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MtPFDo —-—-—-—---- MEDQQRLEEIVNQLNIYQSOVELIQQOMEAVRATISELEILEKTLSDIQGKDG----SETLVPVGAGSFIKAELKDTSEVIMSVGAGVAIKKNFEDAMESIKSQKNELESTLOQKMGENLRKITDIMMKLSPQAEELLKKVRGSGE-=-===-==—=———
ApPFDx MNMVAQQMPSPEEIAAQLOMIRDQIAELOGVLAQLELRLRSVQAAKETVEKAAGQDGE---TLFPGDPELNTILKARLLEPGKAIVHLGLNVYAKLDTAKATEILAKKEDALKRSLETLKQELDKLSRTHDQYLQLLOALTAGQAAQQAGQQQKQGS——-

AfPFDy —-——-----— MSSEKEVQEKIATLOILOEEAEALQRRIMELEILENEYRKTLETLEFFESIDTS---VEALMNLGGGVFAYVDVKNSKKMLVDIGSGVVVEREVGEATIEFVKNRIKKIEENQEKMT SMLOQVLSQAQRIQQELAARQQKE-————————————————
HnPFDa —---MSLGGGGQOOLOQOLSQEIQAIEEEVEELEADVASLROQEQTEIEEAKEALDVLETG-————— ATVQVPLGGDAYVRAEVKDMDEVVVSLGGGYAAEQDSDAAASVLDEKKATIDGRIDDVQAEIADLSEEAEQLEQQAQOAQQOMMOOOMOAQQQPODGEQ
MaPFDo ------MAEVSEEIRNLAARHQELORQAEALRQEMGMIQTSISSCDQTIVTINELKAASEAGKPAETMVPVGEFGSYVYAEVKNPDRIIVNLGAEFSAEETAEEAIETLNRRKEQLTKILEQMNASLTRLTOQGMOTLEAEAAKLOPGQA-———=—=—=——=————
MjPFDa -—--—--- MENMAEDLRQKAMALE I¥YNQQLOMIQSEITSIRALKSEIMNSIKTIENIKAD-—-—-—— EETLIPVGPGVFLKAKIVD-DKALIGVKSDIYVEKSFNEVIEDLKKSVEDLDKAEKEGMKKAEELAKATITALRKELOTEIQKAQQAQDKKQ-—————-—
MkPFDo MAEKKNEQEIQQELQRLIAEINRLOGOMEAINAQIDLIESSISELNRVEETLKGVKELEGD---EEVLVPVGAQSFVRACVTDTERVIVGIGAGVAVERTIDEALESIDDQROELEKARAEAQQKLOELAQELQEKQRKAQELAQQLEGAQRIAQQSGGG——-~
PaPFDa ———————-— MSRODVORLLEEYQLIGELLSSLOAQHATVAELLEELTTALDGVRLLKGEGG———-—— ERLVHIGAGLFVKG-VFEAKEVLAPLGAGYHAFLDLNNAERILOQERIEEY SKLKTSLEENIEKLAERAAQIRQALERLGIR-——-———=—=————————
PhPFDo MIRMAQNNKELEKLAYEYQVLOAQAQILAQONLELLNLAKAEVQTVRETLENLKKIEEEK--PEILVPIGAGSFLKGVIVDKNNAIVSVGSGYAVERSIDEAISFLEKRLKEYDEAIKKTQGALAELEKRIGEVARKAQEVOQKQSMT SFKVKK -~
SsPFDa —MSQGQGGITLDELIAQADYLKRYIDSLORTQLELLESINSIDSAKQATIETMKSGNKE---MLVEFIDRKGYLLAKVGGIIGDKVTVHLGLSYYAEVDLDSAIKILDKRKDEISKAAQDLNNELOKAASTYNQIVDILNQIQQAAARRQQGE————
TaPFDa —-—-—————————- MARDVEAQLNYIESLISSVDSQIDTLNKAMIEVQSTIDLLSNGDLASS----PEKLISIGSGLFAKGNITIDEDLIVPIGSGIYVAETKERSVERLKKNLEDIKASIQKLLDOQRKTLVDQYNTVYATEATRNVK-——-——=—=——=——=——=————
B subunits
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MtPFDB ---MELPONVQHQLAQEQQOLOQQAQATISVOKQTVEMQOINIMTOKAMEIMLSRAADDAEVYKSSGNILIRV-AKDELTEEROEKLIETLOLREKTIE
ApPFDB -MVERLPPEVEAKYTKYLKLRETLSVVMREKATVEAGLARVES LEGLPEDAELYRLTGFVLVKK-SKNEVVEDENKR!
AfPFDR —--MGELPPQVONLVAQLOOLQOQOOLOAVITQRAQVEALLRDTEQAIERLOKVDDETPVYKAVGNILVKE-KKEDVIKERTEKKITYEIRIKTLO
HnPFDB -MOGNLPPEAQEKLEQLQODLOEKAQNVATQKQQAEQQOLSIMAETAMDALGDIEESTTMYREVGELLVET-EYDNAHDDIDEKVSDLEVRVETLQ!
MaPFDB -MTSELPPQIQONQIAQLOQOVOOQVOALAMOKSQIEAMQKIHSKI EILEKLADDAVVYRNVGELVIKT-SKEESVSKIBKDREIBTLSLRLOSTIS
MjPFDB ---MELPPQIQAQLMOLQOQLOQOLOMILMOKQSVETELKIMCKKARELEKSSSD-EVYKLVGGLFVKR-KKEDVKKEREEKVIITLELRVK TLEKOIEKLOSRLKELOQEKIQKMIPTAQ
MkPEFDR —-—---- MAQNVEQQVAQLOOLOQOLSSIVAQKQQLELQOLRIMIE LDEIEEDTKVYKTVGGLLIEA-DRDEVKEEWEDRKIETLELRVKTLEKGIIKRLOQOQIENLOKRLOKALQQAEGGGGAGAA-——
PaPFDR --MAQIPPSLODLVNRENQAQAQLONVLLRKQOYEAELKIMVEKAMSIEIERLPQDAKIFKNVGNEFLVPQ-SRDVALQEWRDRKIMLLELHVKTLTR
PhPFDR --MONIPPQVQAMLGOLDTYQQQOLOLVIQOKQOKVOADLNIMAKKAWEMIETLPDDAQIYKTVGTLIVKT-TKEKAVQERKEKIIB#TLEVRLNALN.
SsPFDR -MAEKLPPEVQAQLAKFQQOLKDQLDRLLLEKSTIENELREBINKVIERLSVLNADATIYKIVGNLLVKS-DKTSVEKERNDRKIILLELRSRTYQK@OIYS ILRKQLEDLOAKINDMLSKYYPQGGQTGIKA-
TaPFDB MVEPNISAYLONQLRQAQELEENIEKLATQRYQLDLSLKEMOKTHMDMLNKLDDNTPIYRTVGSILYRVODKKKLVDEMDEQIMLTKIRLSTLEK@OKSLEEKYKELONATRDRYNQENKKGATS




