
Translation of Asia II 1-ORF (1-6549) 

Total amino acid number: 2182, MW=244932 

Max ORF starts at AA pos 1(may be DNA pos 1) for 2182 AA(6546 bases)  

 

1         ATGTGGACTCCCGCTTTATTGTGCCTGCTGGTCGCAGCCGCCAATGCCCAATACGGGTGG 

1          M  W  T  P  A  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       GTCGCCGACCAATACGCCGGAGTCTTATTCAGAGCCAACTTCTACGTCCAACCCTTCTCC 

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

181       AGTGACAGACTGTCTGCCTACATCCAAAATGCCGAGACCGCTCAAGTTCACGCTGAGCTG 

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

241       CCAAGTGGATATGAATCTCACATCCCTTCCAGCCAGTTGAACTACAAGAGTATGCCCCTC 

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       CCCTACGGTGTTTACAAGACCATGGAAGACTCCGTCACTGGTGAATGTGAAACTCTCTAC 

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       GAAGAACGTTCTGCTTACCACTTTGGTATCACTGGTCTGACCAACTGGAAACCCGCCAGC 

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       CACCAAGCCAATGGATCTCCCCGCAGCGTCAACAACTACCGCAAGGTCAACAACTTAGTC 

301        H  Q  A  N  G  S  P  R  S  V  N  N  Y  R  K  V  N  N  L  V   

961       TACGACTACATGGCCGCTTCTCCAAACGCATACGCTCAACACTACAACAACAATGGTGCA 

321        Y  D  Y  M  A  A  S  P  N  A  Y  A  Q  H  Y  N  N  N  G  A   

1021      TCTAGCAGCAGCCCCTCCAGCTCCAGCTCCAGCTCTGACTCATCTAGTTCCAGCTCTAGC 

341        S  S  S  S  P  S  S  S  S  S  S  S  D  S  S  S  S  S  S  S   

1081      TCTAGCAGCAGCAGCTCCTCCTCCTCCTCTTCCAGCTCAAGCAGCAGCTCCGAAGAAGAC 

361        S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  E  E  D   

1141      CAATACTACAGAAGACACAACAACAACAACCGCAACAACAACAACAACAACAACAACAAC 

381        Q  Y  Y  R  R  H  N  N  N  N  R  N  N  N  N  N  N  N  N  N   



1201      AACAACAACAACCGCAACAACAACCACAACAACAACAATAACGCCAACGACAACAACAAT 

401        N  N  N  N  R  N  N  N  H  N  N  N  N  N  A  N  D  N  N  N   

1261      TCCGCCAACAACAACAACAACAACAACAACAACAATTCCGCCAACAACAACAACAACAAC 

421        S  A  N  N  N  N  N  N  N  N  N  N  S  A  N  N  N  N  N  N   

1321      AACAAGAACAACAACCGCAACAATGACGAGAACGTCTCTCGCAGTCGCTCCCGCAGAGAT 

441        N  K  N  N  N  R  N  N  D  E  N  V  S  R  S  R  S  R  R  D   

1381      ATCTCCCAATACAAATACAACAGTTTTGAAAACAACAACAACAACGACAACGAAGACGAA 

461        I  S  Q  Y  K  Y  N  S  F  E  N  N  N  N  N  D  N  E  D  E   

1441      AAGAATAACAGTGGCCGCAACGGACACAACGGACACAACGGAAACAACGGACACAACGGA 

481        K  N  N  S  G  R  N  G  H  N  G  H  N  G  N  N  G  H  N  G   

1501      AACAACGGACACAACGGACACAATGGACACAACGGAAACAATGGACAAAACAACAGCAAT 

501        N  N  G  H  N  G  H  N  G  H  N  G  N  N  G  Q  N  N  S  N   

1561      GGCAGCTCAAGCAGCAGCTCCAGCTCTAGCAGCTCTAGCTCTGGCTCCAGCAGCTCTGAA 

521        G  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  G  S  S  S  S  E   

1621      GAAAACAACTCCCGTTACAACAACGGTAAATTCGCCAGCTTTGCCCGCCACAACGGATCT 

541        E  N  N  S  R  Y  N  N  G  K  F  A  S  F  A  R  H  N  G  S   

1681      GGATCCTCCTCCTCCAGCAGCTCCCCCGACGCATACGCTCAACACTACAACAACAACGGT 

561        G  S  S  S  S  S  S  S  P  D  A  Y  A  Q  H  Y  N  N  N  G   

1741      GCTTCCAGCAGCTCCTCCAGCTCTTCCAGCTCCTCATCCAGCTCTGAAGAAAACAGCTCC 

581        A  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  S  E  E  N  S  S   

1801      TTTGGATCTTCTGTCTCCAGCAGCAGCGAAGAGGACTATGAACCACGTCCAAGCATGTAC 

601        F  G  S  S  V  S  S  S  S  E  E  D  Y  E  P  R  P  S  M  Y   

1861      AAGGCTCCTCAAACTCCTTTCTTCCCCTACTTCATCGGAAACTACGGTAACAGCATCCAA 

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

1921      TCCGCTAAACAAGTTAACGGAGTTGCTCTTGCCCGTAAGCTCGCCCAAGAAATTGCTGAG 

641        S  A  K  Q  V  N  G  V  A  L  A  R  K  L  A  Q  E  I  A  E   

1981      GAATTGAACGACCCACGTCAAATTACTCAAAAAAGCACTTTGGCTAAATTCAACATGTTG 

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

2041      GTCGAGGAACTCAGAACCCTGGACGCGAAACAAATGGAACAAGCTTCCCAAGAGCTTCAT 

681        V  E  E  L  R  T  L  D  A  K  Q  M  E  Q  A  S  Q  E  L  H   

2101      TTCAACTCCGCCCAGGCCTCCAGCCACAGCCGTCAAGATGCTCTGAAATCTCTCGCCTGG 

701        F  N  S  A  Q  A  S  S  H  S  R  Q  D  A  L  K  S  L  A  W   

2161      AAATCCTTCTGTGATGCCTTAGTTGAAGCTGGTACCGGACCTGCCTTTTTGCAAATGCAA 

721        K  S  F  C  D  A  L  V  E  A  G  T  G  P  A  F  L  Q  M  Q   

2221      AAGATTATTGAACACCAACAAGTATCCGACGCCGAGGCCGCTCGCATGATCAGCCGTCTT 

741        K  I  I  E  H  Q  Q  V  S  D  A  E  A  A  R  M  I  S  R  L   

2281      CCAGTCACCGCTCGTTTCCCAGACAAGGAATACATGAACTCTTTCTTCAACTTTGTCAGA 

761        P  V  T  A  R  F  P  D  K  E  Y  M  N  S  F  F  N  F  V  R   

2341      TCCAACAATGTTCAACACCAGAACCAACTCAACGAAACTGCTCTCCTTGCTTTCGCTGAG 

781        S  N  N  V  Q  H  Q  N  Q  L  N  E  T  A  L  L  A  F  A  E   

2401      CTTTGCCGTAAAGCCGATGTCAACGCCAGAAACGCCCACAACTACTACCCTGTCCACGTT 

801        L  C  R  K  A  D  V  N  A  R  N  A  H  N  Y  Y  P  V  H  V   

2461      TATGGACGTGTCCTCCCAGAGCATGCCAAGGCTGTTGCTCACCAATACCTTCCCTACTAT 

821        Y  G  R  V  L  P  E  H  A  K  A  V  A  H  Q  Y  L  P  Y  Y   



2521      GAACAAAACCTCAAGAGAGCCGTTGCCAATGGTGACAGCCGCAAGATCCAAGCTTACATC 

841        E  Q  N  L  K  R  A  V  A  N  G  D  S  R  K  I  Q  A  Y  I   

2581      CGTGCCATTGGAAACTTTGCTCACCCCAAGATCCTCGAAGTTTTCGAGCCCTACCTTGAA 

861        R  A  I  G  N  F  A  H  P  K  I  L  E  V  F  E  P  Y  L  E   

2641      GGAAAGGTCCCAATCTCCAACTTCCAACGCACTGTCATGGTCCTCTCCCTTAACGAACTT 

881        G  K  V  P  I  S  N  F  Q  R  T  V  M  V  L  S  L  N  E  L   

2701      GCACGTGTCTACCCCAACCTTGCCCGCAATGTCCTCTTCAAGATCTACCAAAACACCCAA 

901        A  R  V  Y  P  N  L  A  R  N  V  L  F  K  I  Y  Q  N  T  Q   

2761      GAAAACCAGGAAGTCCGTGTTGCCGCTGTCTTCTTAATCTTCGGAACCAACCCATCTGCC 

921        E  N  Q  E  V  R  V  A  A  V  F  L  I  F  G  T  N  P  S  A   

2821      CAGACCCTCCAACGTATGGCTCAATTCACCAATGAAGACCAAGACCAGCAGGTCAACGCT 

941        Q  T  L  Q  R  M  A  Q  F  T  N  E  D  Q  D  Q  Q  V  N  A   

2881      GCCGTCAAATCCGCCCTTGAAAACGCTGCCAAGGCCCACTCCGAGTCTCGTCAAGAACTC 

961        A  V  K  S  A  L  E  N  A  A  K  A  H  S  E  S  R  Q  E  L   

2941      GCCCAAGCTGCTCAATCCGCTATTGCTCTCCTCAGCCCTAAGACTTACGGTCTTCAATAC 

981        A  Q  A  A  Q  S  A  I  A  L  L  S  P  K  T  Y  G  L  Q  Y   

3001      TCCAAGAAATGGCTCCGCGACTACATCGTCAAGGAAGAAAACCTTGCCTACAGAGTGTCT 

1001       S  K  K  W  L  R  D  Y  I  V  K  E  E  N  L  A  Y  R  V  S   

3061      GCCGATATGATCCAGAGCGAGGACTCCTTAATCCCCAACCAAGTTTACGTTGCCCTTCAC 

1021       A  D  M  I  Q  S  E  D  S  L  I  P  N  Q  V  Y  V  A  L  H   

3121      CGTTACCTCGGTGGATTCGCTCAACGTGTTGCCAGCTTCAGAGCCATGACCTCCAGTGCC 

1041       R  Y  L  G  G  F  A  Q  R  V  A  S  F  R  A  M  T  S  S  A   

3181      AGCGACCTCGTTGAAAAGATCCAAGAACAGTTCACCAATGGAGAAGAATACCAACAACAA 

1061       S  D  L  V  E  K  I  Q  E  Q  F  T  N  G  E  E  Y  Q  Q  Q   

3241      TCCGAAATGAACCAGCAATTCTCTGCCGAACAAATCTTCAGACAGTTCAACATTAAGCCT 

1081       S  E  M  N  Q  Q  F  S  A  E  Q  I  F  R  Q  F  N  I  K  P   

3301      GACTACCCACAAGAAGTTGAAGCCCTCCTCCAATACACCGTTTTTGGAGCCAAGCGCTGG 

1101       D  Y  P  Q  E  V  E  A  L  L  Q  Y  T  V  F  G  A  K  R  W   

3361      GCCTTCTTCGACGAAGAATTCTTCAACCAAATCCCAAGACGTCTGAACGATGCTCTCTCT 

1121       A  F  F  D  E  E  F  F  N  Q  I  P  R  R  L  N  D  A  L  S   

3421      AAGGTTCAAAATGGACAATCTTTCAACTCCACCAAATTCTACAACGACATCTCTCTCTCC 

1141       K  V  Q  N  G  Q  S  F  N  S  T  K  F  Y  N  D  I  S  L  S   

3481      ATTGCTTTCCCCACTGCCACTGGTCTGCCATTCTCTTACACTCTCAAGGTCCCCACTCTC 

1161       I  A  F  P  T  A  T  G  L  P  F  S  Y  T  L  K  V  P  T  L   

3541      GTCCAAGCCGGTGGAGAAGTTCAAGCCAGAGTTCAAGGTCACAACTCCAACAACAACAAC 

1181       V  Q  A  G  G  E  V  Q  A  R  V  Q  G  H  N  S  N  N  N  N   

3601      AACAACAACCTCTTCCGTATCCCTGAAGCTGTTAACGTAACCGCCGAAATTGAGATCGTT 

1201       N  N  N  L  F  R  I  P  E  A  V  N  V  T  A  E  I  E  I  V   

3661      TACGCCACTGAATTGAAATCTGAACTTGGATTCGTCACTCCATTCAACCACGAACGTTAC 

1221       Y  A  T  E  L  K  S  E  L  G  F  V  T  P  F  N  H  E  R  Y   

3721      GTTGCTGGTCTTGCCAAGAACATCTTTGTTAACATCCCAGTTAAGGTCGCCGCCAATGTG 

1241       V  A  G  L  A  K  N  I  F  V  N  I  P  V  K  V  A  A  N  V   

3781      GACATCGCCAACACCAAGGTCGAATTCTACATGAAGCCCATGAACAACCAGAACGAACAA 

1261       D  I  A  N  T  K  V  E  F  Y  M  K  P  M  N  N  Q  N  E  Q   



3841      AAAATCTTCCACTACGGATCTTACCCTTACACCGCAATCCAAAACATCTTCGACTTCCGC 

1281       K  I  F  H  Y  G  S  Y  P  Y  T  A  I  Q  N  I  F  D  F  R   

3901      CCCCTCCAAGAAAACGAAAACACTAAGTACATCTTCGCCAACGCCAACAAAAACAAGTTC 

1301       P  L  Q  E  N  E  N  T  K  Y  I  F  A  N  A  N  K  N  K  F   

3961      GAGAAAGTCTACGGTGAAGAAAAGACCGGGTTTGCCTTCCGTTGCCAATACAAGGGTGAC 

1321       E  K  V  Y  G  E  E  K  T  G  F  A  F  R  C  Q  Y  K  G  D   

4021      CAACAAAGCTTCCAATTCGCTGACTTCTACAACTTCGCTAAGCGTAACGATTTCTTCTCC 

1341       Q  Q  S  F  Q  F  A  D  F  Y  N  F  A  K  R  N  D  F  F  S   

4081      GCTGCTTTCTTCCCATGGGCTGAAAAGACCATCCAATACAACAACTTCGATGTCTACTAT 

1361       A  A  F  F  P  W  A  E  K  T  I  Q  Y  N  N  F  D  V  Y  Y   

4141      GACCCAGCTAGATCTGCCGCCAAATCCGCCAAGTTCGCCTTGAACTATGCCAACAAATAC 

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

4201      GCCAACAAGGAAAACAACAACGAAGGTAACTCTAACAACCACAACAACAACCAAAACGAT 

1401       A  N  K  E  N  N  N  E  G  N  S  N  N  H  N  N  N  Q  N  D   

4261      GCTGTTCCATCTTCCTACCAACCTGACAACGAACAGAGAATGAACCAATTCGCCAGCCGC 

1421       A  V  P  S  S  Y  Q  P  D  N  E  Q  R  M  N  Q  F  A  S  R   

4321      GCTCAATCTGGAGTTCAAAGTGCCAACATCGATGTTATCGACATCTCTGCTCAATTCTTC 

1441       A  Q  S  G  V  Q  S  A  N  I  D  V  I  D  I  S  A  Q  F  F   

4381      GGACAAAAGAACGCTGATTACGTCGCCACTCTTGCTTACGCTCGTAGCCCAGTCGCTGAA 

1461       G  Q  K  N  A  D  Y  V  A  T  L  A  Y  A  R  S  P  V  A  E   

4441      AAGGCTCGTTTCCTCTTCTACGCCGGTGCCAACAATGCCAACAACAACAAAAACAAGGTT 

1481       K  A  R  F  L  F  Y  A  G  A  N  N  A  N  N  N  K  N  K  V   

4501      GCTGTTGACGCCACCGCTTACATGCCCAATGTTCCTCTCGTCAACGCCGCTCAAGCTTTC 

1501       A  V  D  A  T  A  Y  M  P  N  V  P  L  V  N  A  A  Q  A  F   

4561      AACGCCGACGCCAACTCCCGCTTCTACGCCAACGTTAAATCTGGAGAAAACCTCGACAAT 

1521       N  A  D  A  N  S  R  F  Y  A  N  V  K  S  G  E  N  L  D  N   

4621      GGTGCTCAATTCCAATTCCAAGCTAACATGAAACAAAGCCAAGAGTTCCGTGACTACTTC 

1541       G  A  Q  F  Q  F  Q  A  N  M  K  Q  S  Q  E  F  R  D  Y  F   

4681      CGTCAAAGCCAAATGTACAAACAGTGCTCTCAGCAAATGGAACAAGGAGAATACATGATG 

1561       R  Q  S  Q  M  Y  K  Q  C  S  Q  Q  M  E  Q  G  E  Y  M  M   

4741      CCTGCTTGCCGTAACGCTACCGTTGCCGCTAACAGATTAAACGAAGCCCACTTCTCCATC 

1581       P  A  C  R  N  A  T  V  A  A  N  R  L  N  E  A  H  F  S  I   

4801      AACTTTGACAAGGTTTCTGATGCCGTCAAGAACTACACTTACCAAGCTTTCGCCTACGCC 

1601       N  F  D  K  V  S  D  A  V  K  N  Y  T  Y  Q  A  F  A  Y  A   

4861      CGTCATTTAGGATACCAATACCAGTCTGAAAACTTCGGAAACCCTAATGGCCAACACAAC 

1621       R  H  L  G  Y  Q  Y  Q  S  E  N  F  G  N  P  N  G  Q  H  N   

4921      AAGATTGATGGTTACTTCAAGTTCTCCCCTAACTTCGACTTCGCCCAGTTCTACTTCAAC 

1641       K  I  D  G  Y  F  K  F  S  P  N  F  D  F  A  Q  F  Y  F  N   

4981      GCTCCTTCCGTAGCCGCTTCCTTCAAGAACGTTCCAGTTCACCAATACGTCGCTGACTTT 

1661       A  P  S  V  A  A  S  F  K  N  V  P  V  H  Q  Y  V  A  D  F   

5041      TTCGCCCCTCACCCCGTCTACTCTGGCTTCGACCGTCTCATGCAGGACACTTTCCAAGCC 

1681       F  A  P  H  P  V  Y  S  G  F  D  R  L  M  Q  D  T  F  Q  A   

5101      AAATACCAAGCTGCTTGCGTTGCTGACAAGATGCACGCTACCACTTTTGACAACAGAACT 

1701       K  Y  Q  A  A  C  V  A  D  K  M  H  A  T  T  F  D  N  R  T   



5161      TTCCCCGCTCACTTCCAAAACAACTGGTACGTCCTCATGGCCTACATGAACAGAAACAAC 

1721       F  P  A  H  F  Q  N  N  W  Y  V  L  M  A  Y  M  N  R  N  N   

5221      TACTACAACAACAACTTCAACCAATACCTCCAACAAAACAAGAACCAACACAGCTACAGA 

1741       Y  Y  N  N  N  F  N  Q  Y  L  Q  Q  N  K  N  Q  H  S  Y  R   

5281      GACTACAACGAGAAGAGATTCTACACTACCGTCTATGCTAGACAAAATAGCAACGGCCAA 

1761       D  Y  N  E  K  R  F  Y  T  T  V  Y  A  R  Q  N  S  N  G  Q   

5341      AAGGAATTGAAAATTGTCCTGAACAACGGAGAATACGAAATCTTCATGCAACCAGCCTCC 

1781       K  E  L  K  I  V  L  N  N  G  E  Y  E  I  F  M  Q  P  A  S   

5401      TCTCAAGCCGGTTTCCACAGCTCTAACTCCGGAAAGAACAACGCTGCCATCAAGGTCTTC 

1801       S  Q  A  G  F  H  S  S  N  S  G  K  N  N  A  A  I  K  V  F   

5461      ATCAACAAACAAGAGCAACAATTCACCGACAAGCAATTCACTGACTTCCACGGACACAAT 

1821       I  N  K  Q  E  Q  Q  F  T  D  K  Q  F  T  D  F  H  G  H  N   

5521      GGAAAGATCTACGCTCAATTCTACGCTCTTCCTGATGGTGCTATCCGCTTCTTTGCTCCC 

1841       G  K  I  Y  A  Q  F  Y  A  L  P  D  G  A  I  R  F  F  A  P   

5581      CAATCTGGACTTCAAGCCATTTATGACGGAGCTCGCATCAAGATTCAAGCTGCCAACCAA 

1861       Q  S  G  L  Q  A  I  Y  D  G  A  R  I  K  I  Q  A  A  N  Q   

5641      TACAGAGGTGCTGTCCGTGGTATGTGCGGAACCTACTCCAACCAATACGCTGACGACTTC 

1881       Y  R  G  A  V  R  G  M  C  G  T  Y  S  N  Q  Y  A  D  D  F   

5701      ACCGCCCCTCAAAACTGTGTCTACAAGAACCCAGAAGACTTCGCTGCCGTCTACGCTGTC 

1901       T  A  P  Q  N  C  V  Y  K  N  P  E  D  F  A  A  V  Y  A  V   

5761      GTTGACTCTTCTTCCCCCTCTCAAGTGAAATCCCAGAAGGAACGCGCTCAGCAAAACTTC 

1921       V  D  S  S  S  P  S  Q  V  K  S  Q  K  E  R  A  Q  Q  N  F   

5821      TGTGCCCGCAAGAACAACCAATTCGGAAACTACGTTAGCCGCAGCGACGCCGGATACGGA 

1941       C  A  R  K  N  N  Q  F  G  N  Y  V  S  R  S  D  A  G  Y  G   

5881      TACAAATACAACAACAACGACAAATACTACGAATCTGCTTACAAGAACACCAAATACTAC 

1961       Y  K  Y  N  N  N  D  K  Y  Y  E  S  A  Y  K  N  T  K  Y  Y   

5941      GACCCCTCCAACTCCCAGTACAACAAGTACTACAAGAACAACAAGTACGCCAAGGACCAG 

1981       D  P  S  N  S  Q  Y  N  K  Y  Y  K  N  N  K  Y  A  K  D  Q   

6001      GACTCCTCCTACTCTAGCAGCAGCTCTTCATCTAGCGACTCTAGCAGCAGCTCATCCAGT 

2001       D  S  S  Y  S  S  S  S  S  S  S  S  D  S  S  S  S  S  S  S   

6061      GACTCCAGCAGCAGCTCCTCTTCTTCCTCCCCCAGCTCATCCAGCTCTAGCAGCGACTCC 

2021       D  S  S  S  S  S  S  S  S  S  P  S  S  S  S  S  S  S  D  S   

6121      AGCTCCTCTTCCAGCTCTTCCCAGTCCAACGACAACAACCGCAACAACAACAACCGCAAC 

2041       S  S  S  S  S  S  S  Q  S  N  D  N  N  R  N  N  N  N  R  N   

6181      AACAGCAACAACAACAACAACCGCAACAACAACCGCAACAACAACAACAACAACAACAGC 

2061       N  S  N  N  N  N  N  R  N  N  N  R  N  N  N  N  N  N  N  S   

6241      AGCAGCAGCCAAGAAGCCAGTTACGAACAGAGAAACCAAAACGGACCCTCTATCCGCAAA 

2081       S  S  S  Q  E  A  S  Y  E  Q  R  N  Q  N  G  P  S  I  R  K   

6301      CTGTACCGTGCCATCAACCAAGGAGACGACATGTGCTTCACCATCAACGCTATCCCAACT 

2101       L  Y  R  A  I  N  Q  G  D  D  M  C  F  T  I  N  A  I  P  T   

6361      TGCAGATACCCAGCCAAGCCCGTTGGAAGCGCCAAGAAAATGGTTGACTTTTACTGTGCG 

2121       C  R  Y  P  A  K  P  V  G  S  A  K  K  M  V  D  F  Y  C  A   

6421      CCCAAATCCAGCTCTGAAGCTCAACACTTCAGCAAATTGATTGCCAAGGGTGCTGCTCCC 

2141       P  K  S  S  S  E  A  Q  H  F  S  K  L  I  A  K  G  A  A  P   



6481      AGCCAATTGTCTCTCAAGAAACCAAACCAAAAGTTCGAAGTGAACATTCCCGAATACTGT 

2161       S  Q  L  S  L  K  K  P  N  Q  K  F  E  V  N  I  P  E  Y  C   

6541      GTTGCCTAA 

2181       V  A  *      


