLVRILSLSLFRSRCDPPPLQRFPATELPPAVAAKYVPIP
CYP3OAL  —mm oo oo MELISPTVIIILGCLALFLLLQRKNLRRPEC
CYP71IAL  ———m oo MKTQHQWWEVLDPFLTQHEALIAFLTFAAVVIVIYLYRPSWSVCNVP
CYPABAL  —— MSPGLLLLGSAVLLAFGLCCTFVHRARSRYEHIEG
CYPA3AL oo MILLILLPVAIFTYVFLRNFKLYYTLHKCGLNPRFDIF
CYP5OAl —mm oo MPSFSLLTGHFGALKQTIDGMZP
CYP7L0AL  — === - MVFSVSIFASLAPYLISAFLLFLLVEQLSYLFKKRNI[EG
CYP5BAL = m oo MELLKLLCLILFLTLSYVAFAIIVPPLNFgK
CYPS57Al  —— oo MLVDTGLGLISELQAKLGWAVLLQIVPITIVAYNLLWFIYASFFSSL
CYP53Al —m oo MLALLLSPYGAYLGLALLVLYYLLPYLKRAHLRDI
CYPS8AL  ——— oo oo MAVLNWASSRAATLSPCPRTAALVVITTWLLYAIGLAVYRLYFHEL
CYP20Al  ———mm MLDFATIFAVTFLLALVGAVLYLYPASRQAAGI[ZG
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CYP3BAL = m - m oo oo oo

MLDFVIFAITAVAGLIGILLFFYFSRSTETKPVS
CYPSAAL — oo oo oo oo MALTQLAHSASALLPLVLPSTAAILAFAIFQRYFARN
CYPSSAL oo oo oo MASGAPSFPFSRASGPEPPAEFAKLRATNP
CYP727Al == mmmmmmm oo e MASPCEHHVPYTLLGALLSGGGPHAAACGGAAFLRDYAERGTNALLWAALLAV
consensus . . .
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CYP7AL PLEFLRANQRK-------- HEH- -~ == - = ———— == VFTCKLMGKYVHFITNSLS----------==----
CYP/B1 PLRFMKTLQKQ-------- G TFTVLLGGKYITFILDPFQ----------------
CYP8AL AAGFLTRMKEK-------- HeD---—-——= === - TFTVLVGGRHVTVLLDPHS-—-—————————————
Cyp8B1 MLEFLKHMRSK-~~~--~~ HED-----—-----———————-- VFTVQLGGQYFTFVMDPVS - === === === ==~
CYP51A1 PIVLLREEYPK-------- LES—-—-—————— - VFTVKLLHKNITFLIGPEV--——-———————————
CYP51A2 PIIMLREEYPK-------- LES-——-—mmmmmmmm e VFTVNLVHKKITFLIGPEV-—-————————————~—
CYP26AL RRKFLQMKRRK - =====-- Fommmmmmmmmm - IYKTHLFGRPTVRVMGADN----------———-—-
CYP26C1 GSRFHSSRRER-------- L VFKTHLLGRPVIRVSGAEN--——-———————————
CYP716A1 ESFSFLSAGRQG-HPEKFITDRVRR----—---- FSSSS—————m—————————— SCVFKTHLFGSPTAVVTGASG-—== === === === = —
CYP725A1 ETIQLLRTLRSE-TPQKFFDDRLKK-------- P VYMTSLIGHPTWWLCGPAG-——--=———=———————
Cyp718 ETMDFYKAQKSNRVFEDFVNPRIIK-------- HEN----——--———————————— IFKTRIMGSPTIVVNGAEA-———————————————
CYP90A1 ETFQLIGAYKTE-NPEPFIDERVAR---————-Y€--————————-—————————— SVEMTHLEGEPTIESADPET— - - —————m— e
CypP90B1 ETIGYLKPYTAT-TLGDFMQQHVSK-======-Y[€- === === —— = KIYRSNLFGEPTIVSADAGL ————————————————
CYP724A1 ETISFFKPHRSD-SIGTFLQQRVSR-----—--Y[€-—--—--——-——-o—-o——- KVFKSNICGGKAVVSCDQEL---=-===-==-==--—~
CYP720A1 DTFAWLNAVAGS-HPSSFVEKQIKK--------Y€--——--—————————————— RIFSCSLFGKWAVVSADPDF - === === === mm— == —
CYP85AL  ETMGWETFIEETTEFLKQGP-——-—- NFMRNQRLR -~~~ ~~=-Y{@-~ ===~~~ oo - SFFKSHLLGCPTLISMDSEV---==---====--~-
CYP87A2 ESIQFFKPNKTS-DIPPFIKERVKK-----—--Y€-—--—--—-—-—————————- PIFKTNLVGRPVIVSTDADL —-——-———————————
CYP708A1 ETVEFFKPYSFN-EIHPFVKKRMFK-------- HEG------—-—————=————- SLFRTNILGSKTIVSTDPEV--=———mmmm e e
CYP702A1 ETFEFMKPHDAF-QFPTFIKERIIR------—-Y€-—---————-—— oo PIFRTSLFGAKVIISTDIEL-—--=-——=————————
CYP88A3 NMLSFLRAFKTS-DPDSFTRTLIKR-------- Pommmmmm e - KGIYKAHMFGNPSIIVTTSDT---——-—————————-
CYP88B1 NTLSYFKASMCG-DPKSFIDFFATR-------- E-mmmmmmmmm o GGMYRAYIFGKPTIMVTKPEL - === ———m———mmmm— =
CYP3Al  [@PKPLIZFFETVLNYYMGLW-~--=--=---------— KFDVECHKKYG----=-==-—=——-——~ KIWGLFDGQMPLFAITDTEM—-——-———————————
CYP5AL HPKPS FIGNLTFFRQGFW ————————————————— ESHMELRKQYG-----=----—--——-—~ PLSGYYLGRRMIVVISDPDM---—————————————
CYP6A2 HDAPH|ZL Yl@NMVG-FRKNR-—--—-—-——-—————— VMHDFFYDYYNKYRKSG----~----~-~ FPFVGFYFLHKPAAFIVDTQL--—-—-—=————————
CYP6B4 PEPTVFFGNIMESVIRRK ————————————————— HLIMIYKDIYEAFPKE-------—--—-- KVVGIYRMTTPCLLLRDLDV----=-—-===———==~
CYP28A1 PKPHCF NYPHMYNMKR-==========———-—~ HSVYDLNDIYSEYEHK-------—--- FDAVGIYGARSPQLLVISPQV--—-—-——————————
CYP28Cl EPRAL FESFPNMIWPRQ------------—--—- HFTMDMRDIYMHYRNT--—----—-~~ HSYVGCYLLRAPKLLVLEPRL ----—-=-———————-
CYP13A2 PRGR V@VLDVLLEHET----------—-—--—- PGLIKLGEWTKKYGKV-=========——-— YGYTDGTQRTLVVADPAM-———————————————
Cyp1l3Bl PEGLEF NYYDLADVNK-===========——-—- PRGYLIHKWTQKFGKV-=-=-=—-————-— FGYYEGAVPVLVVSDMDM- -~ ————————————
CYP72A8  ©TPFTFLVE@DIKREASMVEQEKSRPIN------ LTDDYTHRVMPLIQQTVKDH---~--—-~~ GKTSYMWMGPIASVIVTKPEH-——-———=————————
CYP72B1  [@PPYHFFI[ENVKELVGMMLKASSHPMP------ FSHNILPRVLSFYHHWRKIY-----—-—--- GATFLVWFGPTFRLTVADPDL - === === == === m = ——
CYP721A1 [@PSYRIFSENSGEVSRLTAEAKSKPIPSGR---NPHEFVHRVAPHYHEWSRVY------—--- GKTFLYWFGSKPVVATSDPRL-—--=——————————~
CYP709A1 IPKPRELTGNILEISAMVSQSASKDCDS ————— IHHDIVGRLLPHYVAWSKQY-------——~- GKRFIVWNGTDPRLCLTETEL —===—=mm———mmm =
CYP709B1 [€PNYRIFYENLSEIKKMKRESHLSILDP----- SSNDIFPRILPHYQKWMSQY---------- GETFLYWNGTEPRICISDPEL-—--——-—————————
CYP715A1 [€PAPSFPFENLNDMKKLKMASVVVDNSKSST-IINHDIHSIALPHFARWQQEY---------- GKVFVYWLGIEPFVYVADPEF-——-————————————
CYP714A1 [€PPPSLFRENVPEMQKIQSQIMSNSKHYSGDNIIAHDYTSSLFPYLDHWRKQY---------- GRVYTYSTGVKQHLYMNHPEL - =========——=——~
CYP4C3 PAAMEFLGNAIEM NVDHDEL------------- FNRVIGMQKLWGTRIG------=--=------ INRVWQGTAPRVLLFEPET----=--=-==-—=-~~
CYP31A2  QPRSY[JIVEHGLIT-KPDPEGF------------- MNQVIGMGYLYPDPR------—-—-——-—- MCLLWIGPFPCLMLYSADL--—-—-—————————-
CYP37A1 EPLAL TFQF-KMDPVEF--~~-~~--~------ ALQLYNWGLEYSTKGS--------=---~ SLAAFWMGPYPMVIVLTPEANKVQTRNMSGAQNFHI
CYypP37B1  [€PYSF LYMVNIFDISKF------------- TTQSMELAQYYCQKGC--------—-—-~ GTIGLWLGPVPLIAVINPQH-—-—-———————————
CYP32Al IPPALELVESAHLF—KWNPYAF ————————————— TFQMEGWAQKYLFGRAKYGEIAAPNNEVDGIMLLWIGPVPIVFLGTSEC-~-----=----—--—~
CYP29A2  [€PPAH NLGPIVGKKTEDL------------- PSVFINWAAEQRDQGHS------------ VMRVMILGKVYAWPLNGKAA--—-————————————
CYP86A1  VLPFVGSLP-YLIANRSRIHDW------------- IADNLRATEGTYQTCTM---—--—--—-~ VIPFVAKAQGFYTVTCHPKN-—-—————————————
CYP86B1  VWPFLGMLPSLAFGLRGNIYEW------------- LSDVLCLQNGTFQFR--=-=---—-—--—-— GPWFSSLN--STITCDPRN--—-—-——————————
CYP96A1  NWPFLGMLPGLLVEIP-RVYDF------------- VTELLEASNLTYPFKG---==========—~ PCFGGLD--MLITVDPAN-=-——————————————
CYP96C1  DWALVGILSVWFPSLG-HIYEK-------=-=----- LAKSLAKNDKTFVLKG=---=====-=—--—~ SFLSKQD--VIFTCDPAN--—-————————————
CYP94A1  NIITL[gKSYPLIGSYLSFRKNL------------- HRRIQWLSDIVQISPSA------—----- TFQLDGTLGKRQIITGNPST-—-—-———————————
CYP94B1  ----- SYQLIGSILSFNKNR------------- HRLLQWYTDLLRLSPSQ------------ TITVDLLFGRRTIITANPEN-----—-————-—--—-
CypP704A1 ----- KRYTPVHATIFDLFFHS------------- HKLYDYETEIARTKPTF----=-------- RFLSPGQS---EIFTADPRN-----—-—--------—-
Cyp704Bl1 ----- EKTWPLVGAAIEQLTNF------------- DRMHDWLVEYLYNSRTV------------ VVPMPFTT---YTYIADPIN-----——————————-
CYP97A3  DWTGSDQDYPKVPEAKGSIQAV-----=-------- RNEAFFIPLYELFLTYG-----——---—- GIFRLTFGPKSFLIVSDPST---———-————————-
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CYP97B3  NFLSGG-SLGSMPTAEGSVSDL------------- FGKPLFLSLYDWFLEHG----------~-~ GIYKLAFGPKAFVWISDPITI-—-—-——-————————~—
CYP1Al LKNPEGPWGWPLIGHMLTLGKNPHLALSRMSQQYGDVLQIRIESTP---------—--—-- VVVLSGL--DTIRQALVRQGDD-—-—-———————————
CypPlB1 PWSSP[EGPFPWPLIGNAASVGRASHLYFARLARRYGDVFQIRLESCP------————————~ VVVLNGE--SATHQALVQQGGV--——-———————————
CYP17A1 SLPFLPKSGHM----HVNFFKLQKKYGSIYSFRL{ESTT----—---————-—- TVVIGHH--QLARELLIKKGKE--=--———————————
CYP19A1 SLPFLPRRGQQ----HKNFFKLQEKYGPIYSFRL@SKT-----------—-—- TVMIGHH--QLAREVLLKKGKE-=-=-———————————
CYP2A7 NYLQLNTE----- HICDSIMKFSECYGPVFTIHL{€PRR--—--—--——-——-- VVVLCGH--DAVREALVDQAEE--——————————————
cyp2ml NLLRMDVK--~--~ APYKLYMELSKKYGSVFTVWLESKP----—--——-——-—- VVVISGY--QAIKDAFVTQGEE-—--—-—-—————————
CYP33Al NMIELFSY----PPPTAAYDAWTKKFGKIYTVWMETD-----—-—--—-—-- PAVIITGY--KELKDTFVNDGHS--—-—-—————————-
CYP33Cl NLLSIANP----PPGYKAFERWTKKYGDVYTFWIENT-----—---——---- PHIMINTW--DKIKETFIRDADT-—=—————————————
Cyp33B1 NLFQLSGSE---APGISIFQKWKDQYGPIFTFYMEIATIEKKNDYKKFSGPVPFVVLTDY--QDIKETVIKDGDT-----—-=--—-—-—~
CYP23Al NMPSFINV----NNVDVLFQSWKQQYGGIFTVWI@PIP------—-----—-—- LVMVSDL--PTIKKYFIQHADS--—--—-—-———————
CYP35A1  @P-------—--———--—-———-————-——-— KYGNIFTLWVEPVP--—--—--—-——-——— HVSICDY--ETSHEVFVKGANK-—--—--—-———————-
CYP35B1 NIHQLVYHIWNEKGVVPAFDLFRKKYGDVFTIWLEPIP-----—--——--—-- HVSICNY--ETSQEVFVKNGNK--—-————————————
CYP34A1  [€PYPL[ZLIENLHQLLYYCWKNGGLVEGYAEIQKSFGKVYTLWI[€PLP----------———--- TVFIADF--EVAHETHVKRAHE---——-—-—-————-—

CYP71A12 P-WRL[ZLI@NLHQLSLHP----HRSLHSLSLRYGP--LMLLH
CYP71cl PPGKL[YII[@HLHLIGSHP----HVSFRDLHAKYGHNGLMLVQ
CYP71D11 P-WKL|[ZII@SIPHLVGS---PPHRKLRDLAKKYGP--LMHLQL| VIFIIVSS--AEYAKEVMKTHDVT-----—-——--——————-
CYP726A1 P-WKF[YIT{@NLPHLLLTS-DLGHERFRALAQIYGP--VMSLQI[€Q VSAVVISS--AEAAKEVMKTQADA----—-——=——=———————
CYP71K1 I[@HLHHVAGA---LPHRAMRDLARRHGP--LMLLRLCE LRVVVACT--AEAAREVTKTHDLA-----—-—-—=———————-
CYP99A1 P- WRLPLIGNLLHLATS———QPHVALRDLAMKHGP——VMYLR;E VDAVVISS--PAAAQEVLRDKDTT-----=--—=———=———-

VPILVVSS--GEAAQEVLKTHDLK----=====-------
VPTIVVST--PQAAEAVLRTHDHV-----==-=-----—-

CYP71E1l P-AQL[ZTLENLHLLG-PL---PHKNLRELARRYGP--VMQLRL] VPTVVVSS--AEAAREVLKVHDVD-----=-==-—=—=—————

CYP7IN1 I{€HLHLLGSSL---LHRSLWELSKKHGP--LMHLKF€R---—-----——---——~ VPVVVVSS--PEMAKEVLKTHDLE--—---——————————
CYP71B2  P-SSLEFII[@NLHHLA-GL---PHRCFHKLSIKYGP--LVFLRLES--------—--—--- VPVVVISS--SEAAEAVLKTNDLE--=--=——=———————
CYP83A1  P-SPL[gVI[ENLLQLQKLN---PQRFFAGWAKKYGP--ILSYRI@S-----—--—--—--- RTMVVISS--AELAKELLKTQDVN--—-—-——————————
CYP83B1  P-KGL IIGNLHQMEKFN———PQHFLFRLSKLYGP——IFTMKIGG ——————————————— RRLAVISS--AELAKELLKTQDLN-—-=-———————————
CYP83E1l  P-KGL[JII@NLLQLDISN---LHLQFSQFSKIYGP--LFSLQLEL--------------- RPAIVVSS--AETIAKEVFKNNDHV-—-—-———————————
CYP93B1  PFFRL[ZTI{€--HMHMLG--PLLHQSFHNLSHRYGP--LFSLNF€S---—---—-——————— VLCVVAST--PHFAKQLLQTNELA-———————————————
CYP93C1l7 PKPRL|[gFV{€--HLHLLDQ-PLLHNSLIKLGEKYGP--LYTLYF€S--------——————- MPTVVAST--PELFKLFLQTHEATS-—-—-—————————-
CYP93A1  PK-AL[II[@--HLHLVS--PIPHQDFYKLSTRHGP--IMQLFL{ES--------------- VPCVVAST--AEAAKEFLKTHEINF-——-———————————
CYP705A1 PP-SL[ZTI(@--HLHLLLS-TLIHKSLQKLSSKYGP--LLHLRIFN--------—--———- IPFILVSS--DSLAYEIFRDHDVYN-—-=—————————————
CYP712A1 PP-AL[gFI[€--HLHLIG--KVLPVSFQSLAHKYGP--LMEIRLEA--------—---——- SKCVVVSS--SSVAREIFKEQELN-—-—-———————————
CYP75A1  [EPRGWEVI[EALPLLGA----MPHVSLAKMAKK--YGAIMYLKVET-----—---—--—--- CGMVVAST--PDAAKAFLKTLDLN-====—==————————
CYP75B1  [@PNPW|TI[€NLPHMGT----KPHRTLSAMVTT--YGPILHLRL F ——————————————— VDVVVAAS - -KSVAEQFLKIHDAN--——————————————
CYP92A2  [€PKPW[ETIIENLNLIGN----LPYRSIHELSLK--YGPVMQLQF€S----------—-—=--- FPVVVGSS--VEMAKIFLKSMDIN=-——————————
CYPB4ALl  [€PRGW, IIGNMLMMDQ————LTHRGLANLAKK——YGGLCHLRMGF ——————————————— LHMYAVSS--PEVARQVLQVQDSV-=-—-———————————
CYP703A2 [@PPRLIZTLENLLQLGP----LPHRDLASLCDK--YGPLVYLRL{@N---—---—-——————— VDAITTND--PDTIREILLRQDDV---—-—-———————-—
CYPI98A3  [@PSPK[ZIVIENLYDIKP----VRFRCYYEWAQS--YGPIISVWI{€S--------—---——- TILNVVVSS--AELAKEVLKEHDQK-—-—--——————————

TVENLPFLNSD---VLHTQFQALTLK--HGPLMKIHL[€S-~------------- KLAIVVSS--PDMAREVLKTHDIT------=-=--==---
Cyp81D1 PPGWL II€HLRLLKPPI-HRTLRSFSETLDHNDGGGVMSLRL{€S--~~--~------—- RLVYVVSSH-KVAAEECFGKNDVV--——--——-——————-

CYP81E6 EpPTSL

CYP706A1 [8PwPL NLPFLNSD---VLHTQFQALTLK--HGPLMKIHL
I L
ITIENLHHLKRPL-HRTFRALSEKY----- GDVFSLW

N
S
S
S
N--———— = RLVVVVSS--FADVQECFTKNDVV-=---=-===—=———————
F
A
vV

Cyp81B1 IFPSL II[€HLYLLKPPL-YRTLAKLSAKH----- GQILRLQLEF---------—————- RRVLIVSS--PSAAEECFTKNDIV--——————————m———
CYP82A2  VAGAWEII@HLPLLLGS--KTPHKTLGDLADK--YGPIFSIKI€A---—---——---——- KNAVVVSN- -WEMAKECYTTNDIA---—————————————
CYP82B1  AAGSWEIVIEHLPQLVGSG-KPLFRVLGDMADK--FGPIFMVRFEV--------—---——- YPTLVVST--WEMAKECFTSNDKF=—--=-———————————
CYP76A2  [@PPGL IF NMFELG————TEPYKKMAVLRQK——YGPVLWLKLGS ——————————————— TYTMVVQT --AQASEELFKNHDIS--—--——-=———————
CYP76G1l  €PNPW NIFQLAG———LPPHDSLTKLSRR——HGPIMTLRIGS --------------- MLTVVISS--SEVAREIFKKHDAA-——-————————————
CYP76E1 PYPL E@NILELG----KNPHKALTKLSKI--YGPIMTLKLES-----------—--- ITTIVISS--PQVAKQVLHDNSQI---——-—————————-
CYP76F2 VTTIVISS--APMAKEVLQKQDLS--==----=--————--
CYP76C1 LNTVVIAS--PEAAREVLRTHDQI--—--—--—-—-————
CypP76B1 ITTLVISS--ATAAEEVLKKQDLA-—--—-—————————-
CYP8OAL HSSIFAST--KEAAMEVLQTNDKV-=--===—-————————
CYP79A1 VHVVSITCP--EIAREVLRKQDAN--——--—-—————————
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CYP79B2  [€PTGW[EIIEMIPTMLKSR---PVFRWLHSIMKQLNTEIACVKLEN--------------~ THVITVTCP--KIAREILKQQDAL----------------
CYP79D1  [@PTPW|gl TENIPEMIRYR---PTFRWIHQLMKDMNTDICLIRFERTF------------- TNFVPISCP--VLAREILKKNDAI-------------——-
CYP79E1  [€PRPW[ETVESLVSMYMNR---PSFRWILAQMEGR--RIGCIRL{EG--~-~---------=-~ VHVVPVNCPFTEIAREFLKVHDAD---————---------
CYP79C1  CPRGF[ETTENLVGMLKNR---PTSKWIVRVMNDMKTDIACFRFER--------------~ VHVIVITSD--VIAREVVREKDAV----—-—-—--—-------
CYP79F1  [€EPPGWZILENLPELFMTR---PRSKYFRLAMKELKTDIACFNFAG-=----====--==-~ IRAITINSD--EIAREAFRERDAD------=======—-~
CYP77A6  [€PPGW[g GNLFQFARSG———KQFYEYVDDVRKKYGPIYTLRMES ——————————————— RTMIIISD--SALVHDVLIQRGPMF---————————————
CyP77B1 @PKGW[4LVIENLLQVIFQR---RHFVFLMRDLRKKYGPIFTMQMEQ------—-=—-—-——-—-—— RTMIIITD--EKLIHEALVQRGPTF------—--=-————-
CYP89A2  DPNFL[GFLETLQWLREGL---GGLESYLRSVHHRLGPIVTLRITS------=-=-~-==---~ RPAIFVAD--RSLTHEALVLNGAVY------————————-
CYP27A1 EPGTLR——FLFQLFLRGYVLHLHELQALNKAKYGPMWTTT—— TRT-———————————————— NVNLASAPLLEQVMRQEGKYP-------—==———--
CYP27B1  [@PSTPS--FLAELFCKGGLSRLHELQVQGAAHFGPVWLAS--FE@TVR------=-——=————=——- TVYVAAPALVEELLRQEGPRP------—-——————-
CypPllAal SPGDNGWINLYHFWRKKGSQRIHFHHIENFQKYGPIYREK--L[€NLE-------——==—=——=———— SVYIIHPEGVAHLFKFEGSYP---—————=———————
CYP11B1  QHQGNKRQRVLQFWKEQNHDDLHLEMHQTFQELGPIFRCD--V@STR--------—-—---———- IVAVMLPEDCARLHQAESPYP----———————————
CyprPl2al SMNSWETIKNMLPWGKYGKMEPTQFLMALRDDMGPIVRTAAFMERPP-——— - - ——————————— TVITHNPHDFEMVFRNEGIWP--—-——————————-
CYP12Cl [6PTRWQLFRGFQKGGEYHQLGMDDVMRLYKKQFGDICLIPGLFEMPS-----—-—-——-—=——————— TVFTENVETFEKVYRTEGQWP------—--——————-
CYP74A VEPIKDRWDYFYDQGAEEFFKSRIRKYNSTVYRVNMPPGA —————————————————————— FIAENPQVVALLDGK-------=-==———-—-
Cyp74cCl LgPIKDRYDYFYFQGRDEFFRSRITKYNSTVFHANMPPGP - - === ————————————————— FISSDSRVVVLLDAL-----——————————-
CYP74D1  [€DYGF[gTISATIKDRYDYFYNQGEDAWFHNKAEKYKSTVVKINMAPGP-—=======————————————- FTSNDYKLVAFLDAN----————————————
CYP74B2 PLSDRLD---FQGPDKFFRTRAEKYKSTVFRTNIPPTFP-----—-—-————————————- FFGNVNPNIVAVLDVK-----—-——————————
CYP24A1  [@PTNWELL{ESLLEIFWKG-GLKKQHDTLAEYHKKYGQIFRMKL[ESFDS----=------—--———- VHLGSPSLLEALYRTESAHP-----——-—-———--
CYP10 EMAQC|gFRKSIDTFTETTNAVKAPGMTEVQPFERIPGPKGLPIVGTLFDYFKK-------~ DGPKFSKMFEVYRQRALEFGNIYYEKVGHFHCVVISSPG
CYPIAl HLPTI[gVFENLMWMVMKQEHFVDTLGRCVKAFPDD-———————————————————————————— KIVGHYDMVSPILVVLDVDT--=-=-======————-
Cyp9B1 FEKPY|[gFLENMAASALQKASFQKQISEFYNRTRHHKLVGLFNLRTP-=-====-==———————— MIQINDPQLIKKICVKDFDH-------=——--=——-
CYP14A2  [@PFPL[FFIENILQIPSEN----- IQEYLDDLSKTYGPCFTLWTPLP----=-=—==————————- AIVLTDYEHVKEAFVTQGDA----——-————————-
CYP21A1  APGFLHFLQPNLPVYLFG----------—-———-——-- LAQKLEP---------——————————- TIYRIRLGLQDVVVLNSNKT----—-—-=—--—--—-
CYP36A1  [EPTPWEFI@NTFQVPEDR----- IDLIINEFKKKYGGIFTLWLPFP----——----————————— TIVICDYDMLKRNIVKNGES------—-—----——---
CYP45A1  TPKYHWLLEHMEQTFYSPGKRSVVEVKHEWLQLYG=-=============—————————————— KVCGFYSGAIPRVLVADLDM-----===————————
CYP18Al EPWGLEVIHYLLFMGSEK —————— HTRFMELAKQYGSLFSTRL[ES----------------- QLTVVMSDYKMIRECFRREEFT---—————-—-—-————-
CYP707A1 [@TMGW[gYVEETFQLYSQDPNVFFQSKQKRYG-—-—=—====—————————————————— - ——— SVFKTHVLGCPCVMISSPEA------—-————————-
CYP722A1 iSDGFﬁVIiETLQFMLSVNSGKGFYEFVRSRRIRYGSCFRTSLFG ——————————————————— ETHVFLSTTES-—--=-——--———————————————-
CYP25A1  [6PEPHWFMENLKQIVDRKEKLGYDDSNKWFNELHKQYGETFGIYFG-----==-------~ AQMNIVLSNEEDIKEVFIKNFSN-—————————————--
CYP73A5  EPIPIQIFENWLQVGDDLN----- HRNLVDYAKKFGDLFLLRMEQRN-----———-————————— LVVVSSPDLTKEVLHTQGVEFG-----——-——----
CYP78A6 LISGSYKTENVIPGPKGFPLVGSMSLMSSTLAHRRIADAAEKF@AKR —————————————————— LMAFSLGETRVIVTCNPDVAK---=————----- E
CYP4A4 CPPFHWLL{EHSREFQNDQELERIQKWVEKFPG-=——--=—=-=————————————————————— ACPWWLSGNKARLLVYDPDY------=—--=——---
CYP719 [€PRKL[FIIENLHQLGDDVLHVALAKLAKVHGSVMTIWIGSWR--=========-=————-———- PVIVISDIEKAWEVLVNKSAD-----—---————-——
CYP44A1  EPREI[QVI[ENIGYFKYAVKSDAKTIENYNQHLEEMYKKYGKIVKENLGFG-~------=-=-~ RKYVVHIFDPADVQTVLAADGKTP--—----——--————
CYP302A1 [PFGMGNLYNYLPGIGSYSWLRLHQAGQDKYEKYGAIVRETIVPGQD-----=-=-=-===——----- IVMWLYDPKDIALLLNERDCP--------————————
CYP22A1  ALSHHIIM@EIYLLILRNFLPQVVPDFEWQHYFMRVFIVHIIYIIISYFIRITRYP----- PGPPPMAVFGNSPFVNILTPEQTFLEYREIYGPIFTLHLS
CYP52A1 KPLAVYVQDYTFCLITPLVLIYYKSKGTVMQFACDLWDKNLIVSDPK ———————————————— AKTIGLKILGIPLIETKDPEN----—--—------———-
CYP701A3 VVPGF IENLLQLKEKK-=---- PHKTFTRWSEIYGPIYSIKMESSS-----------—----- LIVLNSTETAKEAMVTRFSS-----——————————-
CYP315A1 RVKGL LVDLIAAGGATHLHKYIDARHKQYGPIFRERLGETQD-----—-—-——--—————- AVFVSSANLMRGVFQHEGQYP-------—————-——-
CYP39Al1 IKGWI VGFEFGKAPLEFTEKARIKYG-==————————————————mmmmm oo ——— PIFTVFAMGNRMTFVTEEEG----————--—----—
CYP711A1 [€PTAM VEHLPLMAKYG —————— PDVFSVLAKQYGPIFRFQMERQP------------—-———- LIITIAEAELCREVGIKKFKD------———————---
CYP46A1 PPRPSFL HLPCFWKKDEVGGRVLQDVFLDWAKKYGPVVRVNVFHKT - =========-———-- SVIVTSPESVKKFLMSTKYNK------=————————
CYP43A1  [@IKGLLWLDSSAAHENFTRMCSMIGDQTFSVLRG-------====———————-———————————— ATPVVITSNVDLIHAISTEH------—---------
CYP59A1  NATLHSIMLKLSQKFRSG-======—==— == - - m oo oo MFYINMWPFSGTWLVVATPSG----------—---- AA
CYP710A1 PFFVPEII[@NAVALVRDPTSFWDKQSSTANISG-=—=-—====—-=-=—=———————————————— LSANYLIGKFIVYIRDTELS-------—-=--- HQ
CYP56A1  NIPTI[gFYVVFLPVIFPIDQTELYDLYIRESMEKYGAVKFFFGSRWN--=-=-=-=-==-—-—-—-—------- ILVSRSEYLAQIFKDEDTFAK--------———---
CYP57A1  RKIPG|gFLARISRVWEMKKTATGNIHEIMMDLHRRHGAIVRIGPR----=-===-=—————————- RYDFDTMEALKIIYRIG-------—-—-——-———=—=—-
CYP53A1  PAPGLAAFTNFWLLLQTRRGHRFVVVDNAHKKYGKLVRIAPRHTS--------—--————-——————————— IADDGAIQAVYGHG------—-——-—-————-
CYP58A1  ARFPGRKMAAVTTWYEFYYDFWYGGKYIFEIEKMHKEFGPIVRIN-----=-=-=-=—-——-——---- PHELSIHDPEYYNELYVGSSKR---—-—-———-----——-
CYP20A1  ITPTEEKD@ENLPDIVNSG----SLHEFLVNLHERYGPVVSFWFER-----------—-———-—————- RLVVSLGTVDVLKQHINP--—-—--—————————
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CYP38Al SASPTSTIPRWSAPPADIEKGDLDVMMKKHGSLHQFLLHLHDNEKTP----------=——————- VTSFWWGKTHVVSFCSPQAFK----------—---
CYP54A1 PLSNLEIVIEEEYHGYEKKRQAYLTKAKDLYLEGYTKFKHG-—---——--=——-—=—————————- LFRIVTPNRNSVIVVSPRF-----------—-—---
CYP55A1 VSQVKLFDESLAWLVTKH---==-=-—-—-————— == — - — o m e e KDVCFVATSEKLSKVRTRQG-----=---=----—---
CYP727A1 TWLLVLRLAALLRLWALGARLPGPPAFPADPGLAAGDITGYLSKLHG---=========—-~ SYGPVVRLWLGPSQLLVSVKDSR-----=---=-=--—-- \
consensus . ceeae s . . . . -

101...... 110....... 120....... 130....... 140....... 150....... 160....... 170....... 180....... 190........
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CYP7A1 ~YHKVLCHG-KYFDWKKFHYT----~ TSAKAFGHRSIDPNDENTTENINNTFTKTLQGDALHSLSEAMMQNLQFVLRPPD---=-—--—--—-- LPK----
CYP7B1 -YQLVIKNH-KQLSFRVFSNK----- LLEKAFSISQLQKN--HDMNDELHLCYQFLQGKSLDILLESMMQNLKQVFEP---—--——-——————- QL----
CYP8Al -YDAVVWEPRSRLDFHAYAVF----- LMERIFDVQLPHYN----PGDEKSKMKPTLLHKELQALTDAMYTNLRTVLLG-~-=-----—-—--—~ DTV----
CYP8B1 -FGPILKDGQRKLDFVEYAKG----- LVLKVFGYQSIEGD----HRMIHLASTKHLMGHGLEELNKAMLDSLSLVMLGPE-~-----—----—~ GRS----
CYP51A1  -SSHFFNAYESELSQKEIYKF----- NVP-TFGPGVVFDVDYPVRMEQFRFFSSALKGQQLRGYVDQMTKETEDYFSK=-=====-====———————————
CYP51A2  -SAHFFKASESDLSQQEVYQF----- NVP-TFGPGVVFDVDYSVRQEQFRFFTEALRVNKLKGYVDMMVTEAEDYFSK-——--—————————————————
CYP26A1l  -VRRILLGEHRLVSVHWPASV----- RTILGAGCLSNLHD--SSHKQRKKVIMQAFSREALQCYVLVIAEEVSSCLEQ-—--—--——————=———————-
CYP26C1  -VRTILLGEHRLVRSQWPQSA----- HILLGSHTLLGAVG--EPHRRREKVLARVFSRAALERYVPRLQGALRHEVRS -~ -~ —-——————m—mmm e
CYP716A1 -NKFLFTNENKLVVSWWPDSV----- NKIFP-SSMQTSSK--EEARKLIMLLSQFMKPEALRRYVGVMDEIAQRHFET - =~ - === == == ———————— =
CYP725A1 -NKLVLSNEDKLVEMEGPKSF----- MKLIGEDSIVAKRG--EDHRIL[{TALARFLGAQALQNYLGRMSSETGHHFNE-—--——————————————————
Cyp718 -NRLILSNEFSLVVSSWPSSS----- VQLMGMNCIMAKQG--EKHRVLIIGIVANSLSYIGLESLIPKLCDTVKFHHET - == ——=—— === ———————————
CYP90A1l  -NRFVLQNEGKLFECSYPASI----- CNLLGKHSLLLMKG--SLHKRMHSLTMSFANSSTIIKDHLMLDIDRLVRFNLD -~ --=————=———————————
CYP90B1  -NRFILQNEGRLFECSYPRSI----- GGILGKWSMLVLVG--DMHRDMRSISLNFLSHARLRTILLKDVERHTLFVLD - == ======—————————————
CYP724A1 -NMFILQNEGKLFTSDYPKAM----- HDILGKYSLLLATG--EIHRKLKNVIISFINLTKSKPDFLHCAENLSISILK-—--—--=——————————————
CYP720A1 -NRFIMQNEGKLFQSSYPKSF----- RDLVGKDGVITVHG--DQQRRLHSIASSMMRHDQLKTHFLEVIPVVMLQTLS-—--——————————————————
CYP85A1  -NRYILKNESKGLVPGYPQSM----- LDILGTCNMAAVHG--SSHRLMRGSLLSLISSTMMRDHILPKVDHFMRSYLD = ==-===-—-———————————
CYP87A2  -SYFVFNQEGRCFQSWYPDTF----- THIFGKKNVGSLHG--FMYKYLKNMVLTLFGHDGLKK-MLPQVEMTANKRLE -==—=-==——=————————————
CYP708A1 -NFEILKQENRCFIMSYPEAL----- VRIFGKDNLFFKQGK-DFHRYMRHIALQLLGPECLKQRFIQQIDIATSEHLK-——————————————m——————
CYP702A1 -NMEIAKTN---HAPGLTKSI----- AQLFGENNLFFQSK--ESHKHVIINL TFQLLGSQGLKLSVMQDIDLLTRTHME -~ ———======———=—=——————
CYP88A3  -CRRVLTDDDA-FKPGWPTST----- MELIGRKSFVGISF--EEHKRLIRLTAAPVNGHEALSTYIPYIEENVITVLD-—--—--———————————————
CYP88B1  -IRKVLMDEEY-LERGLPNYM----- KKLIG----LTTSI--EEDKYFRRLTAP-VKSHGLLSDYFDYIDKTVSSTLE--———--———————————————
CYP3Al IKNVLVKECFSVFTNRRDFGPV------- GIMGKAISVS- KDEEMKRYRALLSPTFTSGRLKEMFPVIEQYGDILVKYLR——QEKGKP ____________
CYP5A1 IKQVLAEKFSNFTNRMATGLES------- KPVADSILFL- RDK SVLTSAFSPKKLNKLTPLISQACDLLLAHLERYAESGDA---———----—-
CYP6A2 AKNILIKDFSNFADRGQFHNG------ RDDPLTQHLFNL MAQRLTPTFTSGKMKFMFPTVIKVSEEFVKVITEQVPAAQNGAV---—--—--
CYP6B4 IKHVMIKDFDLFNDRGVEFS-------- EEGLGLNIFHA- LFQCFTPLFTSGKLKNMLNLMSDRGDKFIKMVEKFCDKEPE---------——~
CYP28A1  ARRVFVSDFRHFHDNEISLMVD---EKSDFIMANNPFSQ-I DE KQR ADITPGLTMGRIKTVYPVTQEVCQKMTDWLRKQIRLPPSGG-------—~-
CYP28C1  VYEIYVSAFSHFENNDASKMVD---IAKDRLVALNPFVL-E€EEQRHQRAVFSTLLTNGRIRTTHAIMQRVCLDLCQFI--AIKSAGGKD---~-------
CYP13A2  VHEIFVKQFDNFYGRK-LNPIQGNPEK---EQRVHLLAA-QEYRYUKRLIITISSQSFSNASLKKMKRTVEDS---ALELLRHIEKQTAGGEQ-------~-
CYP13B1 LQELFLKKFDNFYARKSTNHIHGNLECSKSEPRINLFTS ARJKRLRALASPGFSVKALKQVHDVMEDS - - -AINMVDLMAKHEDG-KP------—~--
CYP72A8  IKDVLNRVYD---FPKPPVHPI----- VELFAT-GVALY-E€EKYSKHRKIINPSFHLEKLKIMIPAFYESCSEMISKWEKLVTE---QGSS--------
CYP72B1  IREIFSKSEF---YEKNEAHPL----- VKQLEGDGLLSL EKAHHRKIISPTFHMENLKLLVPVVLKSVTDMVDKWSDKLSE---NGE-------~--
CYP721A1 IREALTTGGS---FDRIGHNPL----- SKLLYAQGL PGL -REDQEAFHRERIAKQAFTMEKLKRWVPQMVTSTMMLMEKWEDMRN----GGEE-------~
CYP709A1 IKELLMKHNG-VSGRSWLQQQG----- TKNFIGRGLLMA-NEQDHHQERHLAAPAFTGERLKGYARHMVECTSKLVERLRKEVGEGANEV-—-~-—--—--
CYP709B1 AKTMLSNKLG-FFVKSKARPEA----- VKLVGSKGLVFI-E AD VRHRRILNPAFSIDRLKIMTTVMVDCTLKMLEEWRKESTKEETEHPK----~--~--
CYP715A1 LSVMSKGVLGKSWGKPNVFKKD----- REPMFGTGLVMV - E€DDI TRHEHI I TPAFAPLNLKVMTNMMVESVSNMLDRWGIQINSGNPEF-----—--—~
CYP714A1 VKELNQANTLN-LGKVSYVTKR----- LKSILGRGVITS-NEPHUAHQRRIIAPEFFLDKVKGMVGLVVESAMPMLSKWEEMMKRE --GEMV--—-----
CYP4C3 VEPILNS--QKFVNKSHDYDYL------ HPWLGEGLLTS- TDR HSRF@KIL TPAFHFKILDDFIDVFNEQSAVLARKLAVEVG---SE------—--—~
CYP31A2  VEPIFSS--TKHLNKGFAYVLL------ EPWLGISILTS- QKE RPKEKLLTPTFHYDILKDFLPIFNEQSKILVQKLCCLGA---DE----------~
CYP37A1  FQKVLES--NALINKSSEYDIF------ LPWLGTGLLLA-S RGREKMMTPSFHFNVLIDFQVVFNSQSMILLEQIENAAKKTDDS----------~
CYP37B1  AKEILES--NEVITKAEEYDIL------ FPWLGTGLLTS- s RQR KMLTPAFHFKVLNDFLSVHDYQAKVFLEQIKPYADSGKE-—-—--——————
CYP32A1  IRPVLES--NTNISKPSQYDKM------ SEWIGTGLLTS- THE RRKMLTPTFHFTIIQDYFPVFVRNAEVLADAVELHVD---GD----------—
CYP29A2  -AAIIDS--TTETNKGDDYRFF------ DPWLGGGLLLEG KSH KMLTPAFHFAKLGGYFEVFNNESKILIDLLSDFSAS--GE-------—---
CYP86A1  VEHILKTRFDNYPKGPMWRAAF------ HDLLGQGIFNS- KTAALEFTTRTLRQAMARWVNGTIKNRLWLILDRAVQNNK---=-—--—--—
CYP86B1  VEHLLKNRFSVFPKGSYFRDNL------ RDLLGDGIFNA- DDE KTASIEFHSAKFRQLTTQSLFELVHKRLLPVLETSVKSSS----—------~
CYP96A1  THHIMSSNFANYPKGTEFKK-I------ FDVLGDGIFNA-DSELJKDL[IKSAQSMMTHQDFQRFTLRTIMSKLEKGLVPLLDYVAEKKQ-----=-----~
CYP96C1  MHHVMSTNFSNYPKGPENRN-V------ FDVYGEMLFTA-DHE KSH KVTNAYFHDQRFNGFSQKVNKEVIEKELFPFLDHAAEEAL----------~
CYP94A1  VQHILKNQFSNYQKGTTFTNTL------ SDFLGTGIFNT-N PN KFQRQVASHEFNTKSIRNFVEHIVDTELTNRLIPILTSSTQTNN---—--—--—~
CYP94B1  VEHILKTNFYNFPKGKPFTDLL------ GDLLGGGIFNS-DEELNSSQRKLASHEFTMRSLREFTFEILREEVQNRLIPVLSSAVDCGE-----------
CYP704A1 VEHILKTRFHNYSKGPVGTVNL------ ADLLGHGIFAV- KQQEKLVSFEFSTRVLRNFSYSVFRTSAS-KLVGFIAEFALSGK--—----—---~
CYP704B1 VEYVLKTNFSNYPK--------—--—--—--- VLLGDGIFNS-DEE LJRKQRKTASFEFASKNLRDFSTVVFKEYSL-KLFTILSQASFKEQ----------~
CYP97A3  AKHILKDNAKAYSKG-ILAEIL------ DFVMGKGLIPA-DEE IJRRRJRATVPALHQKYVAAMIS - - LFGEASDRLCQKLDAAALKGE----------~
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CYP97B3  ARHVLRENAFSYDKG-VLAEIL------ EPIMGKGLIPA-DLDTKLRERAITPAFHKLYLEAMVK--VFSDCSEKMILKSEKLIREKETSSGEDT----
CYP1Al FKGRPDLYTFTLISNG------=--=------~ QSMSFSPDSEPVIIAARKRLAQNGLKS FSTASDPASSTSCYLEEHVSKEAEVL -~ == —=—=-—=————~
CypP1B1l FADRPPFASFRVVSGG---=-~--=-~----~~ RSLAFGHYS-ERQKERRRAAYGTMRAFSTR---HPRSRGLLEGHALGEAREL-—-—-———————————
CYP17A1 FSGRPLTTTVALLSDN---------------- GKGIAFADSSATHQLH[NRLVLSSFSLFRDG------~- EQKLENIICQELSAL-——-—-———————————
CYP19A1  FSGRPKVATLDILSDN--------------—- QKGIAFADHEAHTQLHRKLALNAFALFKDG------~ NLKLEKIINQEANVL ————————————————
CYP2A7 FSGRGEQATFEWVFKG---=-=-=-=--~-—--—- YGVAFSNEERAKQLLRFAIATLRDFGVG------~- KRGIEERIQEESGFL-—-—-———————————
Cyp2ml FSGRANYPVIMTVSKG--~-=-=-=-=--~—-—--—- YGVLVSSEKRSKDLEARFSLMTLKTFGMG------~- RRSIEERVQEEAKML - —-—————————————
CYP33A1  YLDKMIYSKLNTSL---------------- RGGDYGVIDTNENTIKEHRNKFALHTLRDFGMG---~--~- KEAMEASIQLEVDKI-—-—-———————————
CYP33C1  YTNKVVLPMVTLS---------=-—-—-——- RGGEYGIIDSNEAMYREHRHNRFALSTMRDFGLG-~--~-~~~ KNLMQENILMEVQDV---—-—-———————=—
CYP33B1  YADKYLSPEFNKYFREMQFTKLLFQYCFPNLGGEYGIMDISEDRUKEHRKFAVLQLRELGVG------- KPLMESKILIEAEEL ——=—————————————
CYP23A1  FSNRWRNFVTDSIME-----------—-—-—- GSNGIVQIDENKIREQRRFALHTLRDFGVG------~ KPLMEQMITLEVTSL-—-—————————————
CYP35A1  YADIAHAPLFRELRQE------------------ MGVLVTNESHSTMKRFALHTFRDMGVG--~-~~-~- KDLMETRIMEELDAR=--—-——=————————
CYP35B1  YKDRFLPPVYLHVSNN----=--=-=-—-—————- LGLFTANEPVCAEMRKFTLLAFRNMGVG-----~~- RDLMEQRILDELNTRYLWGFELFLVQKKFCR
CYP34A1  FGTRYAPGLMNYNRYE------------—-—-—- RGVVASNEEFEQEHSRFVLSTFRNFASG------~- RNIMEERIMDEYRYR-—-—-—-—————————
CYP71A12 FANRPRSKAVHGLMNGGRD--------=------- VVFGP-YEEYJRQMKSVCI --LNLLTNKM--VASFEKIREEELNEMIKKLEKASSSS—--—-—-~~
CYP71C1 ~ LASRPRNPVADIIRYNSTD--------------- VAFAP-YEVYJRTARKVVN--THLLSAKM--VFSKRREREEEVRLVVARIRDAAEASP -~ —~-—-~~
CYP71D11 FASRPRSLFTDIVFYGSTD--------------- IGFSP-YEDYJRQVKICN--VELLSMKR--VQSLWPIREEEVKNLIQRIASEEGS-------—~-~
CYP726A1 FAQRPIVLDAQIVFYNRKD---==-=-=-=--—-—- VLFAS-YEDHYRQMKKIWI - -LEFLSAKK--VQSSRLIREEEMEDAITFLRSKAGS———-——-—-—
CYP71K1l  FATRPITPTGKVLMADSVG--------------- VVFAP-YEDGURTLRRICT--LELLSARR--VRSFRAVREEEVGRLLRAVAAAAAVAALTTP----
CYP99A1  FASRPSLLVADIILYGSMD--------------- MSFAP-Y{€GNJRML[AKL CM--SELLNTHK--VRQLAAVRDSETLSLVRKVVYAAGAGGGGRGQR--
CYP71E1  CCSRPASPGPKRLSYDLKN---=--=-=-=-—-—-—- VGFAP-YEEYJREMRKL FA--LELLSMRR--VKAACYAREQEMDRLVADLDRAAAS - — - - —— -~
CYP7IN1  CCSRPSLLSFSKFSYGLSD--------------- VAFIP-YEERNRQLEAKLCT--VELLSTRK--INSFRDIRKEEMERVTKLICSHVRA-——-——-———
CYP71B2  CCSRPKTVGSGKLSYGFKD--------------- ITFAP-Y[EEYQREVRKLAV--IELFSSKK--VQSFRYIREEEVDFVVKKVSESALK--=-~=--~~-~
CYP83A1  FADRPPHRGHEFISYGRRD--------------- MALNH-YTPYYREIRKMGM--NHLFSPTR--VATFKHVREEEARRMMDKINKAADK - - -~ -~ -~
CYP83B1  FTARPLLKGQQTMSYQGRE--------------- LGFGQ-YTAYYREMRKMCM--VNLFSPNR--VASFRPVREEECQRMMDKIYKAADQ---------~-
CYP83E1l  FSNRPISYGQNILSYNGSE--------------- IVFAP-YEDFIREIRKICA--IHIFSSKR--VSYYSSIRIFEVKKMIKNISVHADS - -~ -~~--—~-~
CYP93B1  FNCRIESTAVKKLTYESS---------------- LAFAP-YEDYWRFIKKLSM--NELLGSRS--INNFQHLRAQETHQLLRLLSNRARA-—-—--—————
CYP93C17 FSTRFQTSAIRRLTYDNS----------—-—--- VAMVP-FAPYJKFIRKVIM--NDLLNATT--VNKLRPLRSQEIRKVLKAMAQSAES-------—--
CYP93A1l  SNRPGQNVAVKGLAYDSQDFL------------- FAFAP-F@PYJIK FMKKLCM- - SELLSGRM--MDQFLPVRQQETKRFISRVFRKGVA-~--=--=--=-~
CYP705A1 VSSRGVGAIDESLAYGSSG--------=------- FIQAP-YEDYJKFMKKLIA--TKLLGPQP--LVRSQDFRSEELERFYKRLFDKAMK-—-=—-—-—~
CYP712A1 FSSRPEFGSAEYFKYRGSR--------------- FVLAQ-Y{EDYJRFMKKLCM--TKLLAVPQ--LEKFADIREEEKLKLVDSVAKCCRE-=----—--—-
CYP75A1  FSNRPPNAGATHLAYGAQD--------------- MVFAH-YEPRIKLLEKL SN - - LHMLGGKA - - LENWANVRANELGHMLKSMFDMSRE - == == ===~
CYP75B1  FASRPPNSGAKHMAYNYQD------------—-- LVFAP-YEHRURLLEKISS - -VHL FSAKA--LEDFKHVRQEEVGTLTRELVRVG---=-—-——————
CYP92A2  FVGRPKTAAGKYTTYNYSD-----------—--- ITWSP-YEPYRRQARRMCL - -TELFSTKC--LDSYEYIRAEELHSLLHNLNKIS--—-—-——-—-—
CYP84A1l  FSNRPATIAISYLTYDRAD--------------- MAFAH-Y[€PF RQ KVCV--MKVFSRKR--AESWASVRDEVDKMVRSVSCNVG=-=-=-=-—-—-
CYP703A2 FSSRPKTLAAVHLAYGCGD--------------- VALAP-MEPHUKRMERICM--EHLLTTKR--LESFTTQRAEEARYLIRDVFKRSET-=--—-=-—~
CYP98A3  LADRHRNRSTEAFSRNGQD--------------~ LIWAD- PHYVK KVCT--LELFTPKR--LESLRPIREDEVTAMVESVFRDCNLPENR----—-
CYP706A1 FANHDLPEVGKINTYGGED--------------- ILWSP-YETHERRLEKLCV--MKMFTTPT--LEASYSTRREETRQTIVHMSEMARE - -~~~ -—-—~
CYP81D1  LANRPQVIIGKHVGYNNAN---=--=-=--—-—-—- MIAAP-YEDHIRNLIRLCT--IEIFSTHR--LNCFLYVRTDEVRRLISRLSRLAGTK-~-—-—-——~
CYP81E6  LANRPRFLSGKYIFYNYTT--------------- LGSTS-YEEHURNLFRITS - -LDVLSNHR--INSFSPIRRDETTRLIRKLAEDSAKN-—--—--——
CYP81B1  FANRPKMLFGKIIGVNYTS-----------—--- LAWSP-YEDNIRNLRRIAS - -TEILSIHR--LNEFHDIRVEETRLLIQKLLSACNSG---------
CYP82A2  VSSLPDLISANLLCYNRSM-----=-=-—-—-—- IVVAP-YEPYJRQLIIKILM--SEFLSPSR--VEQLHHVRVSEVQSSITEL FRDWRSNKNVQS----
CYP82B1 LASRPPSAASSYMTYDHAM--= === === ————~ FGFSF-Y[EPYRREI[RKIST--LHLLSHRR--LELLKHVPHTEIHNFIKGLFGIWKDHQKQQQPTGR
CYP76A2  FANRVIPDVNQAHSYYQGS--------------- LAIAP-YEPFIRFQRRICT - -IEMFVHKK--ISETEPVRRKCVDNMLKWIEKEANSAEK -—~-~~~
CYP76Gl  LAGRKIYEAMKGGKSSDGS-------=-=----~ LITAQ-YEAYYRMLIRLCT--TQFFVTRR--LDAMSDVRSRCVDQMLRFVEEGGQNGTK--—--—--
CYP76E1  FSNRTVPHAITAVDHDKFS-----------—---- VGWVP-TLNLEKKLKNCA--TKVFSTKM--LDSTKILRQQKLQELLDYVNEKSHN-—--—=-—-—~
CYP76F2  FCNRSIPDAIRAAKHNQLS--------------- MAWIP-VSTTIRALRRTCN--SHLFTSQK--LDSNTHLRHQKVQELLANVEQSCQA-—-—-—--—--
CYP76C1  LSARSPTNAVRSINHQDAS--------------- LVWLPSSSARJRLLIERLSV--TQLLSPQR--IEATKALRMNKVKELVSFISESSDR-—-—--—--—-
CYP76B1 ~ FSTRNVPDAVRAYNHERHS-----------—---- ISFLH-VCTEQRTLRRIVS--SNIFSNSS--LEAKQHLRSKKVEELIAYCRKAALS—-—-——-—-—
CYP8OAL  LSGRQPLPCFRIKPHIDYS-------=-------- ILWSD-SNSYJKKGRKILH--TEIFSQKM--LQAQEKNRERVAGNLVNFIMTKVGD--=-~----~-
CYP79A1  FISRPLTFASETFSGGYRN-------—--—-—-—- AVLSP-Y@DQUKKMRRVLT--SEIICPSR--HAWLHDKRTDEADNLTRYVYNLATKAATGD- -~~~
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CYP79B2
CYP79D1
CYP79E1
CYP79C1
CYP79F1
CYP77A6
CYP77B1
CYP89A2
CYP27A1
CYpP27B1
CYP1llAl
CyPl1B1
CYP12A1
CypPl2cCl
CYP74A
CYP74Cl
CYP74D1
CYP74B2
CYP24A1
CYP10
CYPIAl
CYP9B1
CYP14A2
CYP21Al
CYP36Al
CYP45A1
CYP18Al
CYP707A1
CYP722A1
CYP25A1
CYP73A5
CYP78A6
CYP4A4
CYP719
CYP44A1
CYP302A1
CYP22A1
CYP52A1
CYP701A3
CYP315A1
CYP39A1
CYP711A1
CYP46A1
CYP43Al
CYP59A1
CYP710A1
CYP56A1
CYP57A1
CYP53Al1
CYP58A1
CYP20Al
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FASRPLTYAQKILSNGYKT--------------- CVITP-HEDQFKKMRKVVM--TELVCPAR--HRWLHQKRSEENDHLTAWVYNMVKNSGS-------
FSNRPKTLSAKSMSGGYLT-----------—--- TIVVP—YNDSEKKM KILTSFTEIISPAR--HKWLHDKRAEEADNLVFYIHNQFKANKN-------
FASRPVTVVTRYSSRGFRS-------—-==—=——-—~ IAVVP-LEEQUKKMMRVVA--SEIINAKRLFTQWQLGLRTEEADNIMRYITYQCNTSGDTNG----
FADRPDSYSAEYISGGYNG-----------—--- VVFDE-Y[€ERQMKMKKVMS - -SELMSTKA--LNLLLKVRNLESDNLLAYVHNLYNKDESKTKHG--
LADRPQLFIMETIGDNYKS-----------—--- MGISP- EQFMKMKRVIT——TEIMSVKT——LKMLEAARTIEADNLIAYVHSMYQRSE ————————
ATRPTENPTRTIFSSNTFT---------------- VNASA RSLINKNMV--QNMLSSIR--FREFGSLRQSAMDKLVERIKSEAKDND-------~—
ASRPPDSPIRLMFSVGKCA---------—--—-—--- INSAE SL RTLNRNFV--TELVTAPR--VKQCSWIRSWAMQNHMKRIKTENVEK--------~-
ADRPP--PAVISKIVDEHN---------—---—--- ISSGSYEATRLLIERNIT--SETLHPSR--VRSYSHARHWVLETILFERFRNHGGEE---------
IRDSMEQWKEHRDHKGL-------=-==-=-—--—- SYGIFITQEQQWYHLNHSLNQRIVKPAEAALYTDALNEVISDFIARLDQVR-TESAS-----—-----
ERCSFSPWTEHRRCRQR----------—---—-- ACGLLTAEEEENQRLINSLLAPLLLRPQAAARYAGTLNNVVCDLVRRLRRQRGRGTGP-----==--~-~-
QRYDIPPWLAYHRYYQK----—------—-—--—- PIGVLFKKSGARNKKDNVVLNTEVMAPEAIKNFIPLLNPVSQDFVSLLHKRIKQQGS-----------
HRMHLEPWMAYREHRRQ---------=---—--- NLGVFLLNEPE[L SN[RWLNPNVLSPKAVQNLLPMVDTVARDFSEALKQKVLQSAQ----------~
IRPGGDAQMYHRTVLREDFFQ----------- GVTGLVSVNEEKTGNFRSTVNPVLMQPKNVRLYLNKMAQVNDEFMARIRQIRDPETL-----=-===-~
VRGGAEPVIHYRNKRKDEFFK----------- NCMGL FG-NEAE[JGKNNSAVNPVLMQHRNVATYLKPMQRVNRQFVNRIREIRDKESQ-----------
--SFPVLFDVDKVEKKDLFTG-------—----- TYMPSTELTGGYRILSYLDPSEPKHEKLKNLLFFLLKSSRNRIFPEFQATYSELFDS-----—-----
--SFPILFDTTKVEKRNILDG------------ TYMPSLSFTGGIRTCAYLDPSETEHTVLKRLFLSFLASHHDRFIPLFRSSLSEMFVK-----—=---
--SFVCMFDNSLIDKTDTLGG-------—---— TFKPGKEYYGGYRPVAFIDTKDPNHAALKGYILSSFAKRHNLFIPLFRNTLSDHLFN----------
--SFSHLFDMDLVDKRDVLIG-------—----- DFRPSLGFYGGVRVGVYLDTTEPKHAQIKGFAMETLKRSSKVWLQELRSNLNIFWGT
--QRLEIKPWKAYRDHRNEAYG--------------— LMILE]

EYSRLVHAERQYPNRREMVPIAYYR---KQKGFDLGVVNS

VKRITVKDFEHFVDRRSFTSSFDP------- IFGRGLLLL

---FPNHQTLNIPNERLVN---------—--—-- DMLNVMRDQHERNMRSVLTPVFTSAKMRNMFTLMNESFAQCLEHLKSSQPIAAGEN
FIYRADRPPETLLQPHLNTG----------—------ VLFSNEDNJRFQRRTALKILRDFGLGRNLMEEQVMRSVHEMLAQLERIADKKN---—-—————---
IEEALIQKWVDFAGRPQILDGKMN--------- FDLSMGDYSLTJ[KAHKKLSRSALVLGMRDSMEPLVEQLTQEFCERMRAQAG----=-===—=—==———-——
FSGRPDTFIMDMLVQGNYG--------—---—----- LFFMENNWIKAQRRFTTHIFRSLGVGQAGTQDTIASLASGLVEKIDGQKD-------——————-
LKHILVKDINNFVNRSFFGTDK--------—---- KMLIFLRDQQUKDVNRIMTPVFSSAKMKKMMPLMGGCVEELMDMYETAADSG----------—-—---
--GRPDTPFMQTLNG----------=-—-—--——- YGIINS LIIKDQRFLHDKLRQFGMTYMGNGKQQMQKRIMTEVHEFIGHLHASDG--------~—
-AKFVLVTKSHLFKPTFPASKE------- RMLGKQAIFFHQEDYHAKL[JKLVLRAFMPESIRNMVPDIESTAQDSLRSWEG----=-=-=-======—==————
-ARLVLNNDSGMFTKRYIKSIG------- ELVGDRSLLCAPQHHHKTIL{NSRLINLFSKRSTALMVRHFDELVVDALGGWEHRG-------=----=-—-—--
FSDRIVPPIFDSNQLNQS---------=-=-—---- LLONTYATQUKHTNSAIAPIFSTGKMKAMQETIHSKVDLFLDILREKASSG------=-=-—-——-—--~-
--SRTRNVVFDIFTGKGQD---------—---—--- MVFTVYEEHIRKMRRIMTVPFFTNKVVQQNREGWEFEAASVVEDVKKNPDSATKG----------
ILNSPVFADRPVKESAYSLMFN------—----- RAIGFAPHEVY[URTLNRIASNHLFSTKQIRRAETQRRVISSQMVEFLEKQSSN-------=—-—-----
LKVILGRSDPKAPRNYKLMTPWIG---------- YGLLLLDEQTYFQHNRMLTPAFHYDILKPYVGLMVDSVQIMLDRWEQLISQD------=-=-=—=—-—--~-
YGARDMPEITKIASASWHT---------—----—--- ISTSDAEES FIIQNVRKGLQSGAMGPLNVAAQNQYQERDMKRLIKAMSDEAANNNG----~-=-=-=—-~—
FIVPLQETTQKYREMKGMN--------—---——-- PGLGNLNEPE[YRLINSSVQHAMMRPQSVQTYLPFSQIVSNDLVCHVADQQKRFG-----=--=----
-QRRSHLALAQYRKSRPDVYKT-----=-=----- TGLLPTNEPEQWRINAQVQKELSAPKSVRNFVRQVDGVTKEFIRFLQESRNG------=-=-————--~-
QPTIILAEYKTIQEALVKNGQQ----- TSGRSSAESFVLFTEDRLNGDGVILAMRQKWKDMRHEISRFMNKWYGAPMDELVLHHTRCLEQELAKTIAET--
VKAILATQFNDFSLGTRHDFLYS-------- LLGDGIFTLDEAGKHSRTMLRPQFAREQVSHVKLLEPHMQVLFKHIRKHHG-----———————————-
ISTRKLSNALTVLTCDKS-------=--=-—=--—-- MVATSDYDDFHKLVKRCLLNGLLGANAQKRKRHYRDALIENVSSKLHAHARDHPQE---------~-
--QHPLPDAWTLYNQQHACQRG------=-------- LFFMEEAEJLHNRRILNRLLLNGNLNWMDVHIESCTRRMVDQWKRRTAEAAATIPLAESGE----
-INVFLKSKKVDFELAVQNIVYR--------- TASIPKNVFLALHEKLYIMLKGKMGTVNLHQFTGQLTEELHEQLENLGTHG----------=-=——----
LPNRSIPSPISASPLHKKG-----=---=--—-—---—--- LFFTRDKRSKMEANTILSLYQPSHLTSLIPTMHSFITSATHNLDSKPR----========———~
-DSKMYRALQTVFGERLFGQG-------—---—---- LVSECNYE RVIDLAFSRSSLVSLMETFNEKAEQLVEILEAKADG------=-===—-—-—-——
-FDCFHSRIPEILSDDPITSDN------------ IHMFAAKEERIKRLINTLTSYGLSTVKLKLLFPTMDTCVSEFMDHVNSLSDGQSVVIN---------
QIQSLNLSKPNILRRPLETITG----------- GPSLMSMH KR LFNPGFNPNYLIGLAPLIADEVVVFCEQLRQKARTG--—---===—=—==—-—~-
IFSNVRPDAFHLIGHPFGKKLFG---------- DHNLIYMFEEDHKSV[{RQLAPNFTPKALSTYSALQQLVILRHLRQWEGSTSGGSR-------=-==-~
SGNQKKIPYSALAAYTGDN------------—----— VISAY[EAVIIRNYRINAVTNGLQHFDDAPIFKNAKILCTLIKNRLLEGQTS-----—-—--—-—------
-NALPKADYYKPFGLPSFPN--------—-—-—--- LFDEQNPARHSAIKKQVASLYTMTALLSYEEGVDGQTAILKEQLQRFCDQK---=-=======—=—~—
-NGFLKSDFYDAFVSIHRG---------—---—--- LFNTRDRAEHTRKNKTVSHTFSMKSIGQFEQYIHGNIELFVKQWNRMADTQRNPKTG------~-~-
-RTNFWPLFQGCTDDTDVN--------—-—-—-—--- HFMTIDHDLHRQR[NKPFDPFFSRMAINIRYWPMLAEKASFLESRIRECKGQGK-------=-----
--NKTLDPFETMLKSLLRYQ--------=---=----—- SDSGNVSENHMEKKLYENGVTNCLRINFALLIKLSEELLDKWLSYPESQ------—-—-=--—---~—
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CypP38Al ESAVFVNRPVELFVGFEPLITP-------=----- FSIQYANDEDJVQRSKCLYHTLKGDDLKSYFHHFVQIAQEEESLWSSYTSDK------——-————-
CYP54A1 -LDELKKLPDDVVSFDAANDDS---------—--- MHTKYTLIPTHEPILPHTIKTSLTPSLPRLNPQLSEEVQAFSQEIAPLMSSSPSD------—-----
CYP55A1 ---FPELSASGKQAAKAKP---=-=-======————- TFVDMDPPEHMHQESMVEPTFTPEAVKNLQPYIQRTVDDLLEQMKQKGCAN--=-—-===—==————
CYP727A1 IKELLTKAEDKLPLTGKTYNLACG--------- KLGLFISSFEKVKSRMESLKSFLDEKLSVGTGGSSFKIIQIVLDRVDSIMAR---—==-===————-—-
consensus . . cr s e . . .

201...... 210....... 220....... 230....... 240....... 250....... 260....... 270....... 280....... 290........
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CYP7Al
CYP7B1
CYP8Al
CYP8B1
CYP51A1
CYP51A2
CYP26Al
CYP26C1

CYP716A1
CYP725A1

CYP718
CYP90Al
CYP90B1

CYP724A1
CYP720A1

CYP85A1
CYP87A2

CYP708A1
CYP702A1

CYP88A3
CYP88B1
CYP3Al
CYP5A1
CYP6A2
CYP6B4
CYP28Al
CYP28C1
CYP13A2
CYP13B1
CYP72A8
CYP72B1

CYP721Al1
CYP709A1
CYpP709B1
CYP715A1
CYP714A1

CYP4C3

CYP31A2
CYP37A1
CYP37B1
CYP32A1
CYP29A2
CYP86AL
CYP86B1
CYP96A1
CYP96C1
CYP94A1
CYP94B1

CYP704A1
CYP704B1

CYP97A3
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——————————————————————————————————————— SKSDAWVTEGMYAFCYRVMFEAGY L TL[JERDTS - - - ---KPDTQRVLILNNLNSFKQFDQV
——————————————————————————————————————— LKTTSWDTAELYPFCSSIIFEITFTTIYEKVIV------CDNNKFISELR--DDFLKFDDK
——————————————————————————————————————— EAGSGWHEMGLLEFSYGFLLRAGYLTQYEVEAPPH-TQESQAQDRVHSADVFHTFRQLDLL
——————————————————————————————————————— PDASRWHEDGL FHFCYGVMFKAGYLSL[FEHTS -~ - - - - -DKRQDLLQAEEIFIKFRRFDLL

————————————————————————————————————————— WGESGEVDLKAELERLITLTASRCLLIEREVR----DQLFDDVAPLFHDLDKGMQPISVI
————————————————————————————————————————— WGESGEVDIKVELERLIILTASRCLLEREVR----DQLFDDVSALFHDLDNGMLPISVL
——————————————————————————————————————— WL SCGERGLLVYPEVKRLMFRIAMRIL LIECEPGPAGGGEDEQQLVEAFEEMTRNLFSLPID
——————————————————————————————————————— WCAAG-GPVSVYDASKALTFRMAARILL{§L RLDEAQCAT - - - ~LARTFEQLVENLFSLPLD

——————————————————————————————————————— EWANQ-DQVIVFPLTKKFTFSIACRSFLSME-----DPARVRQLEEQFNTVAVGIFSIPID
——————————————————————————————————————— KWKGK-DEVKVLPLVRGLIFSTASTLFEDVN- - - --DGHQQKQLHHLLETILVGSLSVPLD
——————————————————————————————————————— EWRGK-EEISLYRSAKVLTFTVVFECLY@IK-----VEIG---MLEVFERVLEGVFALPVE
——————————————————————————————————————— SWS---SRVLLMEEAKKITFELTVKQLMSFDPGE-----WSESLRKEYLLVIEGFFSLPLP

——————————————————————————————————————— SWQQN-SIFSAQDEAKKFTFNLMAKHIMSMDPGEE - ---ETEQLKKEYVTFMKGVVSAPLN
——————————————————————————————————————— SWKNC-REVEFHKEVKIFTLSVMVNQLLSIKPEDP----ARLYVLQDFLSYMKGFISLPIP

——————————————————————————————————————— NFKDG-EVVLLQDICRKVATHLMVNQLLVSSES-~---EVDEMSQLFSDFVDGCLSVPID
——————————————————————————————————————— QWNEL -EVIDIQDKTKHMAFLSSLTQIAEN-LRKP----FVEEFKTAFFKLVVGTLSVPID
——————————————————————————————————————— LWSNQ-DSVELKDATASMIFDLTAKKLISHDPDK- - ---SSENLRANFVAFIQGLISFPFD
——————————————————————————————————————— SVSFQ-GVVDVKDTSGRLILEQMILMIISNIKPE-----TKSKLIESFRDFSFDLVRSPFD
——————————————————————————————————————— EGARR-GCLDVKEISSKILIECLAKKVTEDMEPE - - - - ~AAKELALCWRCFPSGWFRFPLN
——————————————————————————————————————— KWTKMGE - FEFLTHLRKLTFRIIMYIFLSSES-----ENVMDALEREYTALNYGVRAMAVN

——————————————————————————————————————— KYATTEEPVEFLHKMHKLTFEVFMRLLIEDEVN----QELFDEMFEEITAVISGVHNLPIN
——————————————————————————————————————————————— VPVKEVFGAYSMDVITSTS[@EVNVDSLNNPKDPFVEKAKKLLRIDFFDPLFLS
——————————————————————————————————————————————— FDIQRCYCCYTTDVVASVAZETQVNSSEEPEHPFVKHCRRFFAFSVPRLILVL
——————————————————————————————————————————————— LEIKELMARFTTDVIGTCRZETECNTLRTPVSDFRTMGQKVFTDMRHGKLLTM
——————————————————————————————————————————————— QQIIPLVRKFTMASITTCAZEMELD--EEMIETLDKLDSLIFTTSYG----NE
——————————————————————————————————————————————— IDAKDMSLRFTSEMVTDCVLELKAESFSDKPTPIMGYIKDLFAQSWTFIIYFV
——————————————————————————————————————————————— LDCIDLGLRFTGESLFDCVLEIQARTFTDNPLPVVRQNHEMSAENRGLATAGA

——————————————————————————————————————————————— IDMLRFYQEYTMDVIGRFAMEQTDSMMFKNPIVNVVREIFCGSRKNL-MLICQ
——————————————————————————————————————————————— FNIHAYFQEFTYDVISRLAMEQPNSELFNNSGVEIVKSIFMRTHRVLPWYFTV
————————————————————————————————————————————— NEIDVWPYLGDLTSDVISRTARESSYEEGKRIFELQEEQGRRVLKALELAFIPGM
————————————————————————————————————————————— VEVDVYEWFQILTEDVISRTAZESSYEDGRAVFRLQAQQMLLCAEAFQKVFIPGY
————————————————————————————————————————————— IELEVHKEMHNL SAEML SRTAZENSVEEGKGIFELQERMMRLFYLVRWSVYIPGF
———————————————————————————————————————————————— EIGEEMHKLTADIISRTKZESSFEKGKEL FNHLTVLQRRCAQATRHLCFPGS
————————————————————————————————————————————— IKKEMNEEFQRLTADIIATSARESSYVEGIEVFRSQMELKRCYTTSLNQVSIPGT
———————————————————————————————————————————————— DMESEIIGTAGEIIAKTS[EEVTGENGTQVLKNLRAVQFALFNSNRYVGVPFS
————————————————————————————————————————————— CDIIVDEDLRAASADVISRACZESSFSKGKEIFSKLRCLQKAITHNNILFSLNGF
—————————————————————————————————————————————— AFNLFPYVTLCTLDIVCETAME---RRIYAQSNSESEYVKAVYGIGSIVQSRQA

—————————————————————————————————————————————— TIDAFPYIKRCALDIICETAME---TTVSAQTNHTHPYVVAVNEMNSLAFKYQR
——————————————————————————————————————————————— VDLFPYIKRLALDVICDTSME---VTIDAQNNHDHQYVESVRLLSEYAFEWIL
—————————————————————————————————————————————— YFDAFPYFKRCTLDIICETﬁgg———IQVNAQLGHNNEYVHAVKRISEIVWNHMK

—————————————————————————————————————————————— EVDVLSVITLCTLDIICETSHE———KAIGAQLAENNEYVWAVHTINKLISKRTN

—————————————————————————————————————————————— TVDIFPYVKRCALDIISETAME---IKIDAQINHDHKYVQAVEGYNKIGVLVSF
—————————————————————————————————————————————— PVDLQDLFLRLTFDNICGLT[@EKDPETLSLDLPDN-PFSVAFDTATEATLKRLL
—————————————————————————————————————————————— PIDLQDVLLRLTFDNVCMIAFEVDPGCLGPDQPVI-PFAKAFEDATEAAVVRFV
—————————————————————————————————————————————— VVDLQDVFQRFTFDTSFVLATEVDPGCLSTEMPQI -EFARALDEAEEATFFRHV
—————————————————————————————————————————————— VFDLQDVFQRLMLDSSSILTTEQNHRSLRVGLPYD-ETLEAINIANYQIFVRHI
—————————————————————————————————————————————— ILDFQDILQRFTFDNICNIAFEYDPEYLTPSTNRS-KFAEAYEDATEISSKRFR
—————————————————————————————————————————————— TVDFQEVLKRFAFDVVCKVSLEWDPDCLDLTRPVP-ELVKAFDVAAEISARRAT
—————————————————————————————————————————————— SFDFQDMLMKCTLDSIFKVGEEVELGCLDGFSKEGEEFMKAFDEGNGATSSRVT
—————————————————————————————————————————————— QVDMQELLMRMTLDSICKVGZEVEIGTLAPELPEN-HFAKAFDTANIIVTLRFI
—————————————————————————————————————————————— EVEMESLFSRLTLDIIGKAV[gNYDFDSLTNDTGVIEAVYTVLREAEDRSVSPIP
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CYPO7B3  —————mmm TELDLEAEFSSLALDIIGLSVENYDFGSVTKESPVIKAVYGTLFEAEHRSTFYFP
CYPIAL  — - ISTLQELMAGPGHFNPYRYVVVSVTNVICATICZERRYDHNH- - - =======~ QELLSLVNLNNNFG
CYPIBL ~ ——————mmmmmmmmmmmmmmmmmee e VAVLVRRCAGGACLDPTQPIIVAVANVMSAVCZECRYNHDD -~~~ -~~~ AEFLELLSHNEEFG
CYPL7Al  — == CDFLATCDG--QVKDLSSSIFMTVVNIICMICESVSYKEGD----------~ MELVTIRRFTTGFV
CYPL9AL  —— - CDFLATQHG--EAIDLSEPLSLAVTNIISFICIENFSFKNED----------~- PALKAIQNVNDGIL
CYP2A7 === —mmm e TEAIR---STHGANIDPTFFLSRTVSNVISSIV§EDRFDYED--------~-~ KEFLSLLSMMLGIF
CYP2ML == —— oo VKAFG---EYRDSVVNPKELLCNCVGNVICSIV@EHRFENDD----------~- PMFQLIQKAVDAYF
CYP33Al  ——— - DEELK---KVEGKEVNIQEHFDLAIGNIINQFL|ZENRFKDS-—~~~-------~- SKFNELKKLLDLFF
CYP33Cl  ———————mm e FARLD---AKLGSETDVPEVFDHAVANVVNQLLIZEYRFMGPKE - -~ ~-~~-~~~ NEYQELKHIIDSPA
CYP33Bl  ———————— oo IKKLKT-AEILNEDFLLQSELDVAVGSVINQFLIZEYRFDRSKL - ~~-=====~ FEFTRIKTLVNNFM
CYP23Al  ——— - MNHMEKSCGLDGKELHLCPSIAVCVGNIINNML[ZEL RFNQDN- -~ ------~~ SYMHRLHQLLDDQS
CYP35A1  ——————— e CADTDKSATDGVTVAQAGDFFDLTVGSIINSILVEKRFEEHNK-~~~~~~~~~ DDFLKIKEAMGAAF
CYP35B1  TFRRIFKYREKFLNSQFPVQNFEKSVSSFRRFSCAEIDADAVNGKTIVHTTEFFDLTVGSVINSLLVEKRFEAEDK-=~~=---~~ DDFLEIKRLMAEAA
CYP34Al  ———-—-mmmmmmmmmmmmmmmoo oo FEDFASSNGICNKERKIFETWARPFFDLLTGSVINKILINERFEQNDP--~~~==~-- E- FEKLVSRLAKGF
CYP71A12  ——— oo SSENLSELFVTLPSDVTSRIALGRKHSED----------~-~ ETARDLKKRVRQIM
CYP71Cl  ————mmm oo GTALDMTELLGGYASDFVCRAVLEESHRKQ-~~~~=-=-=---~~ GRNKLFRELTETSA
CYP7IDLl  — - - oo VVNLSQAIDSLIFTITSRSAREKRYMEQ-—====-=-------~ EEFISCVREVM
CYP726Al  — === == —m PVNITKIIYGIIISIMIRTSVEN-CKQK-=====-====---~ ERLLSVADAVN
CYP71KL = —mm oo oo GATAAVNLSERISAYVADSAVRAVIESRFKNR-========----~ AAFLRMLERRM
CYP99AL  —— oo GEAPVVNLGRLVLSCSMATITGRATLEKLCG-~===========--~ DEIMSVVDVAV
CYP71El  ————mmmm oo KASIVLNDHVFALTDGIIGTVARENIYASK-QF--------~ AHKERFQHVLDDAM
CYPZINL  —— oo SSMVNLSELLLSLSCNMTCRSARESGFDD------------~- GGDIQLHDMLREAQ
CYP71B2  — === —mmm oo QSPVDLSKTFFSLTASIICRVALBQNFNESGFV-—-------~- IDQDRIEELVTESA
CYP83Al  ————— SEVVDISELMLTFTNSVVCRQAREKKYNED--G--~-~---~~ EEMKRFIKILYGTQ
CYP83Bl  ———————m oo SGTVDLSELLLSFTNCVVCRQAREKRYNEY--G--------~- TEMKRFIDILYETQ
CYP83EL  ————mmm oo SNVTNLSELLISLSSTIICRTAFEKSYEDD--G--------~- TEKSRFHGLLHEFQ
CYPI3Bl  —————mmm o FEAVNITEELLKLTNNVISIMMVE-----===-=---------~ EAEEARDVVRDVT
CYP93C17  ———— QKPLNVTEELLKWTNSTISRMML{§-------=--=--------~- EAEHVKDIVREVL
CYP93AL  —— oo GEAVDFGDELMTLSNNIVSRMTLSQKTSEN--D--------~- NQAEEMKKLVSNIA
CYP705A1  —— === — KESVMIHKEASRFVNNSLYKMCTERSFSVE--N-~------~-~ NEVERIMELTADLG
CYP712Al  — === GLPCDLSSQFIKYTNNVICRMAMSTRCSGT--D--------~- NEAEEIRELVKKSL
CYP75AL  — - oo GERVVVAEMLTFAMANMIGQVILSKRVF--VNK-----~- GVEVN--EFKDMVVELM
CYP75Bl === ——mmm TKPVNLGQLVNMCVVNALGREMIﬁRRLFG—ADA —————— DHKAD--EFRSMVTEMM
CYP92A2  — == GKPIVLKDYLTTLSLNVISRMVLEKRYLD-ESE------ NSFVNPEEFKKMLDELF
CYP8AAL  —— - KPINVGEQIFALTRNITYRAARE-------- S—----- ACEKGQDEFIRILQEFS
CYP703A2  —————— o GKPINLKEVLGAFSMNNVTRML LIEKQFFGPGSL-~~-~-~- VSPKEAQEFLHITHKLF
CYP98A3  ——— o AKGLQLRKYLGAVAFNNITRLAREKRFMNAEGV -~~~ -~ VDEQG-LEFKAIVSNGL
CYP70BAL  —— === GSPVNLGEQIFLSIFNVVTRMMWEATVEGDE----~~~- RTSLG-NELKTLISDIS
CYP8IDl  —— === ———mm e KTVVELKPMLMDLTFNNIMRMMTEKRYYGEET------- TDEEEAKRVRKLVADVG
CYP8LEG  —— === === —mmm oo FSEVELTSRFFDMTFNNIMRMISEKRYYGEDCDM- -~~~ TELQEASEFRDMVTELL
CYP8LBL  ——————m oo SSQVTMKFSFYELTLNVMMRMI SE€KRYFGGDNP- - - -~ ELEEEGKRFRDMLDETF
CYP82A2  ————mm e GFATVELKQWFSLLVFNMILRMVCEKRYFSASTS----DDEKAN-~--RCVKAVDEFV
CYP82Bl  E----————mmmmmmmmmmmmmmmm e DRDSVMLEMSQL FGYLTLNVVL SLVV€KRVCNYHADGHLDDGEEAGQGQKLHQTITDFF
CYP76A2 === == GSGIEVTRFVFLASFNMLGNLILSKDLADLES---------~- EEASEFFIAMKRIN
CYP76Gl  —— === ——— e T--IDVGRYFFLMAFNLIGNLMESRDLLDPDS-~~~~~~-~-~~ KRGSEFFYHTGKVM
CYP7BEL  — === GEVFDIGETVFINVLNSISNTLFSMDLAHSTPD-~~~~~--~ EKSQEFKTIIWGIM
CYP76F2 === oo GGPVDIGQEAFRTSLNLLSNTIFESVDLVDPIS---------~- ETAQEFKELVRGVM
CYP76Cl  —— === —mm e EESVDISRVAFITTLNIISNIL[ESVDLGSYNAK-------~~ ASINGVQDTVISVM
CYP76Bl  — === — e NENVHIGRAAFRTSLNLLSNTI[ESKDLTDPYE---------- DSGKEFREVITNIM
CYP8OAL  — == VVELRSWLFGCALNVLGHVVEFSKDVFEYSDQ----~~-~~- SDEVGMDKL IHGML
CYP79Al  ——— VAVDVRHVARHYCGNVIRRLMZNRRY FGE - - - - PQADGGPGPMEVLHMDAVFTSL
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CYP79B2
CYP79D1
CYP79E1
CYP79C1
CYP79F1
CYP77A6
CYP77B1
CYP89A2
CYP27A1
CYpP27B1
CYP1llAl
CyPl1B1
CYP12A1
CypPl2cCl
CYP74A
CYP74Cl
CYP74D1
CYP74B2
CYP24A1
CYP10
CYPIAl
CYP9B1
CYP14A2
CYP21Al
CYP36Al
CYP45A1
CYP18Al

CYP707A1
CYP722A1

CYP25A1
CYP73A5
CYP78A6
CYP4A4
CYP719
CYP44A1

CYP302A1

CYP22A1
CYP52A1

CYP701A3
CYP315A1

CYP39A1

CYP711A1

CYP46A1
CYP43Al
CYP59A1

CYP710A1

CYP56A1
CYP57A1
CYP53Al1
CYP58A1
CYP20Al

KRYFGSFT--GGEGGGPGKEEIEHVDATFDVL

————————————————————————————————————————————— AVVNVRDIVCTHTHNVKMRLL|{ZERRHFKET - - - -TMDGSLGLMEKEHFDAIFAAL
—————————————————————————————————————————————— TVDVREL SRVYGYAVTMRML|ZERRHVTKENV - FSDDGRLGNAEKHHLEVIFNTL
————————————————————————————————————————————— GLVWVLRNARFAAFCILLEMCZETEMDEE -~ -------~---STLNMDQVMKKVL
————————————————————————————————————————————— GFVEVMSQCRLTICSILICLOZEAKISEE-------------KIKNIENVLKDVM
—————————————————————————————————————————————— PIVLIHHLHYAMFALLVLMCZEDKLDEK-~~~~--------QIKEVEFIQRLQL
——————————————————————————————————————————— GDQVPDVANLLYHLALEAICYILFEKRVGCLEPS-~~~~-----IPEDTATFIRSVG
——————————————————————————————————————————— PALVRDVAGE FYKFGLEGIAAVLLESRLGCLEAQ----------VPPDTETFIRAVG

ERLGMLEDT---------- VDTEAQKFIDAVY

——————————————————————————————————————————— GSLTMDMQPDIHKYTVEVSNFALIZEERLGLFGCN----~-~---PSSQSLKFIHALE
———————————————————————————————————————————— EVPASFQEEMNRWTLESVSVWALDKQLGLITTN----------RDNPDLKKLIGLL
———————————————————————————————————————————— EVPGDFMNTINHLTFESVATVALDRELGLLREA----------NPPPEASKLFKNI

————————————————————————————————————————————— LEKEAFPLRESGFRRFQRRNRLLFLGSSFLRDE--SRRYKLKADAPGLITKWVLF
————————————————————————————————————————————— LEDKLADKNKIADFNSTISDAVSFDYVFRLFSDG--TPDSTLAADGPGMFDLWLGL
————————————————————————————————————————————— NLEKQVTEQGKADFNALLPTMTFDFIFRLLCDQKNPSDTVLGAQGPEHLRKWLFP
————————————————————————————————————————————— TESEIS-KNGAASYIFPLQRCIFSFLCASLAGVDASVSPDIAENGWKTINTWLAL
—————————————————————————————————————————————— IPDLYSELNKWSFESICLVLYEKRFGLLQKETEEEALTFITAIKTMMSTFGKMM
———————————————————————————————————————————————— ALEREL FKWAMESIGTFLEEERIGCLGQETSPMAQTFIANLEGFFKTLQPLM
———————————————————————————————————————————— YIDVEAKSMMTRYANDVIASCAZEL KVNSQASDHEFYVNSQATTKFKFSAFLKVLF
———————————————————————————————————————————— AFELDMKVLCNKLSNDVIATTAZELKVNSFDDPENEFHTIGKTLAFSRGLPFLKFM
——————————————————————————————————————————————— VDMFWPIQLCVGNVINESLESYHYKYEDSK-~~~~~----KFETFVKVLDKHL
————————————————————————————————————————————— ASVAIHKEFSLLTCSIISCLT{€DKQDSTLLN--ATHSCVRDLLKAWNHWSVQIL
————————————————————————————————————————————— KPIELRPLLVHVVGNVIHKHLIZEFTREWNETEILDFHVAINDVLEHFTSPKTQLL
————————————————————————————————————————————— QPIDMMEAFQCLTMDVINRCAITLDINCIKNPKNEVLAFMRKYVSQPIPCIFKFI
————————————————————————————————————————————— QPVDMSPVISVAVSNVICSLMMSTRFSIDDPKFRRFNFLIEEGMRLFGEIHTVDY

————————————————————————————————————————————— TMINTYQEMKTYTFNVALLSIEEKDEVLYR-----------EDLKRCYYILEKGY
—————————————————————————————————————————————— TVVLLTDLLQITFKAMCKMLVSLEKEEELG----------SMQRDVGFVCEAML

————————————————————————————————————————————— QKWDIYEDFQGLTLDVIGKCAFAIDSNCQRDRNDVFYVNARKFIANIDIRHSKVI
——————————————————————————————————————————————— IVLRKRLQLMMYNNMFRIMgDRRFESEDDPLFLRLKALNGERSRLAQSFEYNY

————————————————————————————————————————————— EPCFVRELLKTASLNNMMCSV§8QEYELEKN------------HVELREMVEEGY
————————————————————————————————————————————— SSLEIFQHVSLMTLDTIMKCAIFSYQGSVQLDRNSHSYIQAINDLNNLVFYRARNV
—————————————————————————————————————————————— IVKPLDHIKKNTVRLLTRLI§EQAFDDN------------KFIESMHYEIEDII

————————————————————————————————————————————— GAIDMLPKLTRLNLELTCLL RLQSFTAQEQDPRSRSTRLMDAAETTNSCIL
———————————————————————————————————————————— KSLIDLRDPLAGAIANVIQQITIERNYMYQDQEFQTQLRDINAVVKEIMTAEVFFV
————————————————————————————————————————————— QTFDIQELFFRLTVDSATEFLLEESAESLRDE——SVGLTPTTKDFDGRNEFADAF

—————————————————————————————————————————————— LVDMQKVAGRWSLESAGQILEEKSLGSLGNR—SEWADGLIELNKKIFQLSAKMR

—————————————————————————————————————————————— PVNFRAIFEHEL FGVALKQAEKDVESIYVKELGVTLSKDEIFKVLVHDMMEGA
————————————————————————————————————————— TRSYELPLLEQQLYRWSIEVLCCI SVLTCPKIQSSLDYFTQIVHKVFEHSSRLMT
—————————————————————————————————————————————— TMDLNNLVRHLLYPVTVNMLENKSLFSTN---~---------KKKIKEFHQYFQ
—————————————————————————————————————————————— DIVFSNLFLKLTTDIIGQAAZEVDFGLSGKKPIKDVEVTDFINQHVYSTTQLKM
———————————————————————————————————————————— QTPVSMQDMLTYTAMDILAKAAZEMETSMLLGAQKPLSQAVKLMLEGITASRNTLA
———————————————————————————————————————————————— HSHSLFQNHTSYVLARKAZENFAELQKSTAEKIAYIFPETKLIFKNSFVGHF
————————————————————————————————————————————— TVFQLEPLTLRLTVDTICSVTLYVVTPVGRWPFLTPDLEIHSSTTKLRTTPLPQR
—————————————————————————————————————————————— PVSLRQLVRELNLETSQTVFVEPYLDKEAKN------RFRTDYNLFNLGSMALP
——————————————————————————————————————————————— IPMGPLSQRMALDNISQVALEFDFGALTHEKN------AFHEHLIRIKKQIFH
————————————————————————————————————————————— QVIDLPRFLQYYAFDVIGVITVEKSMGMMESNSDTNGACSALDGMWHYASMMAY T
———————————————————————————————————————————— FASLDALNWFNYLAFDIIGDLAREAPFGMLDKGKDFAEMRKTPDSPPSYVQAVEVL
—————————————————————————————————————————————— AVRLDRAFSAFSADCIERICTDDLEPGDGFLDQPDFGPEWYDGMLGLIRNAPIL
—————————————————————————————————————————————— HVPLCQHMLGFAMKSVTQMVMESTFEDEQ- - - - - - - - ---EVIRFQKNHGTVWS
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CYP38A1l - EVSLTKEVFPMTIKGIART DIFKDE------=-==-=-==-—-- NELSKMAESYH
CYP54A1 - WAPININSKLLRIVAKVSGRVFIEPELCHDERYLEAAVGYTVSVMEAQRAVERMNP
CYP55A1  —————-mm e GPVDLVKEFALPVPSYIIYTLLE@VPFN---------—-—-———- DLEYLTQQNAIR
CYP727A1 ——— - DFLDCRYFSQHMAFNIVGSALIZEDAFFDWSDASAYEELMMTVAKDACFWASYAVP
consensus fee . . e
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CYP7Al
CYP7B1
CYP8Al
CYP8B1
CYP51A1
CYP51A2
CYP26Al
CYP26C1
CYP716A1
CYP725A1
CYP718
CYP90Al
CYP90B1
CYP724A1
CYP720A1
CYP85A1
CYP87A2
CYP708A1
CYP702A1
CYP88A3
CYP88B1
CYP3Al
CYP5A1
CYP6A2
CYP6B4
CYP28Al
CYP28C1
CYP13A2
CYP13B1
CYP72A8
CYP72B1
CYP721A1
CYP709A1
CYP709B1
CYP715A1
CYP714A1
CYP4C3
CYP31A2
CYP37A1
CYP37B1
CYP32A1
CYP29A2
CYP86AL
CYP86B1
CYP96A1
CYP96C1
CYP94A1
CYP94B1
CYP704A1
CYP704B1
CYP97A3

FPALVAG-LPIHLFKAAHKAREQLAEGLK--~HENLSVRDQVSELTRLRMFLNDTLS === === == === === oo
FAYLVSN-IPIELLGNVKSIREKIIKCFS---SEKLAKMQGWSEVFQSRQDVLEKYY === === - o o o oo oo oo
LPKLARGSLSAGDKDRVGKVKGRLWKLLS-~~PTRLASRAHRSRWLESYLLHLEEMG= === === === = ==~ o
FPRFVYSLLGPREWREVGRLQQLFHELLS---VKHNPEKDGMSNWIGHMLQYLSEQG== === === === ===~ o ommmmoomo oo~
FPKLPIPAHNCRD-RARGKIAKIFSNITA---TRKRSGDKSENDMLQCFIDSKYKDGR~ === == === === == = oo
FPYLPIPAHRRRD-RAREKLSETIFAKIIG---SRKRSG-KTENDMLQCFTIESKYKDGR~ === === === === =
VPFSGLYRGVKARNLIHARIEENIRAKIR--RLQATEPDGGCKDALQLLIEHSWERGE - === === === === === === -
VPFSGLRKGIRARDQLHRHLEGATSEKLH--EDKAAEPG----DALDLITHSARELGH= === === === === ——— oo oo
LPGTRFNRATKASRLLRKEVSATVRQRKE - ~ELKAGKALEE~HDTLSHMLMNTGE TK === === === === = oo
FPGTRYRKGLQARLKLDEILSSLIKRRRR--DLRSGIASDD-QDLLSVLLTFRDEKGN === === === = = = oo
FPCSKFARAKKARLEIETFLVGKVREKRR-~EMEKEGAEKP-NTTLFSRLVEELTKG= === === === === === oo
LFSTTYRKATQARRKVAEALTVVVMKR - -~ ~REEEEEGAERKKDMLAALLAADDG === === == = = = = = = = = = = = oo
LPGTAYHKALQSRATILKFIERKMEERKLDIKEEDQEEEEVKTEDEAEMSKSDHVRKQRTDDDLLGWVLKH============—-mmmmmmmm o=
LPGTGYTNAIKARKRLSARVMGMIKERE --~REEEDMNNAIREEDFLDSTISNED - == === === === == = == oo
LPGFTYNKAMKARKETTRKINKTIEKR -~~~ LQNKAASDTAGNGVLGRLLEEES === === === === ==
LPGTNYRCGIQARNNIDRLLRELMQERR--~~~~~~ DSGETFTDMLGYLMKKEGNR == === = = = = = = = = — — m m o m oo oo oo oo
--IPGTAYHKCLQG- -RAKAMKMLRNMLQERRENPRKNPS -~ ~DFFDYVIEETQKEG- === == === === === = oo mmmmmmmmmmo oo
PSFWNALYNGLMVRSARSNVMKMLKRMFKERREEATSDDSKYGDFMETMIYEVEKEG= === === === = === oo
——————————— LPGTGVYKMMKARKRMLHLLKETILKKRAS-GEELGEFFKITFEGA= === === === === === ===~
IPGFAYHRALKARKTLVAAFQSIVTERRNQRKQNILSNKKDMLDNLLN==VKDEDGK = = = = = = = = = = = = = = = = = oo
LPGFAYHKGLKARKVLXEVFKKLIDERREAMKDGKSMPKANT IDMLLSNNNQDYEAN === = = = = = = = = = = — =

VVLFPFLTPVYEMLNICMFP----KDSIEFFKKFVYRMKETR----LDS---=-=-==-=-==—-—-—-——— - mmmm—— = — VQKHRVDFLQLMMNAHNDSK
ILSFPSIMVPLARILPNKKR----DEVNGFFNKLIRNVIALRD---QQA--------=-———--—————————————————— AEERRQDFLQMVLDLRHSAP
FVFSFPKLASRLRMRMMPED-----~- VHQFFMRLVNDTIALRER---=-=-======—-— == —mm e m o = — ENFKRNDFMNLLIELKQK--
IDMMYPGILKKLNSSIFSKM-—----- IAPFFDNLTKTITIEQRGG-----=====-=———— - —mmmm o —mmmm—— = — KPTNRKDLMDLTILELRQKKA
LVSTLPALRHVFKLRFVPLR------ IENFFVNLMQTAIDARRQQLAAG-----=--==—-—-—-——————————————————— KQFERVDFLDYILHLGKK--
VHGLFPNLPRWLRPKVFPRS------ HDRFYGQMISEALRLRRS-----=-=--===-—-- - mm e oo KHQERNDFINHLLEMQRE--
VFPPIGQFIRDLTFKFPRIP---AFKLYSIMQDVVAARIAQRE-REKGA--—--=-=--———-——--—— e mm e mmm oo o = ESGEPQDFIDLFLDARSDDV
LFPQFEHLVKRMFYNHAAVQGGDIEKLLLICKKTVESRIQEREENAKLG-----=-=-=-=---=—-—=—-—-—-————-———————— FENAENDFIDMFLNYYSEQV
RFLPTKNNLRMRQINKEVKS-------- RLREIIMKRQR------ GMDT----—====———————mm————————————— GEAPKNDLLGILLESNSGD-
RFFPTRGNLKSWKLDKEIRK-------~- SLLKLTERRRQNAIDGEGEEC----=-----—=—-——————mmm o m—— = — KEPAAKDLLGLMIQAKN---
RFFPSKTNREIWRIEKQIRV-------- SILKLIENNKT------ AVEK-----------""""-"-"-"--- - — - SGTLLQAFMSPYTNQNGQE-
RFLPSKYNREIKSLKKEVER-------~- LLTETIQSRRDC----AEMGR-----=-=-====—————————————— = ————— SSTHGDDLLGLLLENEMDIDK
QYLPTPSNIRVWKLERKMDN--=------ SIKRIISSR--------- LQS-------== - e KSDYGDDLLGILLKAYNTE-
NILSYKQTVKAKGLGHEIDG-------- LLLSFINKRK------ ISLAE----=-——=----—————— - — - GDDQGHDLLGMLLKADQKG-
TDVVFGTKKHGNGKIDELER-------~- HIESLIWETVKE----REREC-------=-=--—-——————————— - ————— VGDHKKDLMQLTILEGARSSC
KI--WLQSDFIFSLTAEYKLHQSYINTLHGFSNMVIRERKAELATILQENN--------- NNNNNNAPDAYD------- DVGKKKRLAFLDLLIDASKEGT
—————————— NPLITEDGRTHEKCLRILHDFTKKVIVERK---EALQEN-----------------—--—-————-—-—-—-—--DYKMEGRLAFLDLLLEMVKSG-
MP--WLWIKPIRQLIGYEADFQRNLDIVTSFTKKVIDRKLREHD----===-==——=--- ETDGMVVVE------—-—-—--- EESKKKAFLDMLIEK-KEEG
RP--WLRLKPLWYLTGPGHEYDRHLKIVTDFTKTVIKEKWEEFQ------=--===—---- KFHVDPVVK------------ TDKRSMAFLDLLLEL-RNEG
FP--WLWLKPIWYLTGLGFEFDRNVRMTNNFVRKVDAADFKIENQKNYYYLGIVLPEAFKINFQVIQERKELLNEDGNEASEKKRKAFLDLLLTIQKEEG
NP--HLKNQFIFWATGYKAQYDDYLSTLKSMTEKVIKERRAAHDSGEVEK---====-==-==————————————— = ——— ETSKRMMNFLDLMLSMEESN-
YT-GFLWRIQKAMGIGSEDKLKKSLEVVETYMNDAIDARKN- === = === - m s e e e e e e e e e SPSDDLLSRFLKKRD---
MP-TCVWKFMRYLDIGTEKKLKESIKGVDDFADEVIRTRKKELSLE--G------------=-"----———-"—-————————— ETTKRSDLLTVFMGLRD---
KP-EIVWKMQRFIGFGDELKMKKAHSTFDRVCSKCIASKRDEITNGVIN--—-===-=-———————————mmm————————— IDSSSKDLLMCYMNVDTICH
LP-AKIWKFQKWLGIMGEKKIKKAWRILDDISVEYMNRRKKEISS-----==-=—---——- - e e e e o e mmm oo o = TISSQEDMDVVKFSEE---D
LPLPIIWKIKKYFNIGSEKRLKEAVTEVRSFAKKLVREKKRELEEK---------=--------——-—-————————mm———— SSLETEDMLSRFLSSGHSD-
EPVYAVWKVKRFLNVGSEKRLREAIKTVHLSVSEITRAKKKSLDIGG-——=======—=—=———————————————————— DVSDKQDLLSRFLAAGHG--
DP---FWKLKCFLNIGSESRLKKSIATIDKFVYSLITTKRKELSKEQ-----====--==-—--=—-————— - m———— NTSVREDILSKFLLESEKDP
DP---LWKMKKFLNIGSEALLGKSIKVVNDFTYSVIRRRKAELLEAQ------—-=--=--—-=—-————————"————————~————— VKHDILSRFIEISDDPD
VWDIPIWKDISPRQRKVATSLKLINDTLDDLIATCKRMVEEEELQFHEE----------===-—=—-—————————————— YMNERDPSILHFLLAS----
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CYP97B3 YWNFPPARWIVPRQRKFQSDLKIINDCLDGLIQNAKETRQETDVEKLQER---=-=======—-—-——————m o mmm———— DYTNLKDASLLRFLVDMR---
CyprlAal EVVGSGNPADFIP----------- ILRYLPNPS---LNAFKDLNEKFYSFMQKMVKEHYKTFEKG-HIR------=------- DITDSLIEHCQEKQLDEN
CypPlB1l RTVGAGSLVDVMP----——-—-—-——— WLQLFPNPVRTIFREFEQINRNFSNFVLDKFLRHRESLVPGAAPR-----—-==——-—-—— DMMDAFILSAEKKATGDP
CypPl7Aal1 NSLSDDNLVDIFP------=---- WLKIFPNKTLEMIRKYTEIRGAMLSKILKECKEKFRSDSVSNLID------==----- LLTIQAKVNENNNNSSLDQ
CYP19A1 EVLSKEVLLDIFP----------- VLKIFPSKAMEKMKGCVQTRNELLNEILEKCQENFSSDSITNLLH------------- ILIQAKVNADNNNAGPDQ
CYP2A7 QFTSTSTGQLYEM---------—~— FSSLMKHLPGPQQQ--AFKLLLGLEDFIAKKVEHNQRTLDPNS-----=======——— -~ PQDFIDSFLIHMQEEE
cyp2ml NVLSSPIGAMYNM------——--—- FPRIVWCFPGNHHE--MFAIVNKAKVYIQEQAEIRLKTLNISE------=---=--=—==--- PQDFIEAFLVKMLEEK
CypP33Al EVQGSLRVYFAYT----------- VDFLPQWMVELLTP-DVSRVRDGIYQFFDEQIEEHRQEIDFETSD------------- SK--DYVETFMKEQKKRE
CypP33cCl EIFGKLHIFLAMN-----—----—- IPIFAKLLPESLYEGPIKTFRDTTLAFFNKQIEAHRHRIDFEDLN------=----—- SESTDFVETFLKEQKRRE
CypP33B1 EEVGKPLGVLAFT----=------ CHGIPSFLVKLMVS-GIEEQKRELFRFLRKQIDGAKSQINYEEEH---------—-—-- NE--DFVEAYLRKKFQRE
Cyp23Al HTVMQPIMGAYIA----------- FPVTSKIPIINGEWNRLMGIKNELLEFLETQIEGHRMNWKDEMIE----------—-- QEPEDLTYAYMIEVEKRK
CypP35Al1 EVFSPFDMAVPVW---—-—-—-—-—-—— FLRT-FFRSRYDMMMTTQNTAKRFAAAEAVKSIETLKT---=-======-=—=—————————m o mmm——— —— = ——
CypP35B1 DLFTMFDLVVPVW----------- FLKS-FFPSRFERVVAIFEKALNYLSREALARYEKLKTGEYSVNA---—-===-—-=—-——~— EDPQDFVEAYLAKMEQER
CYP34A1 ENTGFLDIFCPVR----------- ILESRFLKWRQDTIFEPFNYILELNKKSIARRVAQLKADEHVLS-------=------- DDPDDFLDAYLLKMQKDK
CYP71A12 ELLGEFPIGDYVP----- ALAW-IDRIN-GFNARIKEV--SQGFSDLMDKVVQEHLEAG----- NHK-----------——————- EDFVDILLSIESEK-
CypP71cCl ALLGGFNVEDYFP----- KLAD-VDLFLRITICAKAKSV--SKRWDSLFNELLSEYALSGGKQGDHNS-------=-=-===—-—=—-——- EDFVHLLLSLQKD--
CYP71D11 KLAGGFNIADLFP----- SAK--WLENLTRMRSKFEYL--HQKMDRILETIIDDHKANSRTKEGQVEG--------—------- GEEDLIDVLLKYENSS-
CYP726A1 EAATSFGTADAFP----- TWK--LLHYIIGAESKPRRL--HQEIDDILEEILNEHKANKPFEA----=-===—-—--—=—-—-——————- DNLMDVLLNLQKN--
CYP71K1 KLLPAQCLPDLFP----- SSR--AAMLVSRMPRRMKRE--RQEMMDFIDDIFQEHHESRAAAG------——=-—-—-———=—————— AEEDLLDVLLRIQSQD-
CYP99A1 LYGSGFCAGDLFP----- SLW--FVDVVTGLTRRLWTA--RRRLDAIFDRILAECEARQRQEEKMT--------=--=---—-—- GDDGFLGVLLRIRDDDG
CYP71E1l DMMASFSAEDFFP----- NAAGRLADRLSGFLARRERI--FNELDVFFEKVIDQHMDPARPVPDNG---—-===-=-==—==——————— GDLVDVLINLCKE--
CYP71N1 EELSGLFLSDYLP----- LLG--WVDRLSGMRSRLERA--FLKLDSIYQRRIDYHQDRLRQQGKED--~---=-=-=======————-- GDVLDALLRMQKD--
CYP71B2 EALGTFTFSDFFP----- GGLGRFVDWLFQRHKKINKV--FKELDAFYQHVIDDHLKPEGRKNQDI-------—-==--—-—-—-——---- VTLILDMIDKQED--
CypP83al SVLGKIFFSDFFP----- YCG--FLDDLSGLTAYMKEC--FERQDTYIQEVVNETLDPKR-VKPET-----=-=-=-=====—————- ESMIDLLMGIYKE--
Cyp83B1 ALLGTLFFSDLFP----- YFG--FLDNLTGLSARLKKA--FKELDTYLQELLDETLDPNR-PKQET-----=-=-=-======——=—-- ESFIDLLMQIYKD--
CYP83E1 ALLAASFFADYIP----- FTG--WIDKLRGLHGRVDRN--FKEFDEFYQEIIDEHLDPNREQITDE-----------=-=—------ EDIVDVLLELKKK--
CypP93B1 EIFGEFNVSDFIW-LFKKMDLQGFGKRIEDLFQRFDTL--VERIISKREQTRKDRRRNGKKGEQGSGD------=-=-—==-—-—-—— GIRDFLDILLDCTEDE-
CYP93C1l7 KIFGEYSLTDFIW-PLKKLRVGQYEKRIDEIFNKFDPV--IEKVIKKRQEIIK--RRKERNGELEEGE---------—--—---- QSVVFLDTLLEYAADE-
CYP93Al ELMGKFNVSDFIW-YLKPFDLQGFNRKIKETRDRFDVV--VDGITKQRQEERR------ KNKETGTAK-------=-=----—- QFKDMLDVLLDMHEDE-
CYP705A1 ALSQKFFVSKMFRKLLEKLGISLFKTEIMVVSRRFSEL--VERILIEYEEKMD----------- GHQG------====———--- T--QFMDALLAAYRDE-
CYP712A1 ELAGKISVGDVLG-PLKVMDFSGNGKKLVAVMEKYDLL--VERIMKEREAKAK--=--------- KKDG----=-======—-—-—- TRKDILDILLETYRDP-
CYP75A1 TTAGYFNIGDFIP-------- CLAWMDLQGIEKGMKRL--HKKFDALLTKMFDEHKAT---------===----———-—-- SYERKGKPDFLDCVME------
CYpP75B1 ALAGVFNIGDFVP-------- SLDWLDLQGVAGKMKRL--HKRFDAFLSSILKEHEMN----=-=-=-=-—-=—==———————— GQDQK-HTDMLSTLIS------
CYP92A2 LLNGVLNIGDSIP-------- WIDFMDLQGYVKRMKVV--SKKFDKFLEHVIDEHNIRRN----=-===—-—-———————— GVENYVAKDMEDVLLQ------
CYpP84Al1 KLFGAFNVADFIP-------- YFGWIDPQGINKRLVKA--RNDLDGFIDDIIDEHMKKKE---=-=---=-=-==---—-——- NQNAVDDGDVVDTDMVDDLLAF
CYP703A2 WLLGVIYLGDYLP-------- FWRWVDPSGCEKEMRDV--EKRVDEFHTKIIDEHRRAKLE-----=--=-=====———— DEDKNGDMDFVDVLLS------
CYP98A3 KLGASLSIAEHIP-------- WLR-WMFPADEKAFAEH--GARRDRLTRAIMEEHTLARQ----—-==-=-=-==—===—=—-—-—— KSSGAKQHFVDALLT------
CYP706A1 DIEGIQNYSDFFP-------- LFSRFDFQGLVKQMKGH--VKKLDLLFDRVMESHVKMVG---------=-=—=---——— KKSEEEEDFLQYLLR------
CypP81D1 ANTSSGNAVDYVP---—----- ILRL--FSSYENRVKKL--GEETDKFLQGLIDDKRGQ---=-=-========—==—=—=—=————— QETGTTMIDHLLV------
CYP81E6 QLSGANNKADFMP--—---~--~- ILRLVDFEGLEKRVKGI--SSKTDRFLRGLLQEHRDKK--=-=======—=—-—-—-—mmmmm—— QRTANTMIDHLLT------
Cyp81B1 VLAGASNVGDYLP-------- VLSWLGVKGLEKKLIKL--QEKRDVFFQGLIDQLRKSKGTED-------=----===---- VNKKKTMIELLLS------
CYP82A2 RLAATFTVGDAIP-------- YLRWFDFGGYENDMRET--GKELDEIIGEWLDEHRQKRKMG-----=-==—======—————— ENVQDLMSVLLS------
CYP82B1 KLSGVSVASDALP-------- LLGLFDLGGKKESMKRV--AKEMDFFAERWLQDKKLSLSLSSETNNKQ-N------- DAGEGDGDDFMDVLMS ------
CYP76A2 EWSGIANVSDIFP-------- FLKKFDLQSLRKKMARD--MGKAVEIMSMFLKEREE--ERKKG-----------—-—=---- TEKGKDFLDVLLEFQGTG-
CYP76G1 EFAGKPNVADFFP-------- LLRFLDPQGIRRKTQFH--VEKAFEIAGEFIRERTEVREREKS------=-—==——————~— DEKTKDYLDVLLEFRGGDG
CYP76E1 EEAGKPNISDFFP-------- ILRPLDPQGLYARMTNH--MKKLCEIFDGITIEERICLKDSKGD---==-=-======—=—-—-—— YEVCNDVLDSLLNINIGE-
CYP76F2 EEAGKPNLVYYFP-------- VLRQIDPQGIRRRLTIY--FGRMIEIFDRMIKQRLQLRKIQG----------=-=-==---- SIASSDVLDVLLNISE-D-
CYP76C1 DAAGTPDAANYFP-------- FLRFLDLQGNVKTFKVC--TERLVRVFRGFIDAKIAEKSSQNNP----=-===——=—=———— KDVSKNDFVDNLLDYKG---
CYP76B1 VDSAKTNLVDVFP-------- VLKKIDPQGIKRGMARH--FSKVLGIFDQLIEERMRTGRFEQG------=-===-=-—-=—=—==——-———— DVLDVCLKMMQ-D-
CYpP80Al MTGGDFDVASYFP-------- VLARFDLHGLKRKMDEQ--FKLLIKIWEGEVLARRANRNPEPK--------------——-—-————-— DMLDVLI-------
CYP79A1 GLLYAFCVSDYLP-------- WLRGLDLDGHEKIVKEA--NVAVNRLHDTVIDDRWRQWKSG----====-=-=—===————— ERQEMEDFLDVLITLKDAQ-
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CYP79B2 GFTFAFCISDYLP-------- MLTGLDLNGHEKIMRES--SAIMDKYHDPIIDERIKMWREG--------=-=-=-—-——=——--- KRTQIEDFLDIFISIKDEQ-
CYP79D1 KYLYGFCISDFLP-------- FLLGLDLDGQEKFVLDANKTIFTRDYQNPLIDERIQQWKSG-------—-==--=-=-——--- ERKEMEDLLDVFITLKDSD-
CYP79E1 GLIYAFNAADYVS-------- WLKFLDLHGQEKKVKKAIDVVNKYFTHDSVIESRRERKVEGR------=-=-====———-—— EDKDPEDLLDVLLSLKDSN-
CYP79C1 DCFFSFYVADYYP-------- FLRGWNLQGEEAELREA--VDVIARYNKMIIDEKIELWRGQNKDYNRAET------- KNDVPMIKDWLDILFTLKDEN-
CYP79F1 NCLPSFSPADYVER------- WLRGWNVDGQEKRVTEN--CNIVRSYNNPIIDERVQLWR----—------ E--—---- EGGKAAVEDWLDTFITLKDQN-
CYP77A6 ITLNPR-LDDYLP-----=----- ILAPFYSKE-RARALEVRCEQVDFIVKLIERRR---RAIQKPGTDK-----—=---- TASS-FSYLDTLFDLKTEG-
Cyp778B1 LITSPT-LPDFLP---------- VFTPLFRRQ-VREARELRKTQLECLVPLIRNRRKFVDAKENPNEEM-~---=-~-—--—-— VSPIGAAYVDSLFRLNLIE-
CYP89A2 LSLTKFNIFNIWP---------- KFTKLILRKRWQEFLQIRRQQRDVLLPLIRARRKIVEERKRSEQED----------- KKDYVQSYVDTLLDLELPE-
CYP27A1 LMFKNSVYVTFLP----------— KWSRPLLP-FWKRYMNNWDNIFSFGEKMIHQKVQEIEAQLQAAGPD-------—-—--—~— GVQVSGYLHFLLTKE----
Cyp278B1 SVFVSTLLTMAMP----—=--—-- HWLRHLVPGPWGRLCRDWDQMFAFAQRHVERREAEAAMRNGGQPEK-----=--=---~- DLESGAHLTHFLFRE----
CypPllAal KMFHTSVPLLNLPP--------- ELYRLFRTKTWRDHVAAWDTIFNKAEKYTEIFYQDLRQKT----- E--——-----——-- FRNYPGILYHLLKSE----
CypllBl AVFKTTTQLMFLPR--------- SLSRWMRSQAWKEHFEAWDYISEYAENRIQKKYEELARG------=-======——=—-—-—-- CSQYNSIVANLMLQG----
CyprPl2al NDFFELGQKIEFGL--------- PFWKYIKTPTFKLFMKTLDGLLEIGNKYVNEAIDRLEAERQSGVPE------—-—-—-—-~— KPENEKSVLEKLIKI----
Cyprl2cCl EVLMDSFFDLGVRP--------- SLYRYIPTPTYKKFSRAMDEIFDTCSMYVNQAIERIDRKSSQGD--------=------- SNDHKSVLEQLLQI----

CYP74A NLHP-LLSIGLP---RVIEEPLIHTFSLPPALVKSDYQRLY-EFLRIRGETLVEADK === === === = == o m o e e
CYP74C1l  QLAP-LASIGLPKIFSVFEDLITIHTIPLPFFPVKSRYRKLYKAFYSSSGSFLDEAEK === === === oo oo e e e e e
CYP74D1  QLIPSLSAKKLP---NIIEDMLFHNFLIPFGFIKSDYNKLVDAFSKSAVSMLDEAEK—=== === === oo e e
CYP74B2  QVIPTAKLGVVP---QPLEEILLHTWPYPSLLIAGNYKKLYNFIDENAGDCLRLGQEE == === ========= === oo e e
CYP24A1  VTPVELHKRLNTKVWQAHTLAWDTIFKSVKPCIDNRLQRYSQQPGADFLCDIYQQD === === == === = = m = e e e

CYP10 YNLPTYKLWSTKLWKQFENYSDNVIDIGRSLVEKKWHPCKMEVTQNLHLISYLVNNG------=-=--—--—-———-—————— - - m o —mm———— ———————
CYPI9Al FRCLPSVAQKLKMSLVPRECSDYFSNVVLTTMKDREKNKVVRNDLINILMEVKKGQLTHEKDDADADAG-------=-——-—-—--- FATVEESHIGRKQHN-
CYP9B1 MCLLAPKVFNFFKLTIFDSTNVEYFVRLVVDAMQYREKHNITRPDMIQLLMEAKKESK---=====——— - e e e e e e e e e e
CYP14A2 KTVQGKTIFLMSAFPWLKHFPVIGELGYHRIKKNIQSYQEFINDEVTSQIKHYDGESE-----------------"---——-———- PENFVHAYMQQMKQSG

CypP21Al DIIPFLRFFPNPGLWKLKQFQESRDHIVMQELKRHKDSLVAGQWKDMIDYMLQGVEKQRDARD - === ————=————— e~
CyP36Al DAWPWLAYLDKPLSLGIPRTTRANDAIIQNLEQALAKHKTGINYDEEPSSYMDAFLKEMKIRAAEN- === === === oo e e e
CYP45A1  VAFPMLYDLIRLLIPENKRNNITFIEEHLTKVVKQRREQTQATVVDGLQLLVDAADANVDAS - ———————— o m oo
CypP18Al IPTMQCFPSISTAKNKIAQNRAEMQRFYQDVIDDHKRSFDPNNIRDLVDFYLCEIEKAKAEGTDAELFD-—————-—————————~—~—————
CYP707A1 NSMPVNLPGTLFHKSMKARKELSQILARILSERRQNGSSHNDLLGSFMGDK = === === === m o e e
CYP722A1 AFPLNLPWTRFHKGIMARGRVMEMLEKIIRERRNEINSHNNHHEDFLQQLLAVDND TP === === === m o e e e

CypP25A1 AASFILPELAPLWRALYKYTPLADAEIPLVEGLSNVTPFLLENFCSFSLILTKIFSYERRRGGE-----—---===-———-—- GSDSVDLLKLLLNREDDKS
CYP73A5 GDFIPILRPFLRGYLKICQDVKDRRIALFKKYFVDERKQIASSKPTGSEGLKCAIDHILEAEQ------==--—-=-=—=—-—-——————————— - ————————
CYP78A6 DLLGTLNWTDHLP---------- WLSEFDPQRLRSRCSTLVPKVNRFVSRIISEHRNQTG----------=-—-—===—-—-=———— DLPRDFVDVLLSLHGSD-
CYP4A4 FHQSDFLYRLSPEGRLFHRACQLAHEHTDRVIQQRKAQLQQEGELEKVRRKRR-========-=—————— - mmm e - —— LDFLDVLLFAKMENG

CYP719 RISGYARLAEAFYYAKYLPSHKKAEREAFLVKCRVEELVRPLLSSKPPTNSYLYFLLS-== === === === oo e o e e e
CYP44A1  LGLPIFRLFSTPSWRKMVDLEDQFYSEVDRLMDDALDKLKVNDSDSKDMRFASYLINR- === === == o oo o e e e e
CYP302A1 PTDQGLQLWRFLETPSFRKLSQAQSYMESVALELVEENVRNGSVGSSLISAYVKNPE - == ————— = —m o oo
CYP22A1  NCYPWLRYLPEGILRKWTNYKRSGFRLQQWFRTILEEHHVNRHQGDFMSHMIDLQESK = === = === === == o oo e e e oo
CYP52A1  NYSQTNQAYRFLLQQMYWILNGSEFRKSIAIVHKFADHYVQKALELTDEDLEKKEGYVFLFELAK- - === == - oo oo e e
CYP701A3 IDVDWRDFFPYLKWIPNKSFEARIQQKHKRRLAVMNALIQDRLKQNGSESDDDCYLNFLMS ———— === == — oo oo
CYP315A1 FPPRLAQILRLPIWRDFEANVDEVLREGAAIIDHCIRVQEDQRRPHDEALYHRLQAAD - === = === === oo e e e
CYP39A1  VYDEDFEYGSQLPECLLRNWSKSKKWFLELFEKNIPDIKACKSAKDNSMTLLQATLD - === === === m oo oo o e e
CYP711A1 DLSGSLSIILGLLIPILQEPFRQVLKRIPGTMDWRVEKTNARLSGQLNEIVSKRAKEAETDS--—--——————-———————————— KDFLSLTILKARESDP
CYP46A1  KFLPGKRKQLREVRESIRFLRQVGRDWVQRRREALKRGEEVPADILTQILKAEEG-=======—== === e e e o
CYP43A1  LKSATQQKFLDYLLHLISNFQSRKNVDNNNGICCTENDHYSLLGFFFEHHNEKKLIEKAEGQIDMKKVK - === === - - m e m o e e
CYP59A1  CNGRSNGPRLELPSTPLRRYLTVRPLVMWYNNRLMNRFIDQEVDRAYREQSGRQSKSVISLALRDYMKE-——-———————— - mm e
CYP710A1 IDLPGFAFGEARRAVKRLGETLGICAGKSKARMAAGEEPACLIDFWMQAIVAENPQPP - ———— == oo
CYP56A1  PFFLTFPFLDVLPIPSRKKAFKDVVSFRELLVKRVQDELVNNYKFEQTTFAASDLIRAHN-————— == - oo e e
CYP57A1  PNMHAWWLRLSSLLPIEVPIKGLTEYVERRIIQYRLKAAEFGDDAALKGENNFLAKLLLME-—————————— - m o
CYP53A1  NRRGEVSATLGCYPALKPFAKYLPDSFFRDGIQAVEDLAGIAVARVNERLRPEVMANN-——-—-———————————————————— TRVDLLARLMEGKDSNG
CYP58A1  TKFPKALSSLRYVPPRLLLWLFPQGRIANKYDARTRTQIHKAVTKQHLSKDTTTNSEHTTLFRALAQSD-----————--————— o —————
CYP20A1  EIGKGFLDGSLDKSTTRKKQYEDALMQLESILKKIKERKGRNFSQHIFIDSLVQG-————————— === m oo oo
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CYP38A1 VCWRTMEEGVPEAGSKRETEFLKHRRVLEDIIRRIIQERKEGEDLQELPFIDSMLQN - === == === oo oo
CYP54A1  WVRPIAAWRLKEVRKLAQMERDATAFLRPVVEARREKQRKGEEKDNDMLQWLMDSADQGQGKQHG-— === === === === o e e e

CYP55A1  TNGSSTAREASAAN----------- QELLDYLAILVEQRLVEPKDDIISKLCTEQVKP === == == === = = = = =

CYP727A1 PFWKPDYRRYRTLCARLKLLTQGIVAKSRNQNGVLSLIDLSSCQRSERMIKDPCRGFSLLDG---~============———————— VISSRCLNEAAEG-

consensus . . .
401...... 410....... 420....... 430....... 440....... 450....... 460....... 470....... 480....... 490........
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CYP7AL = TFDDMEKAKTHLATIL
CYP7Bl  ——— oo VHEDLEIGAHHLGFL
CYP8AL  ———— e VSEEMQA-RALVLQL
CYP8BL  ———————— e VAPAMQD-KFNFMML
CYPS5IAL  —— - ETTESEVTGLLIAGL
CYP51A2  ————— e QTTESEVTGLLIAAL
CYP26ALl  ————— - RLDMQALKQSSTELLFGEH--
CYP26CL  ———————m oo EPSMQELKESAVELL
CYP716Al —————— oo DEDLADKIIGLLIGEH--
CYP725A1  —— === SLTDQGILDNFSAMFH
CYP718  —— - VITEEEVVDNMVLLV
CYPOAL  ————— e FSDEEIVDFLVALLVIXEY--
CYP9OBL  ———————— e SNLSTEQILDLILSLLFNeH--
CYP724Al  ——— - LNYEEKVSIVLDILLGE
CYP720Al ———————— oo LPNESMADFIINLL FeN--
CYP85AL  ———— - YPLTDEEIRDQVVTILYSEY--
CYP87A2  ———— - TILTEEIALDLMFVLL
CYP708A1l ——————— = DTINEERSVELILSLLIASY--
CYP702A1l  —————— - ETMSVDNAIEYIYTLFLLAN--
CYP88A3  ———————m oo TLDDEEIIDVLLMYLN®XEH- -
CYP88Bl  ———————————mmmmmmmmmmmmmme e MLSDKKITEILVLFSFNeF--
CYP3AL  —— - DKESHTALSDMEITAQSIIFIFNEY--
CYP5AL SVGVENFDIVRQAFSSAKGCPADPSQPHLPRPLSKPLTVDEVVGQAFLFLIREY--
CYP6A2 ===GRVTLD-========== === ==~~~ NGEVIEGMDIGELAAQVFVFYVIXeF- -
CYP6B4 TEPMKKTHD===========---—————- EQVTTLELTDSVIAAQTFIFY. Y——
CYP28ALl  ——— - KNLDTRHLTAHTMTFLL
CYP28Cl  ————————m e LDLSEEDMASHAMT FMF L——
CYP13A2  DFSAEAREDFSKR---========----- NLKITKELSADEVVGQCFLFLIGEF--
CYP13Bl  EDIEFG--------=====-—————————- STVEKKVTAEDVIGACFVFLLIYEF -
CYP72A8  —————————m e HGMSTEDVVEECRL FHFIYEQ- -
CYP72Bl  —————mm oo VTVQDIVEECKSFFFIXeK-
CYP721Al  ——— - EKLGIEEVTDECKTFYFRAK-
CYP709A1 N-—---————mmmmmmmmmmmmmm oo NNNNNNNLQL IMDECKTFFFIYeH-
CYP709Bl ———————— - GKERKMSIEEITHECRTFFFGEH-
CYP715AL  ——— - - NFTAKELVDECKTFFFXeH-
CYP714Al DG--------==========———————— NLEDKTQSYKSFVVDNCKSTY FleH-
CYP4C3  ——————m oo VLSNEDIREEVDTFMFE€H-
CYP31A2  —— - QMDETDVQAEVDTFMFEEH-
CYP37Al  — === GLGYEDIREEVDTFMFEEH-
CYP37Bl  ———————m e LMNEDDIREEVDTFMFEEH-
CYP32ALl  —— - TLSDEDIREEVDTFMFEEH-
CYP29A2  —————— e QLTSEDIRQEVDTFMAXeH-
CYP86AL  —————— - VNGNVLPTDVLQRIALNFVLIXER--
CYP86BL  —————————mmmmmmmmmmmmoooooo EKGESFSDKFLRDICVNFILIER--
CYP96AL  TT----——————mmmmmmmmmmmmm oo KYKLLNPSDDKFLRDMILSFML feR - -
CYP96CL  HV----——————mmmmmmmmmmmmmo VLKSVDASDN- LLRDTVKGILL feT--
CYPO4AL  —— - EDFVADIVISFILINeK--
CYP94Bl  ——————mm e EEAVRDSVISFIMNER--
CYP704Al —————— - ENMNDKYLRDIILNVMVINEK - -
CYP704Bl ——--——-- - SKETEKSLRDIVLNFVI/NER--
CYPI7A3  ——— - GDDVSSKQLRDDLMTML IfXeH--E
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VNGALQSAGQKLSSE--

ATRVLEEPRLEAKQ---
QKKLIEKHGDKIDY---
QKNLIAKHGDKIDH---

EPVALMSVKATFH[BQKH|gHF L E[AKE

EPIISSTLSFVLHSMATH[gDTQK[YLQE|

EIITNTLSFVTYLMATNEDCQEMLLREVDDFSKKHP

EQJSSSTMSYCLYE/RAQNQDIQDRLRNEIQTVLEEQE

E SASTMSFLLFEMAENEDIQERVIARVDETLKRHN
A-LYDSCALVESRDQEAQQNLREELEAHLDD-K--------
SNSTIAHCLL

LINGRN[gDCQRRLYE[ELQLVNPG-G--------
ALSLSYVTYL[BAVN|gKIQE[RVIES IAREF@T

ESSGHTIMMATVFiQEHPEVLQRAK

I'|'|

ANSLAYASY LAKH[EEKMKLAQEEV
-EpmJAVLL MIMLSHHQKWQDQAREEILKVI
SNLLTITTILESMHEEWQARARD[EVLRVC(ES
E ANLMTEVLVL MNQEWQNIAREEVICVL QT
-EQALLLTTTML DNETWQE E[fVREVF@
- ELRISNLLAQTTML SLHQDWQE LREEIFKEC
-EpIALALTITFMLEATH EWQDTIREEIREVI
- EQYJISAVAVS{IICLML[NALN SWQTRIRDEVFLHCKN
SAATISITLFLMGCH EYQERVVEELDSIF.DDKETP
STGLMJATHLEGNHZEVQR LDEVMEDDED
SAGIGYSLWC[BANCIZEYQK CHE LDEIFEGTSRE
SASMGITLWC[BAHN[ZE FQE[XVIQ[AVDGI F€TSDRD
SSGIGFTILWHEGFY[FECQKMNLQK[ELDEVFEFETNQP
SSTSIIACWN[BAHN[ZNVQEXVYK|EMI EVFEDDPNTD
SVALS[JJFFWLVMNNREVE IVNELSMVLKETR——G —————
SSVAL FFWLMEKN EVE MCKILRQRDDHG
SSAL FFWLLSKN KAIT INTQLSPRT
ATVL FFWLILKN RVE E[STELYLKQKN
SAALTIJFFWL KNERVEEEIVN LSKK---------———-
SAAMT[JL FWL[BSQNDDVET{RI L D[EL RNK- - - - - - - - - ————
AASLSHFLYM KNELVQE IVQEIRDVTSSHEKTT-----
ATTLTHAIYMIMMNENVAEQLYS[ELQELEKESAEATNTSLH
SAAVLTITFYLETTE[ESVV

LQE[3VDSVI[EDRF
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CYP97B3  ———— oo e GVDIDDRQLRDDLMTML I/X€H- - EQJAAVL QN[FEKIRFAQAFIDAVL

Cyprlal AN= = —mm oo VQLSDEKIINIVLDLFGIXeF--DYVTTAIS SLM VMNPRVQR IQE[ELDTVI

CypPlBl GDSP-——————m SGLDLEDVPATITDIFG LSTALL LLILFTR EDVQARVQA[ELDQ

CYP17A1 DS-—-----mmm oo NLFSDKHILTTLGDIFGNEV--ElYSSSVVL LHNPQVKKlIQE IDHN

CYPI9A1 DS--------mm oo KLLSNRHMLATIGDIFGNeV--ELITSVIK IVA LHH[gSLKKRIQDDIDQIT

CYP2A7 KNPN=———— === — oo TEFYLKNLMMSTLNLFIINeT--EQVSTTLRYGFLL MKHPEVEAEVHE IDRVI

cyr2ml DDPN-— === = ———— o= TEFNNGNMVMTAWSLF SSTLRQSFLMMIKY|[gHIQESVQK[SIDEVI

CYP33Al AEG-------————— - DFASFSNEQLKNMCFDMWVINeM- -H NTMGFLTAFALNNMDAQR MQK[EALTEVI

CYP33C1  SEANS-----—————— - KNLNFSNIQLLNVCIDLWHNEL - -NJITNTITIJAISYVLHH EVQD THE[ELDKVI

CYP33Bl QKN-—----—— oo DFDSYCDSQLENVCFDIW LTNTVGFLIAYAINY[ZEMQMLIHQEIDNYLAHHSRLLTLA--
CYP23A1  RNGE------———— oo DVGFFDDQQLKMLLLDL FFYeM- - Egmv T TLKJAFLLMAKNQKVQKNVQA[SLDSIGQP---MIEIQ- -
CYP35A]1  ——— oo MIIDLWMTEQ--ERRITTTLISGFT LLHPEVMV RE[ETLKITENGSRHLSLT--
CYP35B1  LRDS------—————— oo DTPYTMECLKFVIGDLWLX€Q--DymISTTLVAGFNH VKNPEIVR CRE[STLRITENGSRPLQLK--
CYP34A1  NEGL------=-————— oo ETTFTLENLAVDMYDLWLGEQ--E| STTLN CAC[BLNR[ZDVITTARE[ELIRVTE-GHRSLSLI--
CYP71A12 ————— o SIGFQAQRDDIKFMI-LDMFIGET--S| SSTLLE IMTE[MTRNgNVMKELQDETRSTIRPHG-SYIKEK-
CYP71Cl - ——— oo YGLTTDNIKGIL-VNMFE SFLVLEYSMSE[MMNNRHVLAMLQK[EVR-TATPDG-RMVMEE -
CYP71D1l -——--—--mmm e TDQDFHLTIRNIKAIL-FDIFIMNES--EYSATTINITMAEMMKDEILLKNAQDEVREIFQ--RRGKVDET-
CYP726A1 -———————--mm GNVPVPVTNESIKASV-LQMFTNES - - ERRISKAT EfVMA EMVKN[ZTE L RIMAQE[EVRQV F[§- -EMGKVDES-
CYP71Kl  ———— oo KTNPALTNDNIKTVI-IDMF AATSLQYTMSE[MVRN[ZFRVMRMAQD[EVRRALATIAGQDGVTEE-
CYP99Al  ———— oo EPETGGISTTSIKAIL-FDMLAGET - - EpRISSAAERIMSE[MMRKIZFEAMANAQA[RVRGALDGKSPE-DHEG-
CYP71El === HDGTLRFTRDHVKAIV-LDTFIGATI--DySSVTILJAMSE[MMRKIZQVL RISAQA[EVRAAVEDDKPRVNSE - -
CYP7INI  —————mmmmmm e EEG---LTEDHIKGVL-MDIFIIXET--DYSSATVE] MAELIROPELMKRAQD VRRCV(€S-KGEVEES--
CYP71B2  ——————mmmmm e SDS-FKLNMDNLKAIV-MDVFLIXEI - - SAVTM RVMK AQESIRTTL.LKKERITEE——
CYP83A1  ———— - QPFASEFTVDNVKAVI-LDIVVIXET-- QVLK VREYMKEKGSTFVTED-
CYP83Bl  ———— - QPFSIKFTHENVKAMI-LDIVVPET-- AAAvv MTY EAMK| AQ VRSVI[@DKG--YVSEE-
CYP83El  —————--mmmm e RSFSFDINFDHIKGIL-TDMLVAAT - -DiRISAAS IKN RVMS KG IRNLGVKKD--FLYED-
CYP93Bl  ———— - NSEIKIQRVHIKALI-MDFFTINET-- ISTH VKK[ZSVL ETDNVVEKDR--LVEES-
CYP93Cl7 ————— - NMEIKITKEQIKGLV-VDFFSIXeT--DSPAVATD INN[gRVLK| ARE \VDSVV[€KDR--LVDES-
CYP93Al  ——— e NAEIKLDKKNIKAFI-MDIFVIXET--DISAVSIE MAElINNﬁDVLE AR IDAVV@EKSR--MVEES-
CYP705A1 -——————---mm NTEYKITRSHIKSLLTVEFFIGAA--DASSIATIQUAMADIINNRETIL E[X IDSVVEKTR--LVQET-
CYP712A1 ————— - TAEMKITRNDMKSFL -LDVFMXET - - DIISAAAMQIAMGQEINH[EQAFN[Y LR INNVV{ESKR--LVKES-
CYP75A1  -————-—- NRD---=-=———————-—mmm——— NSEGERLSTTNIKALLLNLFTIXET--DSSSATEJALAEMMKNEATLK| AQGEMDQV N-NRRLLES--
CYP75B1 --———-—-—- LKGTD--------————————— LDGDGGSLTDTEIKALLLNMFTIXET--DYSASTVD, IAE IRH[gDIMV[XAQE[EL DIVV(€R-DRPVNES--
CYP92A2  -——————- LADD------=--——————————- PKLEVKLERHGVKAFTQDMLAGET--ESSAVTVE ISE SKKIFEIFK ATEELDRV Q-NRWVQEK - -
CYP84A1  YSEEAKLVSETA--------————————- DLQNSIKLTRDNIKAIIMDVM T--EQVASAIEJALTEMLRS EDLKRVQ LAEVV{@L-DRRVEES--
CYP703A2 ------—- LPGE--—-----———————————— NGKAHMEDVEIKALIQDMIARAT--DUSAVTNEJAMAEATIK RVM QE[SLDNVV€S-NRMVDES - -
CYP98A3  -——————--- LK-=—=—— = ——— DQYD---LSEDTIIGLLWDMITXeM- - DIIAI TAE[JAMAEMIKN RVQ QE[SFDRVV|EL-DRILTEA--
CYP706A1 ---------- VK-=—————mmmmmm - DDDEKAPLSMTHVKSLLMDMVLGEV- -DYSVNASEFAMAEIVSREEVLNFIRL[ELDQVVEK-DNIVEES--
CypP81D1  ------ LQKSD--—--===—————————————— IEYYTDQIIKGIILIMVIﬁHT——N SAVTLEHALSN.LN¢EDVISEAR?EIDNvggL DRLIEEA--
CYP8lE6  ------ LQESQ------=--—————————————— PEYYTDQIIKGLALAMLL!XET--DSSAVTLEJSMCNVLNY[ZEVLE[TKA[ELDTHV{€Q-DRLVDES--
Ccyp81B1  ------ LQETE------——————— - —— PEYYTDAMIRSFVLVLL@EE ——DﬁSAGTM:ﬁEMSL.LNH QVLKKAQREIDSVxEK NCLVDES--
CYP82A2  ————-—- LLEG--------—-——————————- KTIEGMNVDIVIKSFVLTVIQNET--EASITTLIJATSLILNN[ZSVLEMLKAELDIQVEK-ERYICES--
CYyrP82B1  ------ ILPDDD---------———————- DSLFTKYSRDTVIKATSLSMVVIAS--DERISVSLTUALSLMLNNIQVLRMAQD[ELDTKV{ER-DRHVEEK - -
CYP76A2  ——————mmmmm e KDEPAKLSEHEIKIFVLEMFLIXET--EQRISSSVE LTE LRH EAMARVKTEEISQAIEP-NRKFEDS--
CYP76Gl  ———— - VDEEPSSFSSRDINVIVFEMFTIXET-- STLEJALAEMLHNEZRTLTILQT[ELRTYFKSSNQKLQEE--
CYP76El  ————— - ATSELSRNEMVHL FLDL FVIX€ET - - DiRIS SMIE| IIAE LRN DKLT{VRK[SLCQTIEK-GETIEES--
CYP76F2  ————— oo NSNEIERSHMEHLLLDLFANET- - DpiSSTLEFJAMAEMLHNEETLL AR LLQTI[EQ-DKQVKES--
CYP76Cl  ——————m o DESELSISDIEHLLLDMFTINET--DUYSSSTLETAMTEMLKN[FKTM IDCVIEQ-NGIVEES--
CYP76Bl  ————— oo NPNEFNHTNIKALFLDLFVIXeT--DymiSITIENAMTEML RK[FHIMS AKE LEKVI@K-GSIVKED--
CYP8OAL  ———— oo ANDFNEHQINAMFMETFGP€ES--DINSNITENALAQEIKN[ZDKLA| LRE LDRVV[@R-SSTVKES--
CYP79A1  ————— e GNPLLTIEEVKAQSQDITFRAV--DNPSNAVENALAEMVNN[ZEVM LDRVV(€R--ERLVQES-
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CYP79B2
CYP79D1
CYP79E1
CYP79C1
CYP79F1
CYP77A6
CYP77B1
CYP89A2
CYP27A1
CYpP27B1
CYP1llAl
CyPl1B1
CYP12A1
CypPl2cCl
CYP74A
CYP74Cl
CYP74D1
CYP74B2
CYP24A1
CYP10
CYPIAl
CYP9B1
CYP14A2
CYP21Al
CYP36Al
CYP45A1
CYP18Al

CYP707A1
CYP722A1

CYP25A1
CYP73A5
CYP78A6
CYP4A4
CYP719
CYP44A1

CYP302A1

CYP22A1
CYP52A1

CYP701A3
CYP315A1

CYP39A1

CYP711A1

CYP46A1
CYP43Al
CYP59A1

CYP710A1

CYP56A1
CYP57A1
CYP53Al1
CYP58A1
CYP20Al

———————————————————————————————— GNPLLTADEIKPTIKELVM
———————————————————————————————— GNPLLTPDEIKNQIAEIMI

AP--DNPSNAVE| MAEMVN EILRSAME]
TVFTDNPSNAT EUAMGEMLNQ[ZET L K ATE

IDR K--ERLVQES-
LDR K--DRLVQES-

———————————————————————————————— GKPLLDVEEIKAQIADLTY/ATVDNFIPSNAVE] LAEMLNN DIL DEVDQVV/ER - ~HRLVQES -
———————————————————————————————— GKPLLTPQEIT-HLSDLDVVEI--DNAVNVIEQTLAEMLNQREILE AVE IDMVV(EK - -ERLVQES-
———————————————————————————————— GKYLVTPDEIKAQCVEFCIAT - -DNPANNME] LGEMLKN EILRMNALKELDEVVER--DRLVQES-
———————————————————————————————— RITTPSNEELVSLCSEFLNGET--DRGTAIEJGIAQEIVN EIQSRLYD IKSTV{€--DREVEEK-~-
———————————————————————————————— RGGELGDEEIVTLCSEIVS/NET--DUSATTLEYAL FHEVTDONIQERL YEEVVGVVEK -NGVVEED- -
———————————————————————————————— ENRKLNEEDIMNLCSEFLTIET - -DURIATALQEIMANBVKYEEIQERLHEFEIKSVV{EEEAKEVEEE - -
——————————————————————————————————— LLSPQETVGTFPELILINeV--DURISNTL TIAL YHBSKNIZE TQEALHK[EVTGVVPFG--KVPQNK-
——————————————————————————————————— ELPAQSILGNVTELLL/Yev--DvSNTLSHALYEMSRHFEVQTALHSEITAALSPGSSAYPSAT -
——————————————————————————————————— KMLLEDVKANITEMLAGEV - -DyRISMTL HLYEMARSLNVQEMLRK VLNARRQAEGDISK---
——————————————————————————————————— NLPLRAMKANIMDLVAGSV-- LPLMMTLFE@ARNETVQQALRQESMATEPNIYENPQR- -~
——————————————————————————————————— DRKIATVMA--IDMILIXEV--DRISTTFTALLLC A N[ZEKQEL RE[ATRQIL PRKDSQFEPS--
——————————————————————————————————— DRKLAVVMA - -MDMLMGEV - -DLRISTATSGI L LNAKN[ZEKQQRLRE[EVL SKLTSLHSEFTVE--

—————————————————————————————————— LGISREEATHNLLFATSFNTWGGMKILFPNMVKRIGPGGHQVHNRLA
—————————————————————————————————— QGIDREKACHNLVFLAGFNAYGGMKVLFPTILKWVGTGGEDLHRELAE
—————————————————————————————————— LGIKREEAVQNILFLVGINMFAGLNAFFPHLFRFVGEAGASLHTQLA
—————————————————————————————————— FGLTRDEAIQNLLFVLGFNAYGGFSVFLPSLIGRITGDNSGLQERIR
——————————————————————————————————— HLSKKELYAAVTELQLAAV - - EJJANSLMIIL YNESRNEQAQRRL L
——————————————————————————————————— SMSTKEVTGLIVDLMLIAV - - EpmISSATVIICLYN AKN QVQEKLF
—————————————————————————————————— YEWTDSDLIAQAALFLFNEF--DYVSTSMSFLLYE DVQDRLL
—————————————————————————————————— DNWTDDEIVAQCFIFFFMAFE--NNSNLICTTAYE LRNLDIQERLYE

VKETQEALKGAPLTYD-

————————————————————————————————— NPNLDMNNLCASVIDFWL/XEM- - EgISNSLR HLAFMMK EIQDEVRKEILDNV@TARLPSMSDK—
————————————————————————————————— PGQLHERHVHMSVVDL FVGET--F| TLS H[gETQKRLQE[ELDLKLAPSSQLLYKN--
——————————————————————————————— ALEDGFTEKQLIVAIYDLYSReM--E VLRFAFL VNN ETQKRIHEELDRNV@RERQVVMDDQ—
————————————————————————————————— KTKLTDEEVVDNAFLFLLIXEF--F| STALTYTSYL.ALN DIQENIFQEVEEVVELERAPSYED--
—————————————————————————————————— GKNHEEQLVQVIIDLFSIXeM--E KTTLL TNVFMLRN|gK EMRRVQD[ELDQVV{€RHRLPTIED--
—————————————————————————————————— EELTDEQIADNIIGVIFMAR- ASVMS[] ILKYlAEN NVLEAVTE[EQMAIRKDKEEGESLTWG
——————————————————————————————————— QLTDAEIKDNILTMIT Q ASALTHMVKYMGENQKVLDILIEEQSQITKKASNKPFLEL -
—————————————————————————————————— KPMTKQEVIENCFAFLLINeY- - ERmISTAMTYCSYLMSKY[ENVQQAL YE[SIMEAKENGGLTYDS---
————————————————————————————————— KGEINEDNVLYIVENINVAAI- E LWSIEQGIAEMVNHIZEIQS[LRN[ELDTVLEPGVQVTEP---
——————————————————————————————————— KLSDPDIIAVLWEMIFRET--DgVAVLIE ILARMVLH DMQSTVQNELDQVVEKSRALDESD--
—————————————————————————————————— SSLSDQDLRAEVDTFMFE[EH- SGVS IFY H[gEHQHRCRE[SIQGL L€DGASITWEH--
—————————————————————————————————— QNFEEEVIIFCIFELYLLEV- D SSTT IREQGAQE.LYQDIRMTL DVDLVKIED--
—————————————————————————————————— KELNRRDVKVI LLSMFS%LS DEAPMLIYNLYNlATHEEALKEIQKIIKEDPAS— ——— -
———————————————————————————————————— LDRSDVVGTAADLL L/NeT - - DymISYASAFLLYHIARN[ZEVQQAL HE[SARRVL PSAKDEL SMD- -
————————————————————————————————— QEQFRDLSIILTCGDMWTGEM- - ERRIVTTLRIGI T YMLNNIZEVQARCQM[ITLDVFENDIPDMG----

———————————————————————————————— EAKTLTKEQIAILVWETIIETA-- LVTTEQIATY KH[xSVQDRL CK[SIQNVCE€GEKFKEE---~-

———————————————————————————————————— VPGDMIKRIFVDLVIMAG-- AFSS LFABSKE[RLQQRLAK[SRATNDSR-----———--

————————————————————————————————— IVETETSKENSPNYGLLLLWASLSNAVPVAFITLAYVLSHEDIHKAIMEGISSVFEKAGKDKIKVS-

——————————————————————————————— FAKNIFTSDYISAVTYEHLLS——A?AFTLSSVLYLVSGHLDVEKRLL IDGFGNRDLIPTAHD--

——————————————————————————————————— AQDDEGLLDNFVTFFI[NeH--ENSANHLAFTVMEMSRQEEIVARLQA[SVDEVIESKRYLDFED--

———————————————————————————————— VEKSISYEEITAQCKFISEEF—— SNTLTLLFNFANNEDVQD IYEAEIKNQPEQISFETVS--
A

—————————————————————————————————— QTRDPKVLRDQLLNILVIX€ER- —%AGLLSFLFFAE/?RNEEI FAILREII ENKFELGQDARVEETIS
E

—————————————————————————————— KDGSLEDFKRRVAPQLRVFLFIYeR - -DIRISSTLLYAFYL{ESRHIZEAL AVRL[EHDQV Fl§PYHQQVHEKIH
——————————————————————————————————— HSGDEEIGGLLFDFLFMAQ--DASTSSLLIFAVTLEDSE[ZEVL NRVRE[EVAKIWSPESNALITVD-
————————————————————————————————— NEIIDYKQLTDNIVITILVINEHE-NPQLLFNSSLYLLAKYSNEWQEMLRKEVNGITDPKG--------
—————————————————————————————————— KKGTVTPVETQQAVGLNIEAGS NALSTILYYMEYTNERTLHTLREELERYVKDGPISFQQS--
—————————————————————————————————— EKLGRAELTAEALTQLI/N€ES--DIRISNTSCAILYWCMRT[gGVIE[LHKALDEAIPQDVDVPTHA--
—————————————————————————————— NLSPADKAEERLVREAKLIFLGET--ISYGRTLSEVSYYILSR[ZFDIKARLEDELRDVMATWPEVVPTWT-
——————————————————————————————————— NLNDQQILEDTMIFSLASC--MI KLCTMAVCFETTYEEIQKKLYEEIDQVLGKGPITS—————
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CYP38A1l  ————— e YDSEDKIIADATSFMVGEF--HISGYMFTIIMLWYMSSHEESQDRLRTEIERETEGERGDRLKEY -
CYP54A1  ———— oo KWGEDTTTTRKLARLQLAISFAATHURITLVTTHAVY S[BAAD[ZKLQATLRE[STIQSVLQEHKGVFNTS--
CYP55A1  ———— - GNIDKSDAVQIAFLLL N--AlIIMVNMIALGVATMAQHEDQLAQLKANPS - - —— == === ——————
CYP727A1 ———— oo PLSSEEEICGNIMGLMLHEIS--PCANLIGNILTR[BAL PNLQCQLHS.IVSGHSESSELKIDD——
consensus

501...... 510....... 520....... 530....... 540....... 550 ......560.......570.......580....... 590, .......
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CYP7Al - GNAIYLDQIQLNNMP-- WS - SASLNIRTAKEDFTLHLED@------ SENIRKDDIIALYPQLMHL—DPAIYPDP
CYP7Bl - - GFPIHLTREQLDS[MI--C [WWS -SYSTTIRFVEEDLTLSSETE®------ DMCVR[XEDLYAIFPPVLHG-DPEIFEAlY
CYP8Al  ——— - MTTLPQKVLDSMP--VIIDSNL S[aS[MBT-AAPFITREVVADLAL PMADER

CYP8Bl  ——————--mmm— - SFTVQLSALQHIP-- (WG -AAPTLYRVVQKDILLKMASEQ

CYP51Al - DVLSEMD-- ABHPPKILLLRTVHSDFTVTTREEK

CYP51A2  ————— - DILSEMD-- AMIRHPPL IMLMRASHSDFSVTARD(EK

CYP26A1  ———————---———— NQDNKLDMETLEQMK--NIGC [WXWNPPVPGGFRVALKTFELNG----—-—--—-

CYP26Cl  GGS----- EGPPPDCGCEPDLSLAALGR[ER--)VDC MM PPVSGGYRTALRTFELDG----------

CYP716A1 --—————----——————— KEGLRWEDIEKMR--4SWN (NTVPPLSGTFREAIDHFSFKG------———- F

CYP725A1 --————----m————- GEEISWKDLKSMK--4TWQAVQESMIMYPPVFGIFRKAITDIHYDG------————

CYP718 W == GEYLTVEDVKKMK - —|{SW ISPPIFGSFRKAVADIDYGG------—----

CYP90Al ———————-mm——————— YSLEWSDYKSMP--FTQQYVNISTMIVANIIGGVFRRAMTDVEIKG-~~-~~~~-~

CYP90Bl  —-—————----m———— - ESELNWDDYKKMD--FTQQYIN[ETMGNVVRFLHRKALKDVRYKG----------

CYP724A1 ---—-—-----m—————— ELLNWEDYQKME--FTQQYI S[AMICGNIVKTVHRKATHDIKFNE----------

CYP720A1 --—-———---—————————- MLTWQDYKTMD--FTQQYIDETMMGGIAIWLMREAKEDVSYQD-—----————

CYP85A1  ———————-mmmm EPLGLEDVKSMK--FT WMATIVNGVLRKTTRDLEINGG--------~-

CYP87A2  ——————--mmm—————— DSGLTWEEYKSMT--NTFQFIN[EATARBANIVPATIFRKALRDIKFKD----—------

CYP708A1 --—---—----——————- ESGVTWKEYRSMMNFTHMVYIN[ZSMNGSL SPAMFRKAVNDVEIKG---—------~-

CYP702A1 --————----——————— ETSITWEEYKSMT--FTQWYINESMIITSTAPTVFRIFDHEFQVGS----------

CYP88A3  ——————-mmmmm— - QKGLSLKETRKME - - FESQYVD|ATMAVI TFSLTAFREAKTDVEMNG - -~ ~--~~~--~

CYP88B1 ——————----——————— NAGLSFDEIRQMT--FVSKIINZT[MITATDQSVFLRDTSTTFNING-=~--~~~-~

CYP3A1l - - PP-TYDTVMEME - -MIDMY] LN ;- - YETIGNRLERVCKKDVEING QHEPE-[§
CYP5A1  ————— o SPEHCSLQQG[P--3gEDM M——YEPAFRFTREAARDCEVLG ———————— VLEVAVGALH PIEKHEPH-
CYP6A2  ————— - GQLTYESIKAMT--4IN --YTLVPHLE- RKALNDYVVP————GHEKL IIPACAYHRBEDLYPN-
CYP6B4 W ————— - GEITYDTLSEMT--40T Y[EVADILL-RNAKADYAVP----GTN- VTLK VVSGFGIHYBJEKYYPD-
CYP28A1  ——————-mmmmm— GIIDFEKLNEM@P--F AFMSN-KLCTEPIELP-NK-TGENFTVE \VVPHYCFMMBIEEFFPD-
CYP28Cl  ———————--m——————— YLPDLDALIEEP——# Eﬂ ﬁEAﬁ! ﬁA GWAS-KTCTKEYELRESH- HSEPLKLREETTgmvnYALHDLYPE—E
CYP13A2  ——— - SEVEFEKLGR[EK-- LASISNSRKCMKTTTVN------- GVKIEAEVYNQMDTWSLHYMZELTGEDV
CYP13Bl  ——————--mmmm— ENVSYDDMTKK - -f{EIDYVRES VAWFACSRECVKPTTLG------- DIYHDEEVKIEADVMSLHRSKEIRGENA
CYP72A8  ————— - NKPNFDAL SR[EK--TMSMILN|d PGILLGRTVEKETKLGED------- MTLEGEAQNVIPVIMVHIIEELNGEDV
CYP72Bl - DVPTKDHVVK[EK- - TSMILN[ES PIVATIRRAKSDVKLGG-------- NKIECETELLIPITAVHHRQATIGNDYV
CYP721A1 -——-———--mmm GLPTLDILQEE#—— SMIINEWE%E PAMTLNRDTLKRAKLGD-------- LD QLYLSVVAMHHEKETEGDDA
CYP709A1 --——————----——————— GLPSVDQLSK[ET--S PATLLPRMAFEDLKLGD-------- L LSIWIPVLATIHHSEELNGKDA
CYP709B1 -----—-----——————— KTPDSETFSK[EK- - LMNMYIMES[HIM- - YGPVSALAREASVNIKLGD-------- LE| TNVIPLLKMHSEKTLHGSDA
CYP715A1 ---—-—----omm - KIEYN-KLAGMK--KMS Mggﬁ \Y/EPAPNAQRQARNDIEVNG ———————— RV%NIWIDVVAMHEL GDDV
CYP714A1 -———————----——————— GIPDADSISNEK--TVTMYI PAAFVSREALEDTKLGN-------- LV VCIWTLIPTLHREEINGADA
CYP4C3  ————— o ATMKNLMDMR - -\gE CCIKDS[MN- - F[gSVPMMARMVGEDVNIGG-------- KI QAIIMTYALHRNZRVE-PK[g
CYP31A2  ———— - VTIEHLSRMK--gEECALK --FESVPIITRELSDDQVIGG-------- VN VTFLLNLYLVHERRAQEH - KD[g
CYP37A1 - CSVEDLKKMK - -\4lEKCVK| M- -R|gSVPQMARSVEEEVEIDG-------- CSIYMISPAFIQNN[ERTF-PNH
CYP37B1 - CTNDDLKQMK - -\4BEKCLK| M--Y|gSVPFFGRTVEQDVVING-------- VRIIVMPLLLQRNELIF-DN[g
CYP32Al - - PSMDDIKKCS—— EKCIK s M——FESVPLIARRLSEDVTINHP———SGQKIV LAACVSPIAANE]ERAM PD
CYP29A2  ————— - ITLENVNN LK SK[T--TAPVPALQRKLTNDLEIDG----—--—— TISPMVLHSNHHVF KN
cyP86A1l  ---------- NDQEKWTEEPLEFDEAD v—— ——YESVPQDFKYVVEHDVLP ——————— DGTF TYSIYSIGEMKTIMGEDC
CYP86Bl  --—--—--—---- NAEKSDYEPVFGPEEIKKMD-- nALs SVPVDHKEVQEDDVFP------- DGTMLKDKEIYAIYAMG MEAIJGKDC
CYP96A1  ——————---————- NDFDSFN- AQELN V- —NMVHGAL Cla PVPFQHKSPTKSDVLP------- SGHRVDASSKIVFCLYSLGRMKSMIGEDA
CcYP96Cl  -—-————----———- GEHGLYTNPEELNE M-- HnAIY AAPFTSRKSIQADVFP------- TGHQVNPNTTIVMAYYAVGRMKSINGEDC
CYP94Al  —————----m—— - SEL-MVYDEVKEMV--§THE E DGWVVKRETINTYHVYAMGRMK SLGDDW
CYP94Bl  —————----——————- GSLGLGFEDLREMS-- TK CLCla DGTPLKXEDKYTY FPYGMG[IMEKMGKDW
CypP704A1 ----- DVNGFIESVTEEA------- LAQMQ- - DGHRVS[XEDNIYYISYAMGRMTYIJGQDA
CYP704B1 QYDTEDFNSFNEKVTEFAGLLNYDSLGK H-- NGTKVKAGMYTYVPYSMGRRME YNJGSDA
CYP97A3  ——— - PTIQDMK K-- TTR MN[2S[H{E- - Y[gQPPVLIRRSIDNDILG-------~- ENPHKREEDT FISVWNLH[ES[EL H-DDA
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CYP97B3  ——-——-mmmmmmmmmmoo o PTYESMKKEE - -jJIRLIVVEVIEE- - FEQPPLLIRRTLKPETL PGEHKGEKEGHKVERETDIFISVYNLHRSEY FIJ-DN
CYPIALl  ———mmmmmmmmmmmm DRSHP- - MER FVNQWQINHBOKL- VN[
CYPIBl ~ ——----mmmmmmmmmo oo pQPNP- -MvM FVNQWSVNHEIRAK - SNl

CYPL7A1l  ———-——mmmmmmmmmmmm oo DRNHL - - MEEN LVNLWALHHNEQE-DRlg

CYPI9Al  ——--—-mmmmmmmm e DRNR[BV--L[HER VVNLWALHHSEKE[-QH[g
CYP2A7  ———mmmmmm - DRTKMP--JqMER FPMLGSVLEBLRFF-SN[g
CYP2ML ~ ———mmmmmmmm e DRVKMP--){TDA LPLLSSVLVpJEKLF-KN[g
CYP33A1  —---—-mmmmm e DKLNEP--NTNAFINEAQRC--ANLVPMNLPHAVTRDVQLL IHQISSVMSPIZEIF-EE[g
CYP33C1  -—---—-mm - DKND{BP - -NFNASIN[ESQRG--INILPLNLQHATTRDTVID VAQISTVMNNEEVF-PD[g
CYP33Bl1  ----—-—-mmmm oo - DKNAJBV--}{FN IHQIANVMTRETIF-KDS
CYP23A1  ——--—-mmmmm e HRTR[EP--NqVQA EIF-EN
CYP35A1 ——--—-mmmm - DRTSTP--\gIN LETAQLSALHVNDTIF—KNE
CYP35Bl  ----—---mmmm oo DRAESH--)gNA HPVDS{€SVICAQLGALHVNDDLF-KN
CYP34Al  ——--—-mmmmm e DRRETP--\giSh TAHIAMIHVBEDLF-KNH
CYP71A12 ------—-mmmmmm - DVENMK - -\ glIKA HAAETEYIINAWAIQRBZATIIGPDA
CYP71Cl  ——--—-mmmmm e - DL SRMP--\glKA Rl TAID-KA
CYP71D1l ----—-mmm e e CIYE[K--\qiK - LVNTFAIGTSKYH-AE
CYP726A1 ------—--————mmm - RFHD[EK - -FFKL EMHPNTRIVVNAWATIGRUIENTY- SE[x
CYP71K1l  —=—-—mmmmmmm oo - SLRDLP—— HL LVNAWAIGHJxAHT -DS|g
CYP99AL  ——--—-mmm e QMDKLS—— RM REPERWEIEP
CYP71El  ———-—-mmmmmmm - DAAKIP-- FVNAWAIGM¥AST - PAlg
CYP7IN1  ———-—mmmmmmm oo DLHQE H——FFKC DEIL PKTWMYVNAWATIGsIgN ST - GR[g
CYP71B2  —==-———mmmmmmm e DLGKVE-- NHILK HZALPFVVPRETMSHIKIQE€------- DIfZPKTQIQLNVWTIG

CYP83A1  ----—--mmmmm - DVKN{ P——E Eﬁ——EEVIPLLIPRACIQDTKIEE ——————— ED @TTMNVNAWAVS' AgGPNE
CYP83Bl  ----—-—-mmmmmm oo - DIPN[EP-- --E[gVIPILLHRETIADAKIGE------- KTIIQVNAWAVS[XY GDN
CYP83El  --------mmmmmmmm - DIQNCP-- --HLPAPLLVPRESIENCTINg------- N KTILYVNAWAIQRBIZDI
CYP93B1  —---—-m-mmmm oo - DCPNP-- FIdB- - HEPVPMVTR-RCVAECTVEN------- EDSLLFVNVWSIGHNgKF]
CYPI93Cl7 -—---——mmmmm - DIQN[EP-- I M——HEPLPVVKR—KCVQECELNG ——————— lALELFNVWAVORDPK K
CYP93A1l  —---—-mmmmm e DIANM P——YLQ LRL——H GGPLVVR-ESSKSAVVCE------- HD KTRLFVNVWATGRIJENH EKE
CYP705A1 ------—--mmmmmm - DL PNEP--\glQh GLRL——H PTPLVVR-EFQEGCEIGE------- FFVIEANTTLIVNSYAMMEBIZD S -QD]
CYP712A1 ----—-—mmmmmmm e - DVPN[EP--\giRE W8 - HgSAPLIIR-ECAEDCQVNE------- CLVKSKTRELVNVYAIM MSEL-ADA
CYP75A1  —=--—-—mmmmm e DIPNEP--{ERE FIRK--HESTPLNLPRISNEPCIVD@E------- YIRINTRLSVNIWAIGRBIZEV[T-EN
CYP75B1  ———-—-mmmmmmm e - DIAQEP-- Q NFl--HEPTPLSLPHIASESCEIN@------- H STLLTNIWAIARSZDQY-SD
CYP92A2  ———-—mmmm e DIPNEP--MIER M8 - - H[gVAPMKATECR-ENSKVAE------- DV RELVSVWTIG plgTL-DE
CYP84AL  ——--—-mmmmm e DIEK| YLKCTLK M- -HEPTPLLLHETA-EDTSIDg- -~~~ F FIlNKSRYMINAFAT G TS - TD[§
CYP703A2 ------—-mmmmmm - DLVHIEN--\¢i FIdM- -H[gAGPFLIPHESVRATTING------- EY KTR FINTHGLG NTKI DDV
CYP9BA3  ———mmmmmmmm e DFSR{EP--\¢i S F{{- - H[gPTPLMLPHRSNADVKIGE------- D HVNVIWAVA PA KNE
CYP706Al ------—--—-— oo HLPKEP--\{1 QMMK LR LPLLVPHRNSETSVVAE------- TV DSKIFINVWAIH DPY
CYP81D1  ------mm - DLSE@P--\gEKNIVL[ST[WR- -HEATPLLVPHMASEDCKIGS------- DMFRETTLLVNAWAIHHIZN
CYP81lE6  —----———--——mmmm - DIP YL KNMIN LRLEg YTPAPLLLPHSASDDCTIGG ——————— KV RDTIELINAWALH PQL TEA
CYP81Bl  ----—-—mmmmm o DIPN P -2 RCIIN TN - - YIRAGPLLVPHEASSDCVVGE------- NV[ERETILIVNQWATIHHBJEK
CYP82A2  ———-—-mmmmm - DLS YL LRL—— PAPLSRPREFEEDCTIGE------- TVKXETRLITNLSKIHTREHN
CYP82Bl  ——--—-—-mmmmmm oo DIDN[V- Y LRM AGPLSVPHEAIEDCNVGE------- HlKT RLLVNIWKLORDPR
CYP76A2  —=—-———mm e DIENMP- s “H PLPFLIPRETIQDTKFME§------- EDV LVNAWAIG[Y EC
CYP76Gl  -———-—-—-mmmm - DLPNEP-- -H|gPL PFLVPHKAMSTCHIFDQ------ LVNVWAIG[H

CYP76El  ———-—-mmmmmm oo HISKEP--F --H§PIPLLLPHKCDELVNILD------- LVNVWAMG[

CYP76F2  —=—-——mmmmmm e DISR P——YLQ K FRL——HﬁAVPFLLPRRVEGDADID ——————— FA PKNA LVNAWAIGRDPN —EN
CYP76Cl  ———-—-—-mmmm - DISK/EP--\glQh FI8--HTPVPLLIPRKAESDAEIL®------- FMVLKDT -DN
CYP76Bl  ———-—-—mm oo DVL P——YLSCIVK --HEPSPLLLPRKVVTQVELS€------- -DDS
CYP80OAL  ----—-—-mmmmmm o HFSE[EP--\gBQACVK PISIMIPHRCMETCQVME------~ D KD
CYP79A1  ———-—-mmmmmm - DIPK[EN--MVKACIR --HgVAPFNVPHVALADTTIAg------- @{ESHYTL SRTGLG[IN[ZR —DE
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CYP79B2  ——-——-——mmmmmmmmmmo oo DIPKN- -VKAILREAFTE- - HEVAAFNLPHVALSDTTVAE HIETRES QYL L SRYGLGRNEKVI - AD[g
CYP79D1  ——---———mmmmmmmo oo DIPND- -gviKACAREAFJIFTH FIRESWAVL SRYGL GIIN[EK T - SDig
CYP79El  ——----mmmmmmmmmmo oo DFPNP- - IR AHPFTVAAFNLPHVSLRDTHV FFIReSHYL L SRVGL GlANlZiK V- DN[x
CYP79C1  ——-—--mmmmmmmmm oo DVPNN- -NvKACCRETI- - HETNPFLVPHMARHDTTLA FAREESHILVSRPGVGANIEK T - DE[g
CYP79FL  —————mmmmmmmmmm o DIPNN- - MK FARgESHIHVCRPGLGIIN[EK I - KDlg
CYP77A6  ————————mmmmmmmm oo DVDKMV - - {RQIAYVKETMIK - - HEPTYFTLTHSVTEPTTV

P INEEFYLPGINEKL -SD[g

CYP77Bl  ————————mmmmmmmmmmmmm o pvAkMP--SlE MR - - HEPGHFLLSHAAVKDTELG DilEACAYYETYTAWVTENEDIY-SDl
CYP89A2  ————-——mmmmmmmmmmmooo - DVEKMP - -k MR - - HEPGHFLLPHSVTEDTVLG KV[ENGTINFMVAE IGRD]EVEY - EEl
CYP27Al  ————— e DFAHMP- - LK M- - Y[aVVPTNSRIITEKETEIN FLFNTQFVLCHYVVSBIESVF - PE[y
CYP27Bl  ————————mmmmmmmmmmmmm o vLsqP--L[ikh - - Y[5VVPGNSRVP-DKDIHVGD TN T LY TLCHYATSRIZAQF - PEg
CYPLIAL  ——----mmmmmmmmmmmmmoo o MLQUVP- - LAKES TKETIE- - HET SVTLQRYP-ESDLVLQD KTLYQVATYAMGRIZAFF - SNz
CYPLIBl  ————————mmmmmmmmmmmmm o LRME@P- - L{EWRATKETHMIV - - Y[gVGL FLERFL-TSPLVLQN HEZABTLIYHLNLY SMGRNIKEVF - L Slg
CYPI2Al  ——————mmmmmmmmmmmmmmm o SLNHIP--jTRACIKEAMM- - Y[gL TLGNARIL-ANDTVLS RVIZRETLYSMISTGLLQEDNHY -TKA
CYP12Cl  ——-----mmmmmmmmmmmmmoo - DMK S[EP- - IRINYIK/ESIENE- - Y[V TFGNARSA-GADVVLD RIGIMETKLLMTNSFLLKPDRLY - PRA
CYP74A  ——————mmmmmmmmmmmmm e TEKME--LTKSYVYECRFEPPVTAQYGRAKKDLVIESHDAA €EMLYGYQPLATRBEKIF-DRA

CYP74CL == ——mmmmmmmmmmmm oo LEKMS - - LAKSYVYEAMITEPPVPFQYGKAKEDIVIQSHDSC FKIKREETIFGYQPFATKBIZKIF-KDS
CYP74D1l  ——-—mmmmm oo oo INKMS--LVKS L
CLKEEERL

CYP74B2  ------------mmmmmmm oo VNEME--LVKS

CYP24Al  ————— - AEDLRNMP--lK T--ESVPFTTRTLDKPTVLG-------- ALZE VLTLNTQVLGSSEDNF EDS
CYPI0 W ———m e LCKMP--MVKINYVKIITBY - - -PITYSTSRNIAEDMELGE------- TIP @THYQANLYGMYRDIESLF - PE|
CYP9AlT  ——— - VVQSMT—— DMYV S[EGIH®WP PAAVVDRVCVKDYNIGRPNKK--ATKDL IMHTEQAATS PWL FH[IN[gK FF-PE
CYP9BL  ——————mmmmm - AAQEMT—— MDM ISE LRKWTLSAAADRLCAKDYTLTDDEG————TKLFEFK [@DNINIPICGLHWBERFF-P
CYPL4A2  ———— o PNMP—— TQ CS--NMIPILGTHTNRDDILLKE------- KK LIYFAQIWSVLKNDPVE-EES
CYP21Al  ——-mmmmmmmmmmmm P——L R--[EVVPMALPHRATKASSIS(€------- ED DTIIIPNIQGANbBEMVM—EL
CYP36A1 - ———— - P—— FL G-YVLPVNFLRCTLTDVEDCE@------- RLNAETRMIAQFQSVHV[BKKHF-PD
CYP45A1  ———— - |< v——HTEMA M- -YEPVTGFITRQATQDWQYGP------- T EYJEVPVWSTIHHNEELY-P
CYP18Al - ———— - P--ITESTIL R——SSIVPLATTHSPTRDVELNE ——————— T SHYT PLINSVHMBIENLT-EK|
CYP707A1 -——————-mmmm e~ DTKKMP——LTSREI \/---ASILSFTFREAVEDVEYE{g------- L KWYLPLFRNIHHSADIF-SN
CYP722A1 ——————--mmmm - EDLSEMP--NASKMVK[ES[MAM- - -ASVVPWFPRLVLQDCEME[@- - --- - - NKEKEWNINIDARSIHLEETVY - SE|
CYP25A1  ————— - THNMK--\gIDY YK C--Y[@PVIHFINRRCLADITIRE------- QF SVJTCLPHTVHLNZENT-DS
CYP73A5  ——— o DLHKMEP--\giQR R--MAIPLLVPHMNLHDAKLAS------- NIDIZAE SKTLVNAWWLANN[ENS[Y-
CYP78A6  ——————-mmmm e LASlP——ETMVKE@HPPGPLLSWARLAITDTIVDGR ———————— L\%:TAMVNMWAVSH HVT-VD
CYP4A4 — e LDQMP-—{T TMCIK| PVPSVTRQLSKPVTFPDE------- RSL[ZREVILFLSIYGLHYN[gKVT-QN
CYP719  —— e VNKEK - - 1QGNVK| MK - - IAPLAIPHKTAKETTLME ——————— TKV RIMVNLYALHHNQNI{{- PD|
CYP44Al  ————— e SKET—— CIK FRMF---PIGTEVSRVTQKNLILS[@------- EV] DINTNVLMRHEVLFSDS
CYP302A1 -—-—————---mm - ALRTDI N---PIAVGVGRILNQDAIFSE------- F VTQNMVACIHL EQHF-QD|
CYP22Al  ———— o KMNQTP-- VR --ANVLPWAIPHKTIEECNIGE------- DiNgVNTEIIPALGAVLFENVF-ES
CYP52A1  —————-mmmmm e FETLKSCEN K IN IYPSVPHNFRVATRNTTLPRGGEEG-GLSPIANKEEQVEMYTILATHREKDIYGEDA
CYP701A3 ——————-mmm - QLsqQvP--\4i K--YSPAPLVPIRYAHEDTQIGE------- NH SETATINIYGCNMBKKR[I-ER|
CYP315A1 -——————-mmm o LMHGLI s Y---PVAPFIGRYLPQDAQLGE------- HFEDTMYLLSLYTAGRBESHF-E
CYP39A1  —————-mmmm - EDDLENLLLIKWCVL K----APGVITRKVVKPVEILN------- EI SEDLLMLSPFWLHRINEKYF-PE
CYP711A1 -—-—————--mmm LQHKFP——Y FY———MVSPLVARETAKEVEIGE ——————— LL WLALGVLAKDPKNF—PE
CYP46Al  ————— e LGREQ—— LS LK Y---PPAWGTFRLLEEETLIDE------- VRV[ZGNTPLLFSTYVMGRMDTYF-ED|
CYP43Al - - - S R——ﬁ!QNCIFEHiiE——FEHASPLQTRICTEPFKIGK ——————— QFLENVQIVVNPWGPHHEREI GNDV
CYP59A1 -———--—--mmm - QDAKLLLNQEP--NTT] FPPSASMREGGPGVEITDDNGQ------- CNYWTLTVALHHNSAH[J-AEA
CYP710A1 -—--——--—— e~ QLAEMK--MTRSWAR[EVI[{YR- -[IPATMVPHVAAIDFPLTET-------| EEQET EFPSVFDSSFQGFTE———E
CYP56A1  ——————-mmmm - LADEP- - LANRAFLFEVVEMY - -EPLSTIINRCTTKTCKLGA------ EIV GYNNFGTSHRIEKTHEGTTA
CYP57A1 - ——— - QSMP - -RQIY I K[SAMH- PGVGTQLTRVVPKGGLVIEE------- QFFIgE E GVNGWAL YHNKATEGNDA
CYP53A1 —————mmmm - MVKDIP- - RQWYIWETMRIHSTSAMGLPREIPAGNPPVTISG------ HTFYPEDVYSVPSYTIHRSKEI[JGPDA
CYP58A1 —————-mmmmm - ELEKMP - -4BQRAYT KISAMANRLSYGFMRRLPRVSPDVAIQYK------ ENTIIEPET P GMSAYLMHSN[ZEVY-QD)|
CYP20Al  ———— - EKIEEMR--CRQYLCETVIRTAKLTPVSARLQDIEGKIDK----—————— FIMZRETLYL YALGVVLQEXGT[-SS
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CYP38A1 —--——-mmm e SLRADTFERQYQDETILIMS - - -TLAPWAARYSDKKVTVCE------- MTHEAKTPMIHALGVGLKNKTVII-ENT
CYP54A1  —————--mmmm - ALQAMK--KTDSFLK[STMRFHPLGQTSFNRKVLRTFALSNGQ-------- STIEVPNYAVSRBIZEAY-PN[Z
CYP55A1 ——————-mmm o LAPQFVE[ELCRY--HTASALAIKRTAKEDVMIGD------- KLVRANEGITIASNQSANXBEEVFENPD
CYP727A1 ————— o VIERMKFALRTVISAE- - L [FAGPLLQRCSLQQDVNLNSS------ ITIZAEATLVIPLHLVQMEASTRGNDA
consensus e e e *, . .. e e Cee e e s .

601...... 610....... 620....... 630....... 640....... 650....... 660....... 670....... 680....... 690........
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CYP7Al
CYP7B1
CYP8Al
CYP8B1
CYP51A1
CYP51A2
CYP26Al
CYP26C1
CYP716A1
CYP725A1
CYP718
CYP90Al
CYP90B1
CYP724A1
CYP720A1
CYP85A1
CYP87A2
CYP708A1
CYP702A1
CYP88A3
CYP88B1
CYP3Al
CYP5A1
CYP6A2
CYP6B4
CYP28Al
CYP28C1
CYP13A2
CYP13B1
CYP72A8
CYP72B1
CYP721A1
CYP709A1
CYP709B1
CYP715A1
CYP714A1
CYP4C3
CYP31A2
CYP37A1
CYP37B1
CYP32A1
CYP29A2
CYP86AL
CYP86B1
CYP96A1
CYP96C1
CYP94A1
CYP94B1
CYP704A1
CYP704B1
CYP97A3

—————————————————— WRTSPFYCEIgEGETF-
———————————————————————— CFV[geGeTRL -

—————————————————————— AQRLQQPFTYL[Z3
—————————————————————— KVAARESVEWL{Z GD
—————————————————————— NVRNRHPCAYI[g

AAKMYREQGVFM GP v
GLKNCKQQGIFLGIgeNePRo-
PLEHKG---AYL[ge EPRQ-
————————————————————— SRHTM-- - SWI[ZeAEPRQ -
TSKATKNQVSFL{gZewepldF -
VPRAAKHPVGFI{JgeL VT -
————————————————————————— PKKQSALL LEPET-
———————————————————————— RPFASGRHFI[zAAEPRIN -
VSRAANHPNAL LA[FSViEPA-
LHGGCKNKMGY! FlEGRM-
VSKACKHPQSF LieTiL-
—————————————————————— CAGRHPFAYI|gdzSAEPRIN-
DxED LPEN —————————————————————— SIGRKSFAFI[gZSAESEN-
ENEDE-—————————————mmmm o ISKRHAYAYI{dzSAEPRIN -
NQYN[EN[ESEDK -~~~ ==~ ——————————————— IGSRHAYSDI{dgSAGPRN-
DTYNPDN DIDA--=—=-========—————————— TAGRDPYAYI[zSAGPRN -
N[EDRYEL PDE -~~~ —————————————————— VSKRHPYDFMgzL AlPlIN -
RIgEWL TADG- - -~ —————————————~- ERFETPKDGYKFVAFNAGPRT-
REZWLRDG--——-==-=------———-- RFMS- ESAYKFT NGEPRL -
PE R GRLIHVPSFKFLS[FNAEPRT-
@RMWL SDK —— == === === ===~~~ ———— GKLIPVQTNKFL TGP I

AE RPER
R

KWVFVGRDSYSYPV[FQAEP
KPVLKSVSSFKFPV[FQAEPRV -
————————————————————— VFQPESQFKFIS[FHAGPRT

EE
ALJRKIIEWL KDG -~~~ === - - = - - VFQNASPFKFTAFQACPRT -
EK[ENERWPL DGPN- -~~~ =~~~ ——————————~ PNETNQNFSYLEIZEGEPRIK -
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VQEIKQFLILMLSYFELELVESHVKCPPLDQSRA ——————

LMEIKQLLVILLTYFDLEIIDDKPIG——LNYSRL ——————

AWNSTIKQFVFLVLTQFDLELITPDVDIPEFDLSRY------
RFFaLSEMKLFVLLMVQYFDLELVDPNTPVPPIDPRRW ——————
GSF!

QAVLQLLAVELVRTARWELATPAFPAMQTVPIV-------
KEYARLEILTIFMHNLVNRFKWEKVFPNENKIVVDPLP-------
WEFSKIEILLFVHHFVKNFSSYIPVDPNEKVLSDPLPP ——————
H KISILVFMHFVVTGFDWSLVYP-DETISMDPLP-------
YE|WARVALSVFLHRLVTGFESWVPAEQDKLVFFPTTRT-------
AKLEMAVFIHHLVLKFNWELAEDDKPFAFPFVDF-------
GE[MGKLQIAFFLHHLVLSYRWKIKSDEMPIAHPYVEF-------
AE/WARL QIALFLHYFITTYKSVHVMLLKYVCLRL----------

KE@EKILLKIFTVELARHCDWQLLN-GPPTMKTSPTV ———————

Clg
Clx
TDFTKLQMAAFLHSLVTKYRWEEIKGGNITRTPGLQF-------
AEFRRLQMAIFLHHLVTTYDFSLIDKSYIIRAPLLRF-------
AEFAKLQMAIFIHHLS-RDRWSMKIGTTILRNFVLMF-------
NDWAKLEISTFLHHFLLKYQVKRSNPECPVMYLPHTR-------
SNIWAKLQISVILHYYLLHYRVEQINPEARCYPPENCL-------
I MR FIRLMNMKLALTKVLQNFSFQPCKETQIPLKLSRQ--------
€L [e€VQEGLLEIKLTLLHILRKFRFEACPETQVPLQLESK--------
@T[6MRFGQMQARIGLAQIISRFRVSVCDTTEIPLKYSPM----—---
GMRFGQWQVQVCIIKLLSKFRFEPSTKTMSEFNYDPK ————————
ﬁLTQIKGALVELLTKFIIRVNPKTRSDN EYDPT--------

C
C
C
C
C
C
C
C
C
C
C
C
C
C
C
C
C
C
C
C
i

I_HI_

MREGLAMAKAALAAIVQRFEVVVSPRTLNGTELDPL--~--~--~
MRIAIMEQKILLTHLLKNYTFETGNKTRIPLKLVGS--~--~~-~
MR GLSEAKTALAHLLRRYDLVAGVETEKELNILGC ————————
N\LMEAKMALVLILQRFSFE-LSPSYTHAPHTVL--------
!ﬁILQAKLTLAVMIQRFTFH LAPTYQHAPTVLM-~--~--—~~
QN VNEAKTVLATILKYYSFR-LSPSYAHAPVLFV-~------~
QQFBLMEAKIILATLISKFNFT-ISKNYRHAPIVVL--=-—~--~
QNFVMIEAKTVLTMILQRFRFISLCDEYKHTPVDNV-------
RNETTMEYKIVLSLVLSRFEIS-VSPGYRHSPTYML---~--—~~
KNFGMMELKVLVSLIVSRFSFT-LSPTYQHSPVFRM=--—--——-~
QKFRILEEKAVISTVLRKYKIEAVDR-REDLTLLGE--~--~-~
QRFALMEEKVIMAHLLRNFNIKAVEL -MHEVRIGNT--~--~~-~
QKF MQEEKTVISWVLRRFHIHTDIG-LLENMPLPE-~-------
QK FAMME EKAVT SWFFRKYRVTASQP - FGMNKTLPE - -~
QKFRLLEQKTILSTFFRKYEVESLQT-EENLRPVPE-----~--~
QKF QLNEKVMISHIVRNFKIEPTLK-YNDTKPCLE--------
AYNQMKSVASAVLLRYRVFPVPG--HRVEQKMS - -~ -~~~

KD YYQMKSTAAAIVYRYKVKVVNG--HKVEPKLA---~---~~
AMTQMKTVAVKIIQNYEIKVVEG--HKIEPVPS-----—--

KE GLNRVKAVAAATIIPKYSFKIMRN--KPVMPAAC--~~--~~-~
€K EMAFMQMKRIVAGIVGKFKVVPEAHLAQEPGFISF-~--—---~-
eIleK EMAFTQMKYVVGSVLSRFKIIPVCNNR--PVFVPL--=--—~--~
€IleKDFAlYRQMK - IVSMALLHFFRFKMADENSKVSYKKM- - =~~~ -~
€LleKDS YLQMK MAMATILCRFYKFHLVP-NHPVKYRMM--~~-~~~-~
@I[eDMFAS FE - -VAIAMLIRRFNFQIAPG-APPVKMTTG--~-—~-~
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CYP97B3
CYP1Al
CypPl1Bl
CYP17Al1
CYP19A1
CYP2A7
cyp2ml
CYP33Al
CypP33cCl
CYP33B1
CYP23Al
CYP35A1
CYP35B1
CYP34Al1
CYP71A12
CYP71cCl
CYP71D11
CYP726A1
CYP71K1
CYP99A1
CYP71E1l
CYP71IN1
CYP71B2
CYP83Al
CYP83B1
CYP83E1l
CYP93B1
CYP93C17
CYP93Al
CYP705A1
CYP712A1
CYP75A1
CYP75B1
CYP92A2
CYP84A1l
CYP703A2
CYP98A3
CYP706A1
CYyP81D1
CYP81EbL
CYP81B1
CYP82A2
CYP82B1
CYP76A2
CYP76G1
CYP76E1
CYP76F2
CYP76C1
CYP76B1
CYP80OA1
CYP79A1

Eld3Nal RTKESNGIEGWAGFDPSRSPGALYPNEITADFAF L|4I€GEPNK - @I

LAILLQRVEFSVPL-GVK---=---~-~
ISILAHQCNFKANQ-NEP--------
TAWLLQKFDLEVPEGGQL-~~--~~-~-~-
MSRLLQRFNLEIPDDGKL--~----~
FTTVMQNFRLKSSQSPKD--~-----~-
FTSVLQRFTFTGTKPPEE-------~-
TANSFNRYEFNC--GSNG-------~

LGNLLLDYDLEPVGEIPK--------
VANLVGRFDWR--AEAGPN----GDQ
LANLIYHFDWEMPAEMERT ----GAK

LALLLYHFDWTLPKGIKN------ ED

IINLLYHFNWELADGITP------ QT

LAALLYHFDWELPGGMLP------ GE

VARLLYYFDWSLPDGMRP------ EE

LANLLYCYDWALPGAMKP------ ED

LANLLYSFDWHLPPGMVK--~---- ED

HFNIPERF AN ————————————————————— SSVDFRGQHFDLL{4H G IASVELA------- LMNLLYYFDWSMPDGTKG------ ED
EFRIdaEl - - ---------—---—-—-—-—-—-—— EKEVDFKGTDYEFIP GAAMLEVP ——————— YANLLLSFNFKLPNGMKP--~---~- DD
SFIPERF MNE ——————————————————— HKGVDFKGQDFELL|4H PAMH GIAMVEIP------- FANLLYKFDWSLPKGIKP------ ED
ERvlgsgl ----------———-—-——------ ESSINFIGQDFELI|4d PSIP VASLELI------- LANLLYSFDWKLPHGLVK------ ED
HFNPERF LKLEGDSS ————————————— G--VVDVRGSHFQLL|4Z MQEVPAL------- LGAIIQCFDFHVVGPKGEILKGDDIV
LEF'PER LEEAD-----------——=—————~ IDLKGQHFELL|4S AGMATL------- LSSVIQCFELQVVGPKGQILKGSDAK
FE[gRIAINZTRDGQNQ-----—------=-——=---~- LDVRGQHYHF I| GSGR T C QVVPYN------- LATIITQCFQWKLVGGNG-------- K
DE[gKI4aNEL ASLS----——--—-—-—-——————— REEDKKEKILNFL{Z4ZESERNM - C GYIFVGTA------- IGMMVQCFDWE-INGDK---------—
DRIFI|da§l ESSEEKI--------——--~- GEHQMQFKGQNFRY L|dH€ESERNG-@P) AMNVMHIG------- VGSLVQRFDWKSVDGQK------=-~-
LE[gY|MAEL SG-RNS—---- - === - —-—-———— KIDP-RGNDFELI|4JEA@RINT (@ TRMGIVMVEYI ——————— LGTLVHSFDWKLPS--EV------ IE
L MaNal PGGEKS-----------——-—-- GVDV-KGSDFELI|4JEAERINT -[@A€l SIBGLRTIQFL------- TATLVQGFDWELAGGVTP------ EK
E W qHEK---A- - - - - - - - - - - - ———— SIDV-KGHDYELL|dE€VER[M-[EP) YS GLKVIQAS------- LANLLHGFNWSLPDNMTP------ ED
DTgRI¥SEL EP---G---—- - - === —-—-—-—- VPDF-KGSNFEF I|dg€S€RINS -([@Pie GLYALDLA------- VAHILHCFTWKLPDGMKP------ SE
ED[gRI4ANHWPVEGSG—-----—————-————— RVEISHGPDFKIL|4ESAEKINK -[@Pl€APEBGVTMVLMA------- LARLFHCFEWSSPG----------~— N
FE[gRIA§ FE---——----—-—=—-—————— -~ DVDMKGHDFRLL|4ZEAERKY -[@P[EAQEGINLVTSM---—--~— MSHLLHHFVWTPPQGTKP-----~- EE
NE[gKIdaNgl EN- - - - ----—----—-——————- SLDFNGGDFKYL|4Z€SE@RINT - CAAIN ERLVLFN------- IASLLHSFDWKAPQGQK---------
DSgKIdaNFEKEE----- - === === === — = ———— EAQKLLA[ZEL ER[NA - C A\QRIVGLA------- LGSLIQCFEWERVGN--—------- VE
T P E R F D b ELEKLI|HEE!L [€R[XA- C AWIRAISMT------- LALLIQCFDWKRVSD--------~- EE
ETEKIdINZFGLEGT--- - - - - == === =———-——————— RDGFKLL{dg€SEeR(NS —@P VRMLGMT ------- LGSIIQCFDWERTSE--------- EL
LEgKI4AZL TTDKD--------=====——-———— IDMKGQHFQL L{4ZEGERINT - C GLQTVRLT------- LASFLHSFEILNPST--------- EP
SE[FR|=EL DNQSNG------ - - === ———— TLLDFRGQHFEYI|dE€SERXM-(@P LILHMT------- LARLLQAFDLSTPSS--------- SP
MS|gKIdaNl G---------—-—---—-—-—-———--- SKIDVKGQHYGLI|g GAGR M- CV@LP HRMMHFA ——————— LGSLLREFEWELPDGVSP------ KS
IMEKISIRFTSDP - - - - - — === == === == ——— DARDFKGQDYEFL|4Zg€SERNV -([@PAL PIWASRVLPLA------- IGSMVRSFDWALENGLNA------ EE
N FAY P E R F | e b CDINYKGNNFELI|Y GK I CPILP AHRTMHLM- -~ - - -~ VASLLHNFEWNLADGLIP------ EH
NSV gL G- ---- - - - - - - - --———----- LDMDVKGQNFELIPFGA -[@PleL PIWATRMVHLM-—----- LASLIHSYDWKLEDGVTP------ EN
SQFE[dAFL G-—------——--—-———————~— KDMDVRGRDYEL PFGAGRRI [@PEMP AMKTVSLM ——————— LASLLYSFDWKLPKGVLS------ ED
LEgKIgQ@ L E--------------—-—-—-—-——— SRLDVRGHDFDL I|J4EAERINT - ([@Pe 1 P RMVPIM---—---- LGSLLNNFDWKIDTKVPY------ DV
————————————————————— SDIEYNGKQFQFI|4g€SERINT —[@P{€RPWAVRIIPLV-------LASLVHAFGWELPDGVPN------EK
AASDVALTENDLRFIS[ESTERNG-[@TAASRGTAMSVML - -----— FGRLLQGFTWSKPAGVEA--------
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CYP79B2 KRG-EAAPAIGTALTTMM- -~ --- LARLLQGFTWKLPENETR---==----
CYP79D1 RRG-@vASLlGSCMTTML------- LARMLQCFTWTPPANVSK----~--~
CYP79E1 RRG-[@VEGPAGTAMTYML - - - -~~~ LARFVQGFTWGLRPAVEK---~~-~--~
CYP79cl RRG-[@VieAKMGTSMIVTL------- LGRLLQGFDWTIPPGTTDR---~-~---
CYP79F1 RRG-@IEVKVGTIMMVML - - —---- LARFLQGFNWKLHQDFGP-~-~--~--~
CYP77A6 ePlel AMBATVHVHLM- -~ ---~- LAKMVQE FEWSAYPPESEID------
CYP778B1 @PAWSEGT LHINLM------- LARMIHSFKWIPVP-DSPPD------
CYP89A2 IGMMLHLEYY------- VANMVRE FQWKEVQ-GHEVD---- -~
CYP27A1 RRINELEMQLL------- LSRLIQKYEVVLSPGMGEVK-----~
CYP278B1 RRIAELELQMA------~- LAQILTHFEVQPEPGAAPVR---~--
CYP11Al RRIMELEMTLF------- LIHILENFRVEMQQ-IGDVN------
CypPllBl RRMAEVEMLLF------- LHHVLKSFCVETAF-QEDVK-----~
CYP12A1 RRIVEMELELG------- TARLVRNFRIEFNY-PTENA------
cypl2cl KRIVDLEMELT------- VANLVRNFHIEYNY-STEKP------
CYP74A KDFVVLVARLF-----~~- VIEIFRRYDSFDIEVGTSP-------
CYP74cl KNEVVMMGRII------- VVEFFLRYDTFTVDVADLA-------
CYP74D1 KDAVHLLGRLI------- LVEFFIRYDTFTLEITPLF-------
CYP74B2 YLYWSNGPQTGTPSASNKQ-@AAKDIVTLTASLL-----~~- VADLFLRYDTITGDSG------=----
CYP24A1  HK[GRIgEWI QKEK - -~ —===—-—————————————— NIGIURIVEICRIGIN ELQLHLALCWIIQKYDIVATDNEPVEMLHLG ---------
CYP10 EGIL{gEWLRMNGSQ------------------ MDATIKSTSQLVIWMEHEARM-@LIERRT EQEMHIT ——————— LSKIIQNFTLSYNHDDVEPILN----
CYP9A1l  AK[GDIgIRFSPENR - -~ ~—~—-—————— - HKILPFTYFSECLEPRIN-[@I€SRFML CEIKVILYLLIREMEVYPFEKTIYPPQLSKDRFN-----
CYPIBL  QRIGDEIENESERRK -~ —--=-=---——oomo oo - KDLIPYTYLEZEVEPys- CIGNRY&VMQAKGMLYNLMLNYKIEASPRTTRDMWESARG _______
CYP14A2  SK KTINKSVLERTI[ESV ARMELFLI ——————— FSALIQKYEFIPKTNIDVKP------
CYP21A1  SKIGWDIRGI ESG—--=-—=--—----——-—-———————- KSPRIPT[gEC WARLEFFVVLARLLQTFTLLPPPDGTLPSLQPLPYTG-----
CYP36A1l  EH[EN[EDFLNSRG-—--—-=--—-—-——————————— EYIRDDRVNFSMEK s WARMEVFLYFCTLMQNFEWHTDGPYAPPIDVITS-—------
CYP45A1  EL[GKIAAGL PKAK-—-————-———m oo KDRHTMAYLGZeG PEN c FRLMEMKLVLSSVIQRFYIKPCSHTKVPLTLVTRNVFTNPDE
CYP18A1l  EE[gRIGSIFIDTEG-~-~-~-—-~—~~—-—-—-—-——— KVRKPEYFI[IaeVErM-{aLeDVIRMEL FLFFASFMHCFDIALPEGQPLPSLKGNVG-—-—---—
CYP707A1  GK|gD[ESIAFEVAP----—-—-—-—-———————-—m - KPNTF NETHS-{ePe NE KLEMSIMIHHLTTKYRCVCVYYLLITFS-—-—-——————-
CYP722A1  HKIGN[QLIAFFEEAKAN- - - === == == - - - —mm oo oo MEGRT -[6L LA KAMMLVFLHRFITTYRWEVVDEDPSTEKWTLFAR-—-----
CYP25A1  EE[GHIRZFNWEE - - - —--——-———-——-——————- KSSSLKW VYGlERI&C NEME FKTTIVKLLDTFELKQFKGEADLIPDCNG----—---
CYP73A5  EE[5R[g HVEANGNDFRY: VIERIS -(@P II!&LPILGITIGRMVQNFELLPPPGQSKVDTSEKGGQ ——————
CYP78A6  LEGKIIIZFVAKEGEVEFS---------------—- VLGSDLRL SERNI-(@P GFTTVMFWTAMMLHEFEWGPSDGNGVDLSEKLR-~--~~~-~
CYP4A4 EVIgDIgFIREAPDS — - -~ - —-—--—-—-——-—-—-——- AYHSHAFL|{ZdZSGEANN-{aT KQ AMRELKVAVALTLLRFELLPDPTRVPIPIARVVLK-—-—---
CypP719 YKIGMEEEL EGETGTAYN-—-—--—--—-—--—-—- KAMEQS FL{gdgSAEMRT -[€AEMDEGK LQFAFALANLVNAFKWSCVEEGKLPDMGEELS -~ -~~~ -~
CYP44A1  RE[GKIQRWLEKSK-=-=-===----—----—mm oo EVHPFAYL[IZEF@PEM-@ACRR FAEQDLL TSLAKLCGNYDIRHRGDPITQIYETLLLP------
CYP302A1  LRIGQIgDEWL QHRS — =~ == === ====-——-——————~- ALNPYLVLZZeHEMEA - €T ARRMAEQNMHIL LLRLLREYELIWSGSDDEMGVKTLLIN- -~~~
CYP22A1  KOQFKIRANGL DEEG-------—-----—--—-——-—- KYRVMEEF LEPRV- LlER NRTELYLIFASLLQNFRFYLNRGDPIPVAERVIGG------
CYP52A1  YVERIWFEPETR------—---—---——-——--———— KLGWAYVENGEPRI - QQF LTEASYVTVRLLQEFGNLKQDPNTEYPPKLQN-~--~~~--~
CYP701A3  EDWWRGL DDGK -~~~ =====-—=-——--——-— YETSDLHKTMAZEAEKRY - \SLMAGIAIGRLVQEFEWKLRDGEEENVDTYGLTS--—----
CYP315A1 ERVL{gFMWCIGET---------------—------ EQVHKSHGSLEFAT{EQS - )| KQLHSLLGRCAAQFEMSCLNEMPVDSVLRMVT-----—-
CYP39A1 LEKHSFLDCFM SGKFQ PARWF LLEVQMCIILILYKYDCSLLDPLPKQSYLHLVG----~-~-
CYP711A1l  EK[GKIJIZDPNGEEE- -~~~ --—--——--—--—- KHRHPYAFI IG QRFALQEIKLTLLHLYRNYIFRHSLEMEIPLQLDYG---—-----
CYP46A1  LT[EN@DNEGPGAP -~ -~ ——-————-———————————- KPRFTY SLG QQFEQMEVKVVMAKLLQRLEFRLVPGQRFGLQEQATLKP -----
CYP43A1  DOGRIESHIFENLTE-————---—————————— - QQRKAF v PEQ LLEMKTTAFRMLQKYSVFTNSPVHDRHGKTVRMTVR————
CYP59A1  ES[FTIRWL VGSDHP -~ -~ —-—--—————————- LYPAKGAWR AMLELRVALAMTLREFDIAPAYDKWDHIYPNDAVKEFN-GH
CYP710A1 DRIFD[EDIFSETRQED-—-~-—-=-—-——---—-—-- QVFKRNFL PHQ LNHLVLFIAMFSSLLDFKRLRSDGCDEIVYCP --------
CYP56A1 WRMAKNRCAVTGFHGERRA - |_ EKLTEIRISLAEMLKQFRWSLDPEWEEKLTPAGP ————————
CYPS7A1  STI{ERIFNWL FANEN---——-—-——-———————————- INIGGSFA[ZEAEs(NS €T KNISILEMSKAIPQIVRNFDIEINHGDMTWKNECWWFVKP————
CYP53A1  EQVIJEWDPARLTP-~—-==--=—--——————————— RQKAAFIZESTIEPNA - EMELLVICGTVFRLFEFEMQQEGPMETREGFLR -------
CYP58A1  DQVIgEWLGGDTR----==~---==----——---——-- VMQRSYV[dl§ TK[ES[HS (@l QN SMAEISLVLAVLFRPDGPRMELFETDESDVKHVHD--~---~-
CYP20A1  YK[GD[FNEODES-----—--—-—--——-—-—————— VMKTFSLLG§S-{€T[{E-[@PEL RFAYMVTAVLLSVLLRRLHLLSVEGQVIETKYELVTS---~~~
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CYP38A1  DSWD[EDRFSPNGR--—---————————— -~ RGNDF VHSERK [€YLFSYFEVGVFASILLSRFEIVPVEGQTVIQVHGLVTE------
CYP54A1  DVPD[EL[FYNLRNEAREKGEAEQG------~- ASGQFVSVNKEFL RHA @PERFFIANEIKMILANLVMTYEMGLVEGETERYRDWDIAAG-----
CYP55A1  EFNMNRKWPPQDP--——---———————— e (@DHR- CIAEH \KAELTTVFSTLYQKFPDLKVAVPLGKINYTPLN-------
CYP727A1 CQENENFELKKEINFEEILAAAHKGSNG- INLFTDECDKTESFL S|EA VEQK VLGIAMLIASLLRSYEVQPHPALSQEMESLVDSN ——————
consensus . ... e e

701...... 710....... 720....... 730....... 740....... 750 .. ....760. ... ... 770....... 780 .. ... 790........
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CYP7Al  -—-—------ GLGILPPLNDIEFKYKLKHL === === === === mmmm oo
CYP7Bl  ---—------ LFGIQYPDSDVLFRYKVKS === === === === mm e e
CYP8Al  ----—------ GFGLMQPEHDVPVRYRIRP— === === === == = mmmmm oo
CYP8Bl  ----—------ GFGTMQPTHDVRIRYRLKPLE == === === === —— o mmmm e
CYP51A1  -—-—-----—- NALVVGAKGNVMVRYKRRPFS === = === = = = = = mmm — o oo
CYP51A2  -—-------- NAMVVGVKGNVMVRYKRRQL S ~ === === === == === === mmm e
CYP26Al  ------—-—- YPVDNLPARFTYFQGDT ~ == === === === === mmmm— o mmmm o
CYP26C1  ---------- HPVDGLRLFFHPLTPSVAGNGLCL —======== === == === mmmm oo
CYP716Al ------—-—- IPDKGLPIRIFPQS— === === === === === = mmm e e
CYP725A1 ---------- LPANGFSTKLFPRS === === === === = —m oo m m e
CYP718  ---------- FPSLGMPIKISPKVS === == === === —m o m m m e e
CYP90Al  ---—-----——- QKRYPIFVKRRDFAT == = = == = === m = — e mm e e e e
CYP9OBL  ------------ PNGLPIRVSRIL —====== === === = m oo mm e
CYP724A1 ------------ KRGMLLETIEPTKFLED == === ===== === === mmmmm oo
CYP720Al  ——m——mm oo
CYP85AL  ——------—--- PKGFHLRISPY == == = = = == = = = e e e e e
CYP87A2  -—-——----—-- PNGYHVKLHKKRD = = = = = = = = = = = = = = m oo m o e
CYP708A1 ------------ SKPTRITISENPLSSSHQNANLF === === === = mmm e e
CYP702A1 ------------ PNGCEVQFLKDTEVDNSSGSNPDCCNG—================—————————
CYP88A3  -—-—-----—-- PTDNCLARISYQ- === === === === == mm = m — oo
CYP88Bl  ------------ VKFKKLSESSNGN === === = = == = m m e e e
CYP3Al  --------- GLLQPTK-PIILKVVPRDEIITGS—============—==— === === mmm e
CYP5Al  --------- SALSPKN=GVYTIRIVPR= === === === — == mm — oo e e oo
CYP6A2 ~ --------- SIVLGTVGGIYLRVERT — === === === === mm — e e e e
CYP6B4 ~ ---—----- RLLVYPKSGIFLNITIPRNY === === === == mm = mmm e
CYP28A1  --------- TFIGTCKGGIWLDFELRQ-============ === === mmmm oo
CYP28C1  --------- TFVGVHKGGIWLQFVPRKNVTTK === === === === mmmm e m oo
CYP13A2  --------- ATTSPEDVFVHLRPRIW= === === === ==~ = mmm— — oo
CYP13Bl  --------- TTTSPEAVTLYLKPRI == === === == = == = — oo o m o oo
CYP72A8  -—------- TLHPQFGAPLIFHML — == === === == = = = = —mmm — — e
CYP72B1  --------- LLYPQHGAPTITFRRLTNHED == === === === === mmmm e e oo
CYP721A1 --------- TLQPQNGAHLLFTRISS === === === === == m = — = mmm e oo
CYP709A1 --------- TIKPKYGVQVILKPLYS— === === == === m oo e m e
CYP709B1 --------- TIQPQYGLPVMLQPLED-—====== === === === === mmm e
CYP715A1 --------—- SLRPGYGLPLITRPL === === == == m = m = m — oo
CYP714A1 --------- LVEPQHGVVIRVLRQ-— === === === = === m — e e
CYP4C3  ---—----- LILRPKDGLRVKITPRD === === === === === — — e e e e e
CYP31A2  ----—----- AD = = = = e
CYP37A1  --------- TITRPSLGFPLKFTVRQQ-—============ === === mmmm oo
CYP37Bl  --------- LILKSSLGFPLTVHHRTDNK == == === === == = = —mm e e e oo
CYP32AL  --------- LILRPYNGMKIKIKRREAADYVVFTTFFRMKLDECEKKSFFVFILSLMIDSPRRFLSNFSN
CYP29A2  --------- VVTKPSNGIPVRLIRRN === === === = = = —mmm — e
CYP86Al  --------- LTLFMKNGLRVYLQPRGEVLA=- === === === == = o mmm e e e
CYP86Bl  --------- LTMYMKHGLMVNLINRSVSEIDQYYAKSFDEGYIN============—=————————————
CYP96Al  --------- TTLHMKHGLKVTVTKRSNLL === === === === == mmm e e oo
CYP96C1  --------- ATLYLKDGLIVRVNKT T === === === === = mmmmm — e
CYP94Al  ---—----- LSSQMEGGFPYTIQKRDS === === === == == = = oo e e oo
CYP94Bl  --------- LTAHMAGGLKVKIKRREQCDSMY T ~ == === === === === m—— = mmm e
CYP704A1 --------- LTLHVDGGLHLCAT PRTST === == === === == = = = mm e e m oo
CYP704Bl --------- TILSMAHGLKVTVSRRS == === === = = = = m oo m m e
CYP97A3  -———----- ATIHTTEGLKLTVTKRTKPLDIPSVPILPMDTSRDEVSSALS-=----====---—~~~~-~
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CYP97B3  --------- ATIHAKNGMWCKLKRRSK === == = = = = — — o oo e e
CypPlal VDMTPIYGLTMKHACCEHFQMQLRS - === == = = mm mm — m o oo
CyplBl SNMSFSYGLSIKPKSFKIHVSLRESMKLLDSAVEKLQAEEACQ----———————————————————————
CYP17A1  PSLEGIPKIVFLIDPFKVKITVRPAWKEAQAEGSA--—------——-——————————— - ————
CYP19A1  PSLEGHASLVLQIKPFKVKIEVRQAWKEAQAEGSTP---------—————————————————————————
CYP2A7 IDVSPKHVVFATIPRNYTMSFLPR- - === == ——— oo oo o
cyp2ml INIEPACSSFGRLPRSYDCYIKLRTEK - === = - mmm oo
CYP33A1  VPSLERTFAFIAKAQDYTCQVKPRYSS - === == oo oo o
CYP33C1  LPSMAKGSGPVVAPRLFTAILTRRF - ————— oo oo oo oo
CYP33B1  LPSLYKDFSLVSHVIPYKCRQYIP————— - - oo oo oo oo oo o
CYP23A1  -VTTERVLGLTVSPVEYSCKITRRGLDHNQNSVK--==----- - e e e e e e
CYP35A1  LLLPVKLSRPAFAALISSLPLDKLLPHI-———-—— === m o oo
CYP35B1  TEDKLPYSAGKTPDKSVKLEFVKL === === == o oo oo oo o
CYP34A1  LKTLAPFGLLKQSPE-FRIRFVEVEKH- === === oo oo oo o
CYP71A12 PDLTEAFG-LDVCRKFPLIAFPSSYI——————————mm oo oo
CYP71C1  VDMSDQFG-MTLRRTQKLYLVPRIPKCVSSS——-— - == - - m oo oo oo e o e e
CYP71D11 LDLTEEFG-VTVSKKEDLCLIPSISHPLPST - === === m oo oo oo oo
CYP726A1 LDMTEAIG-GALRKKIDLKLIPIPYQVSLGSNIS-—-------o oo oo o
CYP71K1  LDMTEALG-LTTRRCSDLLLVPALRVPLRDHER----==-—-————— - mmmm oo ————
CYP99A1  LDMDTVVG-STMRRRNHLHLVPSPYKETELTVGI-----------—————————————————————————
CYP71E1l  VSMEETGA-LTFHRKTPLVVVPTKYKNRRAA-~-———————————m e m e e e ——
CYP7IN1  ISMEEAPG-VTVHREYALCLMATKYDAT TA- == === oo oo oo
CYP71B2  IDMEEAGN-ISIVKKIPLQLVPVQRY === oo oo o
CYP83A1  INMDVMTG-LAMHKSQHLKLVPEKVNKY-——==-———— - m e e e e e e~
CYP83B1  IKMDVMTG-LAMHKKEHLVLAPTKHI - === - === —mm oo oo oo
CYP83E1l  IDTSMLPG-ITQHKKNPLCLIAKVYPK === oo oo e o e
CYP93B1  INVDERPG-LTAPRAHNLVCVPVDRTSGGGPLKIIEC-------—-————————————————————————
CYP93C1l7 ANMEERAG-LTVPRANSLMCVPLARSKVAAELLSS--------—=-—-———————————————————————
CYP93A1  VDMEEKSG-ITLPRANPIICVPVPRINPFPTI-----------——— = mmmm - ——
CYP705A1 INMEEATGGFLITMAHPLTCTPIPLPRTQNSLISHL--------—-————————————————————————
CYP712A1 VDLSQGSG-FSAEMARPLVCNPYDHFNTF === == ———m oo oo o
CYP75A1  LNMEEAFG-LALQKAVPLEAMVTPRLPIDVYAPLA---------——————————————————————————
CYP75B1  LNMEESYG-LTLQRAVPLVVHPKPRLAPNVYGLGSG-=---=—=——————— -
CYP92A2 LNMDEIFG-LSTPKKFPLATVIEPRLSPKLY SV - === oo oo oo
CYP84A1  LDMNDVFG-LTAPKATRLFAVPTTRLICAL- === === == m oo oo oo
CYP703A2 IDTVEVYG-MTMPKAKPLRAIAKPRLAAHLYT----—-—--————— - m - e e ———
CYP98A3 IDMSENPG-LVTYMRTPVQAVATPRLPSDLYKRVPYDM= === = = = = mm — — oo
CYP706A1 FEVEEKFG-LVLKLKSPLVAIPVPRLSDPKLYTA--------———=—————————— - —————
CYP81D1  VDMKEGVG-NTVPKAIPLKAICKARPFLHKIIS-----=------—-————————————————————————
CYP81lE6  IDMGERDG-FVLMKSIPVKAMCKSRPVINNVFK----==-————— - o e e e e
CYP81B1  VDMTEGPG-LTMPKAIPLVAKCKPRVEMTNLLSEL-----------————————————————————————
CYP82A2 LDMTEVFR-ATNTKATPLEILIKPRLSPSCYEST——————————— - mmmm e~
CYP82B1  VDMTEGSG-LTMPKVTPLKVLLTPRLPLPLYDY----===———————————mmmmmmm o m———— - ———
CYP76A2  INMDGSMG-VTARKRDSLKVIPKKA= === === o o o o e e e e
CYP76Gl  MDMGERIG-ITLKKAVPLEAIPIPYRGT ———————mmmm oo oo
CYP76E1l  LNMDEQFG-LTLKRVQPLRVEAILSSA - === == — oo oo o=
CYP76F2  MNMEERYG-ISLQKAQPLQALPVRV-— === - oo oo e
CYP76C1  LDMDETFG-LTLHKTNPLHAVPVKKRANIN-—---—————————— e mmm e m o ———
CYP76B1  LDMTEKNG-TTISKAKPLCVVPIPLN-—— === - oo oo oo
CYP80Al  LDMEELFT-LSLCMAKPLRVIPKVRI - == === oo oo o o e
CYP79A1  VDLSESK--SDTFMATPLVLHAEPRLPAHLYPSISI--------—-————————————————————————
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CYP79B2  VELMESS--HDMFLAKPLVMVGDLRLPEHLYPTVK-=—=== === === mmmm e
CYP79D1  IDLAETLDFTELTPATPISAFAKPRLAPHLYPTSP == —=== === == ——mmmmm oo
CYP79E1  VELEEEKFTCSMFLGKPLRALAKPRQ--ELLQSF~=-==========——=———— oo
CYP79C1  VELVESK--ENLFMANPLMACVKPRLDPNMYPKLWTGPA-~===========—=~——————————
CYP79F1  LSLEEDD--ASLLMAKPLHLSVEPRLAPNLYPKFRP==========—— - o mm oo
CYP77A6  ---FAGKLEFTVVMKKPLRAMVKPRY == === === = = = = = — o e m o o
CYP77B1  ---PTETYAFTVVMKNSLKAQIRSRT == === === === == m oo m o e
CYP89A2  ---LTEKLEFTVVMKHPLKALAVPRRCH= === === === === o mm oo
CYP27A1  ----- SVSRIVLVPSKKVSLRFLQRQ-—======= === === === === mmm e oo
CYP27B1  ----- PKTRTVLVPERSINLQFLDR ~ == === === = = = = = = = = o e
CYP11Al  ----- TIFNLILTPDKPIFLVFRPFNQGPPQA-— === === === === mmmm o mmm e
CYP11Bl  ----- FAYRFVMMPTSAPLLTFRPYS — === = == = === m — e e e e o
CYP12A1  ----- FKFKLINVPNIPLKFKFTDVEN= === === === === mmm e e
CYPl2cl  ----- YKCRFLYKPNIPLKFKFTDLKY == === === == mmm m e e
CYP74A  —————----—- LGSSVNFSSLRKASF == === === = = = e mm e e e e
CYP74C1  ----------- LGPAVKFKSLTRATASY == === = = = = m e o e e e e
CYP74D1  ----------- RAPNVAFNTLTKASK == === == == = = mmmm m — e
CYP74B2  ———---———————=—= STKAVVKAK == = = = = = = = = = = m m e e
CYP24Al  -————————- TLVPSRELPIAFRPR - === === = == —m o m o m e
CYPL0  --------- TMLTPDRPYRIEFKPRQ- == === === === === — = = omm e oo
CYP9Al  --------- MHLEGGAWVRLRVRPEKS == === === === = = —mmmm e
CYP9Bl ~ --------- FNIIPTTGFWMQLVSRK === == == === == m oo m e e
CYPl4A2  ----—-—-- VCGAVLTTKPYICELVPQAA- === === === = m = m = = o m e oo
CYP21A1l  -------- INLLIPPFQVRLQPRNLAPQDQGQKSSTG == ============ === === mmm o~
CYP36Al  --------—- SLRAPKPFTVRASRR === === = = = = = — m m — — e
CYP45A1  GVWLTLHRRTTDLPHHYEPPTQVLYNRLCQVPLTK========== === —mmmmm e
CYP18A1  -ATITPESFKVCLKRRPLGPTAADPHHMRNVGAN= === === === === oo e m oo
CYP707A1 ---------————- FTHFVEFFQIYV === === == === = — e mmm e e e
CYP722A1 ----------- LKSGYPIRVSRRL === === === = = = = = = = =
CYP25A1  --------- VIMRPKDPVRLLLKPRN === === === === o e e e e e e
CYP73A5  --------—- FSLHILNHSTIVMKPRNC= === == === == == = = o mm e e oo
CYP78A6  --------- LSCEMANPLPAKLRRRRS === === = = = = = = = = = = e oo oo
CYP4A4 o SKNGIHERLRKLH= === === == == e mm e e e e
CYP719  ---—----- FVLLMKTPLEARTAGRNV = == = = = = = — o o m m e
CYP44Al  —————---———— RGDCTFEFKKL == === === == = = = —m oo m — e
CYP302A1 ------------ KPDAPYLIDLRLRRE === === == === === = — e mm e
CYP22A1  -—-—------ ITAPPKPYATRVEYLGNRLIN= === === === = mmmm o m oo
CYP52A1  -------- TLTLSLFEGAEVQMYLTL === === === === m = m—— o mmm e e oo
CYP701A3 ------------ QKLYPLMATINPRRS === === == === = = = = mm e e e
CYP315A1 ------------ VPDRTLRLALRPRTE - == === === === === mmmmm e
CYP39A1  ----—------ VPQPEGQCRIEYKQRI ~ == === === === == m = — — o mmm oo
CYP711A1 --------- TILSFKNGYKLRTIKRF == === = = == = mmm e e e e
CYP46Al  ------- LDPVLCTLRPRGWQPAPPPPPC === === == == = = = mmm e e oo
CYP43A1  ------- DTGTIWPTDKLGLYLKQR === == === === === —m o mm o e
CYP59A1  RAYQAEKGGGGAHPADGMPCLVTFRV === === === === mmm e o e
CYP710A1 ---------- TISPKDGCTVFLSRRVAKYPNFS === === == m = —— e
CYP56A1  ---—------ LCPLNLKLKFNENTIME === === === = === = = mmm e e oo
CYP57A1  --------- EYKAMIKPRRCCLSRDESLY === == === === === mmm e e e
CYP53A1  ---—---—-—-—- KPLGLQVGMKRRQPGSA= === === === === == mmm e e oo
CYP58A1  ------- FVVPLPKLDSLGVRVMVR — = = = = = = = = = = m m m — o e e
CYP20Al  ———-------—- SKEEAWTITVSKRY === == = = = = = = e e e e e e e
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CYP38A1  ---—-—----—--- PKDDIKIYIRSRKED === === === === === == o
CYP54A1  -—-—------—- TIPDPTKDVMFRKL — === === === == = = = = o o o o o oo
CYP55A1  —————------—o RDVGIVDLPVIF === === == == = = = —
CYP727A1 ---------- SLHHIPNPKITLKKRST === === === === == oo oo mmmm oo
consensus . ..
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