
Translation of MED-ORF (1-6651) 

Total amino acid number: 2217, MW=246060 

Max ORF starts at AA pos 1(may be DNA pos 1) for 2217 AA (6651 bases) 

 

1         ATGTGGACTCCCGTATTATTGTGCCTGCTGGTCGCAGCCGCCAATGCCCAATACGGGTGG 

1          M  W  T  P  V  L  L  C  L  L  V  A  A  A  N  A  Q  Y  G  W  

61        AAAAATGGAAACCTCTACAAATACGAAATCAACGGACGCACCCTGACCGCCCTGAACCAA 

21         K  N  G  N  L  Y  K  Y  E  I  N  G  R  T  L  T  A  L  N  Q   

121       GTCGCCGACCAATACGCCGGAGTCTTATTCAGAGCCAACTTCTACGTCCAGCCCTTCTCC 

41         V  A  D  Q  Y  A  G  V  L  F  R  A  N  F  Y  V  Q  P  F  S   

181       AGTGACAGACTGTCTGCCTACATCCAAAATGCCGAGACCGCTCAAGTTCACGCTGAGCTT 

61         S  D  R  L  S  A  Y  I  Q  N  A  E  T  A  Q  V  H  A  E  L   

241       CCAAGTGGATATGAATCTCACATCCCCTCCAGCCAGTTGAACTACAAGAGTATGCCCCTC 

81         P  S  G  Y  E  S  H  I  P  S  S  Q  L  N  Y  K  S  M  P  L   

301       AGCCACGAGCCATTCGAAATTTACCTGAAGAAGGGAGTCGTCTCCAACCTTCGCGTCAAC 

101        S  H  E  P  F  E  I  Y  L  K  K  G  V  V  S  N  L  R  V  N   

361       AAGAATGTCTCCGACTGGGAACTTAACATCATCAAGGCTGTTGTGAGCCAAATCCAAGTT 

121        K  N  V  S  D  W  E  L  N  I  I  K  A  V  V  S  Q  I  Q  V   

421       GACACCCAAGGTCAAAACTTGAAGAAATCCAGCCACAACCAACTCCCCAAGGAAAACAAG 

141        D  T  Q  G  Q  N  L  K  K  S  S  H  N  Q  L  P  K  E  N  K   

481       CCCTACGGTGTTTACAAGACCATGGAAGACTCCGTCACCGGTGAATGTGAAACTCTCTAC 

161        P  Y  G  V  Y  K  T  M  E  D  S  V  T  G  E  C  E  T  L  Y   

541       GATGTCTCACCTCTGCCAGAAATCACCCTCCAAACCAAACCCTGGTTGGTTCCTTTCCCC 

181        D  V  S  P  L  P  E  I  T  L  Q  T  K  P  W  L  V  P  F  P   

601       AACTTCCGTGAAAACGGACAATTCATCGACATCGTCAAGACCACCAACTACAGCAAATGT 

201        N  F  R  E  N  G  Q  F  I  D  I  V  K  T  T  N  Y  S  K  C   

661       GAAGAACGTTCTGCTTACCACTTCGGTATCACTGGTCTGACCAACTGGAAACCCGCCAGC 

221        E  E  R  S  A  Y  H  F  G  I  T  G  L  T  N  W  K  P  A  S   

721       AACCAAATGGGACAATTCCTCTCCCGCTCCAACATCAACCGTGTCGTCATTTCTGGAAAC 

241        N  Q  M  G  Q  F  L  S  R  S  N  I  N  R  V  V  I  S  G  N   

781       GTGAAATACTACACCATCCAATCCTCTGTTTCCACCAACAAAATCGTCATCAGTCCACAG 

261        V  K  Y  Y  T  I  Q  S  S  V  S  T  N  K  I  V  I  S  P  Q   

841       ATGTACGAATCACAGAAGGGAATGGTCATCAGTGTCATGAACATGACCCTGGCTTCCTTC 

281        M  Y  E  S  Q  K  G  M  V  I  S  V  M  N  M  T  L  A  S  F   

901       CACCAGGCCAATGGATCTCCCCGCAACGGACACAACGGACACAACGGAAACAACGGACAC 

301        H  Q  A  N  G  S  P  R  N  G  H  N  G  H  N  G  N  N  G  H   

961       AACGGAAACAACGGACACAATGGACACAACGGAAACAATGGACAAAACAACAGCAATGGC 

321        N  G  N  N  G  H  N  G  H  N  G  N  N  G  Q  N  N  S  N  G   

1021      AGCTCAAGCAGCAGCTCCAGCTCTAGCAGCTCTAGCTCTGGCTCCAGCAGCTCTGAAGAA 

341        S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  G  S  S  S  S  E  E   

1081      AACAACAACAACAACGACAACGAAGACGAAAAGAATAACAGTGGCGCATACGCTCAACAC 

361        N  N  N  N  N  D  N  E  D  E  K  N  N  S  G  A  Y  A  Q  H   

1141      TACAACAACAATGGTGCATCTAGCAGCAGCTCCTCCAGCTCCAGCTCCAGCTCTGACTCA 

381        Y  N  N  N  G  A  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  D  S   



1201      TCTAGTTCCAGCTCCAGCTCTAGCAGCAGCAGCTCCTCCTCCTCCTCTTCCAGCTCAAGC 

401        S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S   

1261      AGCAGCTCCGAAGAAGACCAATACTACAGAAGACACAACAACAACAACCGCAACAACAAC 

421        S  S  S  E  E  D  Q  Y  Y  R  R  H  N  N  N  N  R  N  N  N   

1321      AACAACAACAACAACAACAACAACCGCAACAACAACCACAACAACAACAACAATAACGCC 

441        N  N  N  N  N  N  N  N  R  N  N  N  H  N  N  N  N  N  N  A   

1381      AACGACAACAACAATTCCGCCAACAATAACAACAACAACAATTCCGCCAACAACAACAAC 

461        N  D  N  N  N  S  A  N  N  N  N  N  N  N  S  A  N  N  N  N   

1441      AACCGCAACAATGACGAGAACGTCTCTCGCAGTCGCTCCCGCAGAGATATCTCCCAATAC 

481        N  R  N  N  D  E  N  V  S  R  S  R  S  R  R  D  I  S  Q  Y   

1501      AAATACAACAGTTTTGAAAACAACAACAACAACGACAACGAAGACGAAAAGAATAACAGT 

501        K  Y  N  S  F  E  N  N  N  N  N  D  N  E  D  E  K  N  N  S   

1561      GGCCGCAACGGACACAACGGACACAACGGAAACAACGGACACAACGGAAACAACGGACAC 

521        G  R  N  G  H  N  G  H  N  G  N  N  G  H  N  G  N  N  G  H   

1621      AATGGACACAACGGAAACAATGGACAAAACAACAGCAATGGCAGCTCAAGCAGCAGCTCC 

541        N  G  H  N  G  N  N  G  Q  N  N  S  N  G  S  S  S  S  S  S   

1681      AGCTCTAGCAGCTCTAGCTCTGGCTCCAGCAGCTCTGAAGAAAACAACTCCCGTTACAAC 

561        S  S  S  S  S  S  S  G  S  S  S  S  E  E  N  N  S  R  Y  N   

1741      AACGGTAAATTCGCCAGCTTTGCCCGCCACAACGGATCTGGATCCTCCTCCTCCAGCAGC 

581        N  G  K  F  A  S  F  A  R  H  N  G  S  G  S  S  S  S  S  S   

1801      TCCCCCGACTCTTCTGACTCCTCCAGCTCCTCCAGCTCATCCAGTTCCTCCAGCTCCTCT 

601        S  P  D  S  S  D  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S   

1861      AGCTCCTCCAGCTCTTCCAGCTCCTCATCCAGCTCTGAAGACAACAGCTCCTTTGGATCT 

621        S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  E  D  N  S  S  F  G  S   

1921      TCCGTCTCCAGCAGCAGCGAAGAGGACTATGAACCACGTCCAAGCATGTACAAGGCTCCT 

641        S  V  S  S  S  S  E  E  D  Y  E  P  R  P  S  M  Y  K  A  P   

1981      CAAACTCCTTTCTTCCCCTACTTCATCGGAAACTACGGTAACAGTATCCAATCCGCTAAA 

661        Q  T  P  F  F  P  Y  F  I  G  N  Y  G  N  S  I  Q  S  A  K   

2041      CAAGTTAACGGAGTTGCTCTTGCCCGTAAGCTCGCCCAAGAAATTGCTGAGGAATTGAAC 

681        Q  V  N  G  V  A  L  A  R  K  L  A  Q  E  I  A  E  E  L  N   

2101      GACCCACGTCAAATTACTCAAAAAAGCACTTTGGCTAAATTCAACATGTTGGTTGAGGAA 

701        D  P  R  Q  I  T  Q  K  S  T  L  A  K  F  N  M  L  V  E  E   

2161      CTCAGAACCCTGGACGCGAAACAAATGGAACAAGCTTCCCAAGAGCTTCATTTCAACTCC 

721        L  R  T  L  D  A  K  Q  M  E  Q  A  S  Q  E  L  H  F  N  S   

2221      GCCCAGGCCTCCAGCCACAGCCGTCAAGATGCTCTGAAATCTCTCGCCTGGAAATCCTTC 

741        A  Q  A  S  S  H  S  R  Q  D  A  L  K  S  L  A  W  K  S  F   

2281      TGTGATGCCTTAGTTGAAGCCGGTACCGGACCTGCCTTTTTGCAAATCCAAAAGATCATT 

761        C  D  A  L  V  E  A  G  T  G  P  A  F  L  Q  I  Q  K  I  I   

2341      GAACACCAACAAGTCTCCGACGCCGAAGCCGCTCGCATGATCAGAATCGAATTCCCGCGG 

781        E  H  Q  Q  V  S  D  A  E  A  A  R  M  I  R  I  E  F  P  R   

2401      CCGCCATGGCGGCCGGGAGCATGCGACGTCGGGCCCAATCCCTATACAACAATGTTCAAC 

801        P  P  W  R  P  G  A  C  D  V  G  P  N  P  Y  T  T  M  F  N   

2461      ACCAGAACCAACTCAACGAAACTGCTCTCCTTGCTTTCGCTGAGCTTTGCCGTAAAGCCG 

821        T  R  T  N  S  T  K  L  L  S  L  L  S  L  S  F  A  V  K  P   



2521      ATGTCAACGCCAGAAACGCCCACAACTACTACCCTGTCCACGTTTATGGACGTGTCCTCC 

841        M  S  T  P  E  T  P  T  T  T  T  L  S  T  F  M  D  V  S  S   

2581      CAGAGCATGCCAAGGCTGTTGCTCACCAATACCTTCCCTACTATGAACAAAACCTCAAGA 

861        Q  S  M  P  R  L  L  L  T  N  T  F  P  T  M  N  K  T  S  R   

2641      GAGCCGTTGCCAACGGTGACAGCCGCAAGATCCAAGCTTACATCCGTGCCATTGGAAACT 

881        E  P  L  P  T  V  T  A  A  R  S  K  L  T  S  V  P  L  E  T   

2701      TTGCTCACCCCAAGATCCTCGAAGTTTTCGAGCCCTACCTTGAAGGAAAGGTCCCAATCT 

901        L  L  T  P  R  S  S  K  F  S  S  P  T  L  K  E  R  S  Q  S   

2761      CCAACTTCCAACGCACTGTCATGGTCCTCTCCCTTAACGAACTTGCACGCGTCTACCCCA 

921        P  T  S  N  A  L  S  W  S  S  P  L  T  N  L  H  A  S  T  P   

2821      ACCTTGCCCGCAATGTCCTCTTCAAGATCTACCAAAACACCCAAGAAAACCAAGAAGTCC 

941        T  L  P  A  M  S  S  S  R  S  T  K  T  P  K  K  T  K  K  S   

2881      GTGTTGCCGCTGTCTTCTTAATCTTCGGAACCAACCCATCTGCCCAGACCCTCCAACGTA 

961        V  L  P  L  S  S  S  S  S  E  P  T  H  L  P  R  P  S  N  V   

2941      TGGCTCAATTCACCAATGAAGACCAAGACCAGCAAGTCAACGCTGCCGTCAAATTCCGCC 

981        W  L  N  S  P  M  K  T  K  T  S  K  S  T  L  P  S  N  S  A   

3001      CTTGAAAACGCTGCCAAGGCCCACTCCGAGTCTCGTCAAGAACTCGCCCAAGCTGCTCAA 

1001       L  E  N  A  A  K  A  H  S  E  S  R  Q  E  L  A  Q  A  A  Q   

3061      TCCGCTATTGCTCTCCTCAGCCCTAAGGCTTACGGTCTTCAATACTCCAAGAAATGGCTC 

1021       S  A  I  A  L  L  S  P  K  A  Y  G  L  Q  Y  S  K  K  W  L   

3121      CGCGACTACATCGTCAAGGAAGAAAACCTTGCCTACAGAGTGTCTGCCGATATGATCCAG 

1041       R  D  Y  I  V  K  E  E  N  L  A  Y  R  V  S  A  D  M  I  Q   

3181      AGTGAGGACTCCTTAATCCCCAACCAAGTTTACGTTGCCCTTCACCGTTACCTCGGTGGA 

1061       S  E  D  S  L  I  P  N  Q  V  Y  V  A  L  H  R  Y  L  G  G   

3241      TTCGCTCAACGTGTTGCCAGCTTCAGAGCCATGACCTCCAGTGCCAGTGACCTCGTTGAA 

1081       F  A  Q  R  V  A  S  F  R  A  M  T  S  S  A  S  D  L  V  E   

3301      AAGATCCAAGAACAGTTCACCAATGGAGAAGAATACCAACAACAATCCGAAATGAACCAG 

1101       K  I  Q  E  Q  F  T  N  G  E  E  Y  Q  Q  Q  S  E  M  N  Q   

3361      CAATTCTCTGCCGAACAAATCTTCAGACAGTTCAACATTAAGCCTGACTACCCACAAGAA 

1121       Q  F  S  A  E  Q  I  F  R  Q  F  N  I  K  P  D  Y  P  Q  E   

3421      GTTGAAGCCCTCCTCCAATACACCGTTTTCGGAGCCAAGCGCTGGGCCTTCTTCGACGAA 

1141       V  E  A  L  L  Q  Y  T  V  F  G  A  K  R  W  A  F  F  D  E   

3481      GAATTCTTCAACCAAATCCCAAGACGTCTGAACGATGCTCTCTCTAAGGTTCAAAATGGA 

1161       E  F  F  N  Q  I  P  R  R  L  N  D  A  L  S  K  V  Q  N  G   

3541      CAATCTTTCAACTCCACCAAATTCTACAACGACATCTCTCTCTCCCTTGCTTTCCCCACT 

1181       Q  S  F  N  S  T  K  F  Y  N  D  I  S  L  S  L  A  F  P  T   

3601      GCCACTGGTCTGCCATTCTCTTACACTCTCAAGGTCCCCACTCTCGTCCAAGCCGGTGGA 

1201       A  T  G  L  P  F  S  Y  T  L  K  V  P  T  L  V  Q  A  G  G   

3661      GAAGTTCAAGCCAGAGTTCAAGGTCACAACTCCAACAACAACAACAACCTCTTCCGTATC 

1221       E  V  Q  A  R  V  Q  G  H  N  S  N  N  N  N  N  L  F  R  I   

3721      CCTGAAGCTGTTAACGTAACCGCCGAAATTGAAATTGTTTACGCCACTGAATTGAAATCT 

1241       P  E  A  V  N  V  T  A  E  I  E  I  V  Y  A  T  E  L  K  S   

3781      GAACTTGGATTCGTCACTCCATTCAACCACGAACGTTACGTTGCTGGTCTTGCCAAGAAC 

1261       E  L  G  F  V  T  P  F  N  H  E  R  Y  V  A  G  L  A  K  N   



3841      ATCTTTGTTAACATCCCAGTTAAGGTCGCCGCCAATGTGGACATCGCCAACACCAAGGTC 

1281       I  F  V  N  I  P  V  K  V  A  A  N  V  D  I  A  N  T  K  V   

3901      GAATTCTACATGAAGCCCATGAACAACCAGAACGAACAAAAAATCTTCCACTACGGATCT 

1301       E  F  Y  M  K  P  M  N  N  Q  N  E  Q  K  I  F  H  Y  G  S   

3961      TACCCTTACACCGCAATCCAAAACATCTTCGACTTCCGCCCCCTCCAAGAAAACGAAAAC 

1321       Y  P  Y  T  A  I  Q  N  I  F  D  F  R  P  L  Q  E  N  E  N   

4021      ACTAAGTACATCTTCGCCAACGAGAACAAGAACAAGTTCGAGAAAGTCTACGGTGAAGAA 

1341       T  K  Y  I  F  A  N  E  N  K  N  K  F  E  K  V  Y  G  E  E   

4081      AAGACCGGTTTTGCCTTCCGTTGCCAATACAAGGGTGACCAACAAAGCTTCCAATTCGCT 

1361       K  T  G  F  A  F  R  C  Q  Y  K  G  D  Q  Q  S  F  Q  F  A   

4141      GACTTCTACAACTTCGCTAAGCGTAACGATTTCTTCTCCGCTGCTTTCTTCCCATGGGCT 

1381       D  F  Y  N  F  A  K  R  N  D  F  F  S  A  A  F  F  P  W  A   

4201      GAAAAGACCATCCAATACAACAACTTCGATGGCTACTATGACCCAGCTAGATCTGCCGCC 

1401       E  K  T  I  Q  Y  N  N  F  D  G  Y  Y  D  P  A  R  S  A  A   

4261      AAATCCGCCAAGTTCGCCTTGAACTATGCCAACAAATACGCCAACAAGGAAAACAACAAC 

1421       K  S  A  K  F  A  L  N  Y  A  N  K  Y  A  N  K  E  N  N  N   

4321      GAAGGTAACTCTAACAACCACAACAACAACCACAACGATGCTGTTCCATCTTCCTACCAA 

1441       E  G  N  S  N  N  H  N  N  N  H  N  D  A  V  P  S  S  Y  Q   

4381      CCTGACAACGAACAGAGAATGAACCAATTCGCCAGCCGCGCTCAATCTGGAGTTCAAAGT 

1461       P  D  N  E  Q  R  M  N  Q  F  A  S  R  A  Q  S  G  V  Q  S   

4441      GCCAACATCGATGTTATCGACATCTCTGCTCAATTCTTCGGACAAAAGAACGCTGATTAC 

1481       A  N  I  D  V  I  D  I  S  A  Q  F  F  G  Q  K  N  A  D  Y   

4501      GTCGCCACTCTTGCTTACGCTCGTAGCCCAGTCGCTGAAAAGGCTCGTTTCCTCTTCTAC 

1501       V  A  T  L  A  Y  A  R  S  P  V  A  E  K  A  R  F  L  F  Y   

4561      GCCGGTGCTAACAATGCCAACAACAACAAAAACAAGGTTGCTGTTGACGCCACCGCTTAC 

1521       A  G  A  N  N  A  N  N  N  K  N  K  V  A  V  D  A  T  A  Y   

4621      ATGCCCAATGTTCCTCTCGTCAACGCCGCTCAAGCTTTCAACGCCGACGCCAACTCCCGC 

1541       M  P  N  V  P  L  V  N  A  A  Q  A  F  N  A  D  A  N  S  R   

4681      CTCTACGTCAACGTTAAATCTGGAGAAAACCTCGACAATGGTGCTCAATTCCAATTCCAA 

1561       L  Y  V  N  V  K  S  G  E  N  L  D  N  G  A  Q  F  Q  F  Q   

4741      GCTAACATGAAACAAAGCCAAGAGTTCCGTGACTACTTCCGTCAAAGCCAAATGTACAAA 

1581       A  N  M  K  Q  S  Q  E  F  R  D  Y  F  R  Q  S  Q  M  Y  K   

4801      CAGTGCTCTCAACAAATGGAACAAGGAGAATATATGATGCCTGCTTGCCGTAACGCTACC 

1601       Q  C  S  Q  Q  M  E  Q  G  E  Y  M  M  P  A  C  R  N  A  T   

4861      GTTGCCGCTAACAGATTAAACGAAGCCCACTTCTCCATCAACTTCGACAAGGTTTCTGAT 

1621       V  A  A  N  R  L  N  E  A  H  F  S  I  N  F  D  K  V  S  D   

4921      GCCGTCAAGAACTACACCTACCAAGCTTTCGCCTACGCCCGTCATTTAGGATACCAATAC 

1641       A  V  K  N  Y  T  Y  Q  A  F  A  Y  A  R  H  L  G  Y  Q  Y   

4981      CAGTCTGAAAACTTCGGAAACCCCAATGGCCAACACAACAAGATTGATGGTTACTTCAAG 

1661       Q  S  E  N  F  G  N  P  N  G  Q  H  N  K  I  D  G  Y  F  K   

5041      TTCTCCCCTAAGTTCGACTTCGCCCAGTTCTACTTCAACGCTCCTTCCGTAGCCGCTTCC 

1681       F  S  P  K  F  D  F  A  Q  F  Y  F  N  A  P  S  V  A  A  S   

5101      TTCAAGAACGTTCCAGTTCACCAATACGTCGCTGACTTTTTCGCCCCCCACCCCGTCTAC 

1701       F  K  N  V  P  V  H  Q  Y  V  A  D  F  F  A  P  H  P  V  Y   



5161      TCTGGCTTCGACCGTCTCATGCAGGACACTTTCCAAGCCAAATACCAAGCTGCTTGCGTT 

1721       S  G  F  D  R  L  M  Q  D  T  F  Q  A  K  Y  Q  A  A  C  V   

5221      GCTGACAAGATGCACGCTACCACTTTTGACAACAAAACTTACCCCCTTCATATGCAACAA 

1741       A  D  K  M  H  A  T  T  F  D  N  K  T  Y  P  L  H  M  Q  Q   

5281      AACAACTGGTATGTCCTCATGGCCTACGTCAACAGGAACAACTACTACAACAACCAATAC 

1761       N  N  W  Y  V  L  M  A  Y  V  N  R  N  N  Y  Y  N  N  Q  Y   

5341      AACAGCTACTTTCAAGGAAACAACAAGAACCAATACAGCTACAGAGACTACAACCAAAAG 

1781       N  S  Y  F  Q  G  N  N  K  N  Q  Y  S  Y  R  D  Y  N  Q  K   

5401      AGATTCTACACTACCGACTATGCTAGACAGACTAGCAACGGCCAAAAGGAATTGAAAATT 

1801       R  F  Y  T  T  D  Y  A  R  Q  T  S  N  G  Q  K  E  L  K  I   

5461      GTCCTGAACAACGGAGAATACGAAATCTTCATGCAACCAGCTTCCTCTCAAGCCGGTCTC 

1821       V  L  N  N  G  E  Y  E  I  F  M  Q  P  A  S  S  Q  A  G  L   

5521      CACAGCTCTAACTCCGGAAAGAACAACGCTGCCATCAAGGTCTTCATCAACAAACAAGAA 

1841       H  S  S  N  S  G  K  N  N  A  A  I  K  V  F  I  N  K  Q  E   

5581      CAACAATTCAACGACAAGCAATTCACTGACTTCCACGGACACAATGGAAAGATCTACGCT 

1861       Q  Q  F  N  D  K  Q  F  T  D  F  H  G  H  N  G  K  I  Y  A   

5641      CAATTCTACGCTCTCCCTGATGGTGCTATCCGCTTCTTCGCTCCCCAATCTGGACTTCAA 

1881       Q  F  Y  A  L  P  D  G  A  I  R  F  F  A  P  Q  S  G  L  Q   

5701      GCCATCTATGACGGAGCTCGTATCAAGATTCAAGCTGCCAACCAATACAGAGGTGCTGTC 

1901       A  I  Y  D  G  A  R  I  K  I  Q  A  A  N  Q  Y  R  G  A  V   

5761      CGTGGTATGTGCGGAACCTACTCCAACCAATACGCTGACACTTCACCGCCCCTCAAAACT 

1921       R  G  M  C  G  T  Y  S  N  Q  Y  A  D  T  S  P  P  L  K  T   

5821      GTGTCTACAAGAACCCAGAAAGACTTCGCTGCCAGCTACGCTGTCATTGACTCTTCTTCC 

1941       V  S  T  R  T  Q  K  D  F  A  A  S  Y  A  V  I  D  S  S  S   

5881      CCCTCTCAAGTGAAATCCCAGAAGGAACGCGCTCAGCAAAACTTCTGTGCCCGCAAGAAC 

1961       P  S  Q  V  K  S  Q  K  E  R  A  Q  Q  N  F  C  A  R  K  N   

5941      AACCAATTCGGAAACTACGTTAGCCGCAGCGACGCCGGATACGGATACAAATACAACAAC 

1981       N  Q  F  G  N  Y  V  S  R  S  D  A  G  Y  G  Y  K  Y  N  N   

6001      AACGACAAATACTACGAATCCGCCTACAAGAACACCAAATACTACGACCCCTCCAACTCC 

2001       N  D  K  Y  Y  E  S  A  Y  K  N  T  K  Y  Y  D  P  S  N  S   

6061      CAGTACAACAAGTACTACAAGAACAACAAGTACGCCAAGGACCAGGACTCCTCCTACTCT 

2021       Q  Y  N  K  Y  Y  K  N  N  K  Y  A  K  D  Q  D  S  S  Y  S   

6121      AGCAGCAGCTCTTCATCTAGCGACTCTAGCAGCAGCTCATCCAGTGACTCCAGCAGCAGC 

2041       S  S  S  S  S  S  S  D  S  S  S  S  S  S  S  D  S  S  S  S   

6181      TCCTCTTCTTCCTCCCCCAGCTCATCCAGCTCTAGCAGCGACTCCAGCTCCTCTTCCAGC 

2061       S  S  S  S  S  P  S  S  S  S  S  S  S  D  S  S  S  S  S  S   

6241      TCTTCCCAGTCCAACGACAACAACCGCAACAACAACAACCGCAACAACAGCAACAACAAC 

2081       S  S  Q  S  N  D  N  N  R  N  N  N  N  R  N  N  S  N  N  N   

6301      AACAACCGCAACAACAACCGCAACAACAACAACAACAACAACAGCAGCAGCAGCCAAGAA 

2101       N  N  R  N  N  N  R  N  N  N  N  N  N  N  S  S  S  S  Q  E   

6361      GCCAGTTACGAACAGAGAAACCAAAACGGACCCTCTATCCGCAAACTGTACCGTGCCATC 

2121       A  S  Y  E  Q  R  N  Q  N  G  P  S  I  R  K  L  Y  R  A  I   

6421      AACCAAGGAGACGACATGTGCTTCACCATCAACGCTATCCCAACTTGCAGATACCCAGCC 

2141       N  Q  G  D  D  M  C  F  T  I  N  A  I  P  T  C  R  Y  P  A   



6481      AAGCCCGTTGGAAGCGCCAAGAAAATGGTTGACTTCTACTGTGCGCCCAAATCCAGCTCT 

2161       K  P  V  G  S  A  K  K  M  V  D  F  Y  C  A  P  K  S  S  S   

6541      GAAGCTCAACACTTCAGCAAATTGATTGCCAAGGGTGCTGCTCCCAGCCAATTGTCTCTC 

2181       E  A  Q  H  F  S  K  L  I  A  K  G  A  A  P  S  Q  L  S  L   

6601      AAGAAACCAAACCAAAAGTTCGAAGTGAACATTCCCGAATACTGTGTTGCCTAA 

2201       K  K  P  N  Q  K  F  E  V  N  I  P  E  Y  C  V  A   *    


