
PpAft1          ----------------------------MSLIPEKKLFDDKLLIKPWLQSQLIVKGINIV 32 

Hp04658         MGYQFEPPVANMKSSPSHSPCRSDGNSSEPLILDKKYFDDKQSIKPWLHSQLVSKGINIV 60 

                                             .** :** ****  *****:***: ****** 

 

PpAft1          IERSDDSKIVFKCKNSGVCGTDEDHVHFAIKQRKRANRVKGLSVSEKEDNERFISSEKKK 92 

Hp04658         IERSDDTKIVFKCKNS-----------HSFAPSAHSAKVNKLSKSLTKDAG--------- 100 

                ******:*********           .::    :: :*: ** * .:*            

 

PpAft1          LKDLRKKHNCPFRIRANFSLRSKKWSIVVVNDEHNHPLYPIIDAKEIGRRNS------EK 146 

Hp04658         ---KRQKGNCPFRIRANYSLRAKKWSIVVVNDQHNHALYPSGSSQADSDTRSGVGSSVQK 157 

                    *:* *********:***:**********:***.***  .::  .  .*      :* 

 

PpAft1          DIGHHHLPQHTDDRDDFQQTQQQQQQQQHHQNTSSSSSSTSPTPFDKPYQSYLALPSISK 206 

Hp04658         PALTAPLINKRPTFGPTNTLLMAAQTANTQLQPMPKFQLPLPLNFGHVQQTPVQAGSDSL 217 

                      * ::    .  :      *  : : :. .. . . *  *.:  *: :   * *  

 

PpAft1          EASNISSPLNNNNTSNNNNNSTMANNTNTADLNISNIQRINNLQLELNNLLIQLNNSNYS 266 

Hp04658         STSKSSSSSSSPKLSFAEGANSAVKDAKAGQSTPQQQQRLSVLHIEINNLLLHLNTS--- 274 

                .:*: **. .. : *  :. .: .:::::.: . .: **:. *::*:****::**.*    

 

PpAft1          LLNSSTKLSHKEDIYLKLISILKDSLMQESLN-YSYTVSTSP-----------GVGSGAT 314 

Hp04658         ---SGLSDANKEETYFKIISTLKDTLKQQAPHTYSPTSGTNSPSHTLSHNTLFNYTTNNA 331 

                   *. . ::**: *:*:** ***:* *:: : ** * .*..           .  :. : 

 

PpAft1          PTNQNNILLPSLQPIRSTSNQSYNSSSAPQNHIFSNYIAGTHDNAFMKF 363 

Hp04658         PGSSEKIMLPSISNTLHGSLQSIRTANGAG--AVGVNAGGSYSQYYL-- 376 

                * ..::*:***:.     * ** .::...    ..   .*::.: ::   


