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Fig. S1 Phylogenetic analysis of archaeal and eukaryotic EF-1A, and bacterial EF-Tu. 
The maximum likelihood phylogenetic trees were inferred based on best-fitting empirical (LG+F+I+G4) and mixture (Q.pfam+C40+F+R6) models, respectively. 
Both the trees are rooted on the bacterial EF-Tu, and bootstrap values are shown for some nodes.



Fig. S2 Maximum likelihood phylogeny of archaeal and eukaryotic EF-1A, and bacterial EF-Tu. 
The tree was reconstructed by maximum likelihood analysis using 195 amino acid sequences based on best-fitting model LG+F+I+G4 model, 
with option "-bb 1000", using IQ-tree. The tree is rooted on bacterial EF-Tu, and the bootstrap values were shown on nodes.
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Fig. S3 Thermal stability range of the EF-1A/Tu and ancestral EF-1A. 
The highest fluorescence intensity (a. u., arbitrary units) reflects that substantial protein unfolding 
occurred. Source data are provided as a Source Data file.
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Fig. S4 Statistical analysis of the optimal GDP-binding temperature of the EF-1A/Tu and ancestral EF-1A. 
The testing EF-1A/Tu and ancestral EF-1A proteins were labeled with color according to their optimal temperature for GDP 
binding. Source data are provided as a Source Data file.
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Fig. S5 Inferring evolutionary trajectory of optimal growth temperature of Asgard archaea based on the optimal GDP-binding temperature of EF-1A proteins. 
(a) Evolutionary of the Asgard and eukaryotic EF-1A proteins. The tree is a schematic representation according to maximum likelihood phylogeny of Asgard and 
eukaryotic EF-1A in Fig. S2. The testing EF-1A proteins were labeled with color according to their optimal temperature for GDP binding. Divergent evolution of 
Lokiarchaeia subgroup Loki-2 (blue) and Loki-3 (green) was highlighted. MK-D1 refers to Candidatus ‘Prometheoarchaeum syntrophicum’ strain MK-D1.
(b) Evaluation of optimal GDP-binding temperature of the EF-1A/Tu and ancestral EF-1A proteins used in this study. Source data are provided as a Source Data file.
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MADDKPHLNLVVI GHVDHGKSTMTGHMLFKAGAVDK- - - - - - - - RLI DKYAEESEKI GKPSWKYAWVLQKLQEERERGLTI DVSFFKFETKGTVFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQANAAI LVVSAEKNDLEAGLAEERI EKTAKGDRRI PGGQTI EHLTLAI TLGI NQI VVAVNKMD- - LVGFKEASYNAVVERVQAL- - - I AGFVKSKLVTPERVKGI KFVPTSGMTGDGLTDVG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EKL- SWYKGPSLMAALNDFSAP- - - - EKPTGKPLRMPI QDVYAI KGVGTVPVGKI ESGVLKPGDEVI FPI SKKKAK- - - - - VQSI EMHHEQLPKAEPGDNVGFNI - - KGI PRNEI LKGDVVGHPGPTEPKPVE- - - T- FVATTFI LKNLSKPGANQPTG- - - MAKGYAPI VHLGQAAQACQI ENFKVLAKSAQRKSLVKTGEYDPDI YLLQGDLAEI TFKPFAPFI CEKFSDFPSLGRFAARDMGQTVAVGVI KDVKAA
MADDKPHLNLVVI GHVDHGKSTMTGHMLFKAGAVDK- - - - - - - - RLI DKYAEESEKI GKPSWKYAWVLQKLQEERERGLTI DVSFFKFETKNTVFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQANAAI LVVSAEKNDLEAGLATERVEKTAKGDRRI PGGQTVEHLTLAI TLGI DQI VVAVNKMD- - LVGFKEASYNAVVERVQDL- - - I AGFVKSKLVTPERVKAI KFVPTSGMTGDGLTDAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- TWYKGPNLMAALNEFKAA- - - - EKPTGKPLRMPI QDVYAI KGVGTVPVGKI ETGVLKPGDDVI FPI SKQKAK- - - - - VQSI EMHHEQLPKAEPGDNVGFNI - - KGI ARNEI LKGDVVGHPGPNQPKPVE- - - T- FVATTFI LKNLSKPGANQPTG- - - MAKGYAPI I HLGQAAQACQI DKFKI LAKSAQRKSLVKTGEYDPSI YLLQGDLAEI TFKPFAPFI CEKYSEFPSLGRFAARDMGQTVAVGI I KDVKAA
MADDKPHLNLVVI GHVDHGKSTMTGHMLFLAGAVDQ- - - - - - - - RLI DKYAEESEKI GKPSWKYAWVLQKLQEERERGLTI DVSFFKFETKNTVYTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQANAAI LVVSCEKNDLEAGLATERVEKTPKGDRRI PGGQTVEHLTLAI TLGI SQI VVAVNKMD- - LVDFKEDAYNTVVERVQAL- - - I DGFVKSNLVPKDRVEGI KFVPTSGMTGDNLVQKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYKGPTLMEALNEFSVP- - - - EKPTNKPLRMPI QDVYAI KGVGTVPVGKI ESGTLKPGVEVI FPI SKKKAK- - - - - VQSI EMHHEQLQSAGPGDNI GFNI - - KGI ARNEI TKGDVVGLPGADEPKI CD- - - T- FTARTFVLKNLSKPGANQPTG- - - MSKGYAPI I HLGQAAQACQI VDFTVLKKSSARKSLVATGDYDPEQYLLQGDFAEI TFQPFAPFI CEKYADYPSLGRFAARDMGQTVAVGI VTEVKTK
MADEKPHLNLVVI GHVDHGKSTMTGHMLFLAGAVDK- - - - - - - - RLI DKYAEESEKI GKPSWKYAWVLQKLQEERERGLTI DVSFFKFETKSTVFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQANAAI LVVSAEKNDLEAGLATERI EKTPKGDRRI PGGQTVEHLTLAI TLGI NQI VVAVNKMD- - LVGFKEEGYKNVVDRVKAL- - - I DGFVKSGLVSAERVANI KFVPTSGMTGDGLVDRG- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYKGPTLMEALSEFSAP- - - - ELPTAKPLRMPI QDVYAI KGVGTVPVGKI ESGVLKPGLEVI FPI SKKRAK- - - - - VQSI EMHHETLQQALPGDNVGFNI - - KGI NRNEI KKGDI VGYPGADEPKLTD- - - T- FVARTFI LKNLSKPGANQPTG- - - MSVGYAPI I HLGQAAQACQI VSFNVLKKSAQRKSLVATGDYNPETYLLQGDFAEI VFQPFAPFI CEKFADYPALGRFAARDMGQTVAVGVI TEVKTK
MADDKPHLNLVVI GHVDHGKSTMTGHALYKAGAVDE- - - - - - - - RLI QKYAEESEAI GKPSWKYAWVLQKLQEERERGLTI DVSFFKFETKNSVFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQANAAI LVVSVEKNDLESGLAEERVEKTPKGDRRI PGGQTI EHLTLAI TLGI TQI VVAVNKMD- - LVKFEEKAYLGVVERI TAL- - - LQGFVKSGLVSKERVDSI KFVPTSGMTGDGLVGKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- TWYKGLALMDAI NEFKAP- - - - EKPTSKPLRMPVQDVYAI KGVGTVPVGKI ESGI LKPGDEVVFPI SNQSAK- - - - - VQSI EMHHEQLTQAVPGDNVGFNI - - KGVARNEI LKGDVI GHAK- DAPKI VE- - - T- FVARTFVLKNLSKPGASQPTG- - - MAKGYAPI I HLGQAAQACQI VDWKVLKKSPQRKSLVATGEYDPKI YLI QGDFAEI TFQPFAPFI CEKFADFPALGRFAARDMGQTVAVGI VTDVKAK
- MADKPHLNLVVI GHVDHGKSTMTGHALYKAGAVDQ- - - - - - - - RLI DKYAEESEKI GKPSWKYAWVLQKLQEERERGLTI DVSFFKFETKNNI FTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQANAAI LVVSAEKNDLEAGLAQERVEKTPKGDRRI PGGQTVEHLTLAI TLGI TQI VVAVNKMD- - LVGFKEEGYNNVVERVTAL- - - LDGFVKSGLVSKERVEGI KFVPTSGMTGDGLVGKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EAM- PWYKGPALMDAI NEFTAP- - - - ELPVAKPLRMPI QDI YAI KGVGTVPVGKI ESGTMKPGEEVVFPI SKKTAK- - - - - VQSI EMHHEQLPEARPGDNVGFNI - - KGI ARNEI VKGDVVGHAK- DAPKI CD- - - T- FVARTFI LKNLSKPGASQPSG- - - MSKGYAPI I HLGQAAQACQI VDFNI LKKSSQRKSLVATGEYNPDI YLLQGDFAEI TFQPFAPFI CEKFADYPSLGRFAARDMGQTVAVGVVTDVKTK
- MADKPHLNLVVI GHVDHGKSTMTGHLLFKAGAVDK- - - - - - - - RLI DKYAEESEKI GKPSWKYAWVLQKLQEERERGLTI DVSFFKFETKNTVFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQANAAI LVVSAEKNDLEAGLAQERI EKTPKGDRRI PGGQTI EHLTLAVTLGI TQI VVAVNKMD- - LVDFKEDAYNQVVERVNAV- - - I DDLVKGGMI SKERI AGI KYVPTSGMTGDGLTGSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYKGPALLESLNDFKAP- - - - EPPADKPLRMPI QDI YAI KGVGTVPVGKVESGI LKPGKEVI FPI SKKKAK- - - - - VQTI EMHHEQLSEARPGDNVGFNI - - KGI PRNEI I KGDVVGYPGADEPKI VD- - - T- FVARVI I LKDLSKPGSNQPTG- - - MTKGYAPI I HLGQAAQACQVDDFKI LKKSAKRKSLVKTGEYDPDI YLLGGDAADI TFRPFAPFI CEKFADYPALGRFAARDMGQTVAVGI I TEVKHK
- MADKPHLNLVVI GHVDHGKSTMTGHLLFKAGAVDK- - - - - - - - RLI DKYAEESEKI GKPSWKYAWVLQKLQEERERGLTI DVSFFKFETKNTVFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQANAAI LVVSAEKNDLEAGLAQERI EKTPKGDRRI PGGQTI EHLTLAVTLGI TQI VVAVNKMD- - LVDFKEDAYNQVVERVNAV- - - I DDLVKGGMI SKERI AGI KYVPTSGMTGDGLTGSS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYKGPALLESLNDFKAP- - - - EPPADKPLRMPI QDI YAI KGVGTVPVGKVESGI LKPGKEVI FPI SKKKAK- - - - - VQTI EMHHEQLSEARPGDNVGFNI - - KGI PRNEI I KGDVVGYPGPDEPKI VD- - - T- FVARVI I LKDLSKPGSNQPTG- - - MTKGYAPI I HLGQAAQACQVDDFKI LKKSAKRKSLVKTGEYDPDI YLLGGDAADI TFRPFAPFI CEKFADYPALGRFAARDMGQTVAVGI I TEVKHK
- MADKPHLNLVVI GHVDHGKSTMTGHLLFKAGAVDQ- - - - - - - - RLI DKYAEESEKI GKPSWKYAWVLQKLQEERERGLTI DVSFFKFETKDTVFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQANAAI LVVSAEKNDLEAGLALERI EKTPKGDRRI PGGQTI EHLTLAVTLGI TQI VVAVNKMD- - LVGFKEDAYKQVQERVNAV- - - I EDLVKGGMI SKDKI AGVRYVPTSGMTGDGLTGKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- DWYKGPALLESLNDFKAP- - - - EPPVDKPLRMPI QDVYAI KGVGTVPVGKI ESGI LKPGMDVI FPI SKQKAK- - - - - VQSI EMHHEKLEQARPGDNVGFNI - - KGI PRTDI I KGDVI GI AGKDEPKI VE- - - T- FVARVI I LKDLSKPGSNQPTG- - - I TKGYAPI VHLGQAAQACQVEDFKI LKKSPKRKSLVKTGEYDPDI YLLGGDAADVTFRPFAPFI CEKFADYPALGRFAARDMGQTVAVGI VTEVKNK
MSKEKPHLNLVI I GHVDHGKSTMTGHLLYLTGAVDD- - - - - - - - RKI AKYAKESESMGRASWKFAWVLDKLKEERERGVTI DI AFFKFNTQKYDFTI I DAPGHRDFVNNMI TGTSQADAALLVVSAEKGGFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - DQGQTKEHALLAKTLGVGQLVVVVNKMD- - TVDYSQDRFNEI KDELSRV- - - LVENQQMAWDLD- K- - - VPFI PVSGI EGDNLKDKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- SWYDGPTI LQAFDNLEVP- - - - PKPTDKPLRLPI QDVYSI QGI GTVPSGRI ETGVMKPGDKVVFAPSGKTTI - - - - - VNTI QMHYESI PI AEPGDNI GFAV- - KGI ARTEI KRGEVVGTVD- APPSVAE- - - T- FTATVI VI R- - - - - - - - HPTV- - - I PVGYTPVI HAGTSQVACTFME- - I KEKYTTGKGGTI KVA- DPT- TLKNGDRATVLMRPVKPMVVEDFREI PQLGRFAVRDMGQTVAVGVVMGVDKK
- MADKPHLNLVI I GHVDHGKSTMTGHLLYLSGAVDD- - - - - - - - RKI AKFAQESESMGRASWKFAWVLDKLKEERERGVTI DI AFFKFGTQKYDFTI I DAPGHRDFVKNMI TGTSQADAAMLVVSAEKGGFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - DQGQTKEHALLAKTLGVGQLVVVI NKMD- - TVGWEESRYKEI KEEMSRV- - - LVENKQMAWNLD- E- - - VEFI PVSGLEGDNLKDKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYTGPTI LQAFDXLKVP- - - - EKPTSKPLRLPI QDVYSI QGI GTVPSGRVETGVMKPGDKVVFAPSGKTTV- - - - - VNTI QMHYEEI PMAEPGDNVGFAV- - KGI AKNEI KRGEVVGTVE- KPPKVAE- - - T- FVATVI VI R- - - - - - - - HPTV- - - I PVGYTPVI HAGTTQVACTFME- - I KEKYTAGKAGTI KVA- NPT- TLKNGDRATVVMRPVKPTVVENFQEI PQLGRFAI RDMGQTVAVGVVMSVQEK
- MADKPHLNLVI I GHVDHGKSTMTGHLLYLSGAVDD- - - - - - - - RKI AKFAQESESMGRASWKFAWVLDKLKEERERGVTI DI AFFKFGTQKYDFTI I DAPGHRDFVKNMI TGTSQADAAMLVVSAEKGGFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - DQGQTKEHALLAKTLGVGQLVVVI NKMD- - TVGWEESRYKEI KEEMSRV- - - LVENKQMAWNLD- E- - - VEFI PVSGLEGDNLKDKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYTGPTI LQAFDSLKVP- - - - EKPTSKPLRLPI QDVYSI QGI GTVPSGRVETGVMKPGDKVVFAPSGKTTV- - - - - VNTI QMHYEEI PMAEPGDNVGFAV- - KGI AKNEI KRGEVVGTVE- KPPKVAE- - - T- FVATVI VI R- - - - - - - - HPTV- - - I PVGYTPVI HAGTTQVACTFME- - I KEKYTAGKAGTI KVA- NPT- TLKNGDRATVVMRPVKPTVVENFQEI PQLGRFAI RDMGQTVAVGVVMSVQEK
SSKGKPHLNLVI I GHVDHGKSTMTGHLLYLCGSI SE- - - - - - - - REI QKYEKEAELI GRGSFKFAWVLDKLKEERERGVTI DLAFYNFETKKYYYTI I DAPGHRDFVKNMI TGTSQADAAI LVI SAGTGEFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - ATGQTREHALLAKTLGVDQLLVAVNKMD- - LADYKQERFQEI KDEMERN- - - L- - - KLFGFDMK- K- - - VTFVPVSGMLGDNLSEKP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- DWYDGPVLLDALDTLEVP- - - - PKPI DKPLRLPVQDVYTI TGI GTVPVGRVETGVLKPKDEVI FQPTGKKAA- - - - - VMSI EMHHEDI LEAI PGDNI GFSC- - KGLSKKDVRRGDVVGHAA- KPPTVVK- - - E- FLATVQVI R- - - - - - - - HPSA- - - I AVGYTPVI HCGTAQVATRFAE- - LKSKT- - - TKGEKT- A- KPD- FLKNGDTAEAVLI PTRDMVVESYTEI PSLGRFAVRDMGQTVAVGI VKKVTPK
SSKEKPHLNLVI I GHVDHGKSTMTGHLLYLCGSVSD- - - - - - - - RDLQKFEKEAELI GRGSFKFAWVLDKLKEERERGVTI DLAFYKFETKKYYYTI I DAPGHRDFVKNMI TGTSQADAAI LVVSAGTGEFEAGVS- - - - - - - - - - - - - - STGQTREHALLAKTLGVDQVLVAVNKMD- - LADYKQERFEEI KNEMERN- - - L- - - KLFGFDMK- K- - - VEFVPASGMKGDNLDKKP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSM- PWYTGPTLLDALDQFEI P- - - - PKPMDKPLRLPI QDVYTI TGI GTVPVGRVETGVLKPKEEVI FQPTGKKAA- - - - - VVSI EMHHENI AEAI PGDNI GFNC- - KGLSKKDVRRGDVVGHAT- KPPTI AK- - - E- FTATVQI I R- - - - - - - - HPSA- - - VAAGYTPVI HCGTAQVATRFAE- - LKSK- - TTKGETTA- - - KPD- FLKNGDGAEVLMI PTRDMVI EQYADFPQLGRFAVRDMGQTVAVGI VKKVTPK
SSKEKPHLNLVI I GHVDHGKSTMTGHLLYVCGSI SE- - - - - - - - RDI QKFEKEAELI GRGSFKFAWALDKLKEERERGVTI DLAFYKFQTKKYYFTI I DAPGHRDFVKNMI TGTSQADAAI LVI SAGTGEFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - ATGQTREHALLAKTLGVDQLI VAVNKMD- - LADYKEERFNEVKDEMARN- - - L- - - KLFGFDMN- K- - - VTFVPTSGI KGDNLNEKP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTM- AWYSGPTI LDALDTFI VP- - - - PKPVDKPLRLPLQDVYTI TGI GTVPVGRVETGVLKPKDDVI FQPTGKKAN- - - - - VMSI EMHHETI PEAI PGDNI GFSC- - KGLAKKDVRRGDVVGHAA- KPPTI VK- - - D- FTATVQVI R- - - - - - - - HPSA- - - I AVGYTPVI HCGTAQVATRFAE- - I KSKV- - - TKGVKE- D- KPD- FLKNGDTAEVVMI PTRDMI VEKYTEFPPLGRFAI RDMGQTVAVGI VKDVTPK
SSKDKPHLNLVI I GHVDHGKSTMTGHLLYVCGSI SE- - - - - - - - RDI QKFEKEAELI GRGSFKFAWALDKLKEERERGVTI DLAFYKFQTKKYYFTI I DAPGHRDFVKNMI TGTSQADAAI LVI SAGTGEFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - ATGQTREHALLAKTLGVDQLI VAVNKMD- - LANYKQERFDEVKDEMARN- - - L- - - KLFGFDMK- K- - - VAFVPASGMKGDNLNEKP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DTM- AWYDGPTI LDALDTFEVP- - - - PKPVDKPLRLPLQDVYTI TGI GTVPVGRVETGVMKPKDDVI FQPTGKKAN- - - - - VMSI EMHHETI PEAI PGDNI GFSC- - KGLAKKDVRRGDVVGHVA- KPPTI I K- - - D- FTATVQVI R- - - - - - - - HPSA- - - I AVGYTPVI HCGTAQVATRFAE- - I KSKI - - - TKGEKT- D- KPD- FLKNGDTAEVVMI PTRDMVAEKYTEFPSLGRFAI RDMGQTVAVGI I KNVTSQ
SSKGKPHLNLVI I GHVDHGKSTMTGHLLYVCGSI SE- - - - - - - - RDI QKFEKEAELI GRGSFKFAWALDKLKEERERGVTI DLAFYKFQTKKYYFTI I DAPGHRDFVKNMI TGTSQADAAI LVI SAGTGEFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - TTGQTREHALLAKTLGVDQLI VAVNKMD- - LANYKQERFDEVKDEMARN- - - L- - - KLFGFDMK- K- - - VSFVPTSGMKGDNLNEKP- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ESM- PWYTGLTVLDALDTFEVP- - - - PKPVDKPLRLPLQDVYTI TGI GTVPVGRVETGVLKPKDNI I FQPTGKKSN- - - - - VMSI EMHHETI PEAI PGDNI GFSC- - KGLEKKDVRRGDVVGHAD- KPPTI VK- - - D- FI ATVQVI R- - - - - - - - HPSA- - - I AVGYSPVI HCGTAQVATRFAE- - LKTKV- - - TKGVKT- D- NPD- FLKNGDTAEVVMI PTRDMVAEKYEDFPQLGRFAI RDMGQTVAVGI I KDVTPK
MPEKKPHLNI VVI GHI DAGKSTLMGHVLYATGSI SD- - - - - - - - AEMRKI EQLAEQMEKGSFKYAFI MDRLKEERERGI TI DLYYQKFETPKYEFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQADAALLVVSSRKGEFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - LGGQTREHAYLAKTLGVNQLI VAVNKMDDPSVNWSQERYNQI KQAVLDL- - - L- - - KPLYPNAD- KE- - VLFVPVSAWTGDNLTKPS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNM- PWYKGPTLI EAFDTLKLP- - - - EKPI NLPLRI PI ETAFTI TGVGTVPCGRVETGVLKVGDKVI FQPAGKTGE- - - - - VKSI EMHHERLEKAEPGDNI GFNV- - RGLAKGDVKRGDVCGHI D- NPPTVVQ- - - E- FKARVLI LN- - - - - - - - HPTA- - - I AAGYTPVVHAHTAQVACKFEE- - LI SKFDPKTGAVI Q- E- KPD- FVKKGEGVI VRMVPI RPFVI ERLRDI PQLGRFAVRDMGTTVAVGMVEEVVPK
MPEKKPHLNLVVI GHI DAGKSTLMGHI LYVTGSI SD- - - - - - - - AEMRKI EQLAEQLEKGSFKYAFI MDRLKEERERGI TI DLFYQKFTTQKYDFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQADAALLVVSSRKGEFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - LGGQTREHAYLAKTLGVNQLI VAVNKMDDPSVNWSQERYNQVKQAVI DL- - - L- - - KPLYPNAD- KE- - I LFI PVSAWTGDNLSKPS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - QNM- PWYKGPTLVEAFDTFKLP- - - - EKPI NLPLRI PI ETAFTI TGVGTVPCGRVETGVLKVGDKVI FQPAGKSGE- - - - - VKTI EMHHERLEKAEPGDNI GFNV- - RGLGKGDVKRGDVCGHLE- NPPTVVQ- - - E- FKARVLVLN- - - - - - - - HPTA- - - I AAGYTPVVHAHTAQVACKFEE- - LI SKFDPKTGAVI Q- E- KPD- FVKKGEGVI VRMVPVRPFVI ERLRDI PQLGRFAVRDMGTTVAVGMVEEVVPK
MSGKKPHI NLI I VGHVDHGKSTLMGHMLFKTGALSK- - - - - - - - QEMTKLEKLAQEMDRGSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFETQKHYFTI I DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVS- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQLVVAVNKMDDSTPKWSQDRYEEI KAEVSDL- - - L- - - KGAQFDPS- K- - - I HFVPVSAWTGDLLTEAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KEM- EWYKGPSLLEALDEFTLP- - - - PKPLKQPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGQMKI GDKVI FMPPNKQGE- - - - - I KTI EMHHERLDTAEPGDNI GFNV- - RGI GKGEI RRGDVMGHVD- KPPRVAA- - - E- FVGQI I VI F- - - - - - - - HPRA- - - I AAGYTPVMHAHTAQVAATFTE- - I I SKI DPRTGETVQ- E- KPD- FI KQGDSALVKLRPVQPI CLETYKDMKQLGRFAI RDSGRTVAVGI VQKI TEE
MSGKKPHI NLI I VGHVDHGKSTLMGHMLFKTGALSK- - - - - - - - QEMTKLEKLAQEMDRGSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFETQKHYFTI I DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVS- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQLVVAVNKMDDSTPKWSQDRYEEI KAEVSDL- - - L- - - KGAQFDPS- K- - - I HFVPVSAWTGDLLTEAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KEM- EWYKGPSLLEALDEFTLP- - - - PKPLKQPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGQMKI GDKVI FMPPNKQGE- - - - - I KTI EMHHERLDTAEPGDNI GFNV- - RGI GKGEI RRGDVMGHVG- KPPRVAA- - - E- FVGQI I VI F- - - - - - - - HPRA- - - I AAGYTPVMHAHTAQVAATFTE- - I I SKI DPRTGETVQ- E- KPD- FI KQGDSALVKLRPVQPI CLETYKDMKQLGRFAI RDSGRTVAVGI VQKI TEE
MSGKKPHI NLI I VGHVDHGKSTLMGHMLFKTGALSK- - - - - - - - QEMTKLEKLAQEMDRGSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFETQKHYFTI I DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVS- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQLVVAVNKMDDSTPKWSQDRYEEI KAEVSDL- - - L- - - KGAQFDPS- K- - - VHFVPVSAWTGDLLTEAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TEM- EWYKGPSLLEALDEFTLP- - - - PKPLKQPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGQMKI GDKVI FMPPNKEGE- - - - - I KTI EMHHERMDTAEPGDNI GFNV- - RGI GKGEI RRGDVMGHVG- KPPRVAA- - - E- FVGQI I VI F- - - - - - - - HPRA- - - I AAGYTPVMHAHTAQVATTFTE- - I MSKI DPRTGETVQ- E- KPD- FI KQGDSAI VKLRPVQPI CLETYKDMKQLGRFAI RDSGRTVAVGI VQKI TEE
MSEKKPHI NLI I I GHVDHGKSTLMGHMLFKTGALSK- - - - - - - - QEMTKLEKLAQEMDRGSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFETQKHYFTI I DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVS- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQLVVAVNKMDDSTPKWSQDRYEEI KAEVSEL- - - L- - - KGAQFDPS- K- - - I HFVPVSAWTGDLLTEAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KDM- EWYKGPSLLEALDEFKLP- - - - EKPLKLPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGQMKI GDKVI FMPPNKEGE- - - - - I KTI EMHHERMDSAEPGDNI GFNV- - RGI GKGEI RRGDVMGHAN- KPPRVVQ- - - E- FVGQI I VI H- - - - - - - - HPRA- - - I AAGYTPVMHAHTAQVATTFTE- - I MSKI DPRTGETVQ- E- KPD- FI KQGDSALVKLRPVTPI CLETYKDMKQLGRFAI RDSGRTVAVGI VQKI TEE
MSEKKPHI NLI I I GHVDHGKSTLMGHMLFKTGALSK- - - - - - - - QEMTKLEKLAQEMDRGSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFETQKHYFTI I DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVS- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQLVVAI NKMDDSTPPWAQDRYEEI KAEVSDL- - - L- - - KGAQFDPS- K- - - VHFVPVSAWTGDHLTEAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNM- EWYKGPSLLEALDEFTLP- - - - EKPLKLPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGQMKI GDKVVFMPPNKEGE- - - - - I KTI EMHHERLDSAEPGDNI GFNV- - RGI GKGEI RRGDVMGHAD- KPPRVVQ- - - E- FI GQI I VI H- - - - - - - - HPRA- - - LAAGYTPVMHAHTAQVAATFI E- - I MSKI DPRTGETVQ- E- KPD- FI KQGDSALVKLRPVTPI CLETYKDMKQLGRFAI RDSGRTVAVGI VQKI TEE
MSEKKPHI NLI I I GHVDHGKSTLMGHMLFKTGALSK- - - - - - - - QEMTKLEKLAQEMDRGSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFETQKHYFTI I DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVS- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQLVVAI NKMDDSTPPWAQDRYEEI KAEVSDL- - - L- - - KGAQFDPS- K- - - VHFVPVSAWTGDHLTEAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNM- EWYKGPSLLEALDEFTLP- - - - EKPLKLPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGQMKI GDKVVFMPPNKEGE- - - - - I KTI EMHHERLDSAEPGDNI GFNV- - RGI GKGEI RRGDVMGHAD- KPPRVVQ- - - E- FI GQI I VI H- - - - - - - - HPRA- - - LAAGYTPVMHAHTAQVAATFI E- - I MSKI DPRTGETVQ- E- KPD- FI KQGDSALVKLRPVTPI CLETYKDMKQLGRFAI RDSGRTVAVGI VQKI TEE
MSEKKPHI NLI I I GHVDHGKSTLMGHMLFKTGALSK- - - - - - - - QEMTKLEKLAQEMDRGSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFETQKHYFTI I DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVS- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQLVVAI NKMDDSTPPWAQDRYEEI KAEVSDL- - - L- - - KGAQFDPS- K- - - VHFVPVSAWTGDHLTEAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNM- EWYKGPSLLEALDEFTLP- - - - EKPLKLPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGQMKI GDKVVFMPPNKEGE- - - - - I KTI EMHHERLDSAEPGDNI GFNV- - RGI GKGEI RRGDVMGHAD- KPPRVVQ- - - E- FI GQI I VI H- - - - - - - - HPRA- - - LAAGYTPVMHAHTAQVAATFI E- - I MSKI DPRTGETVQ- E- KPD- FI KQGDSALVKLRPVTPI CLETYKDMKQLGRFAI RDSGRTVAVGI VQKI TEE
MSEKKPHI NLI I I GHVDHGKSTLMGHMLYKTGALSK- - - - - - - - QEMAKLEKLAEEMDRGSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFETQKHYFTI I DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQLVVAI NKMDDSTPKWSSDRYEEI KAEVTEL- - - L- - - KGAQFDPS- K- - - VHFVPVSAWTGDLLTDAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SQM- EWYKGPSLLAAI DEFVLP- - - - PKPVDKPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGKMKLGDKVI FMPPGKEGE- - - - - I KTI EMHHERLDDAEPGDNI GFNV- - RGLGKGEI RRGDVMGHVD- KPPRVVV- - - E- FEGQI I VI H- - - - - - - - HPRA- - - LAAGYTPVMHAHTAQVATTFTE- - I VAKI DPRTGETVQ- E- KPD- FI KQGDSAI VKLQPVTPI CLETYKDMKQLGRFAI RDSGRTVAVGI VRKI TKE
MSEKKPHI NLI I I GHVDHGKSTLMGHMLYKTGALSK- - - - - - - - QEMAKLEKLAEEMDRGSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFETQKHYFTI I DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQLVVVI NKMDDSTPKWSQDRYEEI KAEVTEL- - - L- - - KGAQFDPS- K- - - VNFVPVSAWTGDLLTDAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SKM- EWYKGPSLLGAVDEFVLP- - - - PKPVDKPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGKMKLGDKVI FMPPGKEGE- - - - - I KTI EMHHERLDTAEPGDNI GFNV- - RGLGKGEI RRGDVMGHVG- KPPRVVV- - - E- FEGQI I VI H- - - - - - - - HPRA- - - LAAGYTPVMHAHTCQVATTFTE- - I VAKI DPHTGETVQ- E- KPD- FI KQGDSALVKLRPVTPI CLETYADMKQLGRFAI RDSGRTVAVGVVKKI TEE
MSEKKPHI NLI I I GHVDHGKSTLMGHMLYKTGALSK- - - - - - - - QEMAKLEKLAEEMDRGSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFETQKHYFTI I DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQLVVAI NKMDDSTPKWSKDRYEEI KAEVTEL- - - L- - - KGAQFDTS- K- - - I NFVPVSAWTGDLLTDAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SEM- DWYKGPSLLAAI DEFVLP- - - - PKPVDQPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGKMKI GEKVI FMPPGKEGE- - - - - I KTI EMHHERLDSAEPGDNI GFNV- - RGI AKGEI RRGDVMGPLN- KPPRVVS- - - E- FEGQI I VI Y- - - - - - - - HPRA- - - I AAGYTPVMHAHTAQVATTFTE- - I LAKI DPRTGETVQ- E- KPD- FI KQGDSAI VKLRPVTPVCLETYADMKQLGRFAI RDSGRTVAVGI VRKI TEE
MSEKKPHI NLI I I GHVDHGKSTLMGHMLYKTGALSK- - - - - - - - QEMAKLEKLAEEMDRGSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFETQKHYFTI I DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQLVVAVNKMDDSTPAWSKDRYEEI KSEVSDL- - - L- - - KGAQFDPS- K- - - I NFVPVSAWTGDLLTEAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SNM- EWYKGPSLLEAI DEFVLP- - - - PKPVDQPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGKMKI GDKVI FMPPGKEGE- - - - - I KTI EMHHERLDSAEPGDNI GFNV- - RGI GKGEI RRGDVMGHLD- KPPRVVS- - - E- FEGQI I VI F- - - - - - - - HPRA- - - LAAGYTPVLHAHTAQVAATFTE- - I VAKI DPRTGETVQ- E- KPD- FI KQGESALVKLRPVTPI CLETYADMKQLGRFAI RDSGRTVAVGVVRKI TEE
MPEKKPHI NLI I CGHVDHGKSTMMGHI LFLTGALSK- - - - - - - - QEMTKI EKLAQEADKPSFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRRFDTPKHYFTI I DAPGHADFVKNLI TGASQADAAI LVVSARKGEFEAGVS- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQI VVAI NKMDDSTPKWSQDRYEEI KAEVSSL- - - L- - - EGAQFDPS- K- - - VPFI PVSAWTGDTLI EPS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KNM- EWYKGPTLLAALDEFVLP- - - - PKPVDKPLRVPVQDVYTI TGVGTVPVGRVETGKMKI GDKVI FMPPAKEGE- - - - - VKTI EMHHERMDSAEPGDNVGFNV- - RGI GKEDI RRGDVMGHI S- DPPKVAE- - - D- FVGQI I VI F- - - - - - - - HPRA- - - I AAGYTPVI HAHTAQVAATFTE- - I I SKI DPRTGETVQ- E- KPD- FI KQGDAALVRFTPVQPLCI ETFADI KQLGRFAVRDSGRTVAVGVVRKI KEK
- MAGKPHI NLI I I GHVDHGKSTLMGHLVYI TGALTK- - - - - - - - QEMLKLEKLASETKDASFKFAYVMDRLKEERERGLTI DLAFRKFETQKHYFTLI DAPGHADFI KNMI TGASQADAAI LVVSSRKGEFEAGVS- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGI EQI AVAVNKMDDSTPPWSQDRYEEI KAEVTSV- - - L- - - KGAQFDTS- K- - - VEFI PTSGWTGDGLDKPS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EKM- PWYKGPSLLEALDKFEQP- - - - PKPI DAPLRVPI QDCYTI TGVGSVPVGRVETGVLKVGDKVVFMPSGKQGE- - - - - VKSI EMHHERMQKAEPGDNI GFNV- - RGI GKGDVQRGDVMGHVS- KPPKVVT- - - D- FVGQI I VI H- - - - - - - - HPRA- - - I AAGYTPVMHMHTLQMATTFTE- - LVSKI DPRTGETVE- E- KPD- FI KQGESAI VKFHPVQPVCMETFAEMKQLGRFAI RDSGRTVAVGVVKEI TLK
KEEKKPHLNLI I I GHVDHGKSTMMGHLLLKTGSI TD- - - - - - - - REMREMESLAKKLDKGSFKFAFVFDRLKEERERGLTI DLAFRRFDTKKYYFTLI DAPGHRDFVKNMI TGSSQADAAI LVVSAKTGEFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLSRTLGVSQLI VAI NKMD- - TVDWNEERYKEVRDEVKDL- - - L- - - KMVGFPVD- K- - - I QFVPVSAWTGDNLAEKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PKM- PWYDGPCLTEALDMI EMP- - - - PKPVDKPLRI PVQDVYKI TGVGTVPVGRVETGVLKTGDKLI FMPGGASGE- - - - - CRSI EMHHEQI SQALPGDNI GFNI - - RGVSAKEI KRGMVAGKVD- KPPTVAE- - - E- FVGQI I VI Y- - - - - - - - HPTA- - - I APGYAPVI HAHTAQVACKFEE- - I LQKI DPRTGQVI Q- E- KPD- FLKQGEGGI VRFKPI RPMVI EKFSDFPQLGRFAVRDMGRTVAVGVVKEVKAK
KEDKKPHLNLI I I GHVDHGKSTMMGHLLLKTNSI SD- - - - - - - - REMREMEALAQKLDKGSFKFAFVFDRLKEERERGLTI DLAFRRFDTKKYYFTLI DAPGHRDFVKNMI TGSSQADAAI LVVSGKTGEFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLSRTLGVSQLI VGI NKMD- - TI DWKEDRFNEVRDEVKDL- - - L- - - KMVGFPAD- K- - - I SFVPVSAWTGDNLAEKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYKGLCLTDALDAI EMP- - - - PKPTEKPLRLPVQDVYKI TGVGTVPVGRVETGTLKI GDKLVFEPSGTAGE- - - - - CRSI EMHHEQI KEALPGDNI GFNI - - RGLSTADVKRGDVAGKAD- KPPTVAE- - - E- FI GQVI VI Y- - - - - - - - HPTA- - - VAPGYAPVI HAHTAQVACKFEE- - LI SKMDPRSGQVI Q- E- KPD- FLKQGEGGMVKFKPI RPLVI ETYKDFPQLGRFAVRDMGRTVAVGVVTKVI PK
MSSKKEHVNLVI I GHVDAGKSTTTGHLLI LTGAI TD- - - - - - - - REMREMEAEAQKLDKSSFKYAFVFDRLKEERERGLTI DLAFRKFETPKFYFTLI DAPGHRDFI KNMI TGSSQADAAVLVVSAKKGEFEAGI S- - - - - - - - - - - - - - AGGQTREHAFLARTLGVNQMI VLVNKMD- - TVDWSQERYNEI KDEI TDL- - - L- - - KQVGYPVK- D- - - VPFI PGSGWTGDNLKERS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SNL- KWYDGPTLLEALDNI KLP- - - - PKPVDKPFRLPI QDVYSI KGI GTVVVGRVETGKI KKGQQVAI LPPGFTSE- - - - - VRSI EMHYEELPEAI PGDNI GVAL- - RGI SHKELKRGMVLSPTD- KPASTVE- - - E- FTGQI I VI Y- - - - - - - - HPTV- - - VSPGYTPVI HAHTAQQACTFVS- - I KQKI DPRSGQVSQ- E- NPD- YI KQGDAAVVEFKPLRPLVLEKYAEI PQLGRFAVRDMGRTI AVGVVKEI KAK
- MSEKPHLNLVI I GHVDHGKSTLMGHLLYLAGAI DE- - - - - - - - RTLRKYEEEAKKI GKESFKYAWVLDKLKEERERGLTI DLAFWKFETSKYYFTI I DAPGHRDFI KNMI TGASQADAAVLVVSAKKGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTREHAYLAFTLGVSQI VVAI NKMDDPSVNWSQERYQEI RNEVAQL- - - L- - - KEI GYKVD- K- - - I HFVPVSAWTGDNLVKKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYDGPTLMEALDQFEVP- - - - PKPI DKPLRI PI QDVYSI TGVGTVPVGRVETGVLKVGDTVVFEPAGVKGE- - - - - VKSI EMHHEPLQQAVPGDNI GFNV- - KGVSKKDI RRGDVAGHPD- KPPTVAK- - - E- FI GQI I VI W- - - - - - - - HPTS- - - I APGYTPVLHAHTAHVATRFAE- - LLTKI DRRTGQI VE- E- KPA- YLKRGDAALVKFVPTRPFVI EKYAELPQLGRFAI RDMGKTVAVGI VKEI VPA
ASEKKPHLNLVVI GHVDHGKSTLMGHLLFLTGYVDE- - - - - - - - RTLRKFEEEARALGKESFKFAWI MDKLKEERERGLTI DLSFWRFETRKYYFTI I DAPGHRDFI KNMI TGASQADCALLVVSAKKGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTREHAYLAKTLGVDQI VVAVNKMDDPSVNWSKERYEEI KKEVSAL- - - L- - - KTI GYRLE- K- - - VPFVPVSAWTGDNI VTKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYDGPTLVEALDTFEVP- - - - PKPI DKPLRI PI QDVYSI TGVGTVPVGRVETGVLKEGDTVI FEPPGI KGE- - - - - VKSI EMHHERI SQAEPGDNI GFNV- - KGVSRKDI RRGDVAGHPT- NPPTVVK- - - E- FI GRI FVVW- - - - - - - - HPTA- - - I AAGYTPVLHAHTAHTPVRFEQ- - LI AKLDPRTGQVVQ- E- NPS- I I KQGEAAI VKFVPLKPI VLEKYEEI KPLGRFAI RDMGRTVAVGI VQEVTPA
MSKEKPHLNLVI TGHVDHGKSTLMGHVLYLAGVI DD- - - - - - - - RTI RSLESEAEKLKDPSFKFAFVLDRLKEERERGLTI DLAFYKFDTKKYYFTI I DCPGHRDFVKNMI TGTSQADAAI LTVSAKKGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - KGGQTVEHAVLGATLGVSQFLVAVNKMDDMTVNWSKDRYEEVKSNVDRI - - - F- - - KLI ERELQ- TKLI VTYVPVSAWTGDNLMERS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SNM- PWYDGPVFFEALDVFVVP- - - - EKPI DKPLRI PVQDVYSI TGVGTVPVGRVETGVLKEGDVVVFMPSNKQGE- - - - - I KTLEMHHTRI LKAEPGDNI GFNV- - KGLGKKDLRRGDVAGPLD- SPPTVVK- - - E- FTGRI FVI Y- - - - - - - - HPTA- - - I AAGYTPVVHAHTAQVACTI SE- - LQSKI DRRTGQTI E- A- NPS- HLKSGDGAMI KLI PTRAMVI EKFSDFPPLGRFAVRDMGMTI AVGI VEDVAPK
MSKEKPHLNLVI TGHVDHGKSTLMGHVLYLAGVI DD- - - - - - - - RTI RSLESEAEKLKDPSFKFAFVLDRLKEERERGLTI DLAFYKFDTKKYYFTI I DCPGHRDFVKNMI TGTSQADAAI LTVSAKKGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - KGGQTVEHAVLGATLGVSQFLVAVNKMDDMTVNWSKDRYEEVKSNVDRI - - - F- - - KLI ERELQ- TKLI VTYVPVSAWTGDNLMERS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SNM- PWYDGPVFFEALDVFVVP- - - - EKPI DKPLRI PVQDVYSI TGVGTVPVGRVETGVLKEGDVVVFMPSNKQGE- - - - - I KTLEMHHTRI LKAEPGDNI GFNV- - KGLGKKDLRRGDVAGPLD- SPPTVVK- - - E- FTGRI FVI Y- - - - - - - - HPTA- - - I AAGYTPVVHAHTAQVACTI SE- - LQSKI DRRTGQTI E- A- NPS- HLKSGDGAMI KLI PTRAMVI EKFSDFPPLGRFAVRDMGMTI AVGI VEDVAPK
SKSGKPHMNLVI I GHVDHGKSTLVGHLLVLMGAI DE- - - - - - - - RTI AKYEADADKI GKGSFKYAWVLDKLKEERERGLTI DI AFWQFETPKYYYTI I DAPGHRDFVKNMI TGTSQADAAI LAVSSRKGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - KGGQTVEHLVLAATLGVDQFI VAVNKMDAADPQWNEDRFNEI KSNVENV- - - F- - - KLI EKELD- MKI TRFYI PVSAWTGDNI TKAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ENM- RWFKEPTI LQALDEMKI P- - - - PQPTDKPLRI PI QDVYTI TGVGTVPVGRVETGVLNAGDKLQI EPVSKI GE- - - - - VKSI EMHHEQMSKAMPGDNI GFNL- - KGI AKSEI RRGDVGGDPK- NPPSVAK- - - E- FTAQI FI LH- - - - - - - - HPTA- - - I AAGYTPVI HAHTAQVASTFLE- - LQAKI DRRSGEI VE- E- NPP- FLKTGEGAI VKLVPTRPLCI EEYASLPQLGRFAI RDMAKTVGVGI VKSVTKR
SKSGKPHMNLVI I GHVDHGKSTLVGHLLVLMGAI DE- - - - - - - - RTI AKYEADADKI GKGSFKYAWVLDKLKEERERGLTI DI AFWQFETPKYYYTI I DAPGHRDFVKNMI TGTSQADAAI LAVSSRKGEFESGI G- - - - - - - - - - - - - - KGGQTVEHLVLAATLGVDQFI VAVNKMDAADPQWDEDRFNEI KSNVENV- - - F- - - KLI EKELD- MKI TRFYI PVSAWTGDNI TKAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ENM- GWFKDTTI LQALDEMKI P- - - - PQPTDKPLRI PI QDVYTI TGVGTVPVGRVETGVLKSGDKI QI EPVSKI GE- - - - - VKSI EMHHELMEKAMPGDNI GFNL- - KGI AKSEI RRGDVGGDPK- NPPSVAK- - - E- FTAQI FI LH- - - - - - - - HPTA- - - I AAGYTPVI HAHTAQVASTFLE- - LQAKI DRRSGEI VE- E- NPP- YLKTGEGAI VKLVPTRPLCI EEYANLPQLGRFAI RDMAKTVGVGI VKSVTKR
SKSGKPHMNLVI I GHVDHGKSTLVGHLLVLMGAI DE- - - - - - - - RTI AKYEEEATKLGKGSFKYAWVLDKLKEERERGLTI DI AFWQFETPKYYYTI I DAPGHRDFVKNMI TGTSQADAAI LAVSSRKGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - KGGQTVEHLVLAATLGVDQFI VAVNKMDAADPTWSEDRFNEI KSNVENV- - - F- - - KLI EKELD- MKI KRFYI PVSAWTGDNMTKAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ENM- GWFKDTTI LQALDEMKI P- - - - PQPTDKPLRI PI QDVYTI TGVGTVPVGRI ETGVLNAGDKI QI EPVSKVGE- - - - - VKSI EMHHEQLEKAVPGDNI GFNL- - KGI AKSEI RRGDVGGDPN- NPPSVAK- - - E- FTAQI FI LH- - - - - - - - HPTA- - - I AAGYTPVI HAHTAQVASTFI E- - LQAKI DRRSGEVVE- E- NPP- YLKTGEGAI VKLVPTRPLCI EEYANLPQLGRFAI RDMAKTVGVGI VKSI VKR
SKKDKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVALLVVSAKKGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSI I VCI NKMDDDSVEYSQDRYKEVKEEVGGF- - - L- - - KSI GYKTD- Q- - - MDFI PTSALSACNLKEKT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDLTPWYEGPSLLEALDTVELP- - - - PKPI DKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVLKVGSKI TFMPPNKTGE- - - - - VKTI EMHHEEMAEAVPGDNI GFNV- - RGVERKDLGRGDVAGPEN- APPTVAA- - - D- YTGQVMVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVI HAHTAQI ACRFDK- - LLKKLDQRSGQVTQ- E- NPD- YI KKGESMHAVLVPLKPMVI EKYKDLPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVLDVTPK
LSKNKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VAI NKMDDESVDYSEDRYNEVKEEVGGF- - - L- - - KGI GYKTD- A- - - I PFI PTSALSACNLKEQT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KDLTPWYDGPSLLEALDKVVLP- - - - PKPI DKPLRLPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKPGQKI TFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEEMPQAVPGDNI GFNI - - RGI ERKDLGRGDVAGPVD- APPTVAA- - - D- FTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDE- - LLKKLDQRSGQVVE- E- NPD- FVKKGESMHAKLVPLRPMVI EKYKDFPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVLDLKAR
SKKDKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKKGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCI NKMDDDSVKYSEDRYKEVKEEVGGF- - - L- - - QSI GYKI D- Q- - - I PFI PTSALDAANLKERT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNLTSWYDGPALLEALDLVTLP- - - - PKPTDKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKTGMKI VFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEI LPEAVPGDNI GFNV- - RGI ERKDLGRGDVAGPTD- NPPTVAA- - - D- YTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDQ- - I LQKLDQRSGQVLE- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMVI ESYKDFPQLGRFAVRDMGMTVAVGI VQKVTAR
SKKDKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKAEAERLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTNKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKKGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCI NKMDDDSVKYSEDRYKEVKEEVGGF- - - L- - - KSI GYKTD- Q- - - I PFI PTSALDAANLKERT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PKLTPWYDGPALLEALDLVELP- - - - PKPTDKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKTGMKI VFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEI LPEAVPGDNI GFNV- - RGI ERKDLGRGDVAGPTD- SPPTVAA- - - D- YTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDQ- - I LQKLDQRSGQVI E- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMVI ESYKDFPQLGRFAVRDMGMTVAVGI VQKVTPR
SKKDKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKAEAERLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VAVNKMDDDSVKYSEDRYNEVKEEVGGF- - - L- - - QSI GYKI D- Q- - - I PFI PTSALDAANLKEKT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDLTPWYDGPSLLEALDQVQLP- - - - PKPTDKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKTGMKI TFMPPDKTGE- - - - - VKSI EMHHEVLPEAVPGDNI GFNV- - RGI ERKDLGRGDVAGPTD- NPPTVAN- - - D- YTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDQ- - I LQKLDQRSGQVI E- E- NPD- FVKKGESMVAKLVPLKPMVI ENYKDFPQLGRFAVRDMGMTVAVGI VQKVTKR
SKKDKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RQFQQHKEEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCVNKMDDESVKYSEDRYNEVKDEVGGF- - - L- - - KSI GYKLE- N- - - VPFI PTSALDAANLKEKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDLTPWYKGPSLLEALDAVTLP- - - - PKPTDKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKTGMKVTFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEI LPEAVPGDNI GFNV- - RGI ERKDLGRGDVAGPTD- KPPTVAA- - - D- YTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDK- - I LQKLDQRSGQVI E- E- NPD- FVRKGESMI ATLVPLKPMVI ESYKNFPQLGRFAVRDMGMTVAVGI VQKVTPR
SKKDKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RQFQQHKEEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCVNKMDDESVKYSEDRYNEVKDEVGGF- - - L- - - KSI GYKLE- N- - - VPFI PTSALDAANLKEKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDLTPWYKGPSLLEALDAVTLP- - - - PKPTDKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKTGMKVTFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEI LPEAVPGDNI GFNV- - RGI ERKDLGRGDVAGPTD- KPPTVAA- - - D- YTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDK- - I LQKLDQRSGQVI E- E- NPD- FVRKGESMI ATLVPLKPMVI ESYKNFPQLGRFAVRDMGMTVAVGI VQKVTPR
SKKDKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQAHKAEAERLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - TGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCVNKMDDESVKYSEDRYKEVKEEVGGF- - - L- - - ASI GYKKD- T- - - VPFI PTSALDAANLKERT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PKLTPWYDGPCLLEALDQVQLP- - - - PKPTDKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGI MTTGMKI TFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEI LDKAEPGDNI GFNV- - RGVERKDLGRGDVAGPAD- KPPTVAA- - - D- YTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDQ- - I LQKLDQRSGQVI Q- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMVI ESYKEFPQLGRFAVRDMGMTVAVGI VTKVTAR
SKKDKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQAHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCVNKMDDESVKYSEDRYKEVKEEVGGF- - - L- - - ASI GYKKE- N- - - I PFI PTSALDAANLKVRT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PELTPWYDGPCLLEALDNVQLP- - - - PKPTDKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKSGMKVTFMPPNKTGE- - - - - I KSI EMHHEVLPEAVPGDNI GFNV- - RGVERKDLGRGDVAGPAD- KPPTVAV- - - D- FTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDE- - I KQKLDQRTGQVI Q- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMVI ESYKEFPQLGRFAVRDMGMTVAVGI VTAVTPR
SKKDKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQAHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSGKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCVNKMDDDSVKYSEDRYKEVKEEVEGF- - - L- - - AGI GYKKG- T- - - VPFI PTSALDAANLKVRT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PELTPWYDGPCLLEALDLVALP- - - - PKPTDKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGI MKTGMKVVFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEI LPEAGPGDNI GFNI - - RGVERKDLGRGDVAGPTD- KPPTVAA- - - D- YTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDQ- - I LQKLDQRSGQVLQ- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMVI ESYKDFPQLGRFAVRDMGMTVAVGI VTKVTPR
SKKKKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQAHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSGKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCVNKMDDDSVKYSEDRYNEVKEEVEEF- - - L- - - AGI GYKKG- T- - - VPFI PTSALDAANLKEKT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDFTPWYKGPCLLEALDAVALP- - - - PKPTDKDLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGI MKSGQSVTFMPPDKTGE- - - - - VKSI EMHHEI MDEAVPGDNI GFNI - - RGVDRQDLGRGDVAGPTD- KPPTVAA- - - D- YTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDQ- - I LQKI DQRSGQVI E- E- NPD- FI KKGESMI AKLVPLKPMVI ESYKKFPQLGRFAVRDMGMTVAVGI VTKVTKR
SKKGKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKEEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSGKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCVNKMDDESVKYSEDRYNEVKDEVGDF- - - L- - - ASI GYKI A- D- - - VPFI PTSALDAANLKEKT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDFTPWYKGPCLLEALDAVELP- - - - PKPTKKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGI MKTGQEVTFMPPDKTGE- - - - - VKTI EMHHEI LDQAVPGDNI GFNI - - RGI ERKDLGRGDVAGPTD- KPPTVAA- - - D- FTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HTHTAQVACRFDE- - I LQKI DQRSGQVI E- E- KPD- FVKKGESMVAKLVPLKPMVI ESYKTFPQLGRFAVRDMGMTVAVGI VQKVTKR
SKKDKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKEEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVALLVVSAKRGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLSMTLGVPSMI VCVNKMDDDSVKYDQDRYNEVKEEVSGF- - - L- - - ASI GYKTD- E- - - I PFI PTSALDAANLKEKT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDLTPWYEGPALLEALDKVELP- - - - PKPTDKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGI MKSGQQVTFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEI MPEAVPGDNI GFNI - - RGI ERKDLGRGDVAGPTD- KPPTVAA- - - D- YTGQI MVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDQ- - I LQKLDQRSGQVI E- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMCI ETYKDFPQLGRFAVRDMGLTVAVGVVTKVTKR
MSKEKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCI NKMDDDSVKYSEDRYKEVKEEVEGF- - - L- - - KSI GYKTD- N- - - I PFI PTSALDAANLKEQT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNLTSWYSGPSLLQALDLVELP- - - - PKPTDKPLRLPLNDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKVGQQI VFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEQLKEAVPGDNI GFNV- - RGI ERKDLGRGDVAGPAD- APPTVAA- - - D- YTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDK- - I LQKLDQRSGQVI E- E- NPD- FVRKGESMVVTLVPLKPMVI ESYKEI PQLGRFAVRDMGMTVAVGI VQKVTPR
MSKEKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKEEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDRYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCVNKCDDDSVKYSEDRYKEVKEEVEGF- - - L- - - KSI GYKTD- K- - - I PFI PTSALDAANLKERT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNLTPWYDGPSLLEALDLVELP- - - - PKPLDKPLRLPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKPGQQVTFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEQLKQAVPGDNVGFNI - - RGI DRKDLGRGDVAGPTD- KPPTVAA- - - D- YTGQI MVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDQ- - I LQKLDQRSGQVI E- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMCI ETYKEFPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVTNVTEK
MSKEKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKEEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDRYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCVNKCDDDSVKYSEDRYKEVKEEVEGF- - - L- - - KSI GYKTD- K- - - I PFI PTSALDAANLKERT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNLTPWYDGPSLLEALDLVELP- - - - PKPLDKPLRLPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKPGQQVTFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEQLKQAVPGDNVGFNI - - RGI DRKDLGRGDVAGPTD- KPPTVAA- - - D- YTGQI MVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDQ- - I LQKLDQRSGQVI E- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMCI ETYKEFPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVTNVTEK
MSKEKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKEEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDRYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI I AI NKCDDDSVKYSEDRYNEVKEEVEGF- - - L- - - KSI GYKTD- K- - - I PFI PTSALDAANLKEKT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDFTPWYDGPSLLEALDLVELP- - - - PKPLDKPLRLPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKPGQQVTFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEI LKQAI PGDNVGFNI - - RGI ERKDLGRGDVAGPTD- KPPTVAE- - - E- YTGQI MVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDK- - I LQKLDQRSGQVLE- E- NPD- FVKKGESMVATLI PLKPMCI ETYKEFPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVTKVKAK
MSKEKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCI NKMDDDSVKFSEDRYKEVKEEVEGF- - - L- - - KSI GYKTE- K- - - I PFI PTAAVDACNLKVRT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PEKTPWYDGPCLLEALDMVELP- - - - PKPTDKPLRLPLNDVYSI KGVGTVPVGRVETGI MKVGQKI VFMPPNKVGE- - - - - VKSI EMHHEQLKEAVPGDNI GFNV- - RGVERKDLGRGDVAGPDS- DPPTVAA- - - D- YTGQI MVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDQ- - I LQKLDQRSGQVI E- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMCI ETYKEFPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVTKLTKK
SKKQKDHLNLVVVGHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVALLVVSAKKGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLVMTLGVPSI I VCVNKMDDDSVKYSEDRYNEVKDEVSDF- - - L- - - KSI GYKMD- K- - - I PFI PTSALDAANLKEQT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KDFTPWYDGPSLLQALDLVDLP- - - - PKPLKKPLRLPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKPGMKI TFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEI LSQAI PGDNI GFNI - - RGI DRKDLGRGDVAGPTD- KPPTVAA- - - D- YTGQI MVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVVHAHTAQVACRFDQ- - I LQKLDQRSGQVI E- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMCI ETYKEFPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVTKLTKR
SKKQKDHLNLVVVGHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVALLVVSAKKGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLVMTLGVPSI I VCVNKMDDPSVKYSEDRYNEVKDEVSGF- - - L- - - KSI GYKMD- K- - - I PFI PTSALDAANLKEQT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KDFTPWYDGPSLLQALDLVDLP- - - - PKPLKKPLRLPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVMKPGMKI TFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEI LSQAI PGDNI GFNI - - RGI DRKDLGRGDVAGPTD- KPPTVAA- - - D- YTGQI MVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVVHAHTAQVACRFDQ- - I LQKLDQRSGQVI E- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMCI ETYKEFPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVTKLTKR
SKKNKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQAHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VAVNKFDDDSCKYSEDRYNEI KDEVGGF- - - L- - - ATI GYKEG- T- - - VPFI PTSALDAANLKEKT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDLTPWYDGPCLLEALDLVALP- - - - AKPTDKDLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGI MKSGQQVTFMPPDKTGE- - - - - VKSI EMHHEI LPQAVPGDNI GFNI - - RGI DRKDLGRGDVAGPTN- KPPTVAT- - - D- YTGQVMVI Q- - - - - - - - HPSA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVACRFDE- - I LQKLDQATGQVTE- E- KPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMVI ESYKKFPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVTKVTAR
SKKEKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQYKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFMTNKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKKGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSMI VCI NKMDDESVKYSEERYKEVKEEVESF- - - L- - - KSI GYKTD- K- - - I PFI PTSALDAANLKERT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNLTPWYDGPCLLEALDMVEPP- - - - PKPI DKPLRVPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGI MRPGMKVTFMPPNKTGE- - - - - VKSI EMHHEQLDEAVPGDNI GFNV- - RGI ERKDLGRGDVAGPAD- APPTVAA- - - D- FTGQVMVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVVHAHTAQVACRFDQ- - LLKKLDQRSGQVI Q- E- NPD- FVKKGESMI AKLVPLKPMVI EKYKEI PQLGRFAVRDMGMTVAVGVVLDI TPR
SNKDKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQAHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKFYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVALLVVSAKKGEFEAGI G- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAKTLGVDNLI VCI NKMDDESVDYSEDRYKEVKEEVMGF- - - L- - - KNI GFKTD- Q- - - VEFI PTSALSAANLKERT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PDLTPWYEGI SLLEALDTI ELP- - - - PKPI DKPLRI PI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGVLKPGMKVTFMPPNKTGE- - - - - VKTVEMHHEMLDQAVPGDNI GFNV- - RGVERKDLGRGDVAGPTD- KPPTVAA- - - D- YTGQI MVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVI HAHTAQI ACRFDE- - LLQKLDQRTGQVTQ- E- NPD- FVKRGESMI AKLVPLKPMVI EPYKELPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVTKVTPR
MSKEKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCVNKMDDDTVKYSEDRYNEVKEEVGGF- - - L- - - KSI GFKLD- G- - - I PFI PTAAI DACNLKELS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNLTPWYKGPSLLEALDLVTLP- - - - KKPVDKPLRLPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGI MRPGDNI TFMPPNKSGE- - - - - VKTI EMHHEQLKEAVPGDNI GFNV- - RGI ERKDLGRGDVAGPKD- NPPTVAD- - - E- YSGQI MVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVSCRFDK- - I HQKI DQSSGQVI E- E- NPD- FI KKGESMLATLVPLKPMCI ETYKEFPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVTNVKAK
MSKEKEHLNLVVI GHVDHGKSTMTGRLLYETGAVDE- - - - - - - - RTFQQHKAEAEKLGRPSWAWAFALDRLKEERERGLTI DI AFFKFLTDKYYYTI I DAPGHKDFI KNMI TGASQADVGLLVVSAKRGEFEAGVG- - - - - - - - - - - - - - PGGQTKEHAYLAMTLGVPSLI VCVNKMDDDTVKYSEDRYNEVKEEVGGF- - - L- - - KSI GFKLD- G- - - I PFI PTAAI DACNLKELS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PNLTPWYKGPSLLEALDLVTLP- - - - KKPVDKPLRLPI NDVYSI KGVGTVPVGRVETGI MRPGDNI TFMPPNKSGE- - - - - VKTI EMHHEQLKEAVPGDNI GFNV- - RGI ERKDLGRGDVAGPKD- NPPTVAD- - - E- YSGQI MVI Q- - - - - - - - HPTA- - - I TVGYTPVI HAHTAQVSCRFDK- - I HQKI DQSSGQVI E- E- NPD- FI KKGESMLATLVPLKPMCI ETYKEFPQLGRFAVRDMGMTVAVGVVTNVKAK
MPKEKEHMNLVI I GHI DNGKSTLMGHLLI KAGAVSD- - - - - - - - REAREMEKMAKDLDRESWKFAYFMDRLAEERKRGI TI DLAFRKFETKSKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVFSAKTSEFAAAI S- - - - - - - - - - - - - - DNGQGREHAFLAKTLGVKKI I LAI NKMDDASVNYSEERYNEVKAEI ENL- - - L- - - KVVGYNTEKD- - - VTFLPVSAFVGDNLAEPS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ENM- KWWKGPTLLEALDNLPVP- - - - EKPVDKPLRLPVQDVYKI KGAGVVPVGRI ETGLMKVGMQVDVAPTNFKGE- - - - - LRSI EMHHEALQQAQPGDNVGFNI - - RGI TMKDVYRGCVVADAK- SPCTVVTPKDT- I TAQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - LALGYTPVVHSHTAQI ACKFVE- - LSKKLDGKTGQVLE- D- NPQ- FI KKGDAAI VKLQPI KKFPLEKFKDFPEI GRI AVRDMGRTVSVGVVLAI EKG
MAKEKPHMNLVI I GHI DNGKSTLMGHLLI KTGAVSD- - - - - - - - REAREMEKMAKDLDRESWKFAYFMDRLAEERKRGI TI DLAFRKFETKNKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVFSAKTSEFAAAI S- - - - - - - - - - - - - - DNGQGREHAFLAKTLGVKKLVLAI NKMDDASVNYAEDRFNEVKAEI VI L- - - L- - - KVVGYNTDAD- - - VTFLPVSAFKGDNLAEPS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ENM- KWWKGPTLVDALDSLPVP- - - - EKPTGKPLRI PVQDVYKI KGAGVVPVGRVETGMMKVGMQCVI APTNFLGE- - - - - LRSI EMHHEAMQSAEPGDNVGFNI - - RGI TMKDI FRGCVVADAK- NPCTVI GPQDR- LTAQVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - VALGYTPVVHSHTAQI ACKFVE- - LSKKLDGKTGQVLE- D- NPQ- FI KKGDAAI VKLQPI KKFPLEKYKDFPELGRI AVRDMGRTVSVGVVLNI EKG
MAKDKDHMNLVI I GHI DNGKSTMMGHLLI ATGAVSD- - - - - - - - REAREMEKMAKDLDRESWKFAYFLDRLAEERKRGI TI DLAFRKFETKSKYFTI I DAPGHQDFVKNMI TGASQADAAI LVFSAKTSEFAAAI S- - - - - - - - - - - - - - DNGQGREHAFLARTLGVKKI I LAI NKMDDASVNYGEGRYNEVKDEVEKL- - - L- - - KI VGYNTEAD- - - VI FLPVSAFVGDNLAVKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ENM- KWYTGPTLVEALNDLPVP- - - - SKPTDKALRLPVQDVYKI KGSGVVPVGRI ETGMMKVGMKVAVAPTGFEGE- - - - - LRSI EMHHEAMQEAGPGDNVGYNI - - RGI TMKDVYRGCVVADAA- KPCTVVTPKGS- I STHVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - VAVGYCPVVHSHTAQI ACKFME- - LTKKMDPKTGQVTE- D- NPQ- FLKKGDTAVVKLQPI KKFPLERYKDFPELGRVAVRDMGRTVSVGVVLDLTE-
MAKEKEHMNLVI I GHI DNGKSTMMGHLLI ATGAVSE- - - - - - - - REAREMEKMAKDLDRESWKFAYFLDKLAEERKRGI TI DLAFRKFETKSKYFTI I DAPGHQDFVKNMI TGASQADAAI LVFSAKTSEFAAAI S- - - - - - - - - - - - - - DNGQGREHAFLARTLGVKKI VLAI NKMDDASVDYKEARYNEVKDEVEKL- - - L- - - KI VGYNTEKD- - - VI FLPVSAFVGDNLAVKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- KWYTGPTLVEALDDLPVP- - - - SKPTGKPLRLPVQDVYKI KGSGVVPVGKI ETGMLKVGMKVKI APTDFEGE- - - - - LRSI EMHHEAMQEAGPGDNVGYNI - - RNVTMKDVYRGCVVAEAS- KPCTVVTPKGM- I TTHVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - VAI GYCPVVHSHTAQI ACKFME- - LTKKMDPKTGQVTE- D- NPQ- FLKKGDTAVVKLQPI KKFPLEKYKDFPELGRI AI RDMGRTVSVGVVLDLI V-
MAKDKEHMNLVI I GHI DNGKSTMMGHLLI ATGAVSE- - - - - - - - REAREMEKMAKDLDRESWKFAYFLDRLAEERKRGI TI DLAFRKFETKSKYFTI I DAPGHQDFVKNMI TGASQADAAI LVFSAKTSEFAAAI S- - - - - - - - - - - - - - DNGQGREHAFLARTLGVKKI VLAI NKMDDASVGYKESRYNEVKDEVEKL- - - L- - - KVVGYNTEKD- - - VI FLPVSAFVGDNLATKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DNL- KWYTGPTLVEALDNLPVP- - - - SKPTGKALRLPVQDVYKI KGSGVVPVGKI ETGMLKVGMKVKI APTDFEGE- - - - - LRSI EMHHEAMQEAGPGDNVGFNI - - RGVTMKDVYRGCVI AEAA- KPCTVVTPQGM- I TTQVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - VAVGYCPVVHSHTAQI ACKFME- - LSKKMDPKTGQVSE- D- NPQ- FLKKGDAAVVKI QPI KKFPLEKYKDFPELGRI AVRDMGRTVSVGVVLDLVE-
SKKEKPHMNLVVI GHI DHGKSTLMGHVLVAAGAVTD- - - - - - - - REARELEKLAQELDRESWKYAFFFDALAEERKRGI TI DLTFRKFPTNKYTFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEFESGI S- - - - - - - - - - - - - - DI GQTREHAFLAKTLGVKQI VVAVNKADDPSWGYKKDRYDEVVSETKKL- - - L- - - KI VGYKTE- D- - - I NFI PVSALEGDNLVEKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KNM- DWYTGPTLFEALDLFELP- - - - EKPTDKDLRLPVQDVYKI KGAGVVPVGRVETGTMKVSDKVQVNPGGFQGE- - - - - VRSI EMHHESQTEAI PGDNI GFNV- - RGATI KDFHRGDVVTHAG- KPCTI VVPGQN- I TAQI I VI Y- - - - - - - - HPTA- - - I AI GYTPVVHSHTLQI AFKFVE- - LSKKLDPRTGQVME- E- NPQ- FLKKNDVAI VKLSPI KKACVEKYKDFPELGRLAVRDMARTVCVGVI LDI DKQ
SKKEKPHMNLVVI GHI DHGKSTLMGHVLVAAGAVTD- - - - - - - - REARELEKLAQELDRESWKYAFFFDALAEERKRGI TI DLTFRKFPTKKFEWTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEFESGI S- - - - - - - - - - - - - - DI GQTREHAFLAKTLGVKQI VVAVNKADDNSWAYKEDRYEEVKAETTKL- - - L- - - KI VGYKTD- D- - - I HFVPVSALEGDNLVDRS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TNM- DWYKGPI LFEALDLFTLP- - - - EKPTNKDLRLPVQDVYKI KGAGVVPVGRVETGKMKVGDKVLVNPGEFVGE- - - - - VRSI EMHHESQNEAI PGDNI GFNV- - RGATI KDFHRGDVVTHEG- KPCNI VI PGQT- I SAQI I VI Y- - - - - - - - HPTA- - - I AVGYTPVVHSHTLQI AFKFVE- - LSKKLDPRNGQVME- E- NPQ- FLKKNDVAI VKLSPI KKACVEKYKDYPELGRLAVRDMARTVCVGVI LDVGKA
SKKDKPHLNLVVI GHI DHGKSTLMGHVLVAAGAVTE- - - - - - - - REARELEKLAQELDRESWKYAFFFDALAEERKRGI TI DLTFRKFPTKNYEYTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEFESGI S- - - - - - - - - - - - - - DI GQTREHAFLAKTLGVKQLVVAVNKADDASWNYKEDRYNEVKSETTKL- - - L- - - KI VGYNTA- D- - - I HFVPVSALEGDNLVETS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - KNM- PWYKGPNLFEVLDLFTVP- - - - EKPTEKELRVPVQDVYKI KGAGVVPVGRVETGVMKVGDKVMVNPSEFVGE- - - - - VRTI EMHHEAQKEAI PGDNI GFNV- - RGATI KDFHRGDVVSHAG- KPCSVVVPGQN- I TAQI I VI Y- - - - - - - - HPTA- - - I AI GYTPVVHSHTLQI AFKFVE- - LSKKLDPKNGQVME- E- NPQ- FLKKNDVAI VKLSPI KKACI EKYKDFPELGRLAVRDMARTVCVGVI LDI DPA
MPTEKPHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI KTGAVSD- - - - - - - - REARELEKI AKEYDRPSWSYAYVFDKLKEERQRGI TI DLAFRKFETKSKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAI NKAD- - NYDYSEDRYNECKESVSAL- - - L- - - KQI GYPVK- N- - - I KFVPTSGMTGENLTEKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYDGPTLI DAI DEFEI P- - - - PKPTDKPLRI PI QDAYRI KGTGVVPVGRVETGI LKKGDKI VI MPTGFQGE- - - - - I RSI EMHHEEI PQAEPGDNI GFSI - - RGI ELKDVGRGDCMGHPS- SVPTVI TPNGN- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVVHSHTAQVAAKFVE- - LSKKLDQKTGAVI E- D- NPK- FLKRNESAI VKLQPI KKLCAEKYQDI PEMGRFAVRDMGRTVAVGI I KDLETG
MPTDKPHLNLVVI GHI DHGKSTMMGAMLI KTGAVTE- - - - - - - - REARELEKLAKEYDRESWSYAYVFDRLKEERARGI TI DLAFRKFETNSKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGVA- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAVNKAD- - AYDYSEQRYNEVKDAVSDL- - - L- - - KNI GFPVK- K- - - I PFVPVSGI KAENLTEKL- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKL- SWYDGPTLI EAI DSFELP- - - - PKPTGKPLRI PI QDAYNI KGTGVVPVGRVETGVLKKNDKI I I MPTGFVGE- - - - - I RSI EMHHEEQETAEPGDNI GFSI - - RGI SMADVGRGDVMGHPD- NPPTVVTPKGN- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVVHAHTAQVAAKFI E- - LNKKLDQKTGAVI E- D- NPK- FLKKNEAAI VKLQPI KKLCI EKYEDFPELGRFAVRDMSRTSCVGI VKDLEVG
MPTDKEHLNLVI I GHI DHGKSTMMGAMLI KTGAVTD- - - - - - - - REARELEKLAKEYDRESWSYAYVFDRLKEERARGI TI DLAFRKFETSKKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAVNKAD- - AYDYSEQRYNEVKDAVSDL- - - L- - - KNI GFPVK- K- - - I PFVPVSGI KAENLTEKD- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKL- SWYEGPTLI EAI DAFDLP- - - - PKPTGKPLRVPI QDAYSI KGTGVVPVGRVETGVLKQNDKI VI MPTGFEGE- - - - - I RSI EMHHEEQASAEPGDNI GFSI - - RGI TMADVGRGDVMGHPT- NPPTVI TPKGN- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVVHAHTAQVAAKFI E- - LNKKLDQKTGAVI E- D- NPK- FLKKNEAAI VKLQPI KKLCI EKYEDFPELGRFAVRDMSRTSCVGI VKDLEI G
MPTDKKHLNLVI I GHI DHGKSTMMGAMLI KTGAVTD- - - - - - - - REARELEKLAKENDRESWSYAYVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFETNTKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAVNKAD- - VWDYKEDRYNEVKDAVSDL- - - L- - - KNI GFPVK- K- - - I PFVPVSGI KAENLTEKT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKL- SWYDGPTLI EAI DAFELP- - - - PKPTGKPLRVPI QDAYNI KGTGVVPVGRVETGI LKKNDKI VI MPTGFKGE- - - - - I RSI EMHHEEQNTAEPGDNI GFSI - - RGI TMADVGRGDVMGHPT- DVPTVVTPKGN- WTGQVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVVHAHTAQVAAKFI E- - LSKKLDQKTGAVI E- D- NPK- FLKKNEAAI I KLQPI KKLCI EKYEDFPELGRFAVRDMGRTSCVGI VKDLEPG
MPTDKEHLNLVI I GHI DHGKSTMMGAMLI KTGAVSD- - - - - - - - REARELEKLAKEYDRESWSYAYVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFETKTKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGVA- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAVNKAD- - VWDYKEDRYNEVKDAVSDL- - - L- - - KNI GFPVK- K- - - I PFVPVSGI KAENLTEKT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKL- SWYDGPTLI DAI DAFELP- - - - PKPTGKPLRI PI QDAYSI KGTGVVPVGRVETGVLKKNDKI VI MPTGFKGE- - - - - I RSI EMHHEEQDQAEPGDNI GFSI - - RGI TMADVGRGDVMGHPS- NVPTVVTPKGN- WTGQVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVVHAHTAQVAAKFI E- - LSKKLDQKTGAVI E- D- NPK- FLKKNESAI I KLQPI KKLCI EKYNDFPELGRFAVRDMGRTSCVGI VKDLETG
MPTDKQHLNLVI I GHI DHGKSTMMGAMLI KTGAVSD- - - - - - - - REARELEKLAKEYDRESWSYAYVFDKLKEERQRGI TI DLAFRKFETNTKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAVNKAD- - VYDYSEARYNEVKDAVSDL- - - L- - - KNI GFPVK- K- - - I PFVPVSGI KAENLTEKC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYDGPTLI EAI DAFELP- - - - PKPTGKPLRVPI QDAYNI KGTGVVPVGRVETGI LKKGDKI I I QPTGFQGE- - - - - I RSI EMHHEEI PQAEPGDNI GFSI - - RGI AMKDVGRGDVLGHPS- SVPTVVTPNGN- WTGQVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVI HAHTAQVAAKFI E- - LSKKLDQKTGAVI E- D- NPK- FLKKNESAI I KLQPI KKLCI EKYNDFPELGRFAVRDMGRTAAVGI VKDLETG
MPTDKKHLNLVI I GHI DHGKSTLMGAMLI KSGAVSD- - - - - - - - REARELEKLAKEFDRESWSYAYVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFETKTKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVI SGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAVNKAD- - VYDYSEDRYNEVKAATSEL- - - L- - - KSI GFPVK- K- - - I PFVPVSGI KAENLTEKT- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKL- PWYDGPTLLEAI DNFEI P- - - - PKPTNKPLRVPI QDAYSI KGTGVVPVGRVETGVLKKNDKI VI MPTGFQGE- - - - - I RSI EMHHEEQDQAEPGDNI GFSI - - RGI AMADVGRGDVMGHPS- DVPTVI TPKGN- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTV- - - I AQGYTPVVHAHTAQVAARFTE- - LI KKLDQKTGAVI E- D- NPK- FLKRNEAAI VKLQPI KKLCI EKYEDFPELGRFAVRDMGRTACVGI VKDLVPG
MPTDKQHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI ETGAVTD- - - - - - - - REARELEKLAKEYDRDSWSYAFVFDKLKEERQRGI TI DLAFRKFETPNKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQVVVAI NKAD- - NYDYSEDRYTECKEAI SDL- - - L- - - KMI GFPVK- K- - - I PFVPVSGLMMENLSKKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYDGPTLI EAI DKFEI P- - - - PKPTDKPLRLPI QDAYRI KGTGVVPVGRVETGVLKKGDKI I I MPTEFKGE- - - - - I RSI EMHHEEI PQAVPGDNVGFSI - - RGLEI KDVGRGDCLGHPN- DPPTVI TPKGN- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVI HAHTAQVAAKFME- - LNKKLDQKTGAVI E- D- SPK- FLKRNESAI I KLQPI KKMCLEKYEKFAEMGRFAVRDMGRTVAVGI VKDLDTG
SSKQKDHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI ETGAVSD- - - - - - - - REARELEKLAKEYDRDSWSYAFVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFETKSKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAI NKAD- - VYNYSEERFNECKDSVGDL- - - L- - - KSI GF- - K- D- - - VNYI PTSGMAMDNLSKKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKL- SWYDGPTLI DAI DQFVLP- - - - EKPTGKPLRLPI QDSYSI KGTGVVPVGRVETGI LKQGDKI VI MPTGFEGE- - - - - VRSI EMHHEEI PQAI PGDNI GFSI - - RGI TLQDASRGDCLGHPK- DPPTVI TPNGK- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - LAQGYTPVVHAHTAQVAAKFTS- - LLKKLDQKTGAVI E- D- SPK- FLKKNESAI VELQPI KKMCLEKYNDFPEMGRFAVRDMGRTVAVGI VKDI EVG
SSKQKEHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI ETGAI SD- - - - - - - - REARELEKLAKEYDRDSWSYAFVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFETKSKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAI NKAD- - VYNYSEDRFNECKESVGDL- - - L- - - KSI GF- - K- D- - - VNYI PTSGMAMENLSKKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKL- SWYDGPTLI DAI DQFDLP- - - - EKPTGKPLRLPI QDSYSI KGTGVVPVGRVETGI LKKGDKI I I MPTGFEGE- - - - - I RSI EMHHEEI PQAI PGDNI GFSI - - RGI TI EDASRGDCLGHPK- DPPTVI TPNGK- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - LAQGYTPVVHAHTAQVAARFSG- - LLKKLDQKTSAVI E- D- NPK- FLKKNEAAI VELTPI KKMCLEKYEDFPEMGRFAVRDMGRTVAVGI VKDI EVG
- MVDKEHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI ETGAVSD- - - - - - - - RERRELEKLAKEYDRDSWSYAFVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFETKTKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAI NKAD- - VYEYSESRFNECKDAVGDL- - - L- - - KSI GF- - K- N- - - VLYI PTSGMAMDNLSKKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKL- SWYDGPTLI DAI DQFVLP- - - - DKPTGKPLRLPI QDSYRI KGTGVVPVGRVETGI LKRGDKI I I MPSGFKGE- - - - - I RSI EMHHEEI PQAI PGDNVGFSI - - RGI TMEDASRGDCLGHPS- DPPTVI TPKGK- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - LAQGYTPVI HAHTAQVAAKFSA- - LLKKLDQKTGAVI E- D- NPK- FLKKNESAI VELTPI KKMCLEKYEAFPEMGRFAVRDMGRTVAVGI VKEI DTG
MPVEKPHLNLVVI GHI DHGKSTMMGALLI DTGAVTE- - - - - - - - REARELEKLAKEFDRDSWSYAFVFDKLKEERQRGI TI DLAFRKFETPNRYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI S- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAVNKAD- - VYNYSEERYNEVKESVGDL- - - L- - - KNI GFRVK- D- - - VPFVPTSGI AMDNLSKKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKL- SWYDGPTLI EAI DNFTLP- - - - EKPLKKPLRI PI QDSYKI KGTGVVPVGRVETGVLNKNDKI I I MPTGFEGE- - - - - VRSI EMHHEEI DKAEPGDNI GMSI - - RGI TTADASRGDCLGHPD- NPPTVI NPSGK- WTGQI I VI F- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVVHAHTAQVAAKFVS- - LLKKLDQKTGAVI E- D- SPK- FLKRNEAAI VELSPI KKMCLEKYEDFPEMGRFAVRDMGRTVAVGI VKDLDVG
- MADKPHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI ETGAVTE- - - - - - - - REARELEKLAKEYDRDSWSYAFVFDKLKEERQRGI TI DLAFRKFETPSRYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAVNKAD- - VYDYSEDRFNEVKESVGDL- - - L- - - KNI GFKLK- D- - - VPFI PTSGMAMENLSKKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - EKL- PWYDGPTLI DAI DQFVLP- - - - EKPTGKPLRVPI QDAYSI KGQGVVPVGRVETGI LKKGEKVVI MPTGFI GE- - - - - I RSI EMHHEEI PEALPGDNI GFLI - - RGLTKQDASRGDCLGHPS- DPPTVI NPNGK- WTGQVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - LAQGYTPVVHAHTAQVAAKFES- - LVKKLDQKTGAVI E- D- APK- FLKRNEVAI VELSPI KKMCLEKYEVI PEMGRFAVRDMGRTVAVGI VKDI DPG
MPTDKPHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI ETGSVTE- - - - - - - - REARELEKLAKEYDRESWSYAFVFDKLKEERQRGI TI DLAFRKFETPNRYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGVA- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAVNKAD- - NYEYSEDRYNEVKESVGDL- - - L- - - KNI GFKLK- D- - - VPFVPTSGMAMENLSKKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYDGPTLI EAI DQFVLP- - - - EKPTGKPLRVPI QDSYRI KGTGVVPVGRVETGVLKKNDKI I I MPTGFQGE- - - - - I RSI EMHHEEI PQAVPGDNVGFSI - - RGI TLADASRGDCMGHPS- DPPTVI NPNGK- WTGQVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVVHAHTAQVAAKFI A- - LLKKLDQKTGAVI E- D- SPK- FLKRNESAI VELSPI KKMCLEKYNDFPEMGRFAVRDMGRTVCVGI VKDI DPG
- MVEKQHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI ETGAVTE- - - - - - - - REARELDKI AKDYDRDSWSYAFVFDKLKEERQRGI TI DLAFRKFETPHRYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQVVVAI NKAD- - I YDYSEARFNECKEAI GDL- - - L- - - KNI GFKLK- E- - - VPFVPTSGMAMENLSKKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYDGPTLI DAI DQFSI P- - - - EKPLDKPLRLPI QDAYKI KGTGVVPVGRVETGVLKKGDKI I I MPTGFKGE- - - - - I RSI EMHHEEI PQAEPGDNVGFSI - - RGI TMEDVGRGDCLGHPS- DPPTVI TPKGK- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVI HAHTAQI AAKFI S- - LSKKLDQKTGAVI E- D- SPK- FLKKNEAAI VELSPI KKMCLEKYEVI PEMGRFAVRDMGRTVAVGI VKDLTTG
- MAEKDHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI ETGAVTD- - - - - - - - REARELEKLAKEYDRESWSYAFVFDKLKEERQRGI TI DLAFRKFETPNRYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQI VVAVNKAD- - I YDYSEDRFNECKESVGDL- - - L- - - RNI GFKLK- D- - - VPFVPTSGMAMENLSKKS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKT- PWYDGPTLI DAI DKFVVP- - - - EKPLDKPLRLPI QDSYRI KGTGVVPVGRVETGVLKKGDQVI I MPTGFTGE- - - - - I RSI EMHHEEI PQAVPGDNI GFAI - - RGI TLQDAGRGDCLGHPK- NPPTVI TPKGK- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTV- - - I AQGYTPVI HAHTAQI AAKFTA- - LSKKLDQKTSAVI E- D- NPK- FLKRNEAAI VELQPI KKMCLEKYEEI PEMGRFAVRDMGRTVAVGI VKDI ETG
- MVDKQHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI ETGSVSD- - - - - - - - REARELEKLAKEYDRESWSYAFVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFETPNRYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAI NKAD- - VWEYNEDRFNECVENVSDL- - - L- - - RNI GFPVK- K- - - I PFI PTSGMAMENLAKAS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYKGPTLI EAI DTFEI P- - - - KKPTDKPLRLPI QDCYSI KGTGVVPVGRVETGVLKKGDKI I I MPTGFKGE- - - - - I RSI EMHHEEI PQAEPGDNI GFSI - - RGI SMQDAGRGDCLGHPD- NPPTVI TPKGK- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVVHAHTAQVAAKFTS- - LMKKLDQKTGAVI E- D- NPK- FLKRNEAAI VELAPI KKLCI EKYTEI PEMGRFAVRDMGRTVCVGI VKEI DTG
- MADKEHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI ETGAI SE- - - - - - - - RESRELEKLAKEYDRESWSYAFVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFETKSKYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADCAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAVNKAD- - VYDYSEDRYNEVKEAVSDL- - - L- - - RNI GFPVK- K- - - I PFVPVSGLAMENLSKLS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYKGPTLI DAI DQFEI P- - - - DKPTDKPLRLPI QDAYKI KGTGVVPVGRVETGVLKKNDKI LI MPTEFKGE- - - - - I RSI EMHHEEI PQAI PGDNVGFSI - - RGI TLKDVGRGDVLSHPD- NPTTVI LPSGS- WKGQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - I AQGYTPVVHAHTAQCASRFLK- - LEKKLDQKTGAVI E- D- NPK- FI KRNEAAI VELGPI KKLCI EKYTDI PEMGRFAVRDMGRTVAVGI VKEI NTG
MPKEKPHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI KTGAVTD- - - - - - - - REARELEKLAKDFDRESWSYAYVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFETDNKYFTI I DAPGHQDFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHGYLAQTLGVKQLVVAI NKAD- - VWDYKEERYNECKEAVSNL- - - L- - - RNI GFPVK- K- - - I PFVPVSGLKGENLTEKE- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PQL- DWYDGPTLI EAI DKFELP- - - - EKPLDKPLRLPI QDAYRI KGTGVVPVGRVETGVLKKNDTI MVQPTGFTGE- - - - - VRSI EMHHEEI PSAEPGDNVGLSI - - RGMTMDDI HRGDVI SHTD- NPCTVI TPAGN- WTGQVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - VAQGYTPVVHAHTAQVAAKFTA- - LNKKLDQKTGAVI E- D- SPK- FI KRNEAAI VQLSPI KKLCLENYTEI PELGRFAVRDMGRTVAVGI VKNI ETG
MAKKKPHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI KTGAVTD- - - - - - - - REARELEKLAKEFDRESWSYAYVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFDTENYYFTI I DAPGHADFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAVNKAD- - VWDYDEERYKEVKQAVSQL- - - L- - - KNI GFNVK- K- - - VPFVPTSGI TGDGLTEHS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYDGPTLI EALDQFEVP- - - - EKPI DKPLRVPI QDAYRI KGTGVVPVGRVETGVLKQGDQI FI QPTGFKGE- - - - - I RSI EMHHEEI PEAEPGDNI GFSI - - RGLKLEDVHRGDVMGRPD- NPPTVI TPNGK- WTGQVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - LAQGYTPVVHAHTAQVASRFTA- - LKKKLDQKTGAVI E- D- NPK- FI KRNEAAI VELSPI KKLCI ENYTEI PEMGRFAVRDMGRTVAVGI VKDLETG
MADKKPHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI KTGAVTD- - - - - - - - REARELEKI AKEFDRDSWSYAYVFDKLKEERQRGI TI DLAFRKFETPNKYFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGI A- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAI NKAD- - VWDYDEDRYNECI QSVSAL- - - L- - - RNI GFPVK- K- - - I PFVPVSGLLGENLTEKC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKM- PWYDGPTLI DAI DKFELP- - - - EKPVDKPLRVPI QDAYRI KGTGVVPVGRVETGVLKKGDQI LI QPTGYKGE- - - - - I RSI EMHHEEI PEAEPGDNI GFSI - - RGLTMEDVHRGDVMGRPD- NPPTVI TPNGN- FTGQVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - VAQGYTPVI HAHTAQVAAKFVE- - LKKKLDQKTGAVI E- D- SPK- FI KKNEAAI VTMSPI KKLCLEKYEDI PEMGRFAVRDMGRTVAVGI VKDI QTG
- MADKPHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI KTGAVTD- - - - - - - - REARELEKI AKEFDRDSWSYAYVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFETDSKYFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQADAAVLVVSGKKGEMEVGLA- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQLVVAI NKAD- - VWEYDQDRFNECVENVSAL- - - L- - - KTI GFRVG- D- - - I AFVPTSGLKGENLTEPC- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DSL- KWYDGPTLI EAI DQFKLP- - - - EKPLDKPLRLPI QDAYRI KGTGVVPVGRVETGVLKKGDKI KI MPGGFEGE- - - - - I RSI EMHHEEI PKAEPGDNVGFSI - - RGLNLDDVHRGDVLSHPD- NPCTVI TPNGN- WTGQVI VI W- - - - - - - - HPTA- - - VAQGYTPVVHTHTAQI AARFTA- - LKKKLDQKTGAVI E- D- SPK- FI KKNEAAI VQLSPI KKLCLEKYEEI PELGRFAI RDMGRTVAVGI VKDLETG
- MADKPHLNLVI I GHI DHGKSTMMGALLI QTGAVSE- - - - - - - - REARELEKI AKEYDRDTWSYAYVFDRLKEERQRGI TI DLAFRKFETESKYFTI I DAPGHRDFVKNMI TGASQADAAI LVVSGKKGEMEVGLA- - - - - - - - - - - - - - ANGQTREHAYLAQTLGVKQMVVAI NKAD- - VWDYDEKRYKECVDAVSAL- - - L- - - KNI GFKVS- D- - - I PFVPVSGLKGENLTKPS- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - DKF- PWYDGPTLI EAI DKFTLP- - - - EKPLDKPLRI PI QDAYRI KGTGVVPVGRVETGVLKKGDNI I I EPGGFTGE- - - - - I RSI EMHHEEI PKAEPGDNVGFSI - - RGLNMEDVHRGDVLSHPD- SPCTVI NPSGN- WTGQI I VI W- - - - - - - - HPTA- - - VAQGYTPVI HAHTAQI AAKFI Q- - LNKKLDQKTSAVI E- D- NPK- FI KKNEAAI VTLSPI KKLCLEKYEDI PELGRFAI RDMGRTVAVGI VKDI KTG
- MADLERMNLVVTGHVDHGKSTGLGHMLFLLGQI HDPKKKRQPWRI AEKYYKESKATGMGSWSYAWI LDPLMDERERGLTI NI SFQEFKTKKFI YNLI DAPGHSDFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEDGTK- - - VAGTASGKYANVI GMTTEHMLLLTSLGVTNI VVAI NKMD- - VVDWGKERYEQI KTAI HTI FTQLMSALQI ENKEA- RLEAI KYVPTSGLVGVNLLSKENSVKNLEGHVSAAKAGNADPEFI ESLQKEI EDI KAGFEGL- SWYDGPSLVDSLDVLESPAI RKDALAKQAI RLPI QQTLNI SGVGTVLTGRLSTGVLKPNSEMVI SPTKQDI APVPI TVKSI QEFHKDI PQAMPGDNI GFNI KTKNI GANDI I RGAVVSDPA- DPAEALKPNVDGFLSLVLVVRGLGKKAKKKDEA- WGI HENYSPVVHCGTAQVACRVTA- - VQEQ- - - - - - - - - - - D- - - - - NLGQGERGMVWMTPLTPLVVEPI TKTPALGRFALRDSGKTVAVGVVQKVERN
- MADLERMNLVVTGHVDHGKSTGLGHMLFLLGQI HDPKKKRQPWRI AEKYYKDSKATGMGSWSYAWI LDPLMDERERGLTI NI SFQEFKTKKFI YNLI DAPGHSDFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEDGTK- - - VAGTASGKYANVI GMTTEHMLLLTSLGVTNI VVAI NKMD- - VVDWGKERYEQI KTAI HTI FTQLMGALQI ENKEA- RLAAI KYVPTSGLVGVNLLSKENSI KNLEGHVTAAKAGNADPEFI TSLEKEI EDI KAGFEGL- KWYDGPSLI ESLDI LESPAVRKDALAKQAI RLPI QQTLNI SGVGTVLTGRLSTGVLKPNSEMVI SPTKQSI EPVPI TVKSI QEFHKDI PQATPGDNI GFNI KTKNVGAKDI I RGAVMSDPA- DPAEALKPNVDGFLSLVLVVRGLGKKAKKKDEA- WGI HENYSPVVHCGTAQVACRVTA- - VQEK- - - - - - - - - - - D- - - - - NLGQGERGMVWMTPLTPLVVEPMAKTAALGRFALRDSGKTVAVGVVQKVERG
- MADLERMNLVVTGHVDHGKSTGLGHMLFLLGQI HDPKKKRQPWRI AERYYKESKATGMGSWSYAWI LDPLMDERERGLTI NI SFQEFKTKKFFYNLI DAPGHSDFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEDGTK- - - VAGTASGKYANVI GMTTEHMLLLTSLGVTNI VVAI NKMD- - VVDWDEKRYNQI KTAI HGI FTQLMTALQVENKEA- RLEAI KYVPTSGLVGVNLLSKDTSLKNLEGHI AAAKTGNADPDFI ESLSKEMEDLKAGFEGL- SWYKGPSLVDALDELESPAVRKEALAKQPLRVPI QQTLNI SGVGTVLTGRVSSGI LKPNSDALVSPTKASI VPVAVTVKTI QAFHKDI PQGMPGDNI GFQI KAKNVGAKDI I RGAVLSDPS- DPAEALKPNVDAFLSLVLVVRGLGKKGKKKDDS- WGI HENYSPVVHLGTAQVACRVTA- - VQEQ- - - - - - - - - - - D- - - - - QLGQGERGMVWMTPLNPLVVEPLAKSPALGRFALRDSGKTVAVGVVQKVERG
MMADLERMNLVVTGHVDHGKSTGLGHMLFLLGQI HDPKKKRQPWRI AEKYFKDSKAQGMGSWSYAWI LDPLMDERERGLTI NI SFQEFKTKKYI YNLI DAPGHSDFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEDGTK- - - VAGTASGKYANVI GMTTEHMLLLTSLGVTNI VVAI NKMD- - VVDWDQKRYEQI KKAI HEI FTQLMTALQI DDKDR- RLEAI KYVPTSGLVGVNLLSKDI TI KNI EGHLTAAKSGNGDPEFI TSLEKEFEDI KAGFEGL- SWYDGPSLVDALDLLESPAVRKETLSKQPVRLPI QQTLNI GGVGTVLTGRVSTGI LKPNSEMVI SPTKQSI EPVRVSVKTLQEFHKDI PQALPGDNI GFNI KTKNVGAKDI I RGAVLSDPD- NPAVALRPNVDAFLSLVLVVRGLGKKGKKGKEVAWGI HENYSPVVHCGTAQVACRVTQ- - VQEK- - - - - - - - - - - D- - - - - QLGQGERGMI WMTPLNPMVVEPLAQSPALGRFALRDSGKTVAVGVVQKVERG

MADLERMNLVVTGHVDHGKSTGLGHMLFLLGQI HDPKKKRQPWRI AEKYFKDSKAQGMGSWSYAWI LDPLMDERERGLTI NI SFQEFKTKKYI YNLI DAPGHSDFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEDGTK- - - VAGTASGKYANVI GMTTEHMLLLTSLGVTNI VVAI NKMD- - VVDWDQKRYEQI KKAI HEI FTQLMTALQI DDKDR- RLEAI KYVPTSGLVGVNLLSKDI TI KNI EGHLTAAKSGNGDPEFI TSLEKEFEDI KAGFEGL- SWYDGPSLVDALDLLESPAVRKETLSKQPVRLPI QQTLNI GGVGTVLTGRVSTGI LKPNSEMVI SPTKQSI EPVRVSVKTLQEFHKDI PQALPGDNI GFNI KTKNVGAKDI I RGAVLSDPD- NPAVALRPNVDAFLSLVLVVRGLGKKGKKGKEVAWGI HENYSPVVHCGTAQVACRVTQ- - VQEK- - - - - - - - - - - D- - - - - QLGQGERGMI WMTPLNPMVVEPLAQSPALGRFALRDSGKTVAVGVVQKVERG
- MADLERMNLVVTGHVDHGKSTGLGHMLFLLGQI HDPKKKRQPWRI ANRYFNESKAQGMGSWSYAWI LDPLMDERERGLTI NI SFQEFKTNKYI YNLI DAPGHSDFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEDGTK- - - VAGTASGKYANVI GMTTEHMLLLTSLGVTNI VVAI NKMD- - VVDWDQKRYEQI KTQI HAVFTQLMTALQI EGKES- RLEAI KYVPTSGLI GVNLLSKETTLKNLEGHI AAAKSGGGDAEFI ESLEKEAEDI KAGFDGL- SWYKGPSLMDALDLLESPAVRKETLSKQPLRI PI QQTLNI GGVGTVLTGRVSSGI LKPNTEMVI APTKQSI EPLQI SVKTLQEFHKEI PQALPGDNI GFNI KTKNI AAKDI I RGAVVSEPN- NPAKALRPNVDAFLSLVLVVRGLGKKGKKKDEV- WGI HENYSPVVHCGTAQVACRVTQ- - VQEK- - - - - - - - - - - D- - - - - MLKQGDRGMI WMTPLNPMVVEPLSQSPALGRFALRDSGKTVAVGVVQKI EFG
- MADLERMNLVVTGHVDHGKSTGLGHMLFLLGQI HDPKKKRQPWRI AERYFKESKAQGMGSWSYAWI LDPLMDERERGLTI NVSFMEFKTKNFTFNLI DAPGHSDFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEDGTK- - - VAGTASGKYANVI GMTTEHMLLLTSLGVTNVVVAI NKMD- - VVDYDQKRYEQI KKAI HGI FTMLMSALQVENKEK- RLEAI KYVPTSGLVGVNVLSKDVTVKNLEGHI AAAKAGNGDPEFVESLEKEMEDI KAGFEGL- SWYDGPSLI DALDGLESPAVRKEMLSKQPI RLPI QQTLNI GGVGTVLTGRVSSGI LKPNSDVVI SPTKQSI EPLPI SVKTI QEFHKDI PQALPGDNVGFNI KTKNI GANDI VRGAVVSDPN- NPARALKPNI DAFLSFVLVI RGLGRKGKKKGEPSWGI HENYSPVVHCGTAQVACRVTK- - VQEK- - - - - - - - - - - D- - - - - QI LPEERGMVWMTPLSPLVVEPFDTSPALGRFALRDSGKTVAVGVI QKVEFG
- MADLERMNLVVTGHVDHGKSTGLGHMLFLLGQI HDPKKKRQPWRI AERYFKESRAQGMGSWSYAWI LDPLMDERERGLTI NVSFMEFKTKKFI YNLI DAPGHSDFI KNMI TGASQADAAI LVVSARKGEFEDGTK- - - VAGTASGKYANVI GMTTEHMLLLTSLGVTNVVVAI NKMD- - VVDYDQERYEQI KKSI HTI FTQLMTALQI ENKEQ- RLEAI NYVPTSGLVGVNVLSKEMTLKNLEGHVSAAKAGNAEPEFVESLEKEI GDI KAGFEAL- SWYDGPSLLDALDSLESPAVRKEMLAKQPI RI PI QQTLNI GGVGTVLTGRVSSGI LKPNSEVLI SPTKQSI EPLPI SVKTI QEFHKDI PQALPGDNVGFSI KTKNI GARDI MRGAVI SDSK- DPSKALRPNVDAFLSLVLVVRGLGKKAKKKGEV- WGI HENYSPVVHCGTAQVACRVTQ- - VLEK- - - - - - - - - - - D- - - - - LLSQGERGMVWMTPLNPLVVEPLSKSPALGRFALRDSGKTVAVGVVQKVELG
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Fig. S6 Alignment of amino acid sequences of Asgard EF-1A. To trim the amino acid sequences of Asgard EF-1A, the N- and C-terminal residues (labeled in red) were removed. The average values of amino acid sequence similarity of the trimmed EF-1A within Asgardarchaeota phylum and Lokiarchaeia subgroups, and between the Lokiarchaeia subgroups were labeled in blue and red, respectively. The canonical EF-1A domain (PRK12317) was labeled.
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Fig. S7 Correlation analysis between GDP-binding temperature and genomic-based inferred Asgard OGTs. 
(a) Correlation analysis between GDP-binding temperature and our inferred Asgard OGTs. (b) Correlation analysis between
GDP-binding temperature and the Asgard OGTs predicted by reference 4. Both panels a and b were subject to t-test, and the p
value was less than 0.0001, which met the conditions for correlation analysis. Source data are provided as a Source Data file
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MAKDKPHL NL VI I GHI DHGKST MMGHL L I KT GAVSDREAREL EKL AQEL DRESWKYAYVF DRL KEERQRGI T I DL AF RKF ET KNYYF T I I DAPGHADF VKNMI T GASQADAAI L VVSGKKGEF EAGI S- - - - - - - - - - - - ANGQT REHAF L AKT L GVKQL VVAI NKMD- - T WNYSEDRYNEVKEEVSDL L KNV- -
- - MSKPHL NL VI I GHVDHGKST MMGRL L YET GAI DERT I RKF EEEAEKL GKESF KF AWI L DRL KEERERGL T I DL AF RKF ET KKYYF T I I DAPGHRDF I KNMI T GASQADAAI L VVSAKKGEF EAGI G- - - - - - - - - - - - PGGQT REHAF L ART L GVNQL I VAVNKMDDST VNYSQERYNEI KEEVSDF L KSI - -
MSKEKPHL NL VI I GHVDHGKST MT GHL L YL CGAI DERT I EKYAKESEKMGKGSWKYAWVL DKL KEERERGL T I DI AF F KF ET KKYYF T I I DAPGHRDF VKNMI T GT SQADAAI L VVSAEKGEF EAGI S- - - - - - - - - - - - AEGQT REHAL L AKT L GVNQL I VAVNKMDDPT VDWSQERYNEI KEEVSGRL KQF - -
MSKEKPHL NL VI I GHVDHGKST MT GHL L YL CGAI DERT I EKF EKEAEKMGKGSF KYAWVL DKL KEERERGL T I DL AF F KF ET KKYYF T I I DAPGHRDF VKNMI T GT SQADAAI L VVSAEKGEF EAGI S- - - - - - - - - - - - AEGQT REHAL L AKT L GVNQL I VAVNKMDDPT VDWSQERYNEI KEEVSGRL KQF - -
MSKEKPHL NL VI I GHVDHGKST L MGHL L YL T GAI DERT I RKF EEEAEKL GKGSF KYAWVL DKL KEERERGL T I DL AF WKF ET KKYYF T I I DAPGHRDF VKNMI T GT SQADAAI L VVSAKKGEF EAGI G- - - - - - - - - - - - PGGQT REHAF L AKT L GVNQL I VAVNKMDDPT VNWSQERYNEI KEEVSGL L KQI - -
MSKEKPHL NL VI I GHVDHGKST L MGHL L YL T GAI DERT I RKF EEEAEKL GKGSF KYAWVL DKL KEERERGL T I DL AF WKF ET KKYYF T I I DAPGHRDF VKNMI T GASQADAAI L VVSAKKGEF EAGI G- - - - - - - - - - - - AGGQT REHAF L AKT L GVNQL I VAVNKMDDPT VNWSQERYNEI KEEVSGL L KQI - -
MSKEKPHL NL VI I GHVDHGKST L MGHL L YL T GAI DERT I RKL EEEAEKL GKGSF KYAWVL DRL KEERERGL T I DL AF RKF ET KKYYF T I I DAPGHRDF VKNMI T GASQADAAI L VVSAKKGEF EAGI G- - - - - - - - - - - - AGGQT REHAF L ART L GVNQL I VAVNKMDDPT VNWSQERYNEI KEEVSDL L KQI - -
MSKEKPHL NL VI I GHVDHGKST L MGHL L YL T GAI DERT I RKF EEEAEKL GKGSF KYAWVL DKL KEERERGL T I DL AF WKF ET KKYYF T I I DAPGHRDF VKNMI T GT SQADAAI L VVSAKKGEF EAGI G- - - - - - - - - - - - KGGQT VEHAVL AAT L GVNQF I VAVNKMDDPT VNWSQDRYNEI KSNVDKL I KER- -
MSEKKPHL NL VI I GHVDHGKST L MGHL L YL T GAI SDREMRKL EKMAQKL DKGSF KYAF VL DRL KEERERGL T I DL AF RKF ET KKYYF T I I DAPGHRDF VKNMI T GASQADAAI L VVSAKKGEF EAGI S- - - - - - - - - - - - AGGQT REHAF L ART L GVNQL I VAVNKMDDPT VNWSQERYNEI KEEVSDL L KQV- -
MSEKKPHL NL VI I GHVDHGKST L MGHL L YKT GAI SDREMRKL EKL AQKL DKGSF KYAF VMDRL KEERERGL T I DL AF RKF ET QKYYF T I I DAPGHRDF VKNMI T GASQADAAI L VVSARKGEF EAGI S- - - - - - - - - - - - AGGQT REHAF L ART L GVNQL I VAVNKMDDST VNWSQERYNEI KEEVSGL L EGK- -
MSEKKPHL NL VI I GHVDHGKST MMGHL L I L T GAI SDREMREL EKMAQKL DKGSF KYAF VF DRL KEERERGL T I DL AF RKF ET KKYYF T I I DAPGHRDF VKNMI T GASQADAAI L VVSAKKGEF EAGI S- - - - - - - - - - - - AGGQT REHAF L ART L GVNQL I VAVNKMDDPT VNWSQERYNEI KEEVSDL L KQV- -
MSKEKPHL NL VI I GHVDHGKST MT GHL L F L CGAI DERT I EKYAKESEKMGKGSWKYAWVL DKL KEERERGL T I DI SF F KF ET KKYVF T I I DAPGHRDF VKNMI T GASQADAAI L VVSAEKGEF EAGI SAERGT PKGDWRI PGGQT REHAL L AKT L GVNQL I VAVNKMD- - T VDWSQERYNEI KEEVSAL L KQF VE
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- - GYPVE- - - - K I PF VPVSAL T GDNL T EKST T L PWYDGPT L I EAL DQF EL PEKPT DKPL RL PI QDVYKI KGAGVVPVGRVET GVL KVGDKVI I MPT GY- - - - - F GEVRSI EMHHEEMPQAEPGDNI GF NI RGI T MKDVHRGDVVGHA- DNPPT VVT PNGNF T GQI I V I W- - - - - - - - - - H- PT AI AQGYT PVVHA
- - GYKVD- - - - K I PF I PVSAWT GDNL T EKSPNMPWYDGPT L L EAL DT F EVPPKPI DKPL RI P I QDVYSI T GVGT VPVGRVET GVL KVGDKVI F MPPGV- - - - - T GEVKSI EMHHEQMPQAEPGDNI GF NVRGI EKKDI KRGDVAGHV- DNPPT VAE- - - EF T GQI I V I Y - - - - - - - - - - H- PT AI AVGYT PVI HA
- - GYDL D- - - - KVPF VPVSGMT GDNL T DKSVT L PWYDGPT L L EAL DT F EVPPKPT DKPL RL PI QDVYSI T GI GT VPVGRVET GVL KPGDKVI F APSGG- - - - - KAEVKSI EMHHEQL PQAEPGDNI GF NVKGI AKKDI RRGDVVGHPGDNPPKVAK- - - T F T AT VI V I K - - - - - - - - - - G- PT AI AAGYT PVI HC
- - GYDL D- - - - KVPF VPVSGMT GDNL T EKSVT VPWYDGPT L L EAL DT F EVPPKPI DKPL RL PI QDVYSI T GI GT VPVGRVET GVL KPGDKVI F APSGY- - - - - KAEVKSI EMHHEQL PQAEPGDNI GF NVKGI SKKDI RRGDVVGHPGDNPPT VAK- - - EF T AT VI V I K - - - - - - - - - - G- PT AI AAGYT PVI HC
- - GYDL D- - - - KVPF VPVSAWT GDNL T EKSVT VPWYDGPT L L EAL DT F EVPPKPI DKPL RI P I QDVYSI T GVGT VPVGRVET GVL KVGDKVI F MPSGL - - - - - T GEVKSI EMHHEQL QQAEPGDNI GF NVKGI SKKDI RRGDVAGHPGDNPPT VAK- - - EF T GQI I V I Y - - - - - - - - - - H- PT AI AAGYT PVI HA
- - GYDL D- - - - KVPF VPVSAWT GDNL T EKSVT VPWYDGPT L L EAL DT F EVPPKPI DKPL RI P I QDVYSI T GVGT VPVGRVET GVL KVGDKVI F MPPGL - - - - - T GEVKSI EMHHEQL QQAEPGDNI GF NVKGI SKKDI RRGDVAGHP- DNPPT VAK- - - EF T GQI I V I Y - - - - - - - - - - H- PT AI AAGYT PVI HA
- - GYDVD- - - - KVPF I PVSAWT GDNL T EKSVT VPWYDGPT L L EAL DT F EVPPKPI DKPL RI P I QDVYSI T GVGT VPVGRVET GVL KVGDKVI F MPPGL - - - - - T GEVKSI EMHHEQL QQAEPGDNI GF NVRGI SKKDI KRGDVAGHV- DNPPT VAE- - - EF T GQI I V I Y - - - - - - - - - - H- PT AI AAGYT PVI HA
- - EL DKK- - - - KVPYVPVSAWT GDNL T EKSVT VPWYDGPT L L EAL DT F EVPPKPI DKPL RI P I QDVYSI T GVGT VPVGRVET GVL KVGDKVI F MPSGG- - - - - KGEVKSI EMHHEQL QKAEPGDNI GF NVKGI SKKDI RRGDVAGHP- DNPPT VAK- - - EF T GQI F VI Y- - - - - - - - - - HPPT AI AAGYT PVI HA
- - GF PVD- - - - KVPF I PVSAWT GDNL T EKST T MPWYDGPT L L EAL DT F EL PPKPI DKPL RI P I QDVYSI T GVGT VPVGRVET GVL KVGDKVI F MPPGV- - - - - T GEVKSI EMHHEQL QQAEPGDNI GF NVRGI SKKDI KRGDVAGHV- DNPPT VVE- - - EF T GQI I V I Y - - - - - - - - - - H- PT AI AAGYT PVI HA
- - GYDVD- - - - K I PF I PVSAWT GDNL T EPSVT VPWYKGPT L L EAL DT F EL PPKPVDKPL RI P I QDVYT I T GVGT VPVGRVET GVL KVGDKVI F MPPGV- - - - - T GEVKSI EMHHERL EQAEPGDNI GF NVRGI GKGDI KRGDVAGHV- DNPPT VVE- - - EF T GQI I V I H- - - - - - - - - - H- PT AI AAGYT PVI HA
- - GF PVD- - - - KVPF I PVSAWT GDNL T EKSVT VPWYDGPT L L EAL DT F EL PPKPVDKPL RL PI QDVYSI T GVGT VPVGRVET GVL KVGDKVI F MPPGL - - - - - T GEVRSI EMHHEQL QQAEPGDNI GF NI RGI SKKDI KRGDVAGHV- DNPPT VVE- - - EF T GQI I V I Y - - - - - - - - - - H- PT AI APGYT PVI HA
GSGYRL DGKGL GVKF VPT SGMT GDNL T DKSDKMPWYDGPSL L EAL DT F EVPEKPT DKPL RL PI QDVYSI T GI GT VPVGRVESGVL KPGDKVI F APSKYGI KPL T AEVKSI EMHHEQL PQAEPGDNI GF NVKGI AKKDI L RGDVVGHPGDNPPKVAD- - - T F T AT VI V I KGL GKPGKKANHPPT GI AAGYT PVI HC
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HT AQVACKF VEL SKKL DPKT GQVI EDNPQF L KKNDAAI VKL QPI KKL CL EKYKDF PEL GRF AVRDMGRT VAVGVVKDI ET G
HT AQVACRF T EL I SKL DPRT GQVVEENPDF I KQGDAAI VKL KPI RPMVI EKYSDF PQL GRF AVRDMGRT VAVGVVI DVKPK
GT AQVACRF AEI KEKI DRRT GQVKEANPDF L KNGDRAT VVMRPVRPMVVEKF SDF PQL GRF AVRDMGQT VAVGI VKDVQPK
GT AQVACRF AEL KSKI DRRT GQVKEANPDF L KNGDAAT VVMVPT RPMVVEKYSDF PQL GRF AVRDMGQT VAVGI VKDVT PK
HT AQVACRF AEL KSKI DRRT GQVVEENPDF L KSGDAAI VKL VPT RPMVI EKYSDF PQL GRF AVRDMGRT VAVGI VKDVT PK
HT AQVACRF AEL I SKI DRRT GQVVEENPDF L KQGDAAI VKF VPT RPMVI EKYSDF PQL GRF AVRDMGRT VAVGI VKDVT PK
HT AQVACRF EEL I SKI DPRT GQVVEENPDF L KQGDAAI VKF KPI RPMVI EKYSDF PQL GRF AVRDMGRT VAVGVVKDVT PK
HT AQVACT F AEL QSKI DRRT GQVVEENPDYL KSGDGAI VKL VPT RPMVI EKYSDF PQL GRF AVRDMGRT VAVGI VKDVT PK
HT AQVACKF EEL I SKI DPRT GQVI QEKPDF L KQGDAAI VKF KPI RPL VI EKYSDF PQL GRF AVRDMGRT VAVGVVKEVT PK
HT AQVACKF T EL I SKI DPRT GQVI QEKPDF I KQGDAAI VKF KPI RPL VI EKYSDF PQL GRF AVRDMGRT VAVGVVKEVT PK
HT AQVACKF EEL I QKI DPRT GQVI QEKPDF L KQGDAAI VKF KPI RPL VI EKYSDF PQL GRF AVRDMGRT VAVGVVKEVKPK
GT AQVACRF A

E
I KEKI DRRT GQVKEANPDF L KQGDRAT VVMRPVRPMVVEKF SDF PQL GRF AVRDMGQT VAVGI VKDVQPK
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Fig. S8 Amino acid sequences of ancestral EF-1A proteins used here. The Posterior probabilities (PP) for amino acid states of the ancestral EF-1A are labeled.


