
This is the RNA Dependent RNA Polymerase responsible for copying the Genome of the Virus 
 
TOP strand is SARS from 2003 
Bottom strand is SARD-Covid-2 from 2020 
Similarity = 89.891 %  
 
Vertical lines represent matching amino acids in the protein 
Colons represent amino acids with compatible hydrophobic properties which are regularly 
substituted in nature based on the BLOSUM62 PAM matrix 
 
>rep ; polyprotein 1ab, replicase and transcriptase; ribosomal slippage results in -1 frameshift 
at tttaaac, CodingLen:7195 ; Protein length = 7073 (AAQ94058.1 Full gene position = SARS 
coronavirus AS (2003_10_21):249-21469) (SARS coronavirus AS (2003_10_2...)(249) 
 
>orf1ab ; orf1ab polyprotein, pp1ab; expression of ORF1b-encoded region of pp1ab predicted to 
involve ribosomal frameshifting into the -1 frame just upstream of the ORF1a translation 
termination codon, CodingLen:7218 ; Protein length = 7096 (QHO62106.1 Full gene position = Wuhan 
seafood market pneumonia virus isolate 2019_nCoV WHU01 (2020_01_28):265-21554) (Wuhan seafood 
market pneumonia...)(265)  
 
1         11        21        31        41        51        61        71         
MESLVLGVNEKTHVQLSLPVLQVRDVLVRGFGDSVEEALSEAREHLKNGTCGLVELEKGVLPQLEQPYVFIKRSDALSTN 
||||| | ||||||||||||||||||||||||||||| |||||:|||:|||||||:|||||||||||||||||||| :   
MESLVPGFNEKTHVQLSLPVLQVRDVLVRGFGDSVEEVLSEARQHLKDGTCGLVEVEKGVLPQLEQPYVFIKRSDARTAP 
 
81        91        101       111       121       131       141       151        
HGHKVVELVAEMDGIQYGRSGITLGVLVPHVGETPIAYRNVLLRKNGNKGAGGHSYGIDLKSYDLGDELGTDPIEDYEQN 
||| :||||||::|||||||| ||||||||||| |:||| ||||||||||||||||| ||||:|||||||||| ||:::| 
HGHVMVELVAELEGIQYGRSGETLGVLVPHVGEIPVAYRKVLLRKNGNKGAGGHSYGADLKSFDLGDELGTDPYEDFQEN 
 
161       171       181       191       201       211       221       231        
WNTKHGSGALRELTRELNGGAVTRYVDNNFCGPDGYPLDCIKDFLARAGKSMCTLSEQLDYIESKRGVYCCRDHEHEIAW 
||||| ||  ||| ||||||| ||||||||||||||||:|||| ||||||: ||||||||:|::||||||||:||||||| 
WNTKHSSGVTRELMRELNGGAYTRYVDNNFCGPDGYPLECIKDLLARAGKASCTLSEQLDFIDTKRGVYCCREHEHEIAW 
 
241       251       261       271       281       291       301       311        
FTERSDKSYEHQTPFEIKSAKKFDTFKGECPKFVFPLNSKVKVIQPRVEKKKTEGFMGRIRSVYPVASPQECNNMHLSTL 
:||||:|||| ||||||| ||||||| |||| ||||||| :| ||||||||| :||||||||||||||| ||| | |||| 
YTERSEKSYELQTPFEIKLAKKFDTFNGECPNFVFPLNSIIKTIQPRVEKKKLDGFMGRIRSVYPVASPNECNQMCLSTL 
 
321       331       341       351       361       371       381       391        
MKCNHCDEVSWQTCDFLKATCEHCGTENLVIEGPTTCGYLPTNAVVKMPCPACQDPEIGPEHSVADYHNHSNIETRLRKG 
|||:|| | |||| ||:||||| ||||||  || ||||||| |||||: |||| : |:|||||:|:||| | ::| |||| 
MKCDHCGETSWQTGDFVKATCEFCGTENLTKEGATTCGYLPQNAVVKIYCPACHNSEVGPEHSLAEYHNESGLKTILRKG 
 
401       411       421       431       441       451       461       471        
GRTRCFGGCVFAYVGCYNKRAYWVPRASADIGSGHTGITGDNVETLNEDLLEILSRERVNINIVGDFHLNEEVAIILASF 
|||  ||||||:||||:|| |||||||||:||  |||: |:  | ||::||||| :|:||||||||| ||||:||||||| 
GRTIAFGGCVFSYVGCHNKCAYWVPRASANIGCNHTGVVGEGSEGLNDNLLEILQKEKVNINIVGDFKLNEEIAIILASF 
 
481       491       501       511       521       531       541       551        
SASTSAFIDTIKSLDYKSFKTIVESCGNYKVTKGKPVKGAWNIGQQRSVLTPLCGFPSQAAGVIRSIFARTLDAANHSIP 
|||||||::|:| ||||:|| |||||||:||||||  |||||||:|:|:|:||  | |:|| |:||||:|||: | :|:  
SASTSAFVETVKGLDYKAFKQIVESCGNFKVTKGKAKKGAWNIGEQKSILSPLYAFASEAARVVRSIFSRTLETAQNSVR 
 
 
 



561       571       581       591       601       611       621       631        
DLQRAAVTILDGISEQSLRLVDAMVYTSDLLTNSVIIMAYVTGGLVQQTSQWLSNLLGTTVEKLRPIFEWIEAKLSAGVE 
 ||:||:|||||||: ||||:|||::|||| ||::::|||:|||:|| |||||:|: ||  |||:|: :|:| |   ||| 
VLQKAAITILDGISQYSLRLIDAMMFTSDLATNNLVVMAYITGGVVQLTSQWLTNIFGTVYEKLKPVLDWLEEKFKEGVE 
 
641       651       661       671       681       691       701       711        
FLKDAWEILKFLITGVFDIVKGQIQVASDNIKDCVKCFIDVVNKALEMCIDQVTIAGAKLRSLNLGEVFIAQSKGLYRQC 
||:| |||:||: |   :|| |||   :  ||: |: |  :||| | :| | : | ||||::||||| |:  ||||||:| 
FLRDGWEIVKFISTCACEIVGGQIVTCAKEIKESVQTFFKLVNKFLALCADSIIIGGAKLKALNLGETFVTHSKGLYRKC 
 
721       731       741       751       761       771       781       791        
IRGKEQLQLLMPLKAPKEVTFLEGDSHDTVLTSEEVVLKNGELEALETPVDSFTNGAIVGTPVCVNGLMLLEIKDKEQYC 
:: :|:  ||||||||||: ||||::  | : :|||||| |:|: || |        :||||||:|||||||||| |:|| 
VKSREETGLLMPLKAPKEIIFLEGETLPTEVLTEEVVLKTGDLQPLEQPTSEAVEAPLVGTPVCINGLMLLEIKDTEKYC 
 
801       811       821       831       841       851       861       871        
ALSPGLLATNNVFRLKGGAPIKGVTFGEDTVWEVQGYKNVRITFELDERVDKVLNEKCSVYTVESGTEVTEFACVVAEAV 
||:| :: ||| | |||||| | ||||:||| ||||||:| ||||||||:||||||||| |||| |||| |||||||:|| 
ALAPNMMVTNNTFTLKGGAPTK-VTFGDDTVIEVQGYKSVNITFELDERIDKVLNEKCSAYTVELGTEVNEFACVVADAV 
 
881       891       901       911       921       931       941       951        
VKTLQPVSDLLTNMGIDLDEWSVATFYLFDDAGEENFSSRMYCSFYPPDEEEEDDAECEEEEIDETCEHEYGTEDDYQGL 
:|||||||:||| :||||||||:||:||||::||   :| ||||||||||:|| : :||||| : : ::||||||||||  
IKTLQPVSELLTPLGIDLDEWSMATYYLFDESGEFKLASHMYCSFYPPDEDEE-EGDCEEEEFEPSTQYEYGTEDDYQGK 
 
961       971       981       991       1001      1011      1021      1031       
PLEFGASAETVRVEEEEEEDWL-----------D---D---TTEQS--EIEP--EPE--PTP-EEPVNQFTGYLKLTDNV 
||||||::  :: |||:|||||           |   |   || |:  |::|  | |  |      || |:||||||||| 
PLEFGATSAALQPEEEQEEDWLDDDSQQTVGQQDGSEDNQTTTIQTIVEVQPQLEMELTPVVQTIEVNSFSGYLKLTDNV 
 
1041      1051      1061      1071      1081      1091      1101      1111       
AIKCVDIVKEAQSANPMVIVNAANIHLKHGGGVAGALNKATNGAMQKESDDYIKLNGPLTVGGSCLLSGHNLAKKCLHVV 
 ||  |||:||:   | |:|||||::|||||||||||||||| ||| ||||||  |||| |||||:|||||||| ||||| 
YIKNADIVEEAKKVKPTVVVNAANVYLKHGGGVAGALNKATNNAMQVESDDYIATNGPLKVGGSCVLSGHNLAKHCLHVV 
 
1121      1131      1141      1151      1161      1171      1181      1191       
GPNLNAGEDIQLLKAAYENFNSQDILLAPLLSAGIFGAKPLQSLQVCVQTVRTQVYIAVNDKALYEQVVMDYLD-NLKPR 
|||:| ||||||||:||||||  ::||||||||||||| |: ||:||| |||| ||:|| || ||:::|  :|:   : : 
GPNVNKGEDIQLLKSAYENFNQHEVLLAPLLSAGIFGADPIHSLRVCVDTVRTNVYLAVFDKNLYDKLVSSFLEMKSEKQ 
 
1201      1211      1221      1231      1241      1251      1261      1271       
VEAPKQEEPPNTEDSK-TEEKSVVQKPVDVKPKIKACIDEVTTTLEETKFLTNKLLLFADINGKLYHDSQNMLRGEDMSF 
||    | |        || |  |::      |||||::|||||||||||||  |||: |||| |: ||  ::   |::| 
VEQKIAEIPKEEVKPFITESKPSVEQRKQDDKKIKACVEEVTTTLEETKFLTENLLLYIDINGNLHPDSATLVSDIDITF 
 
1281      1291      1301      1311      1321      1331      1341      1351       
LEKDAPYMVGDVITSGDITCVVIPSKKAGGTTEMLSRALKKVPVDEYITTYPGQGCAGYTLEEAKTALKKCKSAFYVLPS 
|:|||||:||||:  | :| ||||:||||||||||::||:||| | |||||||||  |||:||||| |||||||||:||| 
LKKDAPYIVGDVVQEGVLTAVVIPTKKAGGTTEMLAKALRKVPTDNYITTYPGQGLNGYTVEEAKTVLKKCKSAFYILPS 
 
1361      1371      1381      1391      1401      1411      1421      1431       
EAPNAKEEILGTVSWNLREMLAHAEETRKLMPICMDVRAIMATIQRKYKGIKIQEGIVDYGVRFFFYTSKEPVASIITKL 
   | |:|||||||||||||||||||||||||:|:: :||::||||||||||||||:|||| ||:|||||  |||:|  | 
IISNEKQEILGTVSWNLREMLAHAEETRKLMPVCVETKAIVSTIQRKYKGIKIQEGVVDYGARFYFYTSKTTVASLINTL 
 
 
 



1441      1451      1461      1471      1481      1491      1501      1511       
NSLNEPLVTMPIGYVTHGFNLEEAARCMRSLKAPAVVSVSSPDAVTTYNGYLTSSSKTSEEHFVETVSLAGSYRDWSYSG 
| ||| |||||:|||||| ||||||| ||||| || |||||||||| ||||||||||| ||||:||:||||||:|||||| 
NDLNETLVTMPLGYVTHGLNLEEAARYMRSLKVPATVSVSSPDAVTAYNGYLTSSSKTPEEHFIETISLAGSYKDWSYSG 
 
1521      1531      1541      1551      1561      1571      1581      1591       
QRTELGVEFLKRGDKIVYHTLESPVEFHLDGEVLSLDKLKSLLSLREVKTIKVFTTVDNTNLHTQLVDMSMTYGQQFGPT 
| |:||:|||||||| ||:|  :|  |||||||:: | ||:|||||||:|||||||||| |||||:|||||||||||||| 
QSTQLGIEFLKRGDKSVYYT-SNPTTFHLDGEVITFDNLKTLLSLREVRTIKVFTTVDNINLHTQVVDMSMTYGQQFGPT 
 
1601      1611      1621      1631      1641      1651      1661      1671       
YLDGADVTKIKPHVNHEGKTFFVLPSDDTLRSEAFEYYHTLDESFLGRYMSALNHTKKWKFPQVGGLTSIKWADNNCYLS 
||||||||||||| :||||||:|||:||||| |||||||| | |||||||||||||||||:||| ||||||||||||||: 
YLDGADVTKIKPHNSHEGKTFYVLPNDDTLRVEAFEYYHTTDPSFLGRYMSALNHTKKWKYPQVNGLTSIKWADNNCYLA 
 
1681      1691      1701      1711      1721      1731      1741      1751       
SVLLALQQLEVKFNAPALQEAYYRARAGDAANFCALILAYSNKTVGELGDVRETMTHLLQHANLESAKRVLNVVCKHCGQ 
: || |||:|:||| ||||:||||||||:||||||||||| ||||||||||||||::| |||||:| ||||||||| ||| 
TALLTLQQIELKFNPPALQDAYYRARAGEAANFCALILAYCNKTVGELGDVRETMSYLFQHANLDSCKRVLNVVCKTCGQ 
 
1761      1771      1781      1791      1801      1811      1821      1831       
KTTTLTGVEAVMYMGTLSYDNLKTGVSIPCVCGRDATQYLVQQESSFVMMSAPPAEYKLQQGTFLCANEYTGNYQCGHYT 
: ||| |||||||||||||:  | || ||| ||: ||:||||||| |||||||||:|:|: ||| ||:|||||||||||  
QQTTLKGVEAVMYMGTLSYEQFKKGVQIPCTCGKQATKYLVQQESPFVMMSAPPAQYELKHGTFTCASEYTGNYQCGHYK 
 
1841      1851      1861      1871      1881      1891      1901      1911       
HITAKETLYRIDGAHLTKMSEYKGPVTDVFYKETSYTTTIKPVSYKLDGVTYTEIEPKLDGYYKKDNAYYTEQPIDLVPT 
|||:||||| |||| ||| ||||||:||||||| |||||||||:||||||  |||:|||| ||||||:|:|||||||||  
HITSKETLYCIDGALLTKSSEYKGPITDVFYKENSYTTTIKPVTYKLDGVVCTEIDPKLDNYYKKDNSYFTEQPIDLVPN 
 
1921      1931      1941      1951      1961      1971      1981      1991       
QPLPNASFDNFKLTCSNTKFADDLNQMTGFTKPASRELSVTFFPDLNGDVVAIDYRHYSASFKKGAKLLHKPIVWHINQA 
|| |||||||||  | | ||||||||:||: ||||||| ||||||||||||||||:||: ||||||||||||||||:| | 
QPYPNASFDNFKFVCDNIKFADDLNQLTGYKKPASRELKVTFFPDLNGDVVAIDYKHYTPSFKKGAKLLHKPIVWHVNNA 
 
2001      2011      2021      2031      2041      2051      2061      2071       
TTKTTFKPNTWCLRCLWSTKPVDTSNSFEVLAVEDTQGMDNLACESQQPTSEEVVENPTIQKEVIECDVKTTEVVGNVIL 
| | |:||||||:|||||||||:|||||:||  || |||||||||  :| ||||||||||||:|:||:||||||||::|| 
TNKATYKPNTWCIRCLWSTKPVETSNSFDVLKSEDAQGMDNLACEDLKPVSEEVVENPTIQKDVLECNVKTTEVVGDIIL 
 
2081      2091      2101      2111      2121      2131      2141      2151       
KPSDEGVKVTQELGHEDLMAAYVENTSITIKKPNELSLALGLKTIATHGIAAINSVPWSKILAYVKPFLGQAAITTSNCA 
||::  :|:|:|:|| |||||||:|:|:|||||||||  |||||:||||:||:|||||  |  | |||| :   ||:|   
KPANNSLKITEEVGHTDLMAAYVDNSSLTIKKPNELSRVLGLKTLATHGLAAVNSVPWDTIANYAKPFLNKVVSTTTNIV 
 
2161      2171      2181      2191      2201      2211      2221      2231       
KRLAQRVFNNYMPYVFTLLFQLCTFTKSTNSRIRASLPTTIAKNSVKSVAKLCLDAGINYVKSPKFSKLFTIAMWLLLLS 
 |   ||  ||||| |||| ||||||:||||||:||:|||||||:|||| | ||:|  ||:||| ||||  | :| |||| 
TRCLNRVCTNYMPYFFTLLLQLCTFTRSTNSRIKASMPTTIAKNTVKSVGKFCLEASFNYLKSPNFSKLINIIIWFLLLS 
 
2241      2251      2261      2271      2281      2291      2301      2311       
ICLGSLICVTAAFGVLLSNFGAPSYCNGVRELYLNSSNVTTMDFCEGSFPCSICLSGLDSLDSYPALETIQVTISSYKLD 
:||||||  ||| |||:|| | |||| | || ||||:|||   :| || |||:|||||||||:||:|||||:||||:| | 
VCLGSLIYSTAALGVLMSNLGMPSYCTGYREGYLNSTNVTIATYCTGSIPCSVCLSGLDSLDTYPSLETIQITISSFKWD 
 
 
 



2321      2331      2341      2351      2361      2371      2381      2391       
LTILGLAAEWVLAYMLFTKFFYLLGLSAIMQVFFGYFASHFISNSWLMWFIISIVQMAPVSAMVRMYIFFASFYYIWKSY 
||  || ||| |||:|||:|||:|||:||||:|| ||| |||||||||| ||::|||||:|||||||||||||||:|||| 
LTAFGLVAEWFLAYILFTRFFYVLGLAAIMQLFFSYFAVHFISNSWLMWLIINLVQMAPISAMVRMYIFFASFYYVWKSY 
 
2401      2411      2421      2431      2441      2451      2461      2471       
VHIMDGCTSSTCMMCYKRNRATRVECTTIVNGMKRSFYVYANGGRGFCKTHNWNCLNCDTFCTGSTFISDEVARDLSLQF 
||::||| ||||||||||||||||||||||||::||||||||||:|||| |||||:|||||| ||||||||||||||||| 
VHVVDGCNSSTCMMCYKRNRATRVECTTIVNGVRRSFYVYANGGKGFCKLHNWNCVNCDTFCAGSTFISDEVARDLSLQF 
 
2481      2491      2501      2511      2521      2531      2541      2551       
KRPINPTDQSSYIVDSVAVKNGALHLYFDKAGQKTYERHPLSHFVNLDNLRANNTKGSLPINVIVFDGKSKCDESASKSA 
||||||||||||||||| ||||::||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||:||::||| 
KRPINPTDQSSYIVDSVTVKNGSIHLYFDKAGQKTYERHSLSHFVNLDNLRANNTKGSLPINVIVFDGKSKCEESSAKSA 
 
2561      2571      2581      2591      2601      2611      2621      2631       
SVYYSQLMCQPILLLDQALVSDVGDSTEVSVKMFDAYVDTFSATFSVPMEKLKALVATAHSELAKGVALDGVLSTFVSAA 
|||||||||||||||||||||||||| ||:||||||||:|||:||:||||||| ||||| :|||| |:|| |||||:||| 
SVYYSQLMCQPILLLDQALVSDVGDSAEVAVKMFDAYVNTFSSTFNVPMEKLKTLVATAEAELAKNVSLDNVLSTFISAA 
 
2641      2651      2661      2671      2681      2691      2701      2711       
RQGVVDTDVDTKDVIECLKLSHHSDLEVTGDSCNNFMLTYNKVENMTPRDLGACIDCNARHINAQVAKSHNVSLIWNVKD 
||| ||:||:||||:||||||| ||:|||||||||:|||||||||||||||||||||:|||||||||||||::||||||| 
RQGFVDSDVETKDVVECLKLSHQSDIEVTGDSCNNYMLTYNKVENMTPRDLGACIDCSARHINAQVAKSHNIALIWNVKD 
 
2721      2731      2741      2751      2761      2771      2781      2791       
YMSLSEQLRKQIRSAAKKNNIPFRLTCATTRQVVNVITTKISLKGGKIVSTCFKLMLKATLLCVLAALVCYIVMPVHTLS 
:|||||||||||||||||||:||:||||||||||||:||||:|||||||:   | ::| ||: :  | : |:: ||| :| 
FMSLSEQLRKQIRSAAKKNNLPFKLTCATTRQVVNVVTTKIALKGGKIVNNWLKQLIKVTLVFLFVAAIFYLITPVHVMS 
 
2801      2811      2821      2831      2841      2851      2861      2871       
IHDGYTNEIIGYKAIQDGVTRDIISTDDCFANKHAGFDAWFSQRGGSYKNDKSCPVVAAIITREIGFIVPGLPGTVLRAI 
 |  :::||||||||  |||||| ||| ||||||| || ||||||||| |||:||::||:||||:||:|||||||:||   
KHTDFSSEIIGYKAIDGGVTRDIASTDTCFANKHADFDTWFSQRGGSYTNDKACPLIAAVITREVGFVVPGLPGTILRTT 
 
2881      2891      2901      2911      2921      2931      2941      2951       
NGDFLHFLPRVFSAVGNICYTPSKLIEYSDFATSACVLAAECTIFKDAMGKPVPYCYDTNLLEGSISYSELRPDTRYVLM 
||||||||||||||||||||||||||||:||||||||||||||||||| |||||||||||:||||::|  |||||||||| 
NGDFLHFLPRVFSAVGNICYTPSKLIEYTDFATSACVLAAECTIFKDASGKPVPYCYDTNVLEGSVAYESLRPDTRYVLM 
 
2961      2971      2981      2991      3001      3011      3021      3031       
DGSIIQFPNTYLEGSVRVVTTFDAEYCRHGTCERSEVGICLSTSGRWVLNNEHYRALSGVFCGVDAMNLIANIFTPLVQP 
|||||||||||||||||||||||:|||||||||||| |:|:||||||||||::||:| ||||||||:||: |:||||:|| 
DGSIIQFPNTYLEGSVRVVTTFDSEYCRHGTCERSEAGVCVSTSGRWVLNNDYYRSLPGVFCGVDAVNLLTNMFTPLIQP 
 
3041      3051      3061      3071      3081      3091      3101      3111       
VGALDVSASVVAGGIIAILVTCAAYYFMKFRRVFGEYNHVVAANALLFLMSFTILCLVPAYSFLPGVYSVFYLYLTFYFT 
:||||:|||:|||||:||:||| |||||:||| ||||:|||| | ||||||||:||| | |||||||||| ||||||| | 
IGALDISASIVAGGIVAIVVTCLAYYFMRFRRAFGEYSHVVAFNTLLFLMSFTVLCLTPVYSFLPGVYSVIYLYLTFYLT 
 
3121      3131      3141      3151      3161      3171      3181      3191       
NDVSFLAHLQWFAMFSPIVPFWITAIYVFCISLKHCHWFFNNYLRKRVMFNGVTFSTFEEAALCTFLLNKEMYLKLRSET 
||||||||:||  ||:|:||||||  |: ||| || :|||:|||::||:||||:||||||||||||||||||||||||:  
NDVSFLAHIQWMVMFTPLVPFWITIAYIICISTKHFYWFFSNYLKRRVVFNGVSFSTFEEAALCTFLLNKEMYLKLRSDV 
 
 
 



3201      3211      3221      3231      3241      3251      3261      3271       
LLPLTQYNRYLALYNKYKYFSGALDTTSYREAACCHLAKALNDFSNSGADVLYQPPQTSITSAVLQSGFRKMAFPSGKVE 
|||||||||||||||||||||||:||||||||||||||||||||||||:||||||||||||||||||||||||||||||| 
LLPLTQYNRYLALYNKYKYFSGAMDTTSYREAACCHLAKALNDFSNSGSDVLYQPPQTSITSAVLQSGFRKMAFPSGKVE 
 
3281      3291      3301      3311      3321      3331      3341      3351       
GCMVQVTCGTTTLNGLWLDDTVYCPRHVICTAEDMLNPNYEDLLIRKSNHSFLVQAGNVQLRVIGHSMQNCLLRLKVDTS 
|||||||||||||||||||| ||||||||||:||||||||||||||||||:||||||||||||||||||||:|:|||||: 
GCMVQVTCGTTTLNGLWLDDVVYCPRHVICTSEDMLNPNYEDLLIRKSNHNFLVQAGNVQLRVIGHSMQNCVLKLKVDTA 
 
3361      3371      3381      3391      3401      3411      3421      3431       
NPKTPKYKFVRIQPGQTFSVLACYNGSPSGVYQCAMRPNHTIKGSFLNGSCGSVGFNIDYDCVSFCYMHHMELPTGVHAG 
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
NPKTPKYKFVRIQPGQTFSVLACYNGSPSGVYQCAMRPNFTIKGSFLNGSCGSVGFNIDYDCVSFCYMHHMELPTGVHAG 
 
3441      3451      3461      3471      3481      3491      3501      3511       
TDLEGKFYGPFVDRQTAQAAGTDTTITLNVLAWLYAAVINGDRWFLNRFTTTLNDFNLVAMKYNYEPLTQDHVDILGPLS 
||||| |||||||||||||||||||||:|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
TDLEGNFYGPFVDRQTAQAAGTDTTITVNVLAWLYAAVINGDRWFLNRFTTTLNDFNLVAMKYNYEPLTQDHVDILGPLS 
 
3521      3531      3541      3551      3561      3571      3581      3591       
AQTGIAVLDMCAALKELLQNGMNGRTILGSTILEDEFTPFDVVRQCSGVTFQGKFKKIVKGTHHWMLLTFLTSLLILVQS 
||||||||||||:||||||||||||||||| :||||||||||||||||||||   |: :||||||:||| |||||:|||| 
AQTGIAVLDMCASLKELLQNGMNGRTILGSALLEDEFTPFDVVRQCSGVTFQSAVKRTIKGTHHWLLLTILTSLLVLVQS 
 
3601      3611      3621      3631      3641      3651      3661      3671       
TQWSLFFFVYENAFLPFTLGIMAIAACAMLLVKHKHAFLCLFLLPSLATVAYFNMVYMPASWVMRIMTWLELADTSLSGY 
||||||||:|||||||| :||:|::| ||: |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||:: ||||||: 
TQWSLFFFLYENAFLPFAMGIIAMSAFAMMFVKHKHAFLCLFLLPSLATVAYFNMVYMPASWVMRIMTWLDMVDTSLSGF 
 
3681      3691      3701      3711      3721      3731      3741      3751       
RLKDCVMYASALVLLILMTARTVYDDAARRVWTLMNVITLVYKVYYGNALDQAISMWALVISVTSNYSGVVTTIMFLARA 
:||||||||||:|||||||||||||| ||||||||||:|||||||||||||||||||||:|||||||||||||:|||||  
KLKDCVMYASAVVLLILMTARTVYDDGARRVWTLMNVLTLVYKVYYGNALDQAISMWALIISVTSNYSGVVTTVMFLARG 
 
3761      3771      3781      3791      3801      3811      3821      3831       
IVFVCVEYYPLLFITGNTLQCIMLVYCFLGYCCCCYFGLFCLLNRYFRLTLGVYDYLVSTQEFRYMNSQGLLPPKSSIDA 
|||:|||| |: ||||||||||||||||||| | |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||:|||| 
IVFMCVEYCPIFFITGNTLQCIMLVYCFLGYFCTCYFGLFCLLNRYFRLTLGVYDYLVSTQEFRYMNSQGLLPPKNSIDA 
 
3841      3851      3861      3871      3881      3891      3901      3911       
FKLNIKLLGIGGKPCIKVATVQSKMSDVKCTSVVLLSVLQQLRVESSSKLWAQCVQLHNDILLAKDTTEAFEKMVSLLSV 
|||||||||:|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
FKLNIKLLGVGGKPCIKVATVQSKMSDVKCTSVVLLSVLQQLRVESSSKLWAQCVQLHNDILLAKDTTEAFEKMVSLLSV 
 
3921      3931      3941      3951      3961      3971      3981      3991       
LLSMQGAVDINRLCEEMLDNRATLQAIASEFSSLPSYAAYATAQEAYEQAVANGDSEVVLKKLKKSLNVAKSEFDRDAAM 
|||||||||||:|||||||||||||||||||||||||||:|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
LLSMQGAVDINKLCEEMLDNRATLQAIASEFSSLPSYAAFATAQEAYEQAVANGDSEVVLKKLKKSLNVAKSEFDRDAAM 
 
4001      4011      4021      4031      4041      4051      4061      4071       
QRKLEKMADQAMTQMYKQARSEDKRAKVTSAMQTMLFTMLRKLDNDALNNIINNARDGCVPLNIIPLTTAAKLMVVVPDY 
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||:||| 
QRKLEKMADQAMTQMYKQARSEDKRAKVTSAMQTMLFTMLRKLDNDALNNIINNARDGCVPLNIIPLTTAAKLMVVIPDY 
 
 
 



4081      4091      4101      4111      4121      4131      4141      4151       
GTYKNTCDGNTFTYASALWEIQQVVDADSKIVQLSEINMDNSPNLAWPLIVTALRANSAVKLQNNELSPVALRQMSCAAG 
 |||||||| |||||||||||||||||||||||||||:|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
NTYKNTCDGTTFTYASALWEIQQVVDADSKIVQLSEISMDNSPNLAWPLIVTALRANSAVKLQNNELSPVALRQMSCAAG 
 
4161      4171      4181      4191      4201      4211      4221      4231       
TTQTACTDDNALAYYNNSKGGRFVLALLSDHQDLKWARFPKSDGTGTIYTELEPPCRFVTDTPKGPKVKYLYFIKGLNNL 
|||||||||||||||| :|||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
TTQTACTDDNALAYYNTTKGGRFVLALLSDLQDLKWARFPKSDGTGTIYTELEPPCRFVTDTPKGPKVKYLYFIKGLNNL 
 
4241      4251      4261      4271      4281      4291      4301      4311       
NRGMVLGSLAATVRLQAGNATEVPANSTVLSFCAFAVDPAKAYKDYLASGGQPITNCVKMLCTHTGTGQAITVTPEANMD 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
NRGMVLGSLAATVRLQAGNATEVPANSTVLSFCAFAVDAAKAYKDYLASGGQPITNCVKMLCTHTGTGQAITVTPEANMD 
 
4321      4331      4341      4351      4361      4371      4381      4391       
QESFGGASCCLYCRCHIDHPNPKGFCDLKGKYVQIPTTCANDPVGFTLRNTVCTVCGMWKGYGCSCDQLREPLMQSADAS 
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||:|||||||||||||||||||||||::|||||  
QESFGGASCCLYCRCHIDHPNPKGFCDLKGKYVQIPTTCANDPVGFTLKNTVCTVCGMWKGYGCSCDQLREPMLQSADAQ 
 
4401      4411      4421      4431      4441      4451      4461      4471       
TFLNRVCGVSAARLTPCGTGTSTDVVYRAFDIYNEKVAGFAKFLKTNCCRFQEKDEEGNLLDSYFVVKRHTMSNYQHEET 
:|||||||||||||||||||||||||||||||||:|||||||||||||||||||||: ||:|||||||||| |||||||| 
SFLNRVCGVSAARLTPCGTGTSTDVVYRAFDIYNDKVAGFAKFLKTNCCRFQEKDEDDNLIDSYFVVKRHTFSNYQHEET 
 
4481      4491      4501      4511      4521      4531      4541      4551       
IYNLVKDCPAVAVHDFFKFRVDGDMVPHISRQRLTKYTMADLVYALRHFDEGNCDTLKEILVTYNCCDDDYFNKKDWYDF 
||||:||||||| |||||||:||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
IYNLLKDCPAVAKHDFFKFRIDGDMVPHISRQRLTKYTMADLVYALRHFDEGNCDTLKEILVTYNCCDDDYFNKKDWYDF 
 
4561      4571      4581      4591      4601      4611      4621      4631       
VENPDILRVYANLGERVRQSLLKTVQFCDAMRDAGIVGVLTLDNQDLNGNWYDFGDFVQVAPGCGVPIVDSYYSLLMPIL 
|||||||||||||||||||:||||||||||||:||||||||||||||||||||||||:|  || |||:|||||||||||| 
VENPDILRVYANLGERVRQALLKTVQFCDAMRNAGIVGVLTLDNQDLNGNWYDFGDFIQTTPGSGVPVVDSYYSLLMPIL 
 
4641      4651      4661      4671      4681      4691      4701      4711       
TLTRALAAESHMDADLAKPLIKWDLLKYDFTEERLCLFDRYFKYWDQTYHPNCINCLDDRCILHCANFNVLFSTVFPPTS 
|||||| ||||:| || || ||||||||||||||| |||||||||||||||||:|||||||||||||||||||||||||| 
TLTRALTAESHVDTDLTKPYIKWDLLKYDFTEERLKLFDRYFKYWDQTYHPNCVNCLDDRCILHCANFNVLFSTVFPPTS 
 
4721      4731      4741      4751      4761      4771      4781      4791       
FGPLVRKIFVDGVPFVVSTGYHFRELGVVHNQDVNLHSSRLSFKELLVYAADPAMHAASGNLLLDKRTTCFSVAALTNNV 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
FGPLVRKIFVDGVPFVVSTGYHFRELGVVHNQDVNLHSSRLSFKELLVYAADPAMHAASGNLLLDKRTTCFSVAALTNNV 
 
4801      4811      4821      4831      4841      4851      4861      4871       
AFQTVKPGNFNKDFYDFAVSKGFFKEGSSVELKHFFFAQDGNAAISDYDYYRYNLPTMCDIRQLLFVVEVVDKYFDCYDG 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
AFQTVKPGNFNKDFYDFAVSKGFFKEGSSVELKHFFFAQDGNAAISDYDYYRYNLPTMCDIRQLLFVVEVVDKYFDCYDG 
 
4881      4891      4901      4911      4921      4931      4941      4951       
GCINANQVIVNNLDKSAGFPFNKWGKARLYYDSMSYEDQDALFAYTKRNVIPTITQMNLKYAISAKNRARTVAGVSICST 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
GCINANQVIVNNLDKSAGFPFNKWGKARLYYDSMSYEDQDALFAYTKRNVIPTITQMNLKYAISAKNRARTVAGVSICST 
 
 
 



4961      4971      4981      4991      5001      5011      5021      5031       
MTNRQFHQKLLKSIAATRGATVVIGTSKFYGGWHNMLKTVYSDVETPHLMGWDYPKCDRAMPNMLRIMASLVLARKHNTC 
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||| || 
MTNRQFHQKLLKSIAATRGATVVIGTSKFYGGWHNMLKTVYSDVENPHLMGWDYPKCDRAMPNMLRIMASLVLARKHTTC 
 
5041      5051      5061      5071      5081      5091      5101      5111       
CNLSHRFYRLANECAQVLSEMVMCGGSLYVKPGGTSSGDATTAYANSVFNICQAVTANVNALLSTDGNKIADKYVRNLQH 
|:|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
CSLSHRFYRLANECAQVLSEMVMCGGSLYVKPGGTSSGDATTAYANSVFNICQAVTANVNALLSTDGNKIADKYVRNLQH 
 
5121      5131      5141      5151      5161      5171      5181      5191       
RLYECLYRNRDVDHEFVDEFYAYLRKHFSMMILSDDAVVCYNSNYAAQGLVASIKNFKAVLYYQNNVFMSEAKCWTETDL 
||||||||||||| :||:||||||||||||||||||||||:|| ||:|||||||||||:||||||||||||||||||||| 
RLYECLYRNRDVDTDFVNEFYAYLRKHFSMMILSDDAVVCFNSTYASQGLVASIKNFKSVLYYQNNVFMSEAKCWTETDL 
 
5201      5211      5221      5231      5241      5251      5261      5271       
TKGPHEFCSQHTMLVKQGDDYVYLPYPDPSRILGAGCFVDDIVKTDGTLMIERFVSLAIDAYPLTKHPNQEYADVFHLYL 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
TKGPHEFCSQHTMLVKQGDDYVYLPYPDPSRILGAGCFVDDIVKTDGTLMIERFVSLAIDAYPLTKHPNQEYADVFHLYL 
 
5281      5291      5301      5311      5321      5331      5341      5351       
QYIRKLHDELTGHMLDMYSVMLTNDNTSRYWEPEFYEAMYTPHTVLQAVGACVLCNSQTSLRCGACIRRPFLCCKCCYDH 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
QYIRKLHDELTGHMLDMYSVMLTNDNTSRYWEPEFYEAMYTPHTVLQAVGACVLCNSQTSLRCGACIRRPFLCCKCCYDH 
 
5361      5371      5381      5391      5401      5411      5421      5431       
VISTSHKLVLSVNPYVCNAPGCDVTDVTQLYLGGMSYYCKSHKPPISFPLCANGQVFGLYKNTCVGSDNVTDFNAIATCD 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
VISTSHKLVLSVNPYVCNAPGCDVTDVTQLYLGGMSYYCKSHKPPISFPLCANGQVFGLYKNTCVGSDNVTDFNAIATCD 
 
5441      5451      5461      5471      5481      5491      5501      5511       
WTNAGDYILANTCTERLKLFAAETLKATEETFKLSYGIATVREVLSDRELHLSWEVGKPRPPLNRNYVFTGYRVTKNSKV 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
WTNAGDYILANTCTERLKLFAAETLKATEETFKLSYGIATVREVLSDRELHLSWEVGKPRPPLNRNYVFTGYRVTKNSKV 
 
5521      5531      5541      5551      5561      5571      5581      5591       
QIGEYTFEKGDYGDAVVYRGTTTYKLNVGDYFVLTSHTVMPLSAPTLVPQEHYVRITGLYPTLNISDEFSSNVANYQKVG 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
QIGEYTFEKGDYGDAVVYRGTTTYKLNVGDYFVLTSHTVMPLSAPTLVPQEHYVRITGLYPTLNISDEFSSNVANYQKVG 
 
5601      5611      5621      5631      5641      5651      5661      5671       
MQKYSTLQGPPGTGKSHFAIGLALYYPSARIVYTACSHAAVDALCEKALKYLPIDKCSRIIPARARVECFDKFKVNSTLE 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
MQKYSTLQGPPGTGKSHFAIGLALYYPSARIVYTACSHAAVDALCEKALKYLPIDKCSRIIPARARVECFDKFKVNSTLE 
 
5681      5691      5701      5711      5721      5731      5741      5751       
QYVFCTVNALPETTADIVVFDEISMATNYDLSVVNARLRAKHYVYIGDPAQLPAPRTLLTKGTLEPEYFNSVCRLMKTIG 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
QYVFCTVNALPETTADIVVFDEISMATNYDLSVVNARLRAKHYVYIGDPAQLPAPRTLLTKGTLEPEYFNSVCRLMKTIG 
 
5761      5771      5781      5791      5801      5811      5821      5831       
PDMFLGTCRRCPAEIVDTVSALVYDNKLKAHKDKSAQCFKMFYKGVITHDVSSAINRPQIGVVREFLTRNPAWRKAVFIS 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
PDMFLGTCRRCPAEIVDTVSALVYDNKLKAHKDKSAQCFKMFYKGVITHDVSSAINRPQIGVVREFLTRNPAWRKAVFIS 
 
 
 



5841      5851      5861      5871      5881      5891      5901      5911       
PYNSQNAVASKILGLPTQTVDSSQGSEYDYVIFTQTTETAHSCNVNRFNVAITRAKIGILCIMSDRDLYDKLQFTSLEIP 
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||:||||||||||||||||||||||| 
PYNSQNAVASKILGLPTQTVDSSQGSEYDYVIFTQTTETAHSCNVNRFNVAITRAKVGILCIMSDRDLYDKLQFTSLEIP 
 
5921      5931      5941      5951      5961      5971      5981      5991       
RRNVATLQAENVTGLFKDCSKIITGLHPTQAPTHLSVDIKFKTEGLCVDIPGIPKDMTYRRLISMMGFKMNYQVNGYPNM 
|||||||||||||||||||||:|||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
RRNVATLQAENVTGLFKDCSKVITGLHPTQAPTHLSVDTKFKTEGLCVDIPGIPKDMTYRRLISMMGFKMNYQVNGYPNM 
 
 
6001      6011      6021      6031      6041      6051      6061      6071       
FITREEAIRHVRAWIGFDVEGCHATRDAVGTNLPLQLGFSTGVNLVAVPTGYVDTENNTEFTRVNAKPPPGDQFKHLIPL 
||||||||||||||||||||||||||:|||||||||||||||||||||||||||| |||:|:||:||||||||||||||| 
FITREEAIRHVRAWIGFDVEGCHATREAVGTNLPLQLGFSTGVNLVAVPTGYVDTPNNTDFSRVSAKPPPGDQFKHLIPL 
 
6081      6091      6101      6111      6121      6131      6141      6151       
MYKGLPWNVVRIKIVQMLSDTLKGLSDRVVFVLWAHGFELTSMKYFVKIGPERTCCLCDKRATCFSTSSDTYACWNHSVG 
||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||:|||||||:|||||||:||:| 
MYKGLPWNVVRIKIVQMLSDTLKNLSDRVVFVLWAHGFELTSMKYFVKIGPERTCCLCDRRATCFSTASDTYACWHHSIG 
 
6161      6171      6181      6191      6201      6211      6221      6231       
FDYVYNPFMIDVQQWGFTGNLQSNHDQHCQVHGNAHVASCDAIMTRCLAVHECFVKRVDWSVEYPIIGDELRVNSACRKV 
|||||||||||||||||||||||||| :||||||||||||||||||||||||||||||||::|||||||||::|:||||| 
FDYVYNPFMIDVQQWGFTGNLQSNHDLYCQVHGNAHVASCDAIMTRCLAVHECFVKRVDWTIEYPIIGDELKINAACRKV 
 
6241      6251      6261      6271      6281      6291      6301      6311       
QHMVVKSALLADKFPVLHDIGNPKAIKCVPQAEVEWKFYDAQPCSDKAYKIEELFYSYATHHDKFTDGVCLFWNCNVDRY 
||||||:|||||||||||||||||||||||||:|||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||| 
QHMVVKAALLADKFPVLHDIGNPKAIKCVPQADVEWKFYDAQPCSDKAYKIEELFYSYATHSDKFTDGVCLFWNCNVDRY 
 
6321      6331      6341      6351      6361      6371      6381      6391       
PANAIVCRFDTRVLSNLNLPGCDGGSLYVNKHAFHTPAFDKSAFTNLKQLPFFYYSDSPCESHGKQVVSDIDYVPLKSAT 
|||:|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
PANSIVCRFDTRVLSNLNLPGCDGGSLYVNKHAFHTPAFDKSAFVNLKQLPFFYYSDSPCESHGKQVVSDIDYVPLKSAT 
 
6401      6411      6421      6431      6441      6451      6461      6471       
CITRCNLGGAVCRHHANEYRQYLDAYNMMISAGFSLWIYKQFDTYNLWNTFTRLQSLENVAYNVVNKGHFDGHAGEAPVS 
|||||||||||||||||||| ||||||||||||||||:|||||||||||||||||||||||:||||||||||  || ||| 
CITRCNLGGAVCRHHANEYRLYLDAYNMMISAGFSLWVYKQFDTYNLWNTFTRLQSLENVAFNVVNKGHFDGQQGEVPVS 
 
6481      6491      6501      6511      6521      6531      6541      6551       
IINNAVYTKVDGIDVEIFENKTTLPVNVAFELWAKRNIKPVPEIKILNNLGVDIAANTVIWDYKREAPAHVSTIGVCTMT 
|||| |||||||:|||:||||||||||||||||||||||||||:|||||||||||||||||||||:||||:||||||:|| 
IINNTVYTKVDGVDVELFENKTTLPVNVAFELWAKRNIKPVPEVKILNNLGVDIAANTVIWDYKRDAPAHISTIGVCSMT 
 
6561      6571      6581      6591      6601      6611      6621      6631       
DIAKKPTESACSSLTVLFDGRVEGQVDLFRNARNGVLITEGSVKGLTPSKGPAQASVNGVTLIGESVKTQFNYFKKVDGI 
||||||||: |: ||| |||||:||||||||||||||||||||||| || || |||:||||||||:|||||||:|||||: 
DIAKKPTETICAPLTVFFDGRVDGQVDLFRNARNGVLITEGSVKGLQPSVGPKQASLNGVTLIGEAVKTQFNYYKKVDGV 
 
6641      6651      6661      6671      6681      6691      6701      6711       
IQQLPETYFTQSRDLEDFKPRSQMETDFLELAMDEFIQRYKLEGYAFEHIVYGDFSHGQLGGLHLMIGLAKRSQDSPLKL 
:||||||||||||:|::|||||||| |||||||||||:||||||||||||||||||| |||||||:|||||| ::|| :| 
VQQLPETYFTQSRNLQEFKPRSQMEIDFLELAMDEFIERYKLEGYAFEHIVYGDFSHSQLGGLHLLIGLAKRFKESPFEL 
 
 



6721      6731      6741      6751      6761      6771      6781      6791       
EDFIPMDSTVKNYFITDAQTGSSKCVCSVIDLLLDDFVEIIKSQDLSVISKVVKVTIDYAEISFMLWCKDGHVETFYPKL 
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||:|||||||||| |||||||||||||||||||| 
EDFIPMDSTVKNYFITDAQTGSSKCVCSVIDLLLDDFVEIIKSQDLSVVSKVVKVTIDYTEISFMLWCKDGHVETFYPKL 
 
6801      6811      6821      6831      6841      6851      6861      6871       
QASQAWQPGVAMPNLYKMQRMLLEKCDLQNYGENAVIPKGIMMNVAKYTQLCQYLNTLTLAVPYNMRVIHFGAGSDKGVA 
|:||||||||||||||||||||||||||||||::| :||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
QSSQAWQPGVAMPNLYKMQRMLLEKCDLQNYGDSATLPKGIMMNVAKYTQLCQYLNTLTLAVPYNMRVIHFGAGSDKGVA 
 
 
6881      6891      6901      6911      6921      6931      6941      6951       
PGTAVLRQWLPTGTLLVDSDLNDFVSDADSTLIGDCATVHTANKWDLIISDMYDPRTKHVTKENDSKEGFFTYLCGFIKQ 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||:||:||||||||||||||:||||:| 
PGTAVLRQWLPTGTLLVDSDLNDFVSDADSTLIGDCATVHTANKWDLIISDMYDPKTKNVTKENDSKEGFFTYICGFIQQ 
 
6961      6971      6981      6991      7001      7011      7021      7031       
KLALGGSIAVKITEHSWNADLYKLMGHFSWWTAFVTNVNASSSEAFLIGANYLGKPKEQIDGYTMHANYIFWRNTNPIQL 
|||||||:|:||||||||||||||||||:|||||||||||||||||||| ||||||:|||||| |||||||||||||||| 
KLALGGSVAIKITEHSWNADLYKLMGHFAWWTAFVTNVNASSSEAFLIGCNYLGKPREQIDGYVMHANYIFWRNTNPIQL 
 
7041      7051      7061      7071      7081      7091      7101      7111       
SSYSLFDMSKFPLKLRGTAVMSLKENQINDMIYSLLEKGRLIIRENNRVVVSSDILVNN 
||||||||||||||||||||||||| |||||| ||| |||||||||||||:|||:|||| 
SSYSLFDMSKFPLKLRGTAVMSLKEGQINDMILSLLSKGRLIIRENNRVVISSDVLVNN 
 
 
--------------------------------------------------------------------------------- 
 
>S ; spike protein S, structural protein, CodingLen:1276 ; Protein length = 1255 (AAQ94060.1 Full 
gene position = SARS coronavirus AS (2003_10_21):21476-25243) (SARS coronavirus AS 
(2003_10_2...)(21476) 
 
>S ; surface glycoprotein, structural protein, CodingLen:1295 ; Protein length = 1273 (QHO62107.1 
Full gene position = Wuhan seafood market pneumonia virus isolate 2019_nCoV WHU01 
(2020_01_28):21562-25383) (Wuhan seafood market pneumonia...)(21562)  
 
TOP strand is SARS from 2003 
Bottom strand is SARD-Covid-2 from 2020 
Similarity = 82.948 %  
 
1         11        21        31        41        51        61        71         
MFIFLLFLTLTSGSDLDRCTTFDDVQAPNYTQHTSSMRGVYYPDEIFRSDTLYLTQDLFLPFYSNVTGFHTI-----N-- 
||:||: | | | |     ||    | |      |  |||||||::|||  |: ||||||||:|||| || |     |   
MFVFLVLLPLVS-SQCVNLTTR--TQLPPAYT-NSFTRGVYYPDKVFRSSVLHSTQDLFLPFFSNVTWFHAIHVSGTNGT 
 
81        91        101       111       121       131       141       151        
HTFGNPVIPFKDGIYFAATEKSNVVRGWVFGSTMNNKSQSVIIINNSTNVVIRACNFELCDNPFFAV----SKPMGTQTH 
  | |||:|| ||:|||:|||||::|||:||:|:::|:||::|:||:|||||: | |: |::||  |    :     ::  
KRFDNPVLPFNDGVYFASTEKSNIIRGWIFGTTLDSKTQSLLIVNNATNVVIKVCEFQFCNDPFLGVYYHKNNKSWMESE 
 
161       171       181       191       201       211       221       231        
TMIFDNAFNCTFEYISDAFSLDVSEKSGNFKHLREFVFKNKDGFLYVYKGYQPIDVVRDLPSGFNTLKPIFKLPLGINIT 
  :: :| ||||||:|  | :|:  | ||||:|||||||| ||:  :|  : ||::||||| ||: |:|:  ||:||||| 
FRVYSSANNCTFEYVSQPFLMDLEGKQGNFKNLREFVFKNIDGYFKIYSKHTPINLVRDLPQGFSALEPLVDLPIGINIT 
 
 



241       251       261       271       281       291       301       311        
NFRA-I-L--TAFSPA-QDI-WGTSAAAYFVGYLKPTTFMLKYDENGTITDAVDCSQNPLAELKCSVKSFEIDKGIYQTS 
 |:  : |  :  :|      |   ||||:||||:| ||:|||:|||||||||||: :||:| ||::||| ::||||||| 
RFQTLLALHRSYLTPGDSSSGWTAGAAAYYVGYLQPRTFLLKYNENGTITDAVDCALDPLSETKCTLKSFTVEKGIYQTS 
 
321       331       341       351       361       371       381       391        
NFRVVPSGDVVRFPNITNLCPFGEVFNATKFPSVYAWERKKISNCVADYSVLYNSTFFSTFKCYGVSATKLNDLCFSNVY 
|||| |:  :|||||||||||||||||||:| ||||| ||:||||||||||||||  |||||||||| ||||||||:||| 
NFRVQPTESIVRFPNITNLCPFGEVFNATRFASVYAWNRKRISNCVADYSVLYNSASFSTFKCYGVSPTKLNDLCFTNVY 
 
 
401       411       421       431       441       451       461       471        
ADSFVVKGDDVRQIAPGQTGVIADYNYKLPDDFMGCVLAWNTRNIDATSTGNYNYKYRYLRHGKLRPFERDISNVPFSPD 
|||||::||:|||||||||| |||||||||||| |||:|||: |:|:   ||||| ||  |   |:|||||||   :    
ADSFVIRGDEVRQIAPGQTGKIADYNYKLPDDFTGCVIAWNSNNLDSKVGGNYNYLYRLFRKSNLKPFERDISTEIYQAG 
 
481       491       501       511       521       531       541       551        
GKPCT-PPALNCYWPLNDYGFYTTTGIGYQPYRVVVLSFELLNAPATVCGPKLSTDLIKNQCVNFNFNGLTGTGVLTPSS 
  ||      |||:||  |||  | |:|||||||||||||||:||||||||| ||:|:||:|||||||||||||||| |: 
STPCNGVEGFNCYFPLQSYGFQPTNGVGYQPYRVVVLSFELLHAPATVCGPKKSTNLVKNKCVNFNFNGLTGTGVLTESN 
 
561       571       581       591       601       611       621       631        
KRFQPFQQFGRDVSDFTDSVRDPKTSEILDISPCSFGGVSVITPGTNASSEVAVLYQDVNCTDVSTAIHADQLTPAWRIY 
|:| ||||||||::| ||:||||:| |||||:||||||||||||||| |::|||||||||||:|  ||||||||| ||:| 
KKFLPFQQFGRDIADTTDAVRDPQTLEILDITPCSFGGVSVITPGTNTSNQVAVLYQDVNCTEVPVAIHADQLTPTWRVY 
 
641       651       661       671       681       691       701       711        
STGNNVFQTQAGCLIGAEHVDTSYECDIPIGAGICASYHT-V-S--LLRSTSQKSIVAYTMSLGADSSIAYSNNTIAIPT 
|||:|||||:||||||||||: |||||||||||||||| |   |    || : :||:||||||||::|:|||||:||||| 
STGSNVFQTRAGCLIGAEHVNNSYECDIPIGAGICASYQTQTNSPRRARSVASQSIIAYTMSLGAENSVAYSNNSIAIPT 
 
721       731       741       751       761       771       781       791        
NFSISITTEVMPVSMAKTSVDCNMYICGDSTECANLLLQYGSFCTQLNRALSGIAAEQDRNTREVFAQVKQMYKTPTLKY 
||:||:|||::|||| |||||| ||||||||||:|||||||||||||||||:||| |||:||:||||||||:|||| :|  
NFTISVTTEILPVSMTKTSVDCTMYICGDSTECSNLLLQYGSFCTQLNRALTGIAVEQDKNTQEVFAQVKQIYKTPPIKD 
 
801       811       821       831       841       851       861       871        
FGGFNFSQILPDPLKPTKRSFIEDLLFNKVTLADAGFMKQYGECLGDINARDLICAQKFNGLTVLPPLLTDDMIAAYTAA 
||||||||||||| ||:||||||||||||||||||||:||||:||||| ||||||||||||||||||||||:||| ||:| 
FGGFNFSQILPDPSKPSKRSFIEDLLFNKVTLADAGFIKQYGDCLGDIAARDLICAQKFNGLTVLPPLLTDEMIAQYTSA 
 
881       891       901       911       921       931       941       951        
LVSGTATAGWTFGAGAALQIPFAMQMAYRFNGIGVTQNVLYENQKQIANQFNKAISQIQESLTTTSTALGKLQDVVNQNA 
|::|| |:||||||||||||||||||||||||||||||||||||| |||||| || :||:||::|::||||||||||||| 
LLAGTITSGWTFGAGAALQIPFAMQMAYRFNGIGVTQNVLYENQKLIANQFNSAIGKIQDSLSSTASALGKLQDVVNQNA 
 
961       971       981       991       1001      1011      1021      1031       
QALNTLVKQLSSNFGAISSVLNDILSRLDKVEAEVQIDRLITGRLQSLQTYVTQQLIRAAEIRASANLAATKMSECVLGQ 
|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
QALNTLVKQLSSNFGAISSVLNDILSRLDKVEAEVQIDRLITGRLQSLQTYVTQQLIRAAEIRASANLAATKMSECVLGQ 
 
1041      1051      1061      1071      1081      1091      1101      1111       
SKRVDFCGKGYHLMSFPQAAPHGVVFLHVTYVPSQERNFTTAPAICHEGKAYFPREGVFVFNGTSWFITQRNFFSPQIIT 
||||||||||||||||||:||||||||||||||:||:||||||||||:|||:|||||||| ||| ||:|||||: ||||| 
SKRVDFCGKGYHLMSFPQSAPHGVVFLHVTYVPAQEKNFTTAPAICHDGKAHFPREGVFVSNGTHWFVTQRNFYEPQIIT 
 
 



1121      1131      1141      1151      1161      1171      1181      1191       
TDNTFVSGNCDVVIGIINNTVYDPLQPELDSFKEELDKYFKNHTSPDVDLGDISGINASVVNIQKEIDRLNEVAKNLNES 
||||||||||||||||:||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
TDNTFVSGNCDVVIGIVNNTVYDPLQPELDSFKEELDKYFKNHTSPDVDLGDISGINASVVNIQKEIDRLNEVAKNLNES 
 
1201      1211      1221      1231      1241      1251      1261      1271       
LIDLQELGKYEQYIKWPWYVWLGFIAGLIAIVMVTILLCCMTSCCSCLKGACSCGSCCKFDEDDSEPVLKGVKLHYT 
|||||||||||||||||||:||||||||||||||||:||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||| 
LIDLQELGKYEQYIKWPWYIWLGFIAGLIAIVMVTIMLCCMTSCCSCLKGCCSCGSCCKFDEDDSEPVLKGVKLHYT 
 
--------------------------------------------------------------------------------- 
Similarity = 95.395 %  
 
>E ; envelope protein E, structural protein, CodingLen:77 ; Protein length = 76 (AAQ94063.1 Full 
gene position = SARS coronavirus AS (2003_10_21):26101-26331) (SARS coronavirus AS 
(2003_10_2...)(26101) 
 
>E ; envelope protein, structural protein, CodingLen:76 ; Protein length = 75 (QHO62108.1 Full 
gene position = Wuhan seafood market pneumonia virus isolate 2019_nCoV WHU01 
(2020_01_28):26244-26471) (Wuhan seafood market pneumonia...)(26244)  
 
 
1         11        21        31        41        51        61        71         
MYSFVSEETGTLIVNSVLLFLAFVVFLLVTLAILTALRLCAYCCNIVNVSLVKPTVYVYSRVKNLNSSEGVPDLLV 
||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||: ||||||||||||  |||||| 
MYSFVSEETGTLIVNSVLLFLAFVVFLLVTLAILTALRLCAYCCNIVNVSLVKPSFYVYSRVKNLNSSR-VPDLLV 
 
 
--------------------------------------------------------------------------------- 
 
Similarity = 93.891 %  
 
>M ; membrane protein M, structural protein, CodingLen:225 ; Protein length = 221 (AAQ94064.1 
Full gene position = SARS coronavirus AS (2003_10_21):26382-27047) (SARS coronavirus AS 
(2003_10_2...)(26382) 
 
>M ; matrix protein, structural protein, CodingLen:226 ; Protein length = 222 (QHO62109.1 Full 
gene position = Wuhan seafood market pneumonia virus isolate 2019_nCoV WHU01 
(2020_01_28):26522-27190) (Wuhan seafood market pneumonia...)(26522)  
 
1         11        21        31        41        51        61        71         
MAD-NGTITVEELKQLLEQWNLVIGFLFLAWIMLLQFAYSNRNRFLYIIKLVFLWLLWPVTLACFVLAAVYRINWVTGGI 
||| ||||||||||:|||||||||||||| || ||||||:|||||||||||:|||||||||||||||||||||||:|||| 
MADSNGTITVEELKKLLEQWNLVIGFLFLTWICLLQFAYANRNRFLYIIKLIFLWLLWPVTLACFVLAAVYRINWITGGI 
 
81        91        101       111       121       131       141       151        
AIAMACIVGLMWLSYFVASFRLFARTRSMWSFNPETNILLNVPLRGTIVTRPLMESELVIGAVIIRGHLRMAGHSLGRCD 
||||||:|||||||||:||||||||||||||||||||||||||| |||:||||:||||||||||:|||||:||| ||||| 
AIAMACLVGLMWLSYFIASFRLFARTRSMWSFNPETNILLNVPLHGTILTRPLLESELVIGAVILRGHLRIAGHHLGRCD 
 
161       171       181       191       201       211       221       231        
IKDLPKEITVATSRTLSYYKLGASQRVGTDSGFAAYNRYRIGNYKLNTDHAGSNDNIALLVQ 
|||||||||||||||||||||||||||  |||||||:|||||||||||||: |:|||||||| 
IKDLPKEITVATSRTLSYYKLGASQRVAGDSGFAAYSRYRIGNYKLNTDHSSSSDNIALLVQ 
 
--------------------------------------------------------------------------------- 
 



 
Similarity = 92.417 %  
 
>N ; nucleocapsid protein N, structural protein, CodingLen:429 ; Protein length = 422 (AAQ94070.1 
Full gene position = SARS coronavirus AS (2003_10_21):28104-29372) (SARS coronavirus AS 
(2003_10_2...)(28104) 
 
>N ; nucleocapsid protein, structural protein, CodingLen:426 ; Protein length = 419 (QHO62110.1 
Full gene position = Wuhan seafood market pneumonia virus isolate 2019_nCoV WHU01 
(2020_01_28):28273-29532) (Wuhan seafood market pneumonia...)(28273) 
 
 
1         11        21        31        41        51        61        71         
MSDNGPQSNQRSAPRITFGGPTDSTDNNQNGGRNGARPKQRRPQGLPNNTASWFTALTQHGKEELRFPRGQGVPINTNSG 
||||||| |||:|||||||||:||| :|||| |:||| |||||||||||||||||||||||||:|:|||||||||||||  
MSDNGPQ-NQRNAPRITFGGPSDSTGSNQNGERSGARSKQRRPQGLPNNTASWFTALTQHGKEDLKFPRGQGVPINTNSS 
 
81        91        101       111       121       131       141       151        
PDDQIGYYRRATRRVRGGDGKMKELSPRWYFYYLGTGPEASLPYGANKEGIVWVATEGALNTPKDHIGTRNPNNNAATVL 
||||||||||||||:||||||||:|||||||||||||||| |||||||:||:|||||||||||||||||||| |||| || 
PDDQIGYYRRATRRIRGGDGKMKDLSPRWYFYYLGTGPEAGLPYGANKDGIIWVATEGALNTPKDHIGTRNPANNAAIVL 
 
161       171       181       191       201       211       221       231        
QLPQGTTLPKGFYAEGSRGGSQASSRSSSRSRGNSRNSTPGSSRGNSPARMASGGGETALALLLLDRLNQLESKVSGKGQ 
|||||||||||||||||||||||||||||||| :||||||||||| ||||||  ||: ||||||||||||||||:||||| 
QLPQGTTLPKGFYAEGSRGGSQASSRSSSRSRNSSRNSTPGSSRGTSPARMAGNGGDAALALLLLDRLNQLESKMSGKGQ 
 
241       251       261       271       281       291       301       311        
QQQGQTVTKKSAAEASKKPRQKRTATKQYNVTQAFGRRGPEQTQGNFGDQDLIRQGTDYKHWPQIAQFAPSASAFFGMSR 
||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||:||||||||||||||||||||||||||||| 
QQQGQTVTKKSAAEASKKPRQKRTATKAYNVTQAFGRRGPEQTQGNFGDQELIRQGTDYKHWPQIAQFAPSASAFFGMSR 
 
321       331       341       351       361       371       381       391        
IGMEVTPSGTWLTYHGAIKLDDKDPQFKDNVILLNKHIDAYKTFPPTEPKKDKKKKTDEAQPLPQRQKKQPTVTLLPAAD 
|||||||||||||| |||||||||| ||| |||||||||||||||||||||||||| || | |||||||| ||||||||| 
IGMEVTPSGTWLTYTGAIKLDDKDPNFKDQVILLNKHIDAYKTFPPTEPKKDKKKKADETQALPQRQKKQQTVTLLPAAD 
 
401       411       421       431       441       451       461       471        
MDDFSRQLQNSMSGASADSTQA 
:||||:||| |||  ||||||| 
LDDFSKQLQQSMS--SADSTQA 
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