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Sada proteinových markerů pro určení přítomnosti klíčových proteinů ze včel a detekci 

kontaminace medu cizími amylázami původem z hub druhu Aspergillus niger a bakterií 

Bacillus amyloliquefaciens a Bacillus licheniformis 

 

 5 

Oblast techniky 

 

Technické řešení se týká sady proteinových markerů pro určení přítomnosti klíčových proteinů ze 

včel (Apis mellifera) v medu a pro detekci kontaminace medu cizími amylázami původem z hub 

druhu Aspergillus niger a bakterií Bacillus amyloliquefaciens a Bacillus licheniformis. Tyto 10 

proteinové markery umožňují při aplikaci vysokokapacitní proteomiky využívající 

detekce/identifikace pomocí hmotnostního spektrometru exaktně prokázat přítomnost cizích 

amyláz, které byly do medu uměle dodány při jeho falšování. Zároveň je možné s jejich pomocí 

určit zastoupení proteinů vlastních včelám, a tyto využít jako srovnávací parametr k cizím 

amylázám (např. pro srovnání relativního zastoupení medu vlastní amylázy se 15 

zastoupením amylázy/amyláz jiného původu), případně jako ukazatel kvality medu-některé 

specifické proteinové markery by měly být detekovány ve všech medech, zatímco jiné mohou být 

detekované jen v některých medech a další jen vzácně. 

 

 20 

Dosavadní stav techniky  

 

Med je považován za pro člověka nejvýznamnější včelí produkt. Med je ve světě produkován 

zejména „západní“ včelou medonosnou (latinsky Apis mellifera) (viz Schmidt, 1997); za druhou 

nejvýznamnější v tomto ohledu je považována včela východní (latinsky Apis cerana) (viz Soares 25 

et al., 2018). Med byl donedávna považován za velmi dobře charakterizovaný, a to z důvodu jeho 

intenzivního studia kvůli jeho léčivým účinkům, ale i proto, že se jedná o často falšovanou 

komoditu (viz Soares et al., 2017). Falšování medu může být provedeno různými způsoby, 

zejména se využívá jeho ředění přidáváním vody, cukrů a sirupů, kdy je med jako dosti ceněná 

komodita v podstatě naředěn levnými přídavky. Dosud byla vyvinuta celá řada metodických 30 

postupů pro prokázání autenticity a kvality medu (viz Soares et al., 2018). 

 

Jednou z důležitých přirozených složek medu jsou proteiny, ačkoliv jejich obsah v medu je 

poměrně malý – většinou v řádu pouze desetin hmotnostních procent a jen v některých případech 

přesahující procento (viz Erban et al., 2019). Spektrum včelích proteinů v medu zahrnuje např. 35 

proteiny, které do medu sekretují včelí dělnice-tyto proteiny se mohou vyskytovat také v mateří 

kašičce či jedu včel, ale i další proteiny, které mají významnou roli pro vlastnosti medu 

a vyjadřují jeho léčivý potenciál. Mezi významné proteiny sekretované do medu patří včelí alfa-

amyláza (nebo jen amyláza či po staru diastáza). Velké spektrum proteinů v medu odhalila 

komplexní proteomická studie, která však ukázala také, že zastoupení hlavních včelích proteinů 40 

v medu je dosti podobné, zatímco celkový obsah proteinů se v jednotlivých medech může lišit až 

přibližně o řád. Tento faktor je nutno brát v potaz v jakýchkoliv analýzách, neboť obsah proteinů 

a logicky i enzymová aktivita včetně amylázové je tak nutně úměrně ovlivněna celkovým 

obsahem proteinů v medu (viz Erban et al., 2019). Další proteiny v medu pochází zejména 

z rostlinného nektaru a pylu (viz Di Girolamo et al., 2012). Vzhledem k tomu, že při falšování 45 

medu přídavkem jiných látek dochází ke změně aktivity těchto enzymů, je možné aktivitu těchto 

enzymů využít jako ukazatel pro určení autenticity a kvality medu. Kromě falšování medu však 

mohou být enzymové aktivity ovlivněny také skladováním či ohříváním medu (viz Soares et al., 

2018), jelikož může docházet k denaturaci proteinů v čase nebo právě ohřevem. Klíčovou 

enzymovou aktivitou, která se zjišťuje podle směrnice Evropského parlamentu a Rady 50 

2001/110/ES je amylázová aktivita. Podle směrnice 2001/110/ES musí být výsledná amylázová 

aktivita (podle Schadeovy stupnice) obecně nejméně 8 a pro medy s nízkým obsahem 

přirozených enzymů (například citrusové medy) a obsahem hydroxymethylfurfuralu (HMF) 

nejvýše 15 mg/kg nejméně 3. 

 55 
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Ačkoliv může být měřením enzymové aktivity určena relativní úroveň aktivity amylázy podle 

příslušné stupnice, není tento enzymatický přístup dostatečně specifický a nelze jím určit exaktně 

příslušnost detekovaných amyláz k různým organizmům, tj. z výsledku enzymové aktivity není 

jasné, zda je výsledkem určitého enzymu protein původem ze včel nebo z jiného zdroje - např. 

mikrobiálního, který se do medu dodal při jeho falšování pro kompenzaci nižší amylázové 5 

aktivity. Jinak řečeno, pokud je tedy hypoteticky ve vyšetřovaném vzorku několik různých 

amyláz (např. živočišná, rostlinná, bakteriální, houbová), není možné prostým měřením 

enzymové aktivity exaktně určit příslušnost těchto amyláz k daným organismům a odhalit tak 

falšování medu s použitím amylázy/amyláz bakteriálního nebo houbového původu, takže i takto 

upravený (falšovaný) med může vyhovovat požadavkům kladeným na amylázovou aktivitu dle 10 

směrnice 2001/110/ES (viz Voldřich et al., 2009). To komplikuje zjišťování falšování, respektive 

ověřování pravosti medu. 

 

Tento nedostatek překonává metodický přístup, který je založený na aplikaci vysokokapacitní 

proteomiky využívající detekce/identifikace pomocí hmotnostního spektrometru. Specifickou 15 

identifikaci až tisíců proteinů z komplexního vzorku v jedné analýze umožňuje tzv. „shotgun“ 

proteomická analýza, kdy se směs proteinů nejprve enzymově rozštěpí na komplexní směs 

peptidů, která se poté separuje kapalinovou chromatografií (LC; obvykle je využito nanoLC 

instrumentace zajišťující malé průtoky) a identifikuje tandemovou hmotnostní spektrometrií 

(MS/MS) (viz Geiger et al., 2010). Právě tímto přístupem s nanoLC-MS/MS analýzou byla 20 

provedena zatím nejdetailnější charakterizace zastoupení včelích proteinů v medech. 

Proteomickou nanoLC-MS/MS analýzou 13 pravých nefalšovaných medů z ověřených zdrojů se 

identifikovalo dosud největší spektrum proteinů v medu - v publikaci bylo identifikováno celkem 

119 proteinových záznamů, které byly pro finální interpretaci redukovány na 71 záznamů (viz 

Erban et al., 2019). 25 

 

Cílem technického řešení je definice sady proteinových markerů pro určení přítomnosti 

klíčových proteinů ze včel a detekci kontaminace medu cizími amylázami původem z hub druhu 

Aspergillus niger a bakterií Bacillus amyloliquefaciens a Bacillus licheniformis, jehož použití při 

aplikaci vysokokapacitní proteomiky by podstatně zvýšilo pravděpodobnost odhalení falšování 30 

medu v souvislosti s přidáváním cizích amyláz za účelem kompenzace snížení amylázové 

aktivity v důsledku falšování. 
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Podstata technického řešení 

 10 

Uvedené nedostatky odstraňuje technické řešení, které představuje sadu proteinových markerů 

(tvořící databázi), které byly vyselektované na základě vyhodnocení řady nanoLC-MS/MS analýz 

medů. Vybraná databáze zahrnuje celkem 1 sekvenci alfa amylázy z Aspergillus niger, 

1 sekvenci amylázy z Bacillus amyloliquefaciens, 1 sekvenci amylázy z Bacillus licheniformis 

a případně ještě dalších 82 proteinových sekvencí odvozených z genomu včely medonosné-Apis 15 

mellifera, které se sekretují do medu. Databázi lze použít jako celek nebo lze použít jen její část, 

při druhé volbě lze použít libovolný výběr proteinových markerů, s výhodou výběr, který 

obsahuje alespoň sekvence amyláz s příslušností k Aspergillus niger, Bacillus amyloliquefaciens 

a Bacillus licheniformis. 

 20 

Uvedená sada proteinových markerů se použije jako zdroj databáze (knihovna proteinových 

sekvencí) pro vyhodnocení dat z LC-MS/MS analýzy. Sada proteinových markerů podle 

technického řešení obsahuje proteinové sekvence tří různých alfa amyláz z Aspergillus niger, 

Bacillus amyloliquefaciens a Bacillus licheniformis, které identifikují konkrétní amylázy, které 

by se v nefalšovaných (pravých) medech neměly vyskytovat. Knihovna zároveň může obsahovat 25 

sadu referenčních proteinových sekvencí, které jsou medu vlastní a které zahrnují mimo jiné také 

včelí amylázu, a slouží pro srovnání různých vzorků medu, ale i pro charakteristiku medu. 

 

Níže je uveden seznam proteinových markerů a jejich označení v databázi včetně jejich 

přístupového čísla v GenBank (NCBI), které je uvedeno na konci označení markeru a je 30 

zvýrazněno tučným písmem. Označení MicFu nebo MicBa značí cizí amylázy, zatímco označení 

Amm značí markery s příslušností k Apis mellifera (tj. markery odvozené z genomu včely 

medonosné-Apis mellifera, které se sekretují do medu), následuje číselné označení 001 až 003 

pro MicFu a 001 až 082 pro Amm, a také je uvedeno editované pracovní označení 

charakterizující daný marker: 35 

 

>MicFu|001|alpha-amylase_Aspergillus niger_XP_001390778 

 

>MicBa|002|alpha-amylase_Bacillus amyloliquefaciens_WP_013352208 

 40 

>MicBa|003|alpha-amylase_Bacillus licheniformis_WP_017474613 

 

>Amm|001|defensin-1_NP_001011616 

 

>Amm|002|hymenoptaecin_NP_001011615 45 

 

>Amm|003|glucose oxidase_or_notatin_BAA86908 

 

>Amm|004|glucose dehydrogenase_GMCOX7_XP_006565048 

 50 

>Amm|005|glucose dehydrogenase_Gld2_XP_016767722 
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>Amm|006|glucose dehydrogenase_GMCOX14_XP_003251149 

 

>Amm|007|glucose dehydrogenase_GMCOX12_XP_394210 

 

>Amm|008|phenoloxidase-activating factor 2_XP_016769186 5 

 

>Amm|009|carboxypeptidase Q_XP_393632 

 

>Amm|010|venom serine protease Bi-VSP_or_CLIP_XP_006560620 

 10 

>Amm|011|venom serine protease 34_or_CUB_Api m 7 analog_XP_392669 

 

>Amm|012|hyaluronidase_Api m 2 allergen_AAA27730 

 

>Amm|013|venom acid phosphatase Acph-1-like_Api m 3 analog_XP_006569959 15 

 

>Amm|014|venom acid phosphatase Acph-1-like_Api m 3 analog_XP_006569974 

 

>Amm|015|icarapin_Api m 10 allergen_ABF21078 

 20 

>Amm|016|chitinase-like protein Idgf4_XP_016769016 

 

>Amm|017|MRJP9_Api m 11 allergen_AAY21180 

 

>Amm|018|transferrin 1_NP_001011572 25 

 

>Amm|019|apolipophorin_XP_026298285 

 

>Amm|020|Hsc70-3_or_Hsp70Ab_NP_001153544 

 30 

>Amm|021|histone h4_XP_006570863 

 

>Amm|022|ubiquitin-60S ribosomal protein L40_XP_003251367 

 

>Amm|023|elongation factor 1-alpha_CAA37066 35 

 

>Amm|024|actin_XP_026296530 

 

>Amm|025|alpha-amylase_BAA86909 

 40 

>Amm|026|alpha-amylase_AAM20738 

 

>Amm|027|alpha-glucosidase III_Q17058 

 

>Amm|028|alpha-glucosidase III_BAE86928 45 

 

>Amm|029|MRJP1_NP_001011579 

 

>Amm|030|MRJP2_AQM49880 

  50 
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>Amm|031|MRJP2_NP_001011580 

 

>Amm|032|MRJP3_ADC55524 

 

>Amm|033|MRJP4_NP_001011610 5 

 

>Amm|034|MRJP4_XP_026299317 

 

>Amm|035|MRJP5_NP_001011599 

 10 

>Amm|036|MRJP5_ADB96941 

 

>Amm|037|MRJP5_XP_026299316 

 

>Amm|038|MRJP6_NP_001011622 15 

 

>Amm|039|MRJP7_NP_001014429 

 

>Amm|040|unch protein LOC408608_XP_397512 

 20 

>Amm|041|apolipophorin-III-like_NP_001107670 

 

>Amm|042|unch protein LOC726323_XP_026301350 

 

>Amm|043|Obp 14_NP_001035313 25 

 

>Amm|044|unch protein LOC727028_or_takeout-like_XP_001122741 

 

>Amm|045|ferritin heavy polypeptide-like 17_XP_624076 

 30 

>Amm|046|ferritin subunit heavy chain_XP_026300991 

 

>Amm|047|laccase-5_or_polyphenol oxidase_XP_625189 

 

>Amm|048|esterase B1_XP_016770320 35 

 

>Amm|049|pancreatic triacylglycerol lipase_XP_026299639 

 

>Amm|050|lipase member H-A_XP_026299638 

 40 

>Amm|052|unch protein LOC413627_or_regucalcin_XP_026298038 

 

>Amm|053|glucosylceramidase-like_XP_006570612 

 

>Amm|054|putative glucosylceramidase 4_XP_393208 45 

 

>Amm|055|unch protein LOC102655185_XP_026299771 

 

>Amm|056|xanthine dehydrogenase_XP_016768886 

 50 

>Amm|057|lysosomal alpha-mannosidase_XP_026296064 
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>Amm|058|serine protease inhibitor 88Ea_XP_026298978 

 

>Amm|059|chymotrypsin inhibitor-like_XP_006563421 

 

>Amm|060|chymotrypsin inhibitor_XP_001120999 5 

 

>Amm|061|chymotrypsin inhibitor_XP_006563422 

 

>Amm|062|ATP synthase subunit alpha_XP_392639 

 10 

>Amm|063|hexamerin 110_BAI82214 

 

>Amm|064|hexamerin 70b_NP_001011600 

 

>Amm|065|hexamerin 70a_NP_001104234 15 

 

>Amm|066|hexamerin 70c_ABR45905 

 

>Amm|067|14-3-3 protein epsilon_XP_006559884 

 20 

>Amm|068|larval-specific very high density lipoprotein_NP_001318046 

 

>Amm|069|short-chain dehydrogenasereductase_NP_001011620 

 

>Amm|070|unch protein LOC724993_XP_006571730 25 

 

>Amm|071|unch protein LOC552154_XP_624536 

 

>Amm|072|Melittin_Api m 4 allergen_CAA26038 

 30 

>Amm|073|Phospholipase A2_Api m 1 allergen_NP_001011614 

 

>Amm|074|unch protein LOC408570_XP_397511 

 

>Amm|075|unch protein LOC552283_or_Glutathione-S-trasnferase_XP_026295805 35 

 

>Amm|076|endoplasmin_or_Hsp90_NP_001153536 

 

>Amm|077|alpha-glucosidase II_NP_001035349 

 40 

>Amm|078|peroxiredoxin-like_NP_001164444 

 

>Amm|079|vitellogenin_Api m 12 allergen_CAD56944 

 

>Amm|080|abaecin_NP_001011617 45 

 

>Amm|081|apamin_NP_001011612 

 

>Amm|082|peroxiredoxin 1_XP_003249289 

  50 
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Aminokyselinové sekvence jednotlivých proteinových markerů jsou následující: 

 

>MicFu|001|alpha-amylase_Aspergillus niger_XP_001390778 

MMVAWWSLFLYGLQVAAPALAATPADWRSQSIYFLLTDRFARTDGSTTATCNTADQK

YCGGTWQGIIDKLDYIQGMGFTAIWITPVTAQLPQTTAYGDAYHGYWQQDIYSLNENY5 

GTADDLKALSSALHERGMYLMVDVVANHMGYDGAGSSVDYSVFKPFSSQDYFHPFCFI

QNYEDQTQVEDCWLGDNTVSLPDLDTTKDVVKNEWYDWVGSLVSNYSIDGLRIDTVK

HVQKDFWPGYNKAAGVYCIGEVLDGDPAYTCPYQNVMDGVLNYPIYYPLLNAFKSTSG

SMDDLYNMINTVKSDCPDSTLLGTFVENHDNPRFASYTNDIALAKNVAAFIILNDGIPIIY

AGQEQHYAGGNDPANREATWLSGYPTDSELYKLIASANAIRNYAISKDTGFVTYKNWPI10 

YKDDTTIAMRKGTDGSQIVTILSNKGASGDSYTLSLSGAGYTAGQQLTEVIGCTTVTVGS

DGNVPVPMAGGLPRVLYPTEKLAGSKICSSS 

 

>MicBa|002|alpha-amylase_Bacillus amyloliquefaciens_WP_013352208 

MIQKRKRTVSFRLVLMCTLLFVSLPITKTSAVNGTLMQYFEWYTPNDGQHWKRLQNDA15 

EHLSDIGITAVWIPPAYKGLSQSDNGYGPYDLYDLGEFQQKGTVRTKYGTKSELQDAIGS

LHSRNVQVYGDVVLNHKAGADATEDVTAVEVNPANRNQETSEEYQIKAWTDFRFPGR

GNTYSDFKWHWYHFDGADWDESRKISRIFKFRGEGKAWDWEVSSENGNYDYLMYAD

VDYDHPDVVAETKKWGIWYANELSLDGFRIDAAKHIKFSFLRDWVQAVRQATGKEMF

TVAEYWQNNAGKLENYLNKTSFNQSVFDVPLHFNLQAASSQGGGYDMRRLLDGTVVS20 

RHPEKAVTFVENHDTQPGQSLESTVQTWFKPLAYAFILTRESGYPQVFYGDMYGTKGTS

PKEIPSLKDNIEPILKARKEYAYGPQHDYIDHPDVIGWTREGDSSAAKSGLAALITDGPGG

SKRMYAGLKNAGETWYDITGNRSDTVKIGSDGWGEFHVNDGSVSIYVQK 

 

>MicBa|003|alpha-amylase_Bacillus licheniformis_WP_017474613 25 

MKQQKRLYARLLTLLFALIFLLPHSAAAAANLNGTLMQYFEWYMPNDGQHWKRLQND

SAYLAEHGITAVWIPPAYKGTSQADVGYGAYDLYDLGEFHQKGTVRTKYGTKGELQSA

IKSLHSRDINVYGDVVINHKGGADATEDVTAVEVDPADRNRVISGEHLIKAWTHFHFPG

RGSTYSDFKWHWYHFDGTDWDESRKLNRIYKFQGKAWDWEVSNENGNYDYLMYADI

DYDHPDVAAEIKRWGTWYANELQLDGFRLDAVKHIKFSFLRDWVNHVREKTGKEMFT30 

VAEYWQNDLGALENYLNKTNFNHSVFDVPLHYQFHAASTQGGGYDMRKLLNGTVVSK

HPLKSVTFVDNHDTQPGQSLESTVQTWFKPLAYAFILTRESGYPQVFYGDMYGTKGDSQ

REIPALKHKIEPILKARKQYAYGAQHDYFDHHDIVGWTREGDSSVANSGLAALITDGPG

GAKRMYVGRQNAGETWHDITGNRSEPVVINSEGWGEFHVNGGSVSIYVQR 

 35 

>Amm|001|defensin-1_NP_001011616 

MKIYFIVGLLFMAMVAIMAAPVEDEFEPLEHFENEERADRHRRVTCDLLSFKGQVNDSA

CAANCLSLGKAGGHCEKGVCICRKTSFKDLWDKRFG 

 

>Amm|002|hymenoptaecin_NP_001011615 40 

MKFIVLVLFCAVAYVSAQAELEPEDTMDYIPTRFRRQERGSIVIQGTKEGKSRPSLDIDYK

QRVYDKNGMTGDAYGGLNIRPGQPSRQHAGFEFGKEYKNGFIKGQSEVQRGPGGRLSP

YFGINGGFRF 

 

>Amm|003|glucose oxidase_or_notatin_BAA86908 45 

MAILNSMYNNVSPLQCTSPFLGGPQLTDVCSASNGELFLALLNFFVATSPVIGEPCQRVH

SSRIPDLSYDFIVVGGGAARAVVAGRLSEVSNWKVLLLEAGPDEPAGAEIPSNLQLYLGG

DLDWKYYTTNESHACLSTGGSCYWPRGKNLGGTTLHHGMAYHRGHRKDYERWVQQG

AFGWSWDEVMPYYLKSENNTELSRVGTKYHRSGGLMNVERFPYQPPFAWKILKAAEEA

GFGVSEDLSGDRINGFTVAQTISRNGVRLSSARAFITPFENRSNLHVIVNATVTKVRTLNK50 

RATGVNVLINGRRRIIFARREVILSAGSVNTPQLLMLSGIGPKEHLRSLGIPVVVDLPGVG

ENLHNHQSFGMDFSLNEDFYPTFNQTNVDQYLYNQTGPLSSTGLAQVTGIWHSNLTTPD

DPDIQIFFAGYQAICKPKLKIADLSAHDKQAVRMSALNVQPTSKGRITLNSKDPLDPPVIW

SNDLATEHDRSVMIQAIRVVQKLVNTTVMRDLGVEFQKIELKQCDEFVEDSDDYWNCVI
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QYNTRAENHQTGTAKMGPSYDPMAVVSPRLKVHGIRGLRVADASVQPQVISGNPVASV

NMVGERAADFIKEDWGELLQLL 

 

>Amm|004|glucose dehydrogenase_GMCOX7_XP_006565048 

MYDFIVVGGGSAGAVVASRLSEVSNWTVLLLEAGGDETEISDVPLLSGYMQLTDMDWK5 

YQTSPPTTSAYCLAMIGDRCNWPRGKVLGGSSVLNAMVYVRGNRRDYDNWARLGNTG

WSYEDVLPYFLKSEDNRNPYLARTPYHATGGYLTVQESPWRSPLSIAFLQAGQELGYAN

RDVNGAYQTGFMLNQGTIRRGSRCSTAKAFLRPVKNRPNLHVAMKTQALRIVFNEGRR

ATGVEVLRYGRHHFIRTRREIVLSAGAINTPQLLMLSGIGPKEHLAEFGIPVISDLRVGDH

LQDHVGLGGLTFVIDEPVSLKRDRFQTLSVMMQYVLHERGPMTDSGVEGVAFVNTRYA10 

DKMDDYPDIQFHFLPSSINSDGEQIKKILGLRESVYNTMYKPLTGADTWSILPLLLRPKSS

GWIRLKSRNPLVYPDINPNYFTRKEDVDVLVDGIRIAMSVSNTTAFRRFGSRPHTIRMPG

CHRYPFDTYDYWECAIRHFTFTIYHPVGTCKMGPRSDPTAVVDPRLRVYGVKGLRVAD

GSIMPEIVSGNPNAPIIMIGEKASDMVKEDWMR 

 15 

>Amm|005|glucose dehydrogenase_Gld2_XP_016767722 

MSYNLSISPICPDPNLGPSLAQVCPGPQFLTFMSLFNTFALAKEEVSLLCQRFEPVEPAEY

YYDFIVVGGGTAGSVVASRLSEQREWKVLLLEAGPDEPPGTDVPSMVAMFLGSDIDWG

YRTTNEKNACLSSGGSCFWPRGKNLGGTSSHNGMMYTRGHPKDYDDWAAMGNDGWS

WQDVLPYFMCSENNTEINRVGRKYHSTGGLLNVERFSWRPDISNDILAAAAELGYPIPEE20 

LNGDQFTGFTVAQMMSKDGVRRSTATAFLRPFRNRSNLQVITNATVTKILLKEKKAVGV

QYYKNGELRVARASREIIVSGGAVNSPQILLLSGIGPKEHLEAVNVSVVHDLPGVGENLH

NHVSFTLPFTINRPNEFDLSWPSLLEYIAFTKGPIASTGLSQLTGIVSSIYTSEDDPDLQIFFG

GYQAACATTGQLGALMDGGGRHVSISPTNLHPRSRGSLRLASNDPFAKPVIHGNYLSDP

MDEAVLLHGIRIALSLSNTSALARYNMTLANPPLPACSQHTYLSDDYWRCAMRQDTGPE25 

NHQAGSCKMGPVSDRMAVVDPRLRVHGVDGLRVADTSIMPKVTSGNTAAPAIMIGERA

AAFVKSDWGGAPAKCPRPEIDNSLDLLLWGIKYIDWDQGDW 

 

>Amm|006|glucose dehydrogenase_GMCOX14_XP_003251149 

MESCMSRTCSSVIAQQSSPASIFTFLIQTLIASRCKLNNPDEYPRDRVNDVLRSNKEFDFVI30 

IGGGTAGSILARRLTEVKNWNVLLIERGGYPLPETAVPALFTSNLGFPQDYAYKIEYQKE

ACLSQVDKRCRWSKGKALGGSSVINAMLHIFGNKRDYDTWENIGNPGWNYEQVLPYFR

KSLSCAPEFIAKYGTDYCGTDGPMRIRHYNYTATDAEDIILEAAHEAGYDVLEPLNGDRF

IGFGRAMGTLDNGQRENCAKAFLSPVKDRKNLYVMTSSRVDKILFERKRAVGVRITLDN

NQSVQVRATKEVILSAGSIASPQVLMLSGIGPKNHLKKMGIPTLVDLPVGKNLQDHAIWL35 

GIYLAYNNESVTSPPSEKSQLDDIYDYLEFNAGPLRVLPLDLNGFVDVNDPHSKYPNVQF

MFVPYQRYTNNLLSLLQGYNMNDDIIQEMQQAVKKMSLISICPVLIRPLSRGFVELRNTN

PADPVKIYANYFAEKEDFNNLLKSVNIVKAFLNTDILKKYNMTLYYPNISGCQHTEPGTD

EYWECNLEHLSTTLFHPCGTAMMGPANDSRAVVDSRLKVHGVQNLRVIDASIMPEVTS

GNTNAPTMMIAEKGADIIKQDWGVKIQI 40 

 

>Amm|007|glucose dehydrogenase_GMCOX12_XP_394210 

MESCARGTCSSALQSSPASIFTMLIQTLIASRCQLSNTNKYPTSNEEKILNSKMEFDFVIVG

GGSAGSVLARRLTEVEDWNVLLIERGVDPLPETIPPGLYNNNLGGPQDYYYTLEPQESSC

LSNKDKRCVWSRGKALGGSSVINGMIHIFGNRRDFDGWASQGNPGWNFEEVLPYFRKSI45 

SCSPEYIAENGDKYCGTDGPLRVRYYNYTVTDFEDVVLEAAREAGHPILKAVNGDRYLG

FGRVLGTLDEGRRQTCSKAFLTPVRDRKNLYVITSTRANKILFEGKRAVGVQITLSNNET

AEVRATKEVILSTGTMVSPQLLMLSGIGPKEHLKKLGIPVLVDLPVGKNLQDHVIWFGLY

YSFVNESVTSAPSEKDQLDSAYEYLEFNTGPLSTLANDLVAFINPVDPKSIYPEVQLLFSQI

QRYDKNGLKTLLHSYNANDEILQIMTDVIMKRSLIIAYASLMRPLSRGVIELRNADPAEQ50 

VKIYSNYYTVPDDWKRLAKAVPTLKSLLNTTILQKYKANFHTYDVPQCRNLTADTEEY

YECNIRHTTGTNFHACCTNRMGPANDSRTVVDARLRVHGVTNLRVIDASIMPNITSANIN

APTIMIAEKGADLIKQDWGIQV 
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>Amm|008|phenoloxidase-activating factor 2_XP_016769186 

MAMRKIFLILGIASCSIAAPQNNNLDSLITNIFGTPQNPQISDPSSTTSDTILGTENRPKQPE

TNCECVPYYLCHNGSILENGTGIIDIRALGQCENYLDVCCKPPDRIEKVTPPPVEKKGTCG

QRHPQGVGFRITGDVNGEAQFGEFPWMVAIIKEENIGEEKLNVYQCGGSLIHKQAVLTA

AHCVQGKQASELRIRAGEWDTQTKNEIFPHQDRNVQNVIIHENFAGGTLYNDFAILILSE5 

PLNLMENVDLVCLPERNTVFDGTRCFASGWGKDKFGKEGHYQVILKKINLPVVPHNQC

QDLLRKTRLGKYFVLDSSFICAGGESDKDTCKGDGGSPLVCPSNSNPNIYLQAGIVAWGI

GCGEGGIPGVYANVASVRDWIDEQMAFYNLDNTVYQAQKIN 

 

>Amm|009|carboxypeptidase Q_XP_393632 10 

MLLSTKLLIVVWLLRLHSILAAVVVNRQVDNVSSCNLPEPLLKEIDSYEIIARAIMNEALN

GSFKGTTWTGLSYFTEKFGPRLSGSQPLERSIDYVLKESADYGLENVHGENVTVPFWVR

GEESATLLSPRQMDIAILGLGTSIATPLPEGITAEAIVVNSFEELIDRKNEVPGKIVVYNQEF

VSYGETVRYRTNGATEASKYGAVAALIRSVTPYSLYTPHTGHQSYGENVTKIPVASITVE

DATLLRAMANRNELIIINLKMQAVNLPPTISRNVVADFRGSTNPEKIVVVSGHIDSWDVG15 

LGAMDDGGGAFISWYAVKLLKYLNYRPRRTVRLIMWTAEEMGYVGALDFIKNHKSEQ

NNLQFVMESDSGTFTPLGIEYTGTDIVGCILERIMTLLSPMGNLTVRSPNQGPDISTWINE

GVPGGSLWNQDDKYFYYHHTKADTMLVENSDSLDKGTALFAAVAYILADLSIDLPRHK 

 

>Amm|010|venom serine protease Bi-VSP_or_CLIP_XP_006560620 20 

MLIVCLTLIGLLQPLIHVVYAQDQCTTPNQEEGVCINLRSCQFLITLLEKEGLKVKNYLKQ

SLCRYENNDPFVCCPKNSGRESKIERENSYGPLLPPQCGFNNISHTRVVGGIPAKLGAWP

WLTVLGFRSSLNPSQPRWLCGGSLISARHVLTAAHCAVRKDLYVVRIGDLDLSRDDDGA

HPIQVEIEDKLIHPDYSTTTFVNDIAVLRLAQDVQFTEYVYPICLPVEDNLRNNNFVRNYP

FVAGWGSTETRGPASDILLEIQLPVINNEQCKQAYSKFKAAEIDNRVLCAAYRQGGKDA25 

CQGDSGGPLMLPQHWYYYQIGVVSYGYKCAEPGFPGVYTRVTAFLDFIISALK 

 

>Amm|011|venom serine protease 34_or_CUB_Api m 7 analog_XP_392669 

MALVNNITTFRDIVRKVTAALLIFYGSIMLSAKLIEGQCNYNQNLIPGTTYYIYNPNYPYS

YRGSESCVWTVSSDYRVNLTCTDFEIPWSYNCFQDSLTVQINSTTSHRYCGDGGFNVVSS30 

SNSMVVTLSSPIWSQGGRFLCEIRAVKRPQDSTNCQCGWNNPSRIVGGMDTGVNEFPM

MAGIVDADERAVFCGSTIISVRYVLTAAHCMTNRNYTRLGVLVGDHDISSGTDTNATML

YRVKKVIVHPNYAHDNFNDVALLKTRTKMEFGNEVGPACLPFQHSPDTFAGSFVQLLG

WGTTSFGGPPSDILQKVTVSVLTNLQCTKFYPDLTPQQMCTYAKDKDACQMDSGGPVL

WQNPTTKRFVLVGIISMGIGCGDTAGVNTRVGAYIDWIVSETADSTYCIIE 35 

 

>Amm|012|hyaluronidase_Api m 2 allergen_AAA27730 

MSRPLVITEGMMIGVLLMLAPINALLLGFVQSTPDNNKTVREFNVYWNVPTFMCHKYG

LRFEEVSEKYGILQNWMDKFRGEEIAILYDPGMFPALLKDPNGNVVARNGGVPQLGNLT

KHLQVFRDHLINQIPDKSFPGVGVIDFESWRPIFRQNWASLQPYKKLSVEVVRREHPFWD40 

DQRVEQEAKRRFEKYGQLFMEETLKAAKRMRPAANWGYYAYPYCYNLTPNQPSAQCE

ATTMQENDKMSWLFESEDVLLPSVYLRWNLTSGERVGLVGGRVKEALRIARQMTTSRK

KVLPYYWYKYQDRRDTDLSRADLEATLRKITDLGADGFIIWGSSDDINTKAKCLQFREY

LNNELGPAVKRIALNNNANDRLTVDVSVDQV 

 45 

>Amm|013|venom acid phosphatase Acph-1-like_Api m 3 analog_XP_006569959 

MMSIMVWTLRFIVCLLCCRTSLAELKLLQTIFRHGNKMPSTINFYPNDPYINYTYEPAGK

GGLTNIGKMTMYKVGQFFRKRYENFLGEIYTKENIWFRSDEVDRTAMSVQLVTTGLYPP

SKQQRWNPDLNWQPIPVWTVPFTMDCLYNSQFSAKFYTLRNMVEETDKDVIQFKKDNR

DVYEYLSKHTGGNITQSKVFLLYQYLFDQRNIGLELPEWTKSVFPHGKLDELAVYDILIR50 

TRTLESKQISAGIWIREWLNRVNDHISKKDTRKAFMYAAHDPNIACILSALDNFDNEIPY

YGNSLMFELHEENSEYYVQMLYKNKDDIRVLKFPNCDNMCPLDEFKKFVKPLISINTDEI

CGQK 
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>Amm|014|venom acid phosphatase Acph-1-like_Api m 3 analog_XP_006569974 

MMGITVWTLRFIVCLLCCQASLAELKLVQTIFRHGNKMPSQVNIYPNDPYVNYTYEPAG

KGGLTNVGKTNMYKVGQFFRERYEDFLGKIYTKENIWFRADEVDRTVMSGQLVAAGL

YPPSEEQRWNPNLNWQPIPVWTIPATMDCLYTTPFSSKFHTMRNLVEETDEDVIQFEKDN

KDIYKYLSEHTGGNVTQSKVFSLYQYLFAQKDIGLELPEWTKSVFPHGKLDELVIYDILIR5 

TRTLELKQILGGLWIREWLNHVNDHISKKDTRKAFMYAAHDLNIAYILSALDNFDNEIPY

YGNSLMFELHEDDNEYYVQVLYKNKDNIRVLKFSNCDTMCPLDEFKKFVKPLISINMEEI

CEQK 

 

>Amm|015|icarapin_Api m 10 allergen_ABF21078 10 

ERDQMMAATFDFPSLSFEDSDEGSNWNWNTLLRPNFLDGWYQTLQTHMKKVREQMA

GILSRIPEQGVVNWNKIPEGANTTSTTKIIDGHVVTINETTYTDGSDDYSTLIRVRVIDVRP

QNETILTTVSSEADSDVTTLPTLIGKNETSTQSSRSVESVEDFDNEIPKNQGDVLTA 

 

>Amm|016|chitinase-like protein Idgf4_XP_016769016 15 

MVTKMKVLIFAAVAVFCVQSVFTVDTHEHNKVVCYWNTTAFERQGPGKFQLDDVQSA

LSLCTHLIYGFAGINAETFEVVPLKPSLDTGVGYSYYKLVTQLKRTFPNLKIYLGIGGNAD

PDDETHKYLVLTETSQSRSKFINSVNRLLNDYDFDGIDLAWQFPPAKVKKERGTFGSIWH

GIKKTFGYGKFKDDKEVEHRDGFTILVRDLKAQLRPRLKDLTIGVLPHVNSTVYYDARL

LAPNIDAVHLFTFDQKTPERNPREGDYPAPIYESYGRVPQDNVDSTARYWLEHGTPGSKI20 

VVGIPTYARTWKLTSESQISGVPPIVTDGPGAEGPHTNTPGLLSYAEVCSRLTESAVGRLR

RVGDPSKKYGSYAYQPYNENTGADGIWVGYEDPDTAGNKAAYAKAKGLGGVAIYDLS

LDDFRGVCTGDKYPIIRAAKYKL 

 

>Amm|017|MRJP9_Api m 11 allergen_AAY21180 25 

MSFNIWWLILYFSIVCQAKAHYSLRDFKANIFQVKYQWKYFDYNFGSDEKRQAAIQSGE

YNYKNNVPIDVDRWNGKTFVTILRNDGVPSSLNVISNKIGNGGPLLEPYPNWSWAKNQN

CSGITSVYRIAIDEWDRLWVLDNGISGETSVCPSQIVVFDLKNSKLLKQVKIPHDIAINSTT

GKRNVVTPIVQSFDYNNTWVYIADVEGYALIIYNNADDSFQRLTSSTFVYDPRYTKYTIN

DESFSLQDGILGMALSHKTQNLYYSAMSSHNLNYVNTKQFTQGKFQANDIQYQGASDIL30 

WTQASAKAISETGALFFGLVSDTALGCWNENRPLKRRNIEIVAKNNDTLQFISGIKIIKQIS

SNIYERQNNEYIWIVSNKYQKIANGDLNFNEVNFRILNAPVNQLIRYTRCENPKTNFFSIF

L 

 

>Amm|018|transferrin 1_NP_001011572 35 

MMLRCNIWTLAVNVLFVNSFLFVIAAQDSSGRIFTICVPEIYSKECDEMKKDSAVKGIPVS

CISGRDRYECIEKVGKKEADVVAVDPEDMYLAVKDNKLASNAGYNVIEQVRTKEEPHA

PYRYEAVAVIHKDLPINNVQGLRGLKSCHTGVGRNVGYKIPITKLTAMGVLNNLHDPEY

SARENELRALSSLFSKGCLVGTWSPDPAINRRLKETYSNMCALCEKPEVCDYPDIYSGYE

GALRCLAHNGGEIAWTKVIYVKRFFGLPVGVTAAIPTSENPADYRYFCPDGSKVPIDANT40 

KPCTWAARPWQGYMTNNGVNNVEAVQKELTDLGKLGEEEKADWWKDIMLLNEKTLA

VPAPPVLPENHLKNAKYLDVIERNSGATDKIIRWCTWSEGDLEKCKALTRAAYSRDVRP

KYDCTLEKSQDDCLKAIKENNADLTVVSGGSVLRATKEYNTVPIIAESYGSGSTNFNERP

AVAVVSKSSSINKLEDLRNKKSCHSGYKDSFAGWTAPIYTLKRKGLIKSENEAADFFSGS

CAPGAPLDSKLCQQCVGNLASNNDRIRQVTKCKATNEETYRGGKGALSCLLDGKGDVA45 

FVPLTALSEEGVQSKDLALICPDGGRAEINEWERCNLGLEPPRVILSSGAKSPTVLEELTH

GTLAASTLYSKRPDLLHLFGSWSNRPNLLFKDEAKDLVSVNKSWNKWNDWQETQNNY

GAA 

 

>Amm|019|apolipophorin_XP_026298285 50 

MGHPPRLMGTALACLFLFFAVAESAPRPTCVTGCRGMHQSKAYQEGRTYVYNLEGLSV

TSITDAQGDASLKLSATVELSVKPDCINQLRLKNVKINGAPPLIPEIEQYAVQFNYHDGHI

DTQLCTEPGDSQASLNIKRAVVSMFQSAIMQDSGSTIHHETDVMGTCPTEFNFRKEGDSL

IVNKNRNLASCAFRENVNQGLVSGNTDAEAGVKSSPLLGSQQSIEQRFKRGILNKAVSKE

QYTLRPFSNGHAGANTNVETTLTLKSEKADNPTVTVSQPKSIIFESPQPVLRSSADAVAN55 
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ALKAARAEVAGGVKPDAASRFADLVKVLRVSGKNDIMSVYQKVRSGDKEDQKLFLDA

LFRARTGEAAEVGVELIKNKELTNVQTLLFYAGSLALIRHVHLPSVTAIASLLDQPDLPRL

GYLGVGQVIGRYCQQNSCENVAEIKQAVHKIREKVGNGKAKSREQENSIISALKALGNS

QFLDDATLQKLANIAADKNVRNRVRVAAIQALPTRCSMKWKNVMFKVLADREEDSEIR

INTYLSLVACPCPHAANQLKEVLDKETVNQVGSFIQTHLRNLRASTDPDKLNAKNQFGLI5 

KPRVKFPEDFRKYSFNNELSYKIDSLGLGSTLDSNVVYSQNSFVPRSANLNMTVELFGKN

FNFLELNTRVENLDRLLEHYLGPKGKIWEKDLEEDLKSGANEVNKLRKYARERFEKVVR

GKREVRQGDLDRFAKNVHLRSNEVDQDLDIDLSVKLFGVEYAYLSYQGEGSKLSPEAVI

DKLLDGLEKGFDVTKNLKSDLENYLQFLDNELVYPTNLGTALSLGLSGTSALRLKTQGK

FDLKSALKDPKNTNFRLAVEPSVSIRLAGSMTVQAPGVESGMKIIGTLHTSTSTDVSVSLL10 

DGTGIDVNIGIPKKKQEVISVSSEVLFSTPKGDVAPKFGKSKEYADCFEQFSSYLGLTVCG

KISYPYDDSSSIDQKPLFPLNGPAEFAVKVENNDVNKYHFKIFANNNAEANKRSFEILLDT

PNSKMNRRMALLLESSMQHPNMYVKGSLDTPFKKASAEAVLKDTAQERTLTVTVKHD

QMEYYGRVGVLASGSKYKPIMEYKVPEHIEKLASSKTGLPSGQQYYLDGSVDVTDNQD

GKKFNLEKVAFVLNGQKLIVIDGPVTWTSNSVNVDTNIGYGDKNLAFKLDGQCSKDDH15 

RLVVSAMPSSDPNIGFNLNWQLKKTDNNLENKFYFVHGPDPNSQTNRLSLTQKAVYKL

NNKEFFLSVSNELTYPIVNLKLKYEGELTQKSVSSDLEFKYKEFNFGTELSAKVGTEKPG

DYEVEFEAQLMENGIELKAKRKILDGQKSQFSNSLELKPSGKYTADAVVLYSIASKSNIN

FELDGDANLNGKKVKINTALESNPQSFNALLNAKVNDVTYVEFDLKNKRSPNPSGVLVL

NLKNYLTANGQYSYQNGKGNAKLDVDVPKIDRKIQATGSLTVSGSKHVGELVLLYDAG20 

KDPNKRVKLSTTSDITKTSVDTKNILEVVDKRLELNGKGSMQGTLNNGQLEVEMDVTLP

NGRHLVYKGKRNSVKKDTKYDIQVASKLTDYEQKGGPSRSLSYNGNVQDLDVNAITFQ

GNGQLKFVNKNGNDVQISVIGKNLNLPDNKKQREVNIELGGSSIPKKLQFQYRNQGSDN

EGSHNVKSSFGDDVSLMSNVNMRKGNNIDKPYKVDGVFDMKLPSENLKNLKLELVSSL

LDSDEKDLFKSSGAVKLTYNNDRKIELSKELELIGMNKNLEGPSEGKGKLNMNILDLSPV25 

QLSGSYKYDPTPEKKSATLVLDGQYGSKTFSLRSDNVYLPSVATVTLKAKGNLKFEKLD

NVDLQLLYKRFKDENKLIINSQIDADGAKHSLVSEIQYLDSNNLFYVMTVCPTGKTEILS

KFQKLNDKEYKGEWKVDTPKGFAKADAHVNLESVDNFVIKANFDSDKAKHRNIHAEIA

NQPTAKNGKSISITVTSDGKNIVTGSTSYKHRDEDGKIVVEGSGNLKVGDNTRSSSFKYT

RQRLTHEKDGEAGVAIVLNANLGPSAIVGELKLSNKELHLFNSYCEQNKDCAQFKLQSIL30 

NVEKKTLLKHQVTVEVDLKKFNVPVEFGLKTNTEFKNPIFDHTTNLYLHSSKDKTEYTY

QAYIHPKEAATILTLPSREVALILIYDVPKTRQTAAYKLDVSLYLDRKNKPSEKTSLSAIG

DINVDKNSLSLSGETKFTYPTQHKDMSMKGYLHYGGDKLLDANLDIDVFAKRSQKISIV

ANVQRQQIPNGQNVTSLVEVNSRGQQLKLDLKSHLAISKKQIGFGTFFTYNNVKQKPKT

LGALYSADLNHVSLLITLPDKQLIRDNWKFDITRNTQKVHRELSLLDNTPQVLNFEANDF35 

NRFKLETYLKNNPNNKAVLNGQMVLGQLAEIHAHWFKDGVKKHLFHALVNLDEKQFL

KPDFGYNTENIAELGKVIKNKNLDVIKDAKDVYGYVLDETSAEGSDFVDHLVKAKPSFQ

SLVEYYEKELNKLKEEMNADETIQEIQVTLICGHQMAEKILDILRKYFGTLFEILTETMKR

IAHGLEKLKESLNNLISNVKQAVNSMYPKLKESYDKIFHQMLEILDAVIKLANTYLQAVL

NLINEHQKEIKDMLNVISGMSQDIVKILFKGLEQIKLNLDQFCHLLINQLKALPAYETIKE40 

RLEELKNFQIPDNILNSLEELCKLGKNILPTEELRHFVDITCEYIIKLVKRQKINDMNELKK

IYSSLVAAVQSIVALAQKQSSLENIWGLISIQTPDLGLLSKLPTISALKLSVWNLLRNRELP

TLEDLYYTYRPTPLFRKSGVVTDGGHFFTFDGRHLTMAGSCTYILAQDMQDGNFSVVA

NFNNGILISVTLTEPKESIAIKNNGNILVNNKPADYPAHTKNLHAYLFPPYGNIKSDYGVR

VSCTSKAPMICAVHVSGFYHGKLRGILGDANNEPYDDYTLPSGKITESGTEFGNAYKLKS45 

ECPEATAVEQHNERTPVCTDYFTGENSPLKSCFNIVKPSLYRDACDHAIAAGTPAGACIIA

MAYHYACYAQGVMSTYIPSSCTNCKVGGNKIDMGDSFSVKVPKKEADVIFVIEQQIPND

KVYKEMITPLMSELREELKQQGVTDVHIGLIGYSEMMKWPQHFTLNGDTNIDGEVKNM

KFEEGKPIISYQEAKEGNTEKKIDYLHQRMDVELGTFKLTDAYEAAIRYPFRPGAARAVV

GVIANPCEKSPFPISLQQLRLLLGLKIYRDLGLTYYHVSYPKELLVSGKPQKNIVAYDQD50 

NVYTFADSKKKPLTGSTDMKSNLVPAIKDVCADFAVFSGGAAFSSNNFLDAKSNQKKQF

VQVAAKRIADSLVNVEFEKDCSCLYEYGMIGRSKCKIVGRKEVPRSAKGGTKG 
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>Amm|020|Hsc70-3_or_Hsp70Ab_NP_001153544 

MSKAPAVGIDLGTTYSCVGVFQHGKVEIIANDQGNRTTPSYVAFTDTERLIGDAAKNQV

AMNPNNTIFDAKRLIGRRFDDTTVQSDMKHWPFTVMNDGGKPKIKVSYKGETKTFFPEE

VSSMVLTKMKETAEAYLGKIVTNAVITVPAYFNDSQRQATKDAGAIAGLNVLRIINEPTA

AAIAYGLDKKTAGEKNVLIFDLGGGTFDVSILTIEDGIFEVKSTAGDTHLGGEDFDNRMV5 

NHFVQEFKRKYKKDLSSNKRALRRLRTACERAKRTLSSSTQASIEIDSLFEGIDFYTSITRA

RFEELCADLFRSTLEPVEKALRDAKMDKAHVHSIVLVGGSTRIPKIQKLLQDFFNGKELN

KSINPDEAVAYGAAVQAAILHGDKSQEVQDLLLLDVTPLSLGIETAGGVMTTLIKRNTTI

PTKQTQTFTTYSDNQPGVLIQVYEGERAMTKDNNILGKFELTGIPPAPRGVPQIEVTFDID

ANGILNVSAIEKSTGKENKITITNDKGRLSKEDIERMVNEAERYRNEDEQQRERITAKNA10 

LESYCFNMKSTMEDEKIKDKIDSTEKEKVINKCNEVISWLDANQLAEKEEFTDKQKELES

VCNPVVTKLYQGGATPGGFHPGAAGGGGGAGGPTIEEVD 

 

>Amm|021|histone h4_XP_006570863 

MTGRGKGGKGLGKGGAKRHRKVLRDNIQGITKPAIRRLARRGGVKRISGLIYEETRGVL15 

KVFLENVIRDAVTYTEHAKRKTVTAMDVVYALKRQGRTLYGFGG 

 

>Amm|022|ubiquitin-60S ribosomal protein L40_XP_003251367 

MQIFVKTLTGKTITLEVEASDTIENVKAKIQDKEGIPPDQQRLIFAGKQLEDGRTLSDYNI

QKESTLHLVLRLRGGVIEPTLRILAQKYNCDKMICRKCYARLHPRATNCRKKKCGHTNN20 

IRPKKKLK 

 

>Amm|023|elongation factor 1-alpha_CAA37066 

MGKEKIHINIVVIGHVDSGKSTTTGHLIYKCGGIDKRTIEKFEKEAQEMGKGSFKYAWVL

DKLKAERERGITIDIALWKFETAKYYVTIIDAPGHRDFIKNMITGTSQADCAVLIVAAGIG25 

EFEAGISKNGQTREHALLAFTLGVKQLIVGVNKMDMTDPPYSEARFEEIKKEVSSYIKKI

GYNTASVAFVPISGWHGDNMLEPSPKTPWYKGWKVERKDGNADGKTLIEALDAILPPS

RPTDKALRLPLQDVYKIGGIGTVPVGRVETGILKPGMLVTFAPAALTTEVKSVEMHHEA

LTEALPGDNVGFNVKNISVKELRRGYVAGDSKNQPPRGAADFTAQVIVLNHPGQISNGY

TPVLDCHTAHIACKFAEIKEKCDRRTGKTTEENPKSIKSGDAAIVMLQPTKPMCVEAFQE30 

FPPLGRFAVRDMRQTVAVGVIKSVTFKDTQGKVTKAAEKAQKKK 

 

>Amm|024|actin_XP_026296530 

MCDDDVAALVVDNGSGMCKAGFAGDDAPRAVFPSIVGRPRHQGVMVGMGQKDSYVG

DEAQSKRGILTLKYPIEHGIITNWDDMEKIWHHTFYNELRVAPEEHPVLLTEAPLNPKAN35 

REKMTQIMFETFNSPAMYVAIQAVLSLYASGRTTGIVLDSGDGVSHTVPIYEGYALPHAI

LRLDLAGRDLTDYLMKILTERGYSFTTTAEREIVRDIKEKLCYVALDFEQEMATAAASTS

LEKSYELPDGQVITIGNERFRCPEALFQPSFLGMESCGIHETVYNSIMKCDVDIRKDLYAN

TVLSGGTTMYPGIADRMQKEITALAPSTIKIKIIAPPERKYSVWIGGSILASLSTFQQMWIS

KQEYDESGPGIVHRKCF 40 

 

>Amm|025|alpha-amylase_BAA86909 

MMPAIVLLLALLTLAAGEIAHNDPHFAPGHDAIVHLFEWKWNDIAKECEQFLGPVGFGG

VQVSPVQENIVIDKRPWWERYQPISYKWITRSGTREQFIDMVARCNKAGVRIYVDVIMN

HMSGDRNDAHGTGNSRANTYNFDYPQVPYTVKNFHPRCAVNNYNDPSNVRNCELVGL45 

HDLDQSQEYVRSKLVDFLNDLVAIGVAGFRVDAAKHMWPSDLRTIYSRVRNLNRTHGF

PNDAQPYIFQEVIDYGNEAISKREYNGIGAVIEFKYSYEISNAFRGNNNLKWLVNWGEQ

WGFLPSKDSLVFVDNHDTQRDNPQILTYKYSKRYKMAVAFMLSHPFGTPRIMSSFDFQS

KDQGPPNDGNGNILSPSIHDNICSNGWICEHRWRQIYNMVRFRNLVKGTKIDNWWDNG

SNQIAFSRGCSGFVAFNGDQYDLKKNLKVCLPPGQYCDVISGNLEKGRCTGKIVTVGSD50 

GNANIEIGAGEEDGVLAIHVKAKMA 

 

>Amm|026|alpha-amylase_AAM20738 

MMPAIVLLLALLTLAAGEIAHNDPHFAPGHDAIVHLFEWKWNDIAKECEQFLGPVGFGG

VQVSPVQENIVIDKRPWWERYQPISYKWITRSGTREQFIDMVARCNKAGVRIYVDVIMN55 
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HMSGDRNDAHGTGNSRANTYNFDYPQVPYTVKNFHPRCAVNNYNDPSNVRNCELVGL

HDLDQSQEYVRSKLVDFLNDLVTVGVAGFRVDAAKHMWPSDLRTIYSRVRNLNRTHGF

PNDARPYIFQEVIDYGNEAISKREYNGMAAVIEFKYSYEISNAFRGNNNLKWLVNWGEQ

WGFLPSKDSLVFVDNHDTQRDNPQILTYKYSKRYKMAVAFMLSHPFGTPRIMSSFDFQS

KDQGPPNDGNGNILSPSIHDNICSNGWICEHRWRQIYNMVRFRNLVKGTKIDNWWDNG5 

SNQIAFSRGCSGFVAFNGDQYDLKKNLKVCLPPGQYCDVISGNLEKGRCTGKVVTVGSD

GNANIEIGAGEEDGVLAIHVKAKMA 

 

>Amm|027|alpha-glucosidase III_Q17058 

MKAVIVFCLMALSIVDAAWKPLPENLKEDLIVYQVYPRSFKDSNGDGIGDIEGIKEKLDH10 

FLEMGVDMFWLSPIYPSPMVDFGYDISNYTDVHPIFGTISDLDNLVSAAHEKGLKIILDFV

PNHTSDQHEWFQLSLKNIEPYNNYYIWHPGKIVNGKRVPPTNWVGVFGGSAWSWREER

QAYYLHQFAPEQPDLNYYNPVVLDDMQNVLRFWLRRGFDGFRVDALPYICEDMRFLDE

PLSGETNDPNKTEYTLKIYTHDIPETYNVVRKFRDVLDEFPQPKHMLIEAYTNLSMTMKY

YDYGADFPFNFAFIKNVSRDSNSSDFKKLVDNWMTYMPPSGIPNWVPGNHDQLRLVSR15 

FGEEKARMITTMSLLLPGVAVNYYGDEIGMSDTYISWEDTQDPQGCGAGKENYQTMSR

DPARTPFQWDDSVSAGFSSSSNTWLRVNENYKTVNLAAEKKDKNSFFNMFKKFASLKK

SPYFKEANLNTRMLNDNVFAFSRETEDNGSLYAILNFSNEEQIVDLKAFNNVPKKLNMF

YNNFNSDIKSISNNEQVKVSALGFFILISQDAKFGNF 

 20 

>Amm|028|alpha-glucosidase III_BAE86928 

MKAVIVFCLMALSIVDAAWKPLPENLKEDLIVYQVYPRSFKDSNGDGIGDIEGIKEKLDH

FLEMGVDMFWLSPIYPSPMVDFGYDISNYTDVHPIFGTISDLDNLVSAAHEKGLKIILDFV

PNHTSDQHEWFQLSLKNIEPYNNYYIWHPGKIVNGKRVPPTNWVGVFGGSAWSWREER

QAYYLHQFAPEQPDLNYYNPVVLDDMQNVLRFWLRRGFDGFRVDALPYICEDMRFLDE25 

PLSGETNDPNKTEYTLKIYTHDIPETYNVVRKFRDVLDEFPQPKHMLIEAYTNLSMTMKY

YDYGADFPFNFAFIKNVSRDSNSSDFKKLIDNWMTYMPPSGIPNWVPGNHDQLRLVSRF

GEEKARMITTMSLLLPGVAVNYYGDEIGMSDTYISWEDTQDPQGCGAGKENYQTMSRD

PARTPFQWDDSVSAGFSSSSNTWLRVNENYKTVNLAAEKKDKNSFFNMFKKFASLKKS

PYFKEANLNTRMLNDNVFAFSRETEDNGSLYAILNFSNEEQIVDLKAFNNVPKKLNMFY30 

NNFNSDIKSISNNEQVKVSALGFFILISQDAKFGNF 

 

>Amm|029|MRJP1_NP_001011579 

MTRLFMLVCLGIVCQGTTGNILRGESLNKSLPILHEWKFFDYDFGSDERRQDAILSGEYD

YKNNYPSDIDQWHDKIFVTMLRYNGVPSSLNVISKKVGDGGPLLQPYPDWSFAKYDDC35 

SGIVSASKLAIDKCDRLWVLDSGLVNNTQPMCSPKLLTFDLTTSQLLKQVEIPHDVAVNA

TTGKGRLSSLAVQSLDCNTNSDTMVYIADEKGEGLIVYHNSDDSFHRLTSNTFDYDPKFT

KMTIDGESYTAQDGISGMALSPMTNNLYYSPVASTSLYYVNTEQFRTSDYQQNDIHYEG

VQNILDTQSSAKVVSKSGVLFFGLVGDSALGCWNEHRTLERHNIRTVAQSDETLQMIAS

MKIKEALPHVPIFDRYINREYILVLSNKMQKMVNNDFNFDDVNFRIMNANVNELILNTR40 

CENPDNDRTPFKISIHL 

 

>Amm|030|MRJP2_AQM49880 

MTRWLFMVACLGIACQGAIVRENSPRNLEKSLNVIHEWKYFDYDFGSEERRQAAIQSGE

YDHTKNYPFDVDQWRDKTFVTILRYDGVPSTLNVISDKTGKGGRLLKPYPDWSFAEFKD45 

CSKIVSAFKIAIDKFDRLWVLDSGLVNRTVPVCAPKLHVFDLKTSNHLKQIEIPHDIAVNA

TTGKGGLVSLAVQAIDLANTLVYMADHKGDALIVYQNADDSFHRLTSNTFDYDPRYAK

MTIDGESFTLKNGICGMALSPVTNNLYYSPLASHGLYYVNTAPFMKSQFGENNVQYQGS

EDILNTQSLAKAVSKNGVLFVGLVGNSAVGCWNEHQSLQRQNLEMVAQNDRTLQMIA

GMKIKEELPHFVGSNKPVKDEYMLVLSNRMQKIVNDDFNFDDVNFRILGANVKELIRNT50 

HCVNNNQNDNIQNTNNQNDNNQKNNKKNANNQKNNNQNDN 

 

>Amm|031|MRJP2_NP_001011580 

MTRWLFMVACLGIACQGAIVRENSPRNLEKSLNVIHEWKYFDYDFGSEERRQAAIQSGE

YDHTKNYPFDVDQWRDKTFVTILRYDGVPSTLNVISGKTGKGGRLLKPYPDWSFAEFKD55 
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CSKIVSAFKIAIDKFDRLWVLDSGLVNRTVPVCAPKLHVFDLKTSNHLKQIEIPHDIAVNA

TTGKGGLVSLAVQAIDLANTLVYMADHKGDALIVYQNADDSFHRLTSNTFDYDPRYAK

MTIDGESFTLKNGICGMALSPVTNNLYYSPLASHGLYYVNTAPFMKSQFGENNVQYQGS

EDILNTQSLAKAVSKNGVLFVGLVGNSAVGCWNEHQSLQRQNLEMVAQNDRTLQMIA

GMKIKEELPHFVGSNKPVKDEYMLVLSNRMQKIVNDDFNFDDVNFRILGANVKELIRNT5 

HCVNNNQNDNIQNTNNQNDNNQKNNKKNANNQKNNNQNDN 

 

>Amm|032|MRJP3_ADC55524 

MTKWLLLVVCLGIACQDVTSAAVNHQRKSANNLAHSMKVIYEWKHIDFDFGSDERRD

AAIKSGEFDHTKNYPFDVDRWRDKTFVTIERNNGVPSSLNVVTNKKGKGGPLLRPYPD10 

WSFAKYEDCSGIVSAFKIAVDKFDRLWVLDSGLVNNNQPMCSPKLLTFDLKTSKLVKQV

EIPHNIAVNATTGMGELVSLAVQAIDRTNTMVYIADEKGEGLIMYQNSDDSFHRLTSNTF

DYDPRYTKLTVAGESFTVKNGICGIALSPVTNNLYYSPLSSHGLYYVDTEQFRNPQYEEN

NVQYEGSQDILNTQSFGKVVSKNGVLFLGLVGNSGIACVNEHQVLQRESFDVVAQNEET

LQMIVSMKIMENLPQSGRINDPEGNEYMLALSNRMQKIINNDFNFNDVNFRILGANVDD15 

LMRNTRCGRYHNQNAGNQNADNQNADNQNANNQNADNQNANKQNGNRQNDNRQN

DNKQNGNRQNDNKQNGNRQNDNKQNGNRQNGNKQNDNKQNGNRQNDNKRNGNRQ

NDNQNNQNDNNRNDNQVHHSSKLH 

 

>Amm|033|MRJP4_NP_001011610 20 

MTKWLLLMVCLGIACQNIRGGVVRENSSGKNLTNTLNVIHKWKYLDYDFDNDERRQA

AIQSGEYDRTKNYPLDVDQWHNKTFLAVIRYNGVPSSLNVVSDKTGNGGRLLQPYPDW

SFAKYEDCSGIVSAHKIAIDEYERLWVLDSGLVNNTQPMCSPKLFAFDLNTSQLLKQVEI

PHDVATTGKGELVSLTVQAMDSTNTMVYMVDNKNTLIIYQNADDSFHRLSSHTLNHNS

DKMSDQQENLTLKEVDNKVYGMALSPVTHNLYYNSPSSENLYYVNTESLMKSENQGN25 

DVQYERVQDVFDSQLTVKAVSKNGVLLFGLANNTLSCWNEHQSLDRQNIDVVARNEDT

LQMVVSMKIKQNVPQSGRVNNTQRNEYLLALSDRNQNVLNNDLNLEHVNFQILGANV

NDLIRNSRCANFDNQDNNHYNHNHNQARHSSKSDNQNNNQHNDQAHHSSKSNNRHNN

ND 

 30 

>Amm|034|MRJP4_XP_026299317 

MTKWLLLMVCLGIACQNIRGAVVRENSSRKNLTNTLNVIHEWKYLDYDFGNDEKRQA

AIQSGEYDRTKNYPLDVDQWHNKTFLAVIRNNGVPSSLNVVSDKTGNGGPLLQPYPDW

SFVKYEDCSGIVSAHKIAIDEYERLWVLDSGLVNNTQPMCSPKLLAFDLNTSQLLKQVEI

PHDVATTGKGELVSLTVQAMDSTNTMVYMVDNKNTLIVYQNADDSFHRLSSHTLNHNS35 

DKMSDQQENLTLKEVDNKVYGMALSPVTHNLYYNSPSSENLYYVNTESLMKSENQGN

DVQYERVQDVFDSQLTVKAVSKNGVLLFGLANNTLSCWNEHQSLDRQNIDVVARNEDT

LQMVVSMKIKQNIPQSGRVNNTQRNEYLLALSDRNQNVLNNDLNLEHVNFQILGANVN

DLIRNSRCANFDNQDNNHYNHNHNQARHSSKSDNQNNNQHNDQAHHSSKSNNRHNNN

D 40 

 

>Amm|035|MRJP5_NP_001011599 

MTTWLLLVVCLGIACQGITSVTVRENSPRKLANSMNVIHEWKYLDYDFGSDERRQAAM

QSGEYDHTKNYPFDVDQWRGMTFVTVPRYKGVPSSLNVISEKIGNGGRLLQPYPDWSW

ANYKDCSGIVSAYKIAIDKFDRLWILDSGIINNTQPMCSPKLHVFDLNTSHQLKQVVMPH45 

DIAVNASTGNGGLVSLVVQAMDPVNTIVYMADDKGDALIVYQNSDESFHRLTSNTFDY

DPKYIKMMDAGESFTAQDGIFGMALSPMTNNLYYSPLSSRSLYYVNTKPFMKSEYGAN

NVQYQGVQDIFNTESIAKIMSKNGVLFFGLMNNSAIGCWNEHQPLQRENMDMVAQNEE

TLQTVVAMKMMHLPQSNKMNRMHRMNRVNRVNRMDRMDRIDRMDRMDRMDTMDT

MDRIDRMDRMDRIDRIDRMHTMDTMDTMDRTDKMSSMDRMDRMDRVDRMDTMDRT50 

DKMSSMDRMDRMDRVDTMDTMDTMDRMDRMDRMDRMDRMDRMDTMDRTDKMSR

IDRMDKIDRMDRMDRTNRMDRMNRMNRQMNEYMMALSMKLQKFINNDYNFNEVNF

RILGANVNDLIMNTRCANSDNQNNNQNKHNN 
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>Amm|036|MRJP5_ADB96941 

MTTWLLLVVCLGIACQGITSVTVRENSPRKLANSMNVIHEWKYLDYDFGSDERRQAAIQ

SGEYDHTKNYPFDVDQWRGMTFVTVPRYKGVPSSLNVISKKIGNGGRLLQPYPDWSWA

NYKDCSGIVSAYKIAIDKFDRLWILDSGIINNTQPMCSPKLHVFDLNTSHQLKQVVMPHD

IAVNASTGMGGLVSLVVQAMDPVNTIVYMADDKGDALIVYQNSDDSFHRLTSNTFDYD5 

PKYIKMMAAGESFTAQDGIFGMALSPMTNNLYYSPLSSRSLYYVNTKPFMKSEYGANN

VQYQGVQDIFNTESIAKIMSKNGVLFFGLMNNSAIGCWNEHQPLQRENMDMVAQNEET

LQTVVAMKMMHLPQSNKMNRMHRMNRVNRVNRMDRMDRIDRMDRMDRMDTMDT

MDRIDRMDRMDRIDRIDRMDTMDTMDTMDRTDKMSSMDRMDRMDRVDRMDTMDRT

DKMSSMDRMDRMDRVDTMDTMDTMDRMDRMDRMDRMDRMDRMDTMDRTDKMSR10 

IDRMDRIDRMDRMDRTNRMDRMNRMNRQMNEYMMALSMKLQKFINNDYNFNEVNFR

ILGANVNDLIMNTRCANSDNQNNNQNKHNN 

 

>Amm|037|MRJP5_XP_026299316 

MTTWLLLVVCLGIACQGITSVTVRENSPRKLANSMNVIHEWKYLDYDFGSDERRQAAIQ15 

SGEYDHTKNYPFDVDQWRGMTFVTVPRYKGVPSSLNVISKKIGNGGRLLQPYPDWSWA

NYKDCSGIVSAYKIAIDKFDRLWILDSGIINNTQPMCSPKLHVFDLNTSQQLKQVVMPHD

ITVNASTGMGGLVSLVVQAMDPVNTIVYMADDKGDALIVYQNSDDSFHRLTSNTFDYD

PKYIKMMAAGESFTAKDGIFGMALSPMTNNLYYSPLSSRSLYYVNTKPFMKSEYGANN

VQYQGVQDIFNTESIAKIMSKNGVLFFGLMNNSAIGCWNEHQPLQRENMDMVAQNKKT20 

LQMIISMKILKDL 

 

>Amm|038|MRJP6_NP_001011622 

MTNWLLLIVCLSIACQDVTSAIHQRKSSKNLEHSMNVIHEWKYIDYDFGSDEKRQAAIQS

GEYDYTKNYPFDVDQWHNKTFLAVIRYDGVPSSLNVISEKIGNGGCLLQPYPDWSWAN25 

YKDCSGIVSAYKIAIDKFDRLWVLDSGLINNIQLMCSPKLLAFDLNTSKLLKQIEIPHNIAV

NASTGMGGPVSLVVQAMDPMNTTVYIADDRGDALIIYQNSDDSFHRLTSKTFDNDLRYS

ELAVAGESFTVHDGIFGMALSPVTNNLYYSPLTSHSLYYVNMEPFMKSQYEENNIEYEGI

QDIFNTQSSAKVMSKNGVLFFGLVNNSAIGCWNEHQPLQRQNMDMVAQNEKTLQMIIS

VKIIQNLAYSGRMNRIHKNEYMLALSNRMQKIVNNDFNFDEVNFRILGANVNNLIKNTR30 

CAKSNNQNNNQNKYKNQAHLD 

 

>Amm|039|MRJP7_NP_001014429 

MTRWLFMVACLGIACQGAILRENSARNLKNSLKVMHEWKYIDYDFGSEEKRQAAIQSD

EYDHTKNYPFDVDQWRDKTFVTVLRYDGVPSSLNVISEKTGNGGRLLQPYPDWSWTKY35 

KDCSGIVSAYSIAIDKFDRLWVLDSGLVNNTQPMCFPKLLVFDLNSSQLIKQVDIPHEIAV

NTTTEQGRLKSLAVQAISSVNTLVYIADNKGDGLIVYQNSDDSFHRLTSNTFNYDPRYTK

MTVEGESFTVQDGIYGMALSPMTNNLYYSPLASRDLYYVNTKPFIKSEYGENKVQYNG

VQDVFNTQTTAKAVSKNGILFFGLVNNTAVGCWNEHQTLQRENTDMVAQNEETLQMI

VGMKIKQLLPHIVIIDIDNIINDEYMLVLTNRMQKILNNDLNFNDINFRILIGGVSDLLENT40 

RCTNFNIQNDDSDENNDDSIRITIDASFN 

 

>Amm|040|unch protein LOC408608_XP_397512 

MQLRVLFFFLFVATISYAIADSSSSSSESKETAVDALKNIGKSADNIVKQFGKGFAAVAK

GNLGTVNLTKVLKSVEDRLKLPTLSKYSKEAKSQIVAAREQVANALLEGSSDLIGALKD45 

AVELAIRASTPIENLIEIFDTIKDVYFHVAVNNSIAIGLNIIEDGVLICQVIVETMKVALKV 

 

>Amm|041|apolipophorin-III-like_NP_001107670 

MKIILTIIFSIILISEAKVAPTSTTNSQGTPDVQLSELISQAQANINNLAKQIQEQWNIPDQDT

IVKTVKDQSANFVNNIQDYIKNVTEEVKTKTPELERSWNDVKTMLNKVVDDISSGIPNA50 

QQQVAELQSKFQQGVQTLLKESDKAAKSLSQHSGKIQEDLAKFTKQAVDIAVQATQNL

NNQLQTAATQKS 
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>Amm|042|unch protein LOC726323_XP_026301350 

MGTNWLRDLHENINALNRNLQQNMYQLQQRIHNTVQRNLEHAHRLTENLDSNSNMIQ

MIGGNSVIVTNNDGTKIVQSGRTSDGKPYIRESTDKIIGDTLRHIERIYDPITNTSKMHGYT

LNLKDPSAKPVPLNDTV 

 5 

>Amm|043|Obp 14_NP_001035313 

MKTIVLIFGFCVCVGALTIEELKTRLHTEQSVCKTETGIDQQKANDVIEGNIDVEDKKVQ

LYCECILKNFNILDKNNVFKPQGIKAVMELLIDENSVKQLVSDCSTISEENPHLKASKLVQ

CVSKYKTMKSVDFL 

 10 

>Amm|044|unch protein LOC727028_or_takeout-like_XP_001122741 

MLPQRRITICAVIFGLFCIGESPVSCDKEQSRNAALNEPDFEIPEYILPCSRSDPKIDVCFQN

TLNHLQPYLLKGISELDLPPIEPLIIPELGMENGQGAVRVRALFSNITVIGAGNYSLTKSRV

DLKTYRLDVHLAFPKIELQGRYEVVGNVLLFPIQSHGEFWALFGDVQAVARIQGAEEIRD

GVRYLKVVRMLVDFGLGRARFRVVDQLNGDNVIGQAMNQFLNQNAKEIIEEMRPAASA15 

SIAKHFKNFLGKALNKVPLKVWLRDT 

 

>Amm|045|ferritin heavy polypeptide-like 17_XP_624076 

MLFLGILFIFLATASAEYCTDEVNKFCSTTKKHEIGIESNCNATYGNIHELLVPLQSYAYG

NIEYSFRFLLMSTYLGNYENQREGFKKLYRKYSDEMWENGIDLIKYITKRGGSMNFGQE20 

PKFTPMIKTLELNEFASLATALEIQKSFANQALKIHEKANKKQDSAIAHYMEEKFLEPQA

DRVRELAGHIRDMKRFIDESSSHLSIFLFDQYLQQSV 

 

>Amm|046|ferritin subunit heavy chain_XP_026300991 

MKLLYVLFIVFVYINGSLGNDSATRSCIISNIAADENATKHWLDMDKNCIKSLESQVNVEI25 

KAAMTYLAMGAHFALDVINRPGFSKFFFESATEEREHAIKVLEYLLMRGQLTNINEDNV

LLRFPLEAEIENWNSGYKALKKALKLETSVTKRIRELIKTCEHPNDINLVDYHLVDYLTG

EFLTEQYKGQRDLAGKISSLGKMIQTHGMLGEFLFDKKLLNNEI 

 

>Amm|047|laccase-5_or_polyphenol oxidase_XP_625189 30 

MFKNIMKFHIFFILLIYTQFSYSYRSWKHSNYSIFSSPEECVRNCTDNEQPKICYYFFHIEF

YTTVGPACDIQGSNQCILADGIEKTLIPINRQLPGPPIEVCLNDRVVVDVQNAAMGMEATI

HWHGLFQNGFQYYDGVPYVTQCPIASSSTFRYDFVVKNSGTHFYHSHISTHMLDGQIGS

FIVKDPPRKNPHRDLYDKDEIVIFLSDWIHELSFERYPGYYRYNVLGQTAENILINGLGNY

TNASGNTTNGSLKVFTVKKGERHRIRMINSFSTVCLTELRIEKHKLIIIAQDGENVKPKPV35 

DKIVTSTGERVDFILVANQSVDSYWIQARGLGECAATFMQQLAILKYENGPSRPSTPLLN

YNDTIDGVIYNGLNGTLCNTNITEPVLCINQLESLESENDLLKVEPDERHILPFWFFNYTD

TSKNRLFNSSSYLPFFNANDRSQLLSIFNDIAYENPASNLLTQSSSYRAICKKNQLSTCTEP

CTCAQIIKTKLNNVVELVMYDAIPQTDLDHPFHLHGFAFQVFSVGQFWPIRNISRQDINE

VIQEHTERLRRGEYKNPPGKDTAKIPMGGYVIVRFKADNPGWWLLHCHFSWHHITGME40 

LVILVGDENDLPPIPKNFPKCDNWKPPVRIANDYLFFPQS 

 

>Amm|048|esterase B1_XP_016770320 

MNGITLSIFFSVLTLNNADIQRTSVVQTNSGPVQGAALTTVWNGIEYSSFKGIPYASPPIG

NRRFRPPVPPQPWNETLDAIEEANECPQEMSNVYSGNEDCLYLSVFTPQTKFNDKELKTL45 

KPVMVWIYGGSFLRGSNNASLYGPDFFMEQDVVLVTFNYRLGALGFLYLKHENAAGNA

AMRDQLMVLEWVRDNIAAFGGDPNRVTLFGESAGGASVNYHVLSEKSRGLFHQAIEQS

GTSATYLYKTQKAAFQTACKLASELGFESDDPNELLKFFLEADAKDLVATTNRAFPLGT

DFSVPFAPIKENPDLVDPKDMFLSECPITLAANQKFNKMPVMLGFTHDEVLDFSGELYQII

NTTADILNELFNLKLDLQGPYEEVKELSVVLSDFIMKGPIDFAQRLLVDGNDDYPVYYY50 

QLSYVSNYALHAQDGIPEPGIAHFDDIGLLFNVESLNAPTDPRHPFNQFRQKLVTLWANF

AKYGNPTPANANPLNDVIWKPSGEAGQLLDMGDNFQMIDRKQAINERALITEKYLYVS

MPITSDCNEISYANYFSLF 
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>Amm|049|pancreatic triacylglycerol lipase_XP_026299639 

MRHQAMHAVSYYDLIDSSFFRLYNRNGSYIDTNVENASVLLPYIEKNNSLVLYLTGYTY

DIDSENVKLITGVYLNYTQHNILALDYRNITRTDYLTAVYAINDLGKLVGDALNSLVNG

GVHSELIHIIGHSLGAQLAARIARNVNFVISRITGLDPAGPLFYFLNFHLTSSDARFVDIIHT

DIGVYGLALKTGNVDFFPNYGHRPQPNCPLFSPILSQMDLCSHSKSFEFYAESVKNHTSLI5 

GKCYSLSECGGVEYIPMGYATPSNATGTYYFITNGESPFGRGLAGATFTPLKVIPIL 

 

>Amm|050|lipase member H-A_XP_026299638 

MIKNRFCIFIACLYFSWTVFASDLTENVFLRLYKRNGSYIDENIRNANLLISHMDKNNKIV

IFLSGWNEEINSEDVQLITNAYLENTEDNILALDYRNVSTEFYLFAVPDLYKVGKSVAAA10 

LDNMIENGINSKNIHIIGHSLGAQLAGIIGRNMNYKIGRITGLDPAGPLYYLLNNHLSISDA

DFVDVIHTDMGIFGIALKIGHVDFFPNYGSRPQPGCLLSSDDFCSHHRSYKFYAESVKNH

NAFIAKCDLLNECNGVEYIPMGYVTPTNATGNYYFSTNSKSPFGRGLTGATFNPLRIMPV

L 

 15 

>Amm|051|pancreatic triacylglycerol lipase_XP_623663 

MLNIYFYFFFAFFNFLLAVNADVTQNVFLRLYNRNGSHIDENIRNASIFLPYIQKNNFLIIFI

NGLNNDINSLSDKLISSAYLDTTEVNVFGLDYRNVTTQFYPFAVADISTVGKFVANALDD

MVENGINPKKIHIIGHSLGAELAGSIGRQMKVKISRITGLDPAGPLYYLLNNHLSISDADF

VDVIHTDMGFAGLALKIGTVNFFPNYGRRPQPGCSIELTSSCSHSRSYEYYAESIRNHEAF20 

IGKCYSLNKCSGAEYVSMGYATPSNATGNYFLITNSKSPYGQGFAGATFNPFLVTPIA 

 

>Amm|052|unch protein LOC413627_or_regucalcin_XP_026298038 

MQNICIILFLGLYFDFFVHGIEVDINLKHNSDLVIEPIIGRFDHSEGPHWDSHIQKLYFVDIE

AQKIYRFDPVTKDLSCIFIENGPIGFVIPVEGEPHKFVAGCGTDFILVTWDEHRNATKSIPQ25 

VLSIVDNDRNGTRWNDGKADSLGRFWGGTIGPEINDVVIPNQASLYRIDSDLKPKKELSP

VTNSNGLAWNLQDNTFYYIDTPTLQVAAFDFEPINGTISNKRIAFDLQKNNISGIPDGMTI

DKNGNLWIALYGGGGVINVNPYTGEIIRLIELPVTKVTSCTFGGPLLDTLFVTTSSRDLTK

KELTEKPYSGYVFAIKGLGVYGLVANSFKIIIKKMSEITLEPLVGPYDLGEGPHWDPISQK

LYYVDIYAQKVFRFDPASGIVTSVFIENGPVGFVVPLEGCTDKFVAGCGIDFVLFSWNSE30 

KSLENCTAQVLVSADSDRIETRLNDGKVDSSGRLWAGTMGHEKNGIFPPNIGSLYSIGND

FMLKKQISPVSISNGLAWNPNNDIFYYIDSLSYQIVAYNYNSQTGIISNKKIVFDFLKNNIP

GLPDGMTIDTNGNLWVAVYGGGGILNINPKTGELLRFVKINNAKNITSVAFGGPNLDILY

VTSARTGLNENQLKEQLHAGYLFAIKGLGVCGFPANSFKLPKIN 

 35 

>Amm|053|glucosylceramidase-like_XP_006570612 

MWKAVLLIAILSAATNKSVANDCVPRSFGTNNIVCVCNSTYCDSTPEPKPSSPEKGTFHW

YVSSRDGLRLSLSKGQMGRCQNDGSLTLNIDTSKRYQTILGFGGAFTDSAGMNIKNLSE

ATQDQLIRAYFDPKDGSRYTLGRIPIGGTDFSTRAYTLDDYDDDATLQHFALAPEDVEYK

IPYARKAVELNPDLRFFSAAWSAPTWMKTNHKINGFGFLKTEYYQTFANYILKFIEEYKK40 

NGVDIWGVSTGNEPFDAYIPFERLNSMGWTPELVGDWIANNLGPTLANSEYNATHIFVL

DDQRLGLPWFVNEIFKNEIARNYVYGIAVHWYADILIPPVVLDQTHNNFPDKNLLMTEA

CEGSFPLEKKVVLGSWERGKRYILSITQYMNHWGVGWVDWNIALNKDGGPTYINNNV

DSPIIVNPENDEFYKQPMYYALKHYSRFVDRGSVRIFITDTIEIKAAAFITPSNEIVVVAYN

DNNEKTNVVLNDVTSEDYICLELPPHSMNTVIYNK 45 

 

>Amm|054|putative glucosylceramidase 4_XP_393208 

MNTKHWAKLLFLISFFFRKSIANDCAPYRVDNEIIACVCNATYCDGIPDNIPEVPTEGNSY

WYVSNKQGLRMNVSEVKFDRCENFVADTTITVDSKKKYQKIIGFGGAFTDATGINIAKL

SRATQEQLIRAYYDPKKGSRYTLGRIPIGSTDFSTRIYTYDDAPGDKLLKNFSLAPEDYNY50 

KIPYVKLAVELNPEVLLFAAAWTAPLWMKQFDNNITYLKEEHYETYVNYLIKFLDKYER

NGVNIWGITPSNEPLLGFMIDNPNISMTWIPKTQANWIANYFGPILASSPFNKTLLLTYDD

NRIKAIEYVKAAIEIGGKYIAGIGIHWYKDSTYPATIIDRIHEKYPDKFILMTEASIFNPIWN

CSSKLKSEAWQRGEKYILSIIDYMNHWSVGWVDWNMVLDKTGGPTVVNNNLDAPIIVN
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PETDEFYKQPLYYAIKHVSRFVDRDSFRISIIDNNSINSTAFLTPSGETVVVLYNGATSTKH

IILKDLQKDSKLCLELSPQSMNTLKYK 

 

>Amm|055|unch protein LOC102655185_XP_026299771 

MAKFALLFCLIIFTAYANSQFIPSFLNPTKKVEQYEKHVIEKINNIINKGNTIFLQRKEQAK5 

KLVEEMKKKSERINTDARNFVNNILKTMGFELKNLKKYLKGMSDCNAKEKELDHLFDQ

FIDSTNNCTSRKLNEAIQLTVEINTKSENLLNDLNNISTNAAKCTTINKFPFEIMNCLNDAL

NRAIRYSLVDILETSKQNDYIITLIIKLKISLNKCNIDEVKDISKQITALRKEIKDCYKNLYT

SSPKYTTTSAWQPTTVTKPDILTSTTSTSTEQSSSTEGPNSSTTSSTEQSISSSTEGSSSASTE

QFSSSTTEQPSSSSTQFTSDSTEGSSSSSTGQPSSSTEGSSSTQQSSSSSTEQSSSGTTVRPFT10 

SSTSFTSDSTGWSSSSTQQSSSSSTEQPGSSSTTQSSSSTGGWSSISTEQPSSGSTERPPGSST

STSSSTEGSSSTGLPSSSSTGGSSGTNTQQSSSTNTEQPGSSSTAQSSSTGGSSSTGLPSSSST

GGSSGTNTQQSSSSSTEQPGSSSTAQSSGTAGWSSASTEQPSSGNTERPSGSSTPSTSDSTG

GSSSTGLPSSSSTGGSSGTNTQQSSSSSTEQPGSSSTAQSSSSTEQPGSSSTAQSSSTGGWSS

TEQPSSGSTEQPGSSSTAQSSSSTGGWFTSSTEQPSSGNTERPPGSSTPSTSGSTGGSSSTGL15 

PSSSSTGGSSGTNTQQSSSSSTEQPGSSSTAQSSSTGGSFSSSTQQPSSGTTVRPSGSSTPST

SGSTGGSSSSNTEQPSSRSTETPGSSSTAQSNSPGGSSSTEQSSSSSTERPSGSSTPSTSGSTG

GSSSSNTEQPSSRSTERPGSSSTAQSSSPGGSSSTEQSSSSSTERPSGSSTPSTSGSTGESSSS

STEQPSSGNTERPSGSSTPSTSGSTGGSSSISTQQSSSSSTEQPGSSSTAQSSSSGGWSSSSTE

QPSSGNTERPSGSSTPSTSGSTGGSSSTGLPFSNSTGGSSSSSTQQSSSSSTEQPGSSSTAQS20 

SSTGGWSSSSTEQPSSGSTERPGGSSTAQSSSTGGSSSTEQPNSGSTEPGSSSTAQSSSTGG

SSSSNTEPTSTGTDSVTTIIYTDKFTNSTIEVSTDVTASSNNTTKVSTDITEGLPSITPVSNTT

LPPCVCFSYGY 

 

>Amm|056|xanthine dehydrogenase_XP_016768886 25 

MTSAQENIRDSKNIIQLIINEQSYIVKEDIPPDTSLNTFIRDYAKLRGTKAMCLEGGCGACI

VSVKINDEDISVNSCLVPILICNGWIIKTIEGLGNKKNGYHTLQTGLAGKNGSQCGFCSPG

MIMNMYSLLKKKNLTMKQIENSFGSNICRCTGYRPILDTFKAFANDAEENFVKDIQDIEE

LFNIKACKRINALYENSCNCCCTVIQKTEHKIDMKLDNSEFHKILSIDDLFALFQKNPNAS

YILHGGNTAHGVYRSKIPDLIIDINDISDLRNIRKDNDTLTIGGNVSLTVAMETFEKYSKEP30 

GFKYLQHLAKHIDLIASVPVRNIGSVAGNLMIKYEHREFPSDLFLILETAGAQLHIVEAGG

KKTPMTLLKFLNCNMKHKIIYSIILSALSEEYEYRSYKIMPRSQNAHAAVNAAFLFKLDG

SGKVLEKPNIIMGGINKNFLHASKTENFLFGKFIFEENIVKQALDILDAEIQPDYVLPDYSP

KFRKILAESLFYKFILSIKPENVNPTLRTGGSILERGLSSGKQNYDTNKNLWPLNQPLPKM

EAIYQTSGEAHYTNDFPPFPNEVFCAFVLTTVANGKIKNIDASEALKMKGVIAFYTAKDIP35 

GKNVFIPGDAQLLFLNFDEVLFVDTNIEYAGQPIGVIVATTFTIANQAAQIVNVSYIDFIPE

KILLTIEDVLALNDNTRIYESVNSIAQTKGNDVKHIIKGTFRNGSQYHFTMETQTCVCVPI

EDGIDVFAATQWMDLTQVAIAQCLNIKNNSININVRRLGGAYGAKISRATQIACACALV

CYKLNRPVRFIMSIESNMLAIGKRYDTRQEYEIGVNDDGQIQYLNSKHWGNSGSNFNEY

HAPIVVEQMKNCYDFSTWTYQGFEVKTDLPSNTFCRAPGSTEGIAIIENIMEHIAKTVGK40 

DPLEVRYANMSEDHKKILQPMIEELCQNADYDTRKRSVDIFNAENRWKKKGISLIPMMF

PLTIFGQFHALVSIYARDGTVSVTHGGIECGQGINTKVAQVAAHTLGIDLSLVTVKASNN

LTSPNNIVTGGSVTSESCAYATMMACKELLQRLEPIKKELKNFSWQKLIFTAYSKDVDLC

ARYMFTVKDDIKSYPVYGATIAEVEIDVLTGQHITRRVDLIEDVGRSMNPELDLGQVEG

AFIMGIGYWIYEQLIYDQKTGQLTNYRTWNYKPPGAKDIPVDFRVYFRKNSTNPLSVLRS45 

KATGEPPLCMSYAIPIAIHNALNSARKNAGNNDTWYNREYPLTIEKILLDSLTTKEQLVL 

 

>Amm|057|lysosomal alpha-mannosidase_XP_026296064 

MSWLEFLLISFFLFFTHGASIPKRQTQVCGYEACPITDSKKLNIHLVAHTHDDVGWLKTV

DQYYFGSRPTIQKAGVQYILDSVIQALLANPERKFIYVETAFLWKWWLRQSEKTKQDVR50 

DLINQGRLEIIGGGWTMNDEAVTHYHSLIDQYTWGFRRLNDTFGSCARPHIGWQIDPFG

HSREQASLFAQLGFDGMFFGRLDYQDKNKRLR 

DKTMEFIWKGSSNLGSRADLFTVVLYNNYSPPPGFCYDVLCNDEPINDDLESPDYNVDD

RVNRFLQYAVHQSEVYRTNNVILTMGGDFTYQQAEMYFSNMDILIRYVRERNSSDVNIF

YSTPSCYLKAVHDAKLQWTTKDDDFFPYASDPHSYWTGYFSSRPTIKFFERMGNNLLQI55 
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SKQLSALTQLKGYEKELEHFREAMGVLQHHDAVSGTEKQLVADDYARILYNGMEQGT

NIAYKALRKWMLKENSQFLKEHIHSCMQLNISSCTYTEGNDFILVIYNPLSQNVVSPIRIP

VQEDAYKVIDFSDGEEVISQIVPIPNSVHAIPGRKSNAMHELVFLASLPPLGYKSYTIKRA

ESARQEAMEEISIGNEFYNIWVNQYNHIVVEWKKEKNMRLTQSFHYYEGMEGNNMEFK

NRSSGAYIFRPRNMFVKNFVTPNTFKVYKGPLVEEIHQYINDWVSQVIRVYNGMEYVEF5 

DWLVGPIPIKDMIGKEIITRYYSNLNSSGEFYTDSNGREMLKRKRDYRPTWKVNLQEEVS

GNYYPITSKISLKDEERRLKLSLLTDRAQGGTSMKDGEIEMMVHRRLLKDDAFGVGEAL

NESAYGEGLVVRGSHYIIGGSIKNLDELAIKEKNLALQLLLRPWPFIISNESNFSTYAQHFS

QYATSQNIGLAKALPPNVHILTLEPWKEDSLLLRLEHIFEIDETENLSKPVTINIQDLFKTF

TIVSVKETTLGGNQWYKDMNRLKWDAETNDILYSEEQYQPVEIKDGIINIILKPMEIRTFI10 

LKIVPKRLNKIL 

 

>Amm|058|serine protease inhibitor 88Ea_XP_026298978 

MMGAGSKKAIIDSKFRFALETLKKISLFESQDNIIYSPYSIHQAVTLAYFGSRGTTEEALKR

ALQLPADISKVDVQRYYSFENTLKQQINGQNDVSSNYEFNSANRLWISDKKKVRECILSL15 

FGNQLEMIDFKTNPNAVRDQINNWVSNMTKGHIRDLLPPNSITTDTDLVLANAVYFKGL

WKSRFNPNNSKKDIFYSSKSQHSMVKYMRQQGNFNHVISEILGAHVLELPYKGNEISMFI

LLPPFVTKISNDSAQNGERDSIYHLIERLSTEAGYTEIRDLLTSDSLPQPVEIILPRFEVEKEL

QITTLLDAIGAGELVMPDVANLKGFVEDGEESVHLGAAVHRARIEVTEEGTTAAAATAI

YTFRSGRPLVPTVFNANHPFVYFIYEKPKRTILFAGIYRNPNTQKNAAETA 20 

 

>Amm|059|chymotrypsin inhibitor-like_XP_006563421 

MSRAILFVLLVVAYICISNVNACGQNEQFKECGGCDQRCGVERIECLEVCQPGCACIKGF

IRNAANKCVLPKHC 

 25 

>Amm|060|chymotrypsin inhibitor_XP_001120999 

MSRYIFTCMLIATLLAVYVDAQNNEENIRCGENEKPYICGSLCEPSCNAPHPNRIFCPRIEC

TWSLTGGCRCEQGYLRNNNGVCVPSSQC 

 

>Amm|061|chymotrypsin inhibitor_XP_006563422 30 

MSRIIFILLAAMAIFSSSFGEECGPNEVFNTCGSACAPTCAQPKTRICTMQCRIGCQCQEGF

LRNGEGACVLPENC 

 

>Amm|062|ATP synthase subunit alpha_XP_392639 

MALLSLRLVSSIARQLPNTTIQVKWPLSISSCKYHVSCSRRSAEISSILEERILGASPKANLE35 

ETGRVLSIGDGIARVYGLKNIQADEMVEFSSGLKGMALNLEPDNVGVVVFGNDRHIKEG

DIVKRTGAIVDVPVGEELLGRVVDALGNPIDGKGPLNSKLRFRIGTKAPGIIPRVSVREPM

QTGIKAVDSLVPIGRGQRELIIGDRQTGKTALAIDTIINQKRFNDAGEEKKKLYCIYVAIG

QKRSTVAQIVKRLTDSGAMDYTIIVSATASDAAPLQYLAPYSGCAMGEFFRDNGKHALII

YDDLSKQAVAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLERAAKMNESLGGGSLTALP40 

VIETQAGDVSAYIPTNVISITDGQIFLETELFYKGIRPAINVGLSVSRVGSAAQTKAMKQV

AGSMKLELAQYREVAAFAQFGSDLDAATQQLLNRGVRLTELLKQGQYVPMAIEEQVAV

IYCGVRGYLDKMEPTKITAFEKEFLAHIRTSQRDLLNTIAKDNTISEASDAKLKQVVTDFL

ASFSG 

 45 

>Amm|063|hexamerin 110_BAI82214 

MRYFIILLALVALGVCAPNVKQRAADQDLLNKQQDVIQLLQKISQPIPNQELQNLGASYD

IESNSHQYKNPIIVMYYAGAVKAGLVQPQGTTFSNSISQLRKEVSLLYRILLGAKDYQTFL

KTAAWARVHVNEGQFLKAFVAAVLTRQDTQGVIFPPVYEILPQHHLDSRVIQEAQNIAIQ

NTQGKNNQQNILIPVNYSALLSHDEQQLSYFTQDIGLAAYYAQVNLAGYIQEQNQQQQQ50 

QPLTQQQYQQQIVGKYLQQQAGQQDQQANIGRGAQYLYLHQQLLARYELNRLSNGLG

PIKDIDYENVQSLYQPHLRGLNGLEFAGRPQNLQLQSQRNQLIQYVATLEKRLRDAIDSG

NVITPQGVFLSLYQPQGMNILGDLIEGTGRSVNPRYYGSLQAAARKLLGNAPEVENIWD

YTPSSLELGEVAVHDPVFYQLYKKVMNLYQQYQQSLPVYQYNDLILPGVTIQNVDVSQL

VTLFTDFYVDLDAVTGHQSQQQQEEQTQSRVRAHLKRLDHQPYQYKIAVHSEQNVPGA55 
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VVRVFLGPKHDHQGRPISISKNQHLFVELDQFIQNLHAGENTIIRNSQQAPGQSPDWPSTS

QIQRGVNAAIRSQEPFYITEPHQIFSFPARLSLPKGQPQGFPLQFLVVISSSNPLNVPYGPVI

PEQSLTYQDQQYQVVSVEQYQQLKEQGQISQVGGGIQQNVEVLPENLVNAQQQVQAVR

NYYANLYTKYHGQYPNTQIQNPVGQGQDMTYSVQGVGVVNAGGWLGQQGNSWSQQ

QVQQAQQVQQQMQAAMAAVQQSQQRHQHAAQMIYGHQQSHHGLHINSSPSSVQSGQ5 

QQQSVLQGLGVQGVQQGVQGVQTAQGVQGVQGVQGVQGVQGVQGVPGLLQGVQQV

FGQGVQGMNVPYGMQRGQSGGQTWSNSQVQGVAVPGSGIVASGQQHAGGWQSIYAQ

PQTVQDQIVSEYYQNKPISEVIGGAISLDGKPLGFPLDRPLSLGALSVPNIFVKDVLVFHQ

GQPTNDITQ 

 10 

>Amm|064|hexamerin 70b_NP_001011600 

MIVIMKAGFLFLASLCLLVQAVPNKVADKTYVTRQKNIYELFWHVDQPTVYHPELYQK

ARTFNLVENLDNYNDKEAVNEFMQLLKHGMLPRGQVFTMMNKEMRHQAVVLFRLLY

SAKTFDVFYNTAVWARFNVNEQMYLYALSVAVIHRPDTKLMKLPPMYEVMPHLYFND

EVMQKAYNIAMGDTADMKKTYNNIDYYLLAANYTGWYLTKHNVPEQRLNYFTEDVG15 

LNHFYFMLNHNYPPFMLSNSLNFPQIRGEFYFFLHKQVLNRYYLERLSNDMGEVSYVSL

DHPIPTGYYPTMRFRNGLAFPQRETGATVPLHMQKYVQMIHDLHTRISTAIDLGYVVDS

YGNHVKLYTKQGLNVLGNIVQGNGDSVNVQLYGQLDLLVRKVLGFGYESNVKYQVVP

SALQMWSTSLRDPVFFSIYKTILDYYHKYKENLPKYTTEELNFPGVSIESVTVDKLITYFD

HFESMLNNGVSIQSHAKAKNTMIKARQYRLNHKPFTYHIVVNSDKNVKGMVRIFLGPK20 

YDEFGHEVDLVHNYMNFMQMDEFVVNLKSGSNTIERNSHESVFVVPDEVPSDVLYNRL

VVSEDGSETFKYSSQPYGFPERLLLPKGKKEGMPYNVLVVVSPFDDSNVVQIDSPVWGR

HIYDGRAMGFPLDKPVDPLLLVLSNIHVKEVLVHHREMEELNVAL 

 

>Amm|065|hexamerin 70a_NP_001104234 25 

MFIPSHQVWLVGLLAFSLVGAEYYDTKTADKDFLLKQKKVYNLLYRVAQPALANITWY

NEGQAWNIEANIDSYTNAAAVKEFLSIYKHGMLPRGELFSLYYPQLLREMSALFKLFYH

AKDFDIFFKTALWAKNNINEAQYIYSLYTAVITRPDTKFIQLPPLYEMCPYFFFNSEVLQK

ANHALIFGKLDTKTSGKYKEYIIPANYSGWYLNHDYNLENKLIYFIEDIGLNTYYFFLRQ

AFPFWLPSKEYDLPDYRGEEYLYSHKLLLNRYYLERLSNDLPHLEEFDWQKPFYPGYYP30 

TMTYSNGLPFPQRPIWSNFPIYKYKYIREIMNKESRISAAIDSGYILNNDGKWHNIYSEKG

LNILGNIIEGNADSYNTEFYGSIDTLARKILGYNLEAASKYQIVPSALEIFSTSMKDPAFYRI

YKRIIDYYHSYKMHQKPYNKDEIIYPNLKIESFTVDKLITYFEQFDTTINNGLLLEEQRND

DKPFLIKIRQYRLNHKPFNFHITINADKPMKAAIRIFIGPKYDSHHKLIEIPEDLKYFYEIDN

WMLDLNSGLNKITRNSLDCFFTMNDLEPSEIFYEKIETSLNSDKPFTYNERIFGFPGRLLLP35 

RGKKEGMPFQLFLYVSPVSSEYNQYNSRIWGGYKFDKRSFGFPLDKPLYDFNYEGPNML

FKDILIYHKDEFDMNITY 

 

>Amm|066|hexamerin 70c_ABR45905 

MLSKVVLLVALAAICGAQGASYAGRHTADMDFLHKQKKIFDLLLYVRQADLSDAEWY40 

DVGRNYDMESNMDMYKDKNVVQKFLWWYKQGMFLSRNAIFTPLNSEQKYEVRMLFE

LLYNAKDFQTFYKTAAWARLRMNSGMFTTAFSIAVLYRPDTKYMKFPAIYEIYPNYFFD

SSVIEEAQNLKMSRGSSVVTGMNNIETYIVNTNYSSKYMREYNDPEYKLDYFMEDVELN

AYYYYMREMLPYWMSSSQYHMPKEIRGQLYYFLHKQLMTRYFLERMSNDLGKTAEFD

WNKPINSGFYSTIMYSNGVTFPQRNRFSSLPYYKYKYLNVINALEMRLMDAIDSGYLIDE45 

YGKKIDIYTPEGLNMLGNVIEGNSDSINTKFYGMYDILARDILGYNFDFQNKNNLIPSALQ

SYSTSMRDPAFYMLYQKILSYFLRYKKLQPQYSQSELQMPGVKFESVNIDKLYTYFDKC

DTLINNAVAVENFKGGMYLRLKARRACMNYERFTYKININSDKETKGMMRIFLGPAFDE

IKHDMVYLQKYFYLFMEMDRFAVTLRPGSNSIERQSSESPFTTSTIMPSDIFYDKLNKAIG

GSEPFTYSEKMLGFPERLILPRGKPEGMRYKMFFFLSSMDESNTKSYEIPLYGKMTLDDK50 

VFGFPLDRPMWAWNFTIPNMYFKDVFIYNRPNEESMNY 

 

>Amm|067|14-3-3 protein epsilon_XP_006559884 

MSEREDNVYKAKLAEQAERYDEMVEAMKKVASLDVELTVEERNLLSVAYKNVIGARR

ASWRIISSIEQKEENKGAERKLEMIRQYRSQVEKELKDICADILGVLDKHLLPCASTGESK55 
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VFYYKMKGDYHRYLAEFAVGNDRKEAAENSLVAYKAASDTAMTDLPPTHPIRLGLALN

FSVFYYEILNSPDRACRLAKAAFDDAIAELDTLSEESYKDSTLIMQLLRDNLTLWTSDMQ

GDGEGEQKEQLPDVEDQDVS 

 

>Amm|068|larval-specific very high density lipoprotein_NP_001318046 5 

MNTLIVLLGILTTVIAVPAPFPHGKLVTYKYIADVKAGVDPSLSASNYGIECLLNVQHVT

DTNSKNTYYVNLTNVKYRLYNGFSKHYESLSVMESIPDVADAILNPFLVVYDENGHLKG

VKFVENEAGWSRNMKKGIVSMLQLDMTNIRVQTPMKSHSFITHEETVHGTCQVAYNVH

PLDHVGSNKEFVVTKIQESKNCTRFSYHETNHFDSEKCHVDEWDDMTTASRRIFVVESQ

DNEVLIKKLIGHGMINYLPWTAESEAHHLLTNQTLHLKDVVSVSESRLSDVARLNPSIIEN10 

VIYDEPTTSYVPQADVDVTHGRHIVKLDDLILKLRRMLDEVAGYLKESQTEKKQSDWK

HDQTINRILHVMGYMDVASLERVYSEIQNGKDANEIAKRNIFLGILSSVGTPAACLFTRN

VVRTKSVPKWNAITMLGNLAMHVKVPSKKLLVQMEELLNLDDSVSVEVKEASIFCFAT

LIRKTFEHEETGAIDPLLDKYLHHFMEHIRNEPTHHMKMVYMMAMKNVRLTQILKFLEP

IIRGDEVVSDKPHNIRAQAIWIMRNVVFEHPRYCYNLLWPVLTDVILPTAVRIAAFDVLM15 

NETPQSERFINVYWLMVYEKNEHLYNYYVDTIKGLATSVDPCLMQARELAKKLLKIVR

VRNVTGPLSRKFYVDYVDNKYEYNERVKGSLIVDHASGLPYIGSIEHVASVKARKPVTK

LGIHWNIDGLSEIVKDIDENVFGNVVQAIKNDNVKNVLISAAKIMPKIKDVNVNVILTMN

DNVVSIFHCTKNNWQKILNELKQWKRLITEYMDVVNWQTVLYHDYHEMHVTTDLGVP

AILSTKIPSLFSLVGSFEVSEDKNLLILKPKIKYQQWMHGEHTMSIYNPVADVWHSVHKT20 

SSFDIVAPCEMTIGWNWKTKSLKVTWPRLPVTDFSVAGISIHGKNYITVLNDQHDLLKKS

CFTCHHYEVVTNNVNLRTYENTFDSKDIGTRFKMQYHCDNDFIPVSLVDEWLIGLSESK

TIENSMMQAVIAFRHKIMNDIILGQGKSCSLVYKVEPSIIYPTSVIDLIGKVSIQDFHETQK

MDLLRSKRIDIRGNLNAKAASTNESIRQWDMNLNIVLSQGHVNNSMRIMITRTIPEEKNL

KICIEAQNEYPEITDDLLTVNGKKETNTKMTITMGQTKEDKCVRDEMDVTIIMKGEMLE25 

EQKNQMSYDSMYIECYNQSQNPLFHTKSSKVPKTKECIEEDILHSTLRKYTLDMTVRKV

PQQIMSVVNIVHDKLRAVFFDHMKHTWNHVQPGNAKIVLEFPYLTSVLNAAVTTPTHSY

ELVQLPFGNPVWNMWMNNIHYSTSILNDYFNEKIRLCTIYPRLLNPTINDAITINWNGVIQ

FIRSDEWILMSGDHIHHTYSIFVKLVQNKKLALRVYIGEHEMEIMPLEAKVSVKIDNKIID

DYQKGITVSENESHSYPMRLTTAYNYVVIDSQTIPVHIFYKVDSVTVSLHTDLQSRVTGIC30 

GNMDVMHKDEVPDVHSVSYL 

 

>Amm|069|short-chain dehydrogenasereductase_NP_001011620 

MEQNWIDEVALVTGANSGIGKCLIECLVGKGMKVIGIAPQVDKMKTLVEELKSKPGKLV

PLQCDLSNQNDILKVIEWVEKNLGAIDILINNATINIDVTLQNDEVLDWKKIFDINLLGLT35 

CMIQEVLKLMKKKGINNGIIVNINDASGLNLLPMNRNRPAYLASKCALTTLTDCLRSELA

QCESNIKVISISPDLVETDMTAQWLKENSRLALKPKDVSNCVLFALQTPDNVLIKELVVT

PNRETI 

 

>Amm|070|unch protein LOC724993_XP_006571730 40 

MATCHAETRSFLQKCVLLLALFAIHVTGREICDKTKCGGVLKYYDALGCTPVYKNPNDC

CAESYNCTHLDNLSRDKCYVNGHEYSDGETLRSEHANPCDVACKCMLFNDEANFVCAG

FDCAFISGGENCFHRSTHDSCCPNTEPTCLKEGEKRATCEVDGKVFLDGEYFSPKSDPSL

DCYCMPGYAGENIEPFCKKIKHPHCSPLFTNHGSIRRNCAPVFYDDQNPRTDCSYVSRCQ

NSDDVVIHNHDHTKSISEEEDKVCKFGNMTMHIGDELDKGSNYDSLCVKCVCEVPPIPT45 

CRRLPDSECDVNYAYPFLR 

 

>Amm|071|unch protein LOC552154_XP_624536 

MMLVPLAVVLFAALVYAQPAINEIRPQSNRPGRFLSLPIPQKCANRPKEFNYRGHNYFYS

GHIPAHANQRVDWLDARNICREYCMDLVSMETQDENNLIFRLIQQNDVPYIWTSGRLCD50 

FKGCENRRDLEPKALYGWFWSANRKKMSPTNQIPEGWSFNPWSQTGHKKVRQPDNAE

FDINGTSESCMSVLNNVYKDGISWHDVACYHQKPFVCEDSEELLNYVASTNPNIRL 

 

 

 55 
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>Amm|072|Melittin_Api m 4 allergen_CAA26038 

MKFLVNVALVFMVVYISYIYAAPEPEPAPEPEAEADAEADPEAGIGAVLKVLTTGLPALI

SWIKRKRQQG 

 

>Amm|073|Phospholipase A2_Api m 1 allergen_NP_001011614 5 

MQVVLGSLFLLLLSTSHGWQIRDRIGDNELEERIIYPGTLWCGHGNKSSGPNELGRFKHT

DACCRTHDMCPDVMSAGESKHGLTNTASHTRLSCDCDDKFYDCLKNSADTISSYFVGK

MYFNLIDTKCYKLEHPVTGCGERTEGRCLHYTVDKSKPKVYQWFDLRKY 

 

>Amm|074|unch protein LOC408570_XP_397511 10 

MTSSAFSKMSIRLVLLCLVVTVCNGVPVPEETDEVTTIKSTTITAISIDPEIKGHSMDDILP

GTKTPPSPVIFVDVPEHIETELGSSVLLACRTANPVAECQWSWQPLPPVHLPLPDISETPAT

TTTVSMIQTTTTPTTNPLPVRQFPAFGNNSNDCSVRFSSTKHEQTGYWTCAARTSTNDPF

TSTEPAKLSIVNEHQSPLIVFSKLDNIVEVPAGSSAQIMCQMKSPVRECQWSWRQLNQSQ

PWNLEVKRFPAFGNDSTDCSIKFKNVLPEQEGYWTCGARIDPNSSFTQSNPIRFLISEVEF15 

VQLSRGIQVASGESVLLRCLVNKPVVQCEWSWKASNSSQEPLLVKKFNPNKDADHDCS

VRFKNILYEEEGLWTCGVRLSPDGILHEAPPATVSLLPTAKVNFVEMPTDTSVPVGTEAM

LKCVTSSRVEKCTWFWKPLHGNEPEIVIEEYPSNGDLGRDCSFTFPKVYIEKQGQWACQ

VSIGSLNTILTSPYAKLTVFEQDDVKFSELSKDIQITAGGSVFLHCVTSSAVEQCRWSLTP

VNSNTTVVVKQFPAAGSEARDCSVRLTHALAEQEGLWTCGARIRGRQNYTDAPPAKLS20 

LLEPEPVTVVLWAVPHQMVTLSCKVETMLSEVQCHWIHPPKIHIYQNGTKRHNIQMNN

NTGVCTLEFKPNYSDLGKWICKFTVPHTDEEIGNASLILLNSIGDEKLGWIVGALTTLTLF

LMIIIVVLVVCKTRLFVRKSSRVLETISTSEKKQTSQLNNGHYIENQTKLDRQVSEQHDQN

MTNIESILPNRSPNLYERVGKYRRSSKYENIRI 

 25 

>Amm|075|unch protein LOC552283_or_Glutathione-S-trasnferase_XP_026295805 

MTERQPLYKLIYFNARGRAEHIRYIFAYAGIDYVDERILKECWPELKKSMPYGMLPVLEI

NGKPIAQSNAVARYLARKHNLTGRDEWEAMMCDVLVDTLGDLKQFISQYRIEEDLFKK

KEKKMKLLKETIPFYLNKFEQIISENGSYTVGTTTTWADFVFAVALENFENIFGTMALEN

YPGLRALKKRVHEIPSIVNWLSKRPHTEFGRVLLLFHFTNLIRNFYLYSKMSTYKLTYFPV30 

KGLGEPIRFLLSYAGISFEDERFDRDDWPKIKPTTPFGQVPVLDVDGKKIAQSVAISRYLA

KKSGLAGKDDWEALEIDSIVDTIHDVRARLAAFHYEENEEIKAAKRKIADEVVPYYLERL

DAQVKNNGGYFVGGALSWADLSFVALLDYLNFMNGSDLIEKYDNLKQLKEKVLNLPAI

KSWLDKRPHSDF 

 35 

>Amm|076|endoplasmin_or_Hsp90_NP_001153536 

MPEDVTMANAGEVETFAFQAEIAQLMSLIINTFYSNKEIFIRELISNASDALDKIRYESLTD

PSKLDTCKELFIKIVPNKNDRTLTILDSGIGMTKADLVNNLGTIAKSGTKAFMEALQAGA

DISMIGQFGVGFYSAYLVADKVVVISKHNDDEQYVWESSAGGSFTVRPDNGEPIGRGTKI

ILHIKEDQTEYLEESKIKEIVKKHSQFIGYPIKLVVEKERDKELSEDEEEEEEPAKEEGEDT40 

GKPKIEEVGGDEDEDKPKDEKKKKKKTIKEKYTEDEELNKTKPIWTRNPDDISQEEYGEF

YKSLTNDWEDHLAVKHFSVEGQLEFRALLFIPRRAPFDLFENKKRKNNIKLYVRRVFIM

DNCEDLIPEYLNFIKGVVDSEDLPLNISREMLQQNKILKVIRKNLVKKCLELFEELSEDKE

SYKKCYEQFSKNIKLGIHEDSQNRKKLSELLRYHTSASGDEMCSLKDYVGRMKENQKHI

YYITGESREQVANSSFVERVKKRGFEVVYMTEPIDEYVVQQLKEFDGKQLVSVTKEGLE45 

LPEDEEEKKKREEDKAKFENLCKVMKDILDKKVEKVVVSNRLVDSPCCIVTSQYGWTA

NMERIMKAQALRDASTMGYMAAKKHLEINPDHPIMENLRQKAEADKHDKSVKDLVML

LFETALLSSGFALEDPQVHASRIYRMIKLGLGFDDDDTPNVEDEKMDTEVPPLEDDTEEA

SRMEEVD 

 50 

>Amm|077|alpha-glucosidase II_NP_001035349 

MFRATIVTVACLLLAASPIDCVDANWYKNALVYQIYPRSFQDSDGDGIGDLNGITARMD

HIADIGADALWLSPIYKSPQVDFGYDISNFTDVDPVYGTLADFDRLVRRAKSLGLKVILD

FVPNHSSHEHPWFKKSVQRIKPYDEYYVWRDARIVNGTRQPPNNWLSVFWGSAWQWN

EERKQYYLHQFATGQPDLNYRSAALDQEMKNVLTFWMNRGVDGFRIDAINHMFEDAR55 
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LLDEPSANRTDLSKDDYESLVHLYTRDQSETYDVLRSWRNLMDEHSNRTNSDPRMILTE

AYTEFNLTIKYYKSGSTVPFNFMFIADLNNQSTASDFKQLIDRWVANVPNGSVTNWVSG

NHDNHRVASRFGRQRGDEIVMLTLTLPGIGVVYNGDEIGMEDRWFTYQETVDPAGCNA

GPAKYYLKSRDPERTPYQWDNSTSAGFSQTNKTWLPVNENYKSLNLAAQKREYYSHYV

AFKSLSYLKKQPVIANGSLEVDVIDGRVLSVKRELGNDTVIVMMNFSKNPVTVNLTKLH5 

PPADLVVYACNVVGSGLSHGNWIYPASMTIPGSNSAVFTNYKLYWRYWQGVDWL 

 

>Amm|078|peroxiredoxin-like_NP_001164444 

MRINSIVPNFEADTTQGQINFYDWQGDSWVVLFSHPADFTPVCTTELGRLAVHQPHFKR

RNTKLLAHSVDKLQDHVDWVNDIKSYCQDIPGAFPYPIIADHDRTLAVKLDMIDEISKDD10 

PEQALTVRALYIISPDHRLRLSMHYPTSTGRNVDEILRVIDSLQLVDKRPEIATPANWVPG

EKVMILPTVKDEELPKLFPKGVDKVSMPSGKIYVRTTTNY 

 

>Amm|079|vitellogenin_Api m 12 allergen_CAD56944 

MLLLLTLLLFAGTVAADFQHNWQVGNEYTYLVRSRTLTSLGDLSDVHTGILIKALLTVQ15 

AKDSNVLAAKVWNGQYARVQQSMPDGWETEISDQMLELRDLPISGKPFQIRMKHGLIR

DLIVDRDVPTWEVNILKSIVGQLQVDTQGENAVKVNSVQVPTDDEPYASFKAMEDSVG

GKCEVLYDIAPLSDFVIHRSPELVPMPTLKGDGRHMEVIKIKNFDNCDQRINYHFGMTDN

SRLEPGTNKNGKFFSRSSTSRIVISESLKHFTIQSSVTTSKMMVSPRLYDRQNGLVLSRMN

LTLAKMEKTSKPLPMVDNPESTGNLVYIYNNPFSDVEERRVSKTAMNSNQIVSDNSLSSS20 

EEKLKQDILNLRTDISSSSSSISSSEENDFWQPKPTLEDAPQNSLLPNFVGYKGKHIGKSGK

VDVINAAKELIFQIANELEDASNIPVHATLEKFMILCNLMRTMNRKQISELESNMQISPNE

LKPNDKSQVIKQNTWTVFRDAITQTGTGPAFLTIKEWIERGTTKSMEAANIMSKLPKTVR

TPTDSYIRSFFELLQNPKVSNEQFLNTAATLSFCEMIHNAQVNKRSIHNNYPVHTFGRLTS

KHDNSLYDEYIPFLERELRKAHQEKDSPRIQTYIMALGMIGEPKILSVFEPYLEGKQQMT25 

VFQRTLMVGSLGKLTETNPKLARSVLYKIYLNTMESHEVRCTAVFLLMKTNPPLSMLQR

MAEFTKLDTNRQVNSAVKSTIQSLMKLKSPEWKDLAKKARSVNHLLTHHEYDYELSRG

YIDEKILENQNIITHMILNYVGSEDSVIPRILYLTWYSSNGDIKVPSTKVLAMISSVKSFME

LSLRSVKDRETIISAAEKIAEELKIVPEELVPLEGNLMINNKYALKFFPFDKHILDKLPTLIS

NYIEAVKEGKFMNVNMLDTYESVHSFPTETGLPFVYTFNVIKLTKTSGTVQAQINPDFAF30 

IVNSNLRLTFSKNVQGRVGFVTPFEHRHFISGIDSNLHVYAPLKISLDVNTPKGNMQWKI

WPMKGEEKSRLFHYSVVPFVSNHDILNLRPLSMEKGTRPMIPDDNTSLALPKNEGPFRLN

VETAKTNEEMWELIDTEKLTDRLPYPWTMDNERYVKVDMYMNLEGEQKDPVIFSTSFD

SKVMTRPDTDSENWTPKMMAVEPTDKQANSKTRRQEMMREAGRGIESAKSYVVDVRV

HVPGESESETVLTLAWSESNVESKGRLLGFWRVEMPRSNADYEVCIGSQIMVSPETLLSY35 

DEKMDQKPKMDFNVDIRYGKNCGKGERIDMNGKLRQSPRLKELVGATSIIKDCVEDMK

RGNKILRTCQKAVVLSMLLDEVDISMEVPSDALIALYSQGLFSLSEIDNLDVSLDVSNPK

NAGKKKIDVRAKLNEYLDKADVIVNTPIMDAHFKDVKLSDFGFSTEDILDTADEDLLINN

VFYEDETSCMLDKTRAQTFDGKDYPLRLGPCWHAVMTTYPRINPDNHNEKLHIPKDKS

VSVLSRENEAGQKEVKVLLGSDKIKFVPGTTSQPEVFVNGEKIVVSRNKAYQKVEENEII40 

FEIYKMGDRFIGLTSDKFDVSLALDGERVMLKASEDYRYSVRGLCGNFDHDSTNDFVGP

KNCLFRKPEHFVASYALISNQCEGDSLNVAKSLQDHDCIRQERTQQRNVISDSESGRLDT

EMSTWGYHHNVNKHCTIHRTQVKETDDKICFTMRPVVSCASGCTAVETKSKPYKFHCM

EKNEAAMKLKKRIEKGANPDLSQKPVSTTEELTVPFVCKA 

 45 

>Amm|080|abaecin_NP_001011617 

MKVVIFIFALLATICAAFAYVPLPNVPQPGRRPFPTFPGQGPFNPKIKWPQGY 

 

>Amm|081|apamin_NP_001011612 

MISMLRCIYLFLSVILITSYFVTPVMPCNCKAPETALCARRCQQHG 50 

 

>Amm|082|peroxiredoxin 1_XP_003249289 

MAPQLQKRAPDFRGTAVVNGEFKDISLSDYQGKYLVLFFYPLDFTFVCPTEIIAFSDRAD

EFEQIGCKLIAASTDSHFSHLAWINTPRKQGGLGEMNIPLLADKSSKIARDYGVLDEESG
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VPFRGLFIIDDKQNLRQITINDLPVGRSVDETLRLVQAFQYTDKHGEVCPAGWKPGKKT

MKPDVVGSKEYFKDT 

 

Způsob detekce s využitím sady proteinových markerů podle technického řešení se provádí na 

základě standardní LC-MS/MS instrumentace, na níž se analyzují trypsinové štěpy proteinů 5 

a peptidů biologických vzorků medu. Následně se provede kvantitativní vyhodnocení pomocí 

zvoleného standardního vyhodnocovacího software. 

 

 

Příklady uskutečnění technického řešení 10 

 

Příklad 1: Určení výhradně cizích amyláz prokazující falšování medu 

 

15 vzorků medu se naředilo ultračistou destilovanou vodou (2 ml na 1 g medu) a po jejich 

přečištění gelovou filtrací (odstranění zejména velkého množství cukrů, ale i jiných malých 15 

molekul) se v nich stanovil relativní obsah proteinů. Poté se tyto vzorky zakoncentrovaly 

lyofylizací a uskladnily se v mrazícím boxu. Následně se tyto vzorky rozpustily ve vzorkovém 

pufru a povařily se (5 minut při teplotě 95 °C). Po redukci a alkylaci proteinů (nevratné 

rozvolnění disulfidických cysteinových můstků) se proteiny rozštěpily prasečím trypsinem 

(v jiných variantách lze použít i jiný enzym, např. chymotrypsin). Takto připravené peptidy se 20 

přečistily, odsolily a následně se analyzovaly nanoLC-MS/MS technologií s využitím 

hmotnostního spektrometru Orbitrap Fusion jako detektoru. Získaná data se vyhodnotila 

v prostředí softwaru MaxQuant pomocí label-free (LFQ) algoritmů, přičemž se při jejich 

vyhodnocování použily 3 proteinové markery cizích amyláz – MicFu|001|alpha-

amylase_Aspergillus niger_XP_001390778, MicBa|002|alpha-amylase_Bacillus 25 

amyloliquefaciens_WP_013352208 a MicBa|003|alpha-amylase_Bacillus 

licheniformis_WP_017474613. 

 

Další vyhodnocení získaných LFQ dat bylo provedeno v prostředí software Perseus. 

 30 

V Tabulce 1 níže je uveden výsledek této analýzy. Negativní výsledky, tj. nepřítomnost daného 

proteinového markeru jsou vyjádřeny bílým polem (intenzita = 0). Jiná barva pole vyjadřuje 

přítomnost daného proteinového markeru. U čtyř vzorků medu (označené jako LFQi_29, 

LFQi_28, LFQi_49 a LFQi_50) byl zaznamenán výskyt amylázy z Aspergillus niger, přičemž 

u dvou z nich navíc ještě výskyt dalšího druhu amylázy-vzorek LFQi_29 obsahoval také amylázu 35 

z Bacillus amyloliquefaciens; vzorek LFQi_28 pak amylázu z Bacillus licheniformis. 
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Tabulka 1 
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Příklad 2: Určení zastoupení medu cizích amyláz prokazující falšování a také proteinů původem 

ze včel 

 

Stejné vzorky jako v příkladu 1 se analyzovaly stejným způsobem jako v příkladu 1, s tím 

rozdílem, že se pro vyhodnocení v prostředí softwaru MaxQuant pomocí label-free (LFQ) 5 

algoritmů použila databáze proteinových markerů obsahující stejné 3 proteinové markery cizích 

amyláz jako v příkladu 1 a dále 82 výše uvedených proteinových markerů s příslušností ke včele 

medonosné. Další vyhodnocení získaných LFQ dat se opět provedlo v prostředí software Perseus. 

 

I při tomto postupu se došlo ke stejným výsledkům jako v příkladu 1 co se týká přítomnosti 10 

cizích amyláz ve vzorcích LFQi_29, LFQi_28, LFQi_49 a LFQi_50. Současně se však 

u jednotlivých vzorků stanovilo zastoupení proteinů s příslušností ke včele medonosné-viz 

Tabulka 2. 

 

Výsledky uvedené v Tabulce 2 současně indikují, že z databáze 82 proteinových markerů 15 

s příslušností ke včele medonosné – Apis mellifera bylo ve vyšetřovaných vzorcích 

identifikováno 77. Fakt, že 5 sekvencí (tj. >Amm|072|Melittin_Api m 4 allergen_CAA26038, 

>Amm|073|Phospholipase A2_Api m 1 allergen_NP_001011614, >Amm|077|alpha-glucosidase 

II_NP_001035349, >Amm|079|vitellogenin_Api m 12 allergen_CAD56944 

a >Amm|081|apamin_NP_001011612) nebylo v žádném z analyzovaných vzorků identifikováno, 20 

neznamená, že by nemohly být identifikované v jiných medech. 
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Tabulka 2 
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Tabulka 2 - pokračování 
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Tabulka 2 – pokračování 
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Průmyslová využitelnost 

 

Sada proteinových markerů podle technického řešení umožňuje exaktní určení přítomnosti cizích 

amyláz prokazující v případě potvrzení jejich přítomnosti ve vzorcích medu jeho falšování. 

V rozšířené podobě pak umožňuje také určení přítomnosti významných proteinů původem ze 5 

včely medonosné, které mohou být využity pro určení kvality medu nebo jako srovnávací 

parametr k cizím amylázám (např. pro srovnání relativního zastoupení medu vlastní amylázy se 

zastoupením amylázy/amyláz jiného původu). 

 
 10 

 

NÁROKY NA OCHRANU 

 

 

1. Sada proteinových markerů pro proteomickou detekci kontaminace medu cizími amylázami 15 

původem z hub druhu Aspergillus niger a bakterií Bacillus amyloliquefaciens a Bacillus 

licheniformis, vyznačující se tím, že obsahuje kombinaci následujících proteinových markerů 

s aminokyselinovými sekvencemi: 

 

>MicFu|001|alpha-amylase_Aspergillus niger_XP_001390778 20 

MMVAWWSLFLYGLQVAAPALAATPADWRSQSIYFLLTDRFARTDGSTTATCNTADQK

YCGGTWQGIIDKLDYIQGMGFTAIWITPVTAQLPQTTAYGDAYHGYWQQDIYSLNENY

GTADDLKALSSALHERGMYLMVDVVANHMGYDGAGSSVDYSVFKPFSSQDYFHPFCFI

QNYEDQTQVEDCWLGDNTVSLPDLDTTKDVVKNEWYDWVGSLVSNYSIDGLRIDTVK

HVQKDFWPGYNKAAGVYCIGEVLDGDPAYTCPYQNVMDGVLNYPIYYPLLNAFKSTSG25 

SMDDLYNMINTVKSDCPDSTLLGTFVENHDNPRFASYTNDIALAKNVAAFIILNDGIPIIY

AGQEQHYAGGNDPANREATWLSGYPTDSELYKLIASANAIRNYAISKDTGFVTYKNWPI

YKDDTTIAMRKGTDGSQIVTILSNKGASGDSYTLSLSGAGYTAGQQLTEVIGCTTVTVGS

DGNVPVPMAGGLPRVLYPTEKLAGSKICSSS 

 30 

>MicBa|002|alpha-amylase_Bacillus amyloliquefaciens_WP_013352208 

MIQKRKRTVSFRLVLMCTLLFVSLPITKTSAVNGTLMQYFEWYTPNDGQHWKRLQNDA

EHLSDIGITAVWIPPAYKGLSQSDNGYGPYDLYDLGEFQQKGTVRTKYGTKSELQDAIGS

LHSRNVQVYGDVVLNHKAGADATEDVTAVEVNPANRNQETSEEYQIKAWTDFRFPGR

GNTYSDFKWHWYHFDGADWDESRKISRIFKFRGEGKAWDWEVSSENGNYDYLMYAD35 

VDYDHPDVVAETKKWGIWYANELSLDGFRIDAAKHIKFSFLRDWVQAVRQATGKEMF

TVAEYWQNNAGKLENYLNKTSFNQSVFDVPLHFNLQAASSQGGGYDMRRLLDGTVVS

RHPEKAVTFVENHDTQPGQSLESTVQTWFKPLAYAFILTRESGYPQVFYGDMYGTKGTS

PKEIPSLKDNIEPILKARKEYAYGPQHDYIDHPDVIGWTREGDSSAAKSGLAALITDGPGG

SKRMYAGLKNAGETWYDITGNRSDTVKIGSDGWGEFHVNDGSVSIYVQK 40 

 

>MicBa|003|alpha-amylase_Bacillus licheniformis_WP_017474613 

MKQQKRLYARLLTLLFALIFLLPHSAAAAANLNGTLMQYFEWYMPNDGQHWKRLQND

SAYLAEHGITAVWIPPAYKGTSQADVGYGAYDLYDLGEFHQKGTVRTKYGTKGELQSA

IKSLHSRDINVYGDVVINHKGGADATEDVTAVEVDPADRNRVISGEHLIKAWTHFHFPG45 

RGSTYSDFKWHWYHFDGTDWDESRKLNRIYKFQGKAWDWEVSNENGNYDYLMYADI

DYDHPDVAAEIKRWGTWYANELQLDGFRLDAVKHIKFSFLRDWVNHVREKTGKEMFT

VAEYWQNDLGALENYLNKTNFNHSVFDVPLHYQFHAASTQGGGYDMRKLLNGTVVSK

HPLKSVTFVDNHDTQPGQSLESTVQTWFKPLAYAFILTRESGYPQVFYGDMYGTKGDSQ

REIPALKHKIEPILKARKQYAYGAQHDYFDHHDIVGWTREGDSSVANSGLAALITDGPG50 

GAKRMYVGRQNAGETWHDITGNRSEPVVINSEGWGEFHVNGGSVSIYVQR 
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2. Sada proteinových markerů podle nároku 1, vyznačující se tím, že dále obsahuje kombinaci 

následujících proteinových markerů s aminokyselinovými sekvencemi:  

>Amm|001|defensin-1_NP_001011616 

MKIYFIVGLLFMAMVAIMAAPVEDEFEPLEHFENEERADRHRRVTCDLLSFKGQVNDSA

CAANCLSLGKAGGHCEKGVCICRKTSFKDLWDKRFG 5 

 

>Amm|002|hymenoptaecin_NP_001011615 

MKFIVLVLFCAVAYVSAQAELEPEDTMDYIPTRFRRQERGSIVIQGTKEGKSRPSLDIDYK

QRVYDKNGMTGDAYGGLNIRPGQPSRQHAGFEFGKEYKNGFIKGQSEVQRGPGGRLSP

YFGINGGFRF 10 

 

>Amm|003|glucose oxidase_or_notatin_BAA86908 

MAILNSMYNNVSPLQCTSPFLGGPQLTDVCSASNGELFLALLNFFVATSPVIGEPCQRVH

SSRIPDLSYDFIVVGGGAARAVVAGRLSEVSNWKVLLLEAGPDEPAGAEIPSNLQLYLGG

DLDWKYYTTNESHACLSTGGSCYWPRGKNLGGTTLHHGMAYHRGHRKDYERWVQQG15 

AFGWSWDEVMPYYLKSENNTELSRVGTKYHRSGGLMNVERFPYQPPFAWKILKAAEEA

GFGVSEDLSGDRINGFTVAQTISRNGVRLSSARAFITPFENRSNLHVIVNATVTKVRTLNK

RATGVNVLINGRRRIIFARREVILSAGSVNTPQLLMLSGIGPKEHLRSLGIPVVVDLPGVG

ENLHNHQSFGMDFSLNEDFYPTFNQTNVDQYLYNQTGPLSSTGLAQVTGIWHSNLTTPD

DPDIQIFFAGYQAICKPKLKIADLSAHDKQAVRMSALNVQPTSKGRITLNSKDPLDPPVIW20 

SNDLATEHDRSVMIQAIRVVQKLVNTTVMRDLGVEFQKIELKQCDEFVEDSDDYWNCVI

QYNTRAENHQTGTAKMGPSYDPMAVVSPRLKVHGIRGLRVADASVQPQVISGNPVASV

NMVGERAADFIKEDWGELLQLL 

 

>Amm|004|glucose dehydrogenase_GMCOX7_XP_006565048 25 

MYDFIVVGGGSAGAVVASRLSEVSNWTVLLLEAGGDETEISDVPLLSGYMQLTDMDWK

YQTSPPTTSAYCLAMIGDRCNWPRGKVLGGSSVLNAMVYVRGNRRDYDNWARLGNTG

WSYEDVLPYFLKSEDNRNPYLARTPYHATGGYLTVQESPWRSPLSIAFLQAGQELGYAN

RDVNGAYQTGFMLNQGTIRRGSRCSTAKAFLRPVKNRPNLHVAMKTQALRIVFNEGRR

ATGVEVLRYGRHHFIRTRREIVLSAGAINTPQLLMLSGIGPKEHLAEFGIPVISDLRVGDH30 

LQDHVGLGGLTFVIDEPVSLKRDRFQTLSVMMQYVLHERGPMTDSGVEGVAFVNTRYA

DKMDDYPDIQFHFLPSSINSDGEQIKKILGLRESVYNTMYKPLTGADTWSILPLLLRPKSS

GWIRLKSRNPLVYPDINPNYFTRKEDVDVLVDGIRIAMSVSNTTAFRRFGSRPHTIRMPG

CHRYPFDTYDYWECAIRHFTFTIYHPVGTCKMGPRSDPTAVVDPRLRVYGVKGLRVAD

GSIMPEIVSGNPNAPIIMIGEKASDMVKEDWMR 35 

 

>Amm|005|glucose dehydrogenase_Gld2_XP_016767722 

MSYNLSISPICPDPNLGPSLAQVCPGPQFLTFMSLFNTFALAKEEVSLLCQRFEPVEPAEY

YYDFIVVGGGTAGSVVASRLSEQREWKVLLLEAGPDEPPGTDVPSMVAMFLGSDIDWG

YRTTNEKNACLSSGGSCFWPRGKNLGGTSSHNGMMYTRGHPKDYDDWAAMGNDGWS40 

WQDVLPYFMCSENNTEINRVGRKYHSTGGLLNVERFSWRPDISNDILAAAAELGYPIPEE

LNGDQFTGFTVAQMMSKDGVRRSTATAFLRPFRNRSNLQVITNATVTKILLKEKKAVGV

QYYKNGELRVARASREIIVSGGAVNSPQILLLSGIGPKEHLEAVNVSVVHDLPGVGENLH

NHVSFTLPFTINRPNEFDLSWPSLLEYIAFTKGPIASTGLSQLTGIVSSIYTSEDDPDLQIFFG

GYQAACATTGQLGALMDGGGRHVSISPTNLHPRSRGSLRLASNDPFAKPVIHGNYLSDP45 

MDEAVLLHGIRIALSLSNTSALARYNMTLANPPLPACSQHTYLSDDYWRCAMRQDTGPE

NHQAGSCKMGPVSDRMAVVDPRLRVHGVDGLRVADTSIMPKVTSGNTAAPAIMIGERA

AAFVKSDWGGAPAKCPRPEIDNSLDLLLWGIKYIDWDQGDW 

 

>Amm|006|glucose dehydrogenase_GMCOX14_XP_003251149 50 

MESCMSRTCSSVIAQQSSPASIFTFLIQTLIASRCKLNNPDEYPRDRVNDVLRSNKEFDFVI

IGGGTAGSILARRLTEVKNWNVLLIERGGYPLPETAVPALFTSNLGFPQDYAYKIEYQKE

ACLSQVDKRCRWSKGKALGGSSVINAMLHIFGNKRDYDTWENIGNPGWNYEQVLPYFR

KSLSCAPEFIAKYGTDYCGTDGPMRIRHYNYTATDAEDIILEAAHEAGYDVLEPLNGDRF
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IGFGRAMGTLDNGQRENCAKAFLSPVKDRKNLYVMTSSRVDKILFERKRAVGVRITLDN

NQSVQVRATKEVILSAGSIASPQVLMLSGIGPKNHLKKMGIPTLVDLPVGKNLQDHAIWL

GIYLAYNNESVTSPPSEKSQLDDIYDYLEFNAGPLRVLPLDLNGFVDVNDPHSKYPNVQF

MFVPYQRYTNNLLSLLQGYNMNDDIIQEMQQAVKKMSLISICPVLIRPLSRGFVELRNTN

PADPVKIYANYFAEKEDFNNLLKSVNIVKAFLNTDILKKYNMTLYYPNISGCQHTEPGTD5 

EYWECNLEHLSTTLFHPCGTAMMGPANDSRAVVDSRLKVHGVQNLRVIDASIMPEVTS

GNTNAPTMMIAEKGADIIKQDWGVKIQI 

 

>Amm|007|glucose dehydrogenase_GMCOX12_XP_394210 

MESCARGTCSSALQSSPASIFTMLIQTLIASRCQLSNTNKYPTSNEEKILNSKMEFDFVIVG10 

GGSAGSVLARRLTEVEDWNVLLIERGVDPLPETIPPGLYNNNLGGPQDYYYTLEPQESSC

LSNKDKRCVWSRGKALGGSSVINGMIHIFGNRRDFDGWASQGNPGWNFEEVLPYFRKSI

SCSPEYIAENGDKYCGTDGPLRVRYYNYTVTDFEDVVLEAAREAGHPILKAVNGDRYLG

FGRVLGTLDEGRRQTCSKAFLTPVRDRKNLYVITSTRANKILFEGKRAVGVQITLSNNET

AEVRATKEVILSTGTMVSPQLLMLSGIGPKEHLKKLGIPVLVDLPVGKNLQDHVIWFGLY15 

YSFVNESVTSAPSEKDQLDSAYEYLEFNTGPLSTLANDLVAFINPVDPKSIYPEVQLLFSQI

QRYDKNGLKTLLHSYNANDEILQIMTDVIMKRSLIIAYASLMRPLSRGVIELRNADPAEQ

VKIYSNYYTVPDDWKRLAKAVPTLKSLLNTTILQKYKANFHTYDVPQCRNLTADTEEY

YECNIRHTTGTNFHACCTNRMGPANDSRTVVDARLRVHGVTNLRVIDASIMPNITSANIN

APTIMIAEKGADLIKQDWGIQV 20 

 

>Amm|008|phenoloxidase-activating factor 2_XP_016769186 

MAMRKIFLILGIASCSIAAPQNNNLDSLITNIFGTPQNPQISDPSSTTSDTILGTENRPKQPE

TNCECVPYYLCHNGSILENGTGIIDIRALGQCENYLDVCCKPPDRIEKVTPPPVEKKGTCG

QRHPQGVGFRITGDVNGEAQFGEFPWMVAIIKEENIGEEKLNVYQCGGSLIHKQAVLTA25 

AHCVQGKQASELRIRAGEWDTQTKNEIFPHQDRNVQNVIIHENFAGGTLYNDFAILILSE

PLNLMENVDLVCLPERNTVFDGTRCFASGWGKDKFGKEGHYQVILKKINLPVVPHNQC

QDLLRKTRLGKYFVLDSSFICAGGESDKDTCKGDGGSPLVCPSNSNPNIYLQAGIVAWGI

GCGEGGIPGVYANVASVRDWIDEQMAFYNLDNTVYQAQKIN 

 30 

>Amm|009|carboxypeptidase Q_XP_393632 

MLLSTKLLIVVWLLRLHSILAAVVVNRQVDNVSSCNLPEPLLKEIDSYEIIARAIMNEALN

GSFKGTTWTGLSYFTEKFGPRLSGSQPLERSIDYVLKESADYGLENVHGENVTVPFWVR

GEESATLLSPRQMDIAILGLGTSIATPLPEGITAEAIVVNSFEELIDRKNEVPGKIVVYNQEF

VSYGETVRYRTNGATEASKYGAVAALIRSVTPYSLYTPHTGHQSYGENVTKIPVASITVE35 

DATLLRAMANRNELIIINLKMQAVNLPPTISRNVVADFRGSTNPEKIVVVSGHIDSWDVG

LGAMDDGGGAFISWYAVKLLKYLNYRPRRTVRLIMWTAEEMGYVGALDFIKNHKSEQ

NNLQFVMESDSGTFTPLGIEYTGTDIVGCILERIMTLLSPMGNLTVRSPNQGPDISTWINE

GVPGGSLWNQDDKYFYYHHTKADTMLVENSDSLDKGTALFAAVAYILADLSIDLPRHK 

 40 

>Amm|010|venom serine protease Bi-VSP_or_CLIP_XP_006560620 

MLIVCLTLIGLLQPLIHVVYAQDQCTTPNQEEGVCINLRSCQFLITLLEKEGLKVKNYLKQ

SLCRYENNDPFVCCPKNSGRESKIERENSYGPLLPPQCGFNNISHTRVVGGIPAKLGAWP

WLTVLGFRSSLNPSQPRWLCGGSLISARHVLTAAHCAVRKDLYVVRIGDLDLSRDDDGA

HPIQVEIEDKLIHPDYSTTTFVNDIAVLRLAQDVQFTEYVYPICLPVEDNLRNNNFVRNYP45 

FVAGWGSTETRGPASDILLEIQLPVINNEQCKQAYSKFKAAEIDNRVLCAAYRQGGKDA

CQGDSGGPLMLPQHWYYYQIGVVSYGYKCAEPGFPGVYTRVTAFLDFIISALK 

 

>Amm|011|venom serine protease 34_or_CUB_Api m 7 analog_XP_392669 

MALVNNITTFRDIVRKVTAALLIFYGSIMLSAKLIEGQCNYNQNLIPGTTYYIYNPNYPYS50 

YRGSESCVWTVSSDYRVNLTCTDFEIPWSYNCFQDSLTVQINSTTSHRYCGDGGFNVVSS

SNSMVVTLSSPIWSQGGRFLCEIRAVKRPQDSTNCQCGWNNPSRIVGGMDTGVNEFPM

MAGIVDADERAVFCGSTIISVRYVLTAAHCMTNRNYTRLGVLVGDHDISSGTDTNATML

YRVKKVIVHPNYAHDNFNDVALLKTRTKMEFGNEVGPACLPFQHSPDTFAGSFVQLLG
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WGTTSFGGPPSDILQKVTVSVLTNLQCTKFYPDLTPQQMCTYAKDKDACQMDSGGPVL

WQNPTTKRFVLVGIISMGIGCGDTAGVNTRVGAYIDWIVSETADSTYCIIE 

 

>Amm|012|hyaluronidase_Api m 2 allergen_AAA27730 

MSRPLVITEGMMIGVLLMLAPINALLLGFVQSTPDNNKTVREFNVYWNVPTFMCHKYG5 

LRFEEVSEKYGILQNWMDKFRGEEIAILYDPGMFPALLKDPNGNVVARNGGVPQLGNLT

KHLQVFRDHLINQIPDKSFPGVGVIDFESWRPIFRQNWASLQPYKKLSVEVVRREHPFWD

DQRVEQEAKRRFEKYGQLFMEETLKAAKRMRPAANWGYYAYPYCYNLTPNQPSAQCE

ATTMQENDKMSWLFESEDVLLPSVYLRWNLTSGERVGLVGGRVKEALRIARQMTTSRK

KVLPYYWYKYQDRRDTDLSRADLEATLRKITDLGADGFIIWGSSDDINTKAKCLQFREY10 

LNNELGPAVKRIALNNNANDRLTVDVSVDQV 

 

>Amm|013|venom acid phosphatase Acph-1-like_Api m 3 analog_XP_006569959 

MMSIMVWTLRFIVCLLCCRTSLAELKLLQTIFRHGNKMPSTINFYPNDPYINYTYEPAGK

GGLTNIGKMTMYKVGQFFRKRYENFLGEIYTKENIWFRSDEVDRTAMSVQLVTTGLYPP15 

SKQQRWNPDLNWQPIPVWTVPFTMDCLYNSQFSAKFYTLRNMVEETDKDVIQFKKDNR

DVYEYLSKHTGGNITQSKVFLLYQYLFDQRNIGLELPEWTKSVFPHGKLDELAVYDILIR

TRTLESKQISAGIWIREWLNRVNDHISKKDTRKAFMYAAHDPNIACILSALDNFDNEIPY

YGNSLMFELHEENSEYYVQMLYKNKDDIRVLKFPNCDNMCPLDEFKKFVKPLISINTDEI

CGQK 20 

 

>Amm|014|venom acid phosphatase Acph-1-like_Api m 3 analog_XP_006569974 

MMGITVWTLRFIVCLLCCQASLAELKLVQTIFRHGNKMPSQVNIYPNDPYVNYTYEPAG

KGGLTNVGKTNMYKVGQFFRERYEDFLGKIYTKENIWFRADEVDRTVMSGQLVAAGL

YPPSEEQRWNPNLNWQPIPVWTIPATMDCLYTTPFSSKFHTMRNLVEETDEDVIQFEKDN25 

KDIYKYLSEHTGGNVTQSKVFSLYQYLFAQKDIGLELPEWTKSVFPHGKLDELVIYDILIR

TRTLELKQILGGLWIREWLNHVNDHISKKDTRKAFMYAAHDLNIAYILSALDNFDNEIPY

YGNSLMFELHEDDNEYYVQVLYKNKDNIRVLKFSNCDTMCPLDEFKKFVKPLISINMEEI

CEQK 

 30 

>Amm|015|icarapin_Api m 10 allergen_ABF21078 

ERDQMMAATFDFPSLSFEDSDEGSNWNWNTLLRPNFLDGWYQTLQTHMKKVREQMA

GILSRIPEQGVVNWNKIPEGANTTSTTKIIDGHVVTINETTYTDGSDDYSTLIRVRVIDVRP

QNETILTTVSSEADSDVTTLPTLIGKNETSTQSSRSVESVEDFDNEIPKNQGDVLTA 

 35 

>Amm|016|chitinase-like protein Idgf4_XP_016769016 

MVTKMKVLIFAAVAVFCVQSVFTVDTHEHNKVVCYWNTTAFERQGPGKFQLDDVQSA

LSLCTHLIYGFAGINAETFEVVPLKPSLDTGVGYSYYKLVTQLKRTFPNLKIYLGIGGNAD

PDDETHKYLVLTETSQSRSKFINSVNRLLNDYDFDGIDLAWQFPPAKVKKERGTFGSIWH

GIKKTFGYGKFKDDKEVEHRDGFTILVRDLKAQLRPRLKDLTIGVLPHVNSTVYYDARL40 

LAPNIDAVHLFTFDQKTPERNPREGDYPAPIYESYGRVPQDNVDSTARYWLEHGTPGSKI

VVGIPTYARTWKLTSESQISGVPPIVTDGPGAEGPHTNTPGLLSYAEVCSRLTESAVGRLR

RVGDPSKKYGSYAYQPYNENTGADGIWVGYEDPDTAGNKAAYAKAKGLGGVAIYDLS

LDDFRGVCTGDKYPIIRAAKYKL 

 45 

>Amm|017|MRJP9_Api m 11 allergen_AAY21180 

MSFNIWWLILYFSIVCQAKAHYSLRDFKANIFQVKYQWKYFDYNFGSDEKRQAAIQSGE

YNYKNNVPIDVDRWNGKTFVTILRNDGVPSSLNVISNKIGNGGPLLEPYPNWSWAKNQN

CSGITSVYRIAIDEWDRLWVLDNGISGETSVCPSQIVVFDLKNSKLLKQVKIPHDIAINSTT

GKRNVVTPIVQSFDYNNTWVYIADVEGYALIIYNNADDSFQRLTSSTFVYDPRYTKYTIN50 

DESFSLQDGILGMALSHKTQNLYYSAMSSHNLNYVNTKQFTQGKFQANDIQYQGASDIL

WTQASAKAISETGALFFGLVSDTALGCWNENRPLKRRNIEIVAKNNDTLQFISGIKIIKQIS

SNIYERQNNEYIWIVSNKYQKIANGDLNFNEVNFRILNAPVNQLIRYTRCENPKTNFFSIF

L 

  55 
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>Amm|018|transferrin 1_NP_001011572 

MMLRCNIWTLAVNVLFVNSFLFVIAAQDSSGRIFTICVPEIYSKECDEMKKDSAVKGIPVS

CISGRDRYECIEKVGKKEADVVAVDPEDMYLAVKDNKLASNAGYNVIEQVRTKEEPHA

PYRYEAVAVIHKDLPINNVQGLRGLKSCHTGVGRNVGYKIPITKLTAMGVLNNLHDPEY

SARENELRALSSLFSKGCLVGTWSPDPAINRRLKETYSNMCALCEKPEVCDYPDIYSGYE5 

GALRCLAHNGGEIAWTKVIYVKRFFGLPVGVTAAIPTSENPADYRYFCPDGSKVPIDANT

KPCTWAARPWQGYMTNNGVNNVEAVQKELTDLGKLGEEEKADWWKDIMLLNEKTLA

VPAPPVLPENHLKNAKYLDVIERNSGATDKIIRWCTWSEGDLEKCKALTRAAYSRDVRP

KYDCTLEKSQDDCLKAIKENNADLTVVSGGSVLRATKEYNTVPIIAESYGSGSTNFNERP

AVAVVSKSSSINKLEDLRNKKSCHSGYKDSFAGWTAPIYTLKRKGLIKSENEAADFFSGS10 

CAPGAPLDSKLCQQCVGNLASNNDRIRQVTKCKATNEETYRGGKGALSCLLDGKGDVA

FVPLTALSEEGVQSKDLALICPDGGRAEINEWERCNLGLEPPRVILSSGAKSPTVLEELTH

GTLAASTLYSKRPDLLHLFGSWSNRPNLLFKDEAKDLVSVNKSWNKWNDWQETQNNY

GAA 

 15 

>Amm|019|apolipophorin_XP_026298285 

MGHPPRLMGTALACLFLFFAVAESAPRPTCVTGCRGMHQSKAYQEGRTYVYNLEGLSV

TSITDAQGDASLKLSATVELSVKPDCINQLRLKNVKINGAPPLIPEIEQYAVQFNYHDGHI

DTQLCTEPGDSQASLNIKRAVVSMFQSAIMQDSGSTIHHETDVMGTCPTEFNFRKEGDSL

IVNKNRNLASCAFRENVNQGLVSGNTDAEAGVKSSPLLGSQQSIEQRFKRGILNKAVSKE20 

QYTLRPFSNGHAGANTNVETTLTLKSEKADNPTVTVSQPKSIIFESPQPVLRSSADAVAN

ALKAARAEVAGGVKPDAASRFADLVKVLRVSGKNDIMSVYQKVRSGDKEDQKLFLDA

LFRARTGEAAEVGVELIKNKELTNVQTLLFYAGSLALIRHVHLPSVTAIASLLDQPDLPRL

GYLGVGQVIGRYCQQNSCENVAEIKQAVHKIREKVGNGKAKSREQENSIISALKALGNS

QFLDDATLQKLANIAADKNVRNRVRVAAIQALPTRCSMKWKNVMFKVLADREEDSEIR25 

INTYLSLVACPCPHAANQLKEVLDKETVNQVGSFIQTHLRNLRASTDPDKLNAKNQFGLI

KPRVKFPEDFRKYSFNNELSYKIDSLGLGSTLDSNVVYSQNSFVPRSANLNMTVELFGKN

FNFLELNTRVENLDRLLEHYLGPKGKIWEKDLEEDLKSGANEVNKLRKYARERFEKVVR

GKREVRQGDLDRFAKNVHLRSNEVDQDLDIDLSVKLFGVEYAYLSYQGEGSKLSPEAVI

DKLLDGLEKGFDVTKNLKSDLENYLQFLDNELVYPTNLGTALSLGLSGTSALRLKTQGK30 

FDLKSALKDPKNTNFRLAVEPSVSIRLAGSMTVQAPGVESGMKIIGTLHTSTSTDVSVSLL

DGTGIDVNIGIPKKKQEVISVSSEVLFSTPKGDVAPKFGKSKEYADCFEQFSSYLGLTVCG

KISYPYDDSSSIDQKPLFPLNGPAEFAVKVENNDVNKYHFKIFANNNAEANKRSFEILLDT

PNSKMNRRMALLLESSMQHPNMYVKGSLDTPFKKASAEAVLKDTAQERTLTVTVKHD

QMEYYGRVGVLASGSKYKPIMEYKVPEHIEKLASSKTGLPSGQQYYLDGSVDVTDNQD35 

GKKFNLEKVAFVLNGQKLIVIDGPVTWTSNSVNVDTNIGYGDKNLAFKLDGQCSKDDH

RLVVSAMPSSDPNIGFNLNWQLKKTDNNLENKFYFVHGPDPNSQTNRLSLTQKAVYKL

NNKEFFLSVSNELTYPIVNLKLKYEGELTQKSVSSDLEFKYKEFNFGTELSAKVGTEKPG

DYEVEFEAQLMENGIELKAKRKILDGQKSQFSNSLELKPSGKYTADAVVLYSIASKSNIN

FELDGDANLNGKKVKINTALESNPQSFNALLNAKVNDVTYVEFDLKNKRSPNPSGVLVL40 

NLKNYLTANGQYSYQNGKGNAKLDVDVPKIDRKIQATGSLTVSGSKHVGELVLLYDAG

KDPNKRVKLSTTSDITKTSVDTKNILEVVDKRLELNGKGSMQGTLNNGQLEVEMDVTLP

NGRHLVYKGKRNSVKKDTKYDIQVASKLTDYEQKGGPSRSLSYNGNVQDLDVNAITFQ

GNGQLKFVNKNGNDVQISVIGKNLNLPDNKKQREVNIELGGSSIPKKLQFQYRNQGSDN

EGSHNVKSSFGDDVSLMSNVNMRKGNNIDKPYKVDGVFDMKLPSENLKNLKLELVSSL45 

LDSDEKDLFKSSGAVKLTYNNDRKIELSKELELIGMNKNLEGPSEGKGKLNMNILDLSPV

QLSGSYKYDPTPEKKSATLVLDGQYGSKTFSLRSDNVYLPSVATVTLKAKGNLKFEKLD

NVDLQLLYKRFKDENKLIINSQIDADGAKHSLVSEIQYLDSNNLFYVMTVCPTGKTEILS

KFQKLNDKEYKGEWKVDTPKGFAKADAHVNLESVDNFVIKANFDSDKAKHRNIHAEIA

NQPTAKNGKSISITVTSDGKNIVTGSTSYKHRDEDGKIVVEGSGNLKVGDNTRSSSFKYT50 

RQRLTHEKDGEAGVAIVLNANLGPSAIVGELKLSNKELHLFNSYCEQNKDCAQFKLQSIL

NVEKKTLLKHQVTVEVDLKKFNVPVEFGLKTNTEFKNPIFDHTTNLYLHSSKDKTEYTY

QAYIHPKEAATILTLPSREVALILIYDVPKTRQTAAYKLDVSLYLDRKNKPSEKTSLSAIG

DINVDKNSLSLSGETKFTYPTQHKDMSMKGYLHYGGDKLLDANLDIDVFAKRSQKISIV

ANVQRQQIPNGQNVTSLVEVNSRGQQLKLDLKSHLAISKKQIGFGTFFTYNNVKQKPKT55 
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LGALYSADLNHVSLLITLPDKQLIRDNWKFDITRNTQKVHRELSLLDNTPQVLNFEANDF

NRFKLETYLKNNPNNKAVLNGQMVLGQLAEIHAHWFKDGVKKHLFHALVNLDEKQFL

KPDFGYNTENIAELGKVIKNKNLDVIKDAKDVYGYVLDETSAEGSDFVDHLVKAKPSFQ

SLVEYYEKELNKLKEEMNADETIQEIQVTLICGHQMAEKILDILRKYFGTLFEILTETMKR

IAHGLEKLKESLNNLISNVKQAVNSMYPKLKESYDKIFHQMLEILDAVIKLANTYLQAVL5 

NLINEHQKEIKDMLNVISGMSQDIVKILFKGLEQIKLNLDQFCHLLINQLKALPAYETIKE

RLEELKNFQIPDNILNSLEELCKLGKNILPTEELRHFVDITCEYIIKLVKRQKINDMNELKK

IYSSLVAAVQSIVALAQKQSSLENIWGLISIQTPDLGLLSKLPTISALKLSVWNLLRNRELP

TLEDLYYTYRPTPLFRKSGVVTDGGHFFTFDGRHLTMAGSCTYILAQDMQDGNFSVVA

NFNNGILISVTLTEPKESIAIKNNGNILVNNKPADYPAHTKNLHAYLFPPYGNIKSDYGVR10 

VSCTSKAPMICAVHVSGFYHGKLRGILGDANNEPYDDYTLPSGKITESGTEFGNAYKLKS

ECPEATAVEQHNERTPVCTDYFTGENSPLKSCFNIVKPSLYRDACDHAIAAGTPAGACIIA

MAYHYACYAQGVMSTYIPSSCTNCKVGGNKIDMGDSFSVKVPKKEADVIFVIEQQIPND

KVYKEMITPLMSELREELKQQGVTDVHIGLIGYSEMMKWPQHFTLNGDTNIDGEVKNM

KFEEGKPIISYQEAKEGNTEKKIDYLHQRMDVELGTFKLTDAYEAAIRYPFRPGAARAVV15 

GVIANPCEKSPFPISLQQLRLLLGLKIYRDLGLTYYHVSYPKELLVSGKPQKNIVAYDQD

NVYTFADSKKKPLTGSTDMKSNLVPAIKDVCADFAVFSGGAAFSSNNFLDAKSNQKKQF

VQVAAKRIADSLVNVEFEKDCSCLYEYGMIGRSKCKIVGRKEVPRSAKGGTKG 

 

>Amm|020|Hsc70-3_or_Hsp70Ab_NP_001153544 20 

MSKAPAVGIDLGTTYSCVGVFQHGKVEIIANDQGNRTTPSYVAFTDTERLIGDAAKNQV

AMNPNNTIFDAKRLIGRRFDDTTVQSDMKHWPFTVMNDGGKPKIKVSYKGETKTFFPEE

VSSMVLTKMKETAEAYLGKIVTNAVITVPAYFNDSQRQATKDAGAIAGLNVLRIINEPTA

AAIAYGLDKKTAGEKNVLIFDLGGGTFDVSILTIEDGIFEVKSTAGDTHLGGEDFDNRMV

NHFVQEFKRKYKKDLSSNKRALRRLRTACERAKRTLSSSTQASIEIDSLFEGIDFYTSITRA25 

RFEELCADLFRSTLEPVEKALRDAKMDKAHVHSIVLVGGSTRIPKIQKLLQDFFNGKELN

KSINPDEAVAYGAAVQAAILHGDKSQEVQDLLLLDVTPLSLGIETAGGVMTTLIKRNTTI

PTKQTQTFTTYSDNQPGVLIQVYEGERAMTKDNNILGKFELTGIPPAPRGVPQIEVTFDID

ANGILNVSAIEKSTGKENKITITNDKGRLSKEDIERMVNEAERYRNEDEQQRERITAKNA

LESYCFNMKSTMEDEKIKDKIDSTEKEKVINKCNEVISWLDANQLAEKEEFTDKQKELES30 

VCNPVVTKLYQGGATPGGFHPGAAGGGGGAGGPTIEEVD 

 

>Amm|021|histone h4_XP_006570863 

MTGRGKGGKGLGKGGAKRHRKVLRDNIQGITKPAIRRLARRGGVKRISGLIYEETRGVL

KVFLENVIRDAVTYTEHAKRKTVTAMDVVYALKRQGRTLYGFGG 35 

 

>Amm|022|ubiquitin-60S ribosomal protein L40_XP_003251367 

MQIFVKTLTGKTITLEVEASDTIENVKAKIQDKEGIPPDQQRLIFAGKQLEDGRTLSDYNI

QKESTLHLVLRLRGGVIEPTLRILAQKYNCDKMICRKCYARLHPRATNCRKKKCGHTNN

IRPKKKLK 40 

 

>Amm|023|elongation factor 1-alpha_CAA37066 

MGKEKIHINIVVIGHVDSGKSTTTGHLIYKCGGIDKRTIEKFEKEAQEMGKGSFKYAWVL

DKLKAERERGITIDIALWKFETAKYYVTIIDAPGHRDFIKNMITGTSQADCAVLIVAAGIG

EFEAGISKNGQTREHALLAFTLGVKQLIVGVNKMDMTDPPYSEARFEEIKKEVSSYIKKI45 

GYNTASVAFVPISGWHGDNMLEPSPKTPWYKGWKVERKDGNADGKTLIEALDAILPPS

RPTDKALRLPLQDVYKIGGIGTVPVGRVETGILKPGMLVTFAPAALTTEVKSVEMHHEA

LTEALPGDNVGFNVKNISVKELRRGYVAGDSKNQPPRGAADFTAQVIVLNHPGQISNGY

TPVLDCHTAHIACKFAEIKEKCDRRTGKTTEENPKSIKSGDAAIVMLQPTKPMCVEAFQE

FPPLGRFAVRDMRQTVAVGVIKSVTFKDTQGKVTKAAEKAQKKK 50 

 

>Amm|024|actin_XP_026296530 

MCDDDVAALVVDNGSGMCKAGFAGDDAPRAVFPSIVGRPRHQGVMVGMGQKDSYVG

DEAQSKRGILTLKYPIEHGIITNWDDMEKIWHHTFYNELRVAPEEHPVLLTEAPLNPKAN

REKMTQIMFETFNSPAMYVAIQAVLSLYASGRTTGIVLDSGDGVSHTVPIYEGYALPHAI55 
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LRLDLAGRDLTDYLMKILTERGYSFTTTAEREIVRDIKEKLCYVALDFEQEMATAAASTS

LEKSYELPDGQVITIGNERFRCPEALFQPSFLGMESCGIHETVYNSIMKCDVDIRKDLYAN

TVLSGGTTMYPGIADRMQKEITALAPSTIKIKIIAPPERKYSVWIGGSILASLSTFQQMWIS

KQEYDESGPGIVHRKCF 

 5 

>Amm|025|alpha-amylase_BAA86909 

MMPAIVLLLALLTLAAGEIAHNDPHFAPGHDAIVHLFEWKWNDIAKECEQFLGPVGFGG

VQVSPVQENIVIDKRPWWERYQPISYKWITRSGTREQFIDMVARCNKAGVRIYVDVIMN

HMSGDRNDAHGTGNSRANTYNFDYPQVPYTVKNFHPRCAVNNYNDPSNVRNCELVGL

HDLDQSQEYVRSKLVDFLNDLVAIGVAGFRVDAAKHMWPSDLRTIYSRVRNLNRTHGF10 

PNDAQPYIFQEVIDYGNEAISKREYNGIGAVIEFKYSYEISNAFRGNNNLKWLVNWGEQ

WGFLPSKDSLVFVDNHDTQRDNPQILTYKYSKRYKMAVAFMLSHPFGTPRIMSSFDFQS

KDQGPPNDGNGNILSPSIHDNICSNGWICEHRWRQIYNMVRFRNLVKGTKIDNWWDNG

SNQIAFSRGCSGFVAFNGDQYDLKKNLKVCLPPGQYCDVISGNLEKGRCTGKIVTVGSD

GNANIEIGAGEEDGVLAIHVKAKMA 15 

 

>Amm|026|alpha-amylase_AAM20738 

MMPAIVLLLALLTLAAGEIAHNDPHFAPGHDAIVHLFEWKWNDIAKECEQFLGPVGFGG

VQVSPVQENIVIDKRPWWERYQPISYKWITRSGTREQFIDMVARCNKAGVRIYVDVIMN

HMSGDRNDAHGTGNSRANTYNFDYPQVPYTVKNFHPRCAVNNYNDPSNVRNCELVGL20 

HDLDQSQEYVRSKLVDFLNDLVTVGVAGFRVDAAKHMWPSDLRTIYSRVRNLNRTHGF

PNDARPYIFQEVIDYGNEAISKREYNGMAAVIEFKYSYEISNAFRGNNNLKWLVNWGEQ

WGFLPSKDSLVFVDNHDTQRDNPQILTYKYSKRYKMAVAFMLSHPFGTPRIMSSFDFQS

KDQGPPNDGNGNILSPSIHDNICSNGWICEHRWRQIYNMVRFRNLVKGTKIDNWWDNG

SNQIAFSRGCSGFVAFNGDQYDLKKNLKVCLPPGQYCDVISGNLEKGRCTGKVVTVGSD25 

GNANIEIGAGEEDGVLAIHVKAKMA 

 

>Amm|027|alpha-glucosidase III_Q17058 

MKAVIVFCLMALSIVDAAWKPLPENLKEDLIVYQVYPRSFKDSNGDGIGDIEGIKEKLDH

FLEMGVDMFWLSPIYPSPMVDFGYDISNYTDVHPIFGTISDLDNLVSAAHEKGLKIILDFV30 

PNHTSDQHEWFQLSLKNIEPYNNYYIWHPGKIVNGKRVPPTNWVGVFGGSAWSWREER

QAYYLHQFAPEQPDLNYYNPVVLDDMQNVLRFWLRRGFDGFRVDALPYICEDMRFLDE

PLSGETNDPNKTEYTLKIYTHDIPETYNVVRKFRDVLDEFPQPKHMLIEAYTNLSMTMKY

YDYGADFPFNFAFIKNVSRDSNSSDFKKLVDNWMTYMPPSGIPNWVPGNHDQLRLVSR

FGEEKARMITTMSLLLPGVAVNYYGDEIGMSDTYISWEDTQDPQGCGAGKENYQTMSR35 

DPARTPFQWDDSVSAGFSSSSNTWLRVNENYKTVNLAAEKKDKNSFFNMFKKFASLKK

SPYFKEANLNTRMLNDNVFAFSRETEDNGSLYAILNFSNEEQIVDLKAFNNVPKKLNMF

YNNFNSDIKSISNNEQVKVSALGFFILISQDAKFGNF 

 

>Amm|028|alpha-glucosidase III_BAE86928 40 

MKAVIVFCLMALSIVDAAWKPLPENLKEDLIVYQVYPRSFKDSNGDGIGDIEGIKEKLDH

FLEMGVDMFWLSPIYPSPMVDFGYDISNYTDVHPIFGTISDLDNLVSAAHEKGLKIILDFV

PNHTSDQHEWFQLSLKNIEPYNNYYIWHPGKIVNGKRVPPTNWVGVFGGSAWSWREER

QAYYLHQFAPEQPDLNYYNPVVLDDMQNVLRFWLRRGFDGFRVDALPYICEDMRFLDE

PLSGETNDPNKTEYTLKIYTHDIPETYNVVRKFRDVLDEFPQPKHMLIEAYTNLSMTMKY45 

YDYGADFPFNFAFIKNVSRDSNSSDFKKLIDNWMTYMPPSGIPNWVPGNHDQLRLVSRF

GEEKARMITTMSLLLPGVAVNYYGDEIGMSDTYISWEDTQDPQGCGAGKENYQTMSRD

PARTPFQWDDSVSAGFSSSSNTWLRVNENYKTVNLAAEKKDKNSFFNMFKKFASLKKS

PYFKEANLNTRMLNDNVFAFSRETEDNGSLYAILNFSNEEQIVDLKAFNNVPKKLNMFY

NNFNSDIKSISNNEQVKVSALGFFILISQDAKFGNF 50 

 

>Amm|029|MRJP1_NP_001011579 

MTRLFMLVCLGIVCQGTTGNILRGESLNKSLPILHEWKFFDYDFGSDERRQDAILSGEYD

YKNNYPSDIDQWHDKIFVTMLRYNGVPSSLNVISKKVGDGGPLLQPYPDWSFAKYDDC

SGIVSASKLAIDKCDRLWVLDSGLVNNTQPMCSPKLLTFDLTTSQLLKQVEIPHDVAVNA55 
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TTGKGRLSSLAVQSLDCNTNSDTMVYIADEKGEGLIVYHNSDDSFHRLTSNTFDYDPKFT

KMTIDGESYTAQDGISGMALSPMTNNLYYSPVASTSLYYVNTEQFRTSDYQQNDIHYEG

VQNILDTQSSAKVVSKSGVLFFGLVGDSALGCWNEHRTLERHNIRTVAQSDETLQMIAS

MKIKEALPHVPIFDRYINREYILVLSNKMQKMVNNDFNFDDVNFRIMNANVNELILNTR

CENPDNDRTPFKISIHL 5 

 

>Amm|030|MRJP2_AQM49880 

MTRWLFMVACLGIACQGAIVRENSPRNLEKSLNVIHEWKYFDYDFGSEERRQAAIQSGE

YDHTKNYPFDVDQWRDKTFVTILRYDGVPSTLNVISDKTGKGGRLLKPYPDWSFAEFKD

CSKIVSAFKIAIDKFDRLWVLDSGLVNRTVPVCAPKLHVFDLKTSNHLKQIEIPHDIAVNA10 

TTGKGGLVSLAVQAIDLANTLVYMADHKGDALIVYQNADDSFHRLTSNTFDYDPRYAK

MTIDGESFTLKNGICGMALSPVTNNLYYSPLASHGLYYVNTAPFMKSQFGENNVQYQGS

EDILNTQSLAKAVSKNGVLFVGLVGNSAVGCWNEHQSLQRQNLEMVAQNDRTLQMIA

GMKIKEELPHFVGSNKPVKDEYMLVLSNRMQKIVNDDFNFDDVNFRILGANVKELIRNT

HCVNNNQNDNIQNTNNQNDNNQKNNKKNANNQKNNNQNDN 15 

 

>Amm|031|MRJP2_NP_001011580 

MTRWLFMVACLGIACQGAIVRENSPRNLEKSLNVIHEWKYFDYDFGSEERRQAAIQSGE

YDHTKNYPFDVDQWRDKTFVTILRYDGVPSTLNVISGKTGKGGRLLKPYPDWSFAEFKD

CSKIVSAFKIAIDKFDRLWVLDSGLVNRTVPVCAPKLHVFDLKTSNHLKQIEIPHDIAVNA20 

TTGKGGLVSLAVQAIDLANTLVYMADHKGDALIVYQNADDSFHRLTSNTFDYDPRYAK

MTIDGESFTLKNGICGMALSPVTNNLYYSPLASHGLYYVNTAPFMKSQFGENNVQYQGS

EDILNTQSLAKAVSKNGVLFVGLVGNSAVGCWNEHQSLQRQNLEMVAQNDRTLQMIA

GMKIKEELPHFVGSNKPVKDEYMLVLSNRMQKIVNDDFNFDDVNFRILGANVKELIRNT

HCVNNNQNDNIQNTNNQNDNNQKNNKKNANNQKNNNQNDN 25 

 

>Amm|032|MRJP3_ADC55524 

MTKWLLLVVCLGIACQDVTSAAVNHQRKSANNLAHSMKVIYEWKHIDFDFGSDERRD

AAIKSGEFDHTKNYPFDVDRWRDKTFVTIERNNGVPSSLNVVTNKKGKGGPLLRPYPD

WSFAKYEDCSGIVSAFKIAVDKFDRLWVLDSGLVNNNQPMCSPKLLTFDLKTSKLVKQV30 

EIPHNIAVNATTGMGELVSLAVQAIDRTNTMVYIADEKGEGLIMYQNSDDSFHRLTSNTF

DYDPRYTKLTVAGESFTVKNGICGIALSPVTNNLYYSPLSSHGLYYVDTEQFRNPQYEEN

NVQYEGSQDILNTQSFGKVVSKNGVLFLGLVGNSGIACVNEHQVLQRESFDVVAQNEET

LQMIVSMKIMENLPQSGRINDPEGNEYMLALSNRMQKIINNDFNFNDVNFRILGANVDD

LMRNTRCGRYHNQNAGNQNADNQNADNQNANNQNADNQNANKQNGNRQNDNRQN35 

DNKQNGNRQNDNKQNGNRQNDNKQNGNRQNGNKQNDNKQNGNRQNDNKRNGNRQ

NDNQNNQNDNNRNDNQVHHSSKLH 

 

>Amm|033|MRJP4_NP_001011610 

MTKWLLLMVCLGIACQNIRGGVVRENSSGKNLTNTLNVIHKWKYLDYDFDNDERRQA40 

AIQSGEYDRTKNYPLDVDQWHNKTFLAVIRYNGVPSSLNVVSDKTGNGGRLLQPYPDW

SFAKYEDCSGIVSAHKIAIDEYERLWVLDSGLVNNTQPMCSPKLFAFDLNTSQLLKQVEI

PHDVATTGKGELVSLTVQAMDSTNTMVYMVDNKNTLIIYQNADDSFHRLSSHTLNHNS

DKMSDQQENLTLKEVDNKVYGMALSPVTHNLYYNSPSSENLYYVNTESLMKSENQGN

DVQYERVQDVFDSQLTVKAVSKNGVLLFGLANNTLSCWNEHQSLDRQNIDVVARNEDT45 

LQMVVSMKIKQNVPQSGRVNNTQRNEYLLALSDRNQNVLNNDLNLEHVNFQILGANV

NDLIRNSRCANFDNQDNNHYNHNHNQARHSSKSDNQNNNQHNDQAHHSSKSNNRHNN

ND 

 

>Amm|034|MRJP4_XP_026299317 50 

MTKWLLLMVCLGIACQNIRGAVVRENSSRKNLTNTLNVIHEWKYLDYDFGNDEKRQA

AIQSGEYDRTKNYPLDVDQWHNKTFLAVIRNNGVPSSLNVVSDKTGNGGPLLQPYPDW

SFVKYEDCSGIVSAHKIAIDEYERLWVLDSGLVNNTQPMCSPKLLAFDLNTSQLLKQVEI

PHDVATTGKGELVSLTVQAMDSTNTMVYMVDNKNTLIVYQNADDSFHRLSSHTLNHNS

DKMSDQQENLTLKEVDNKVYGMALSPVTHNLYYNSPSSENLYYVNTESLMKSENQGN55 
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DVQYERVQDVFDSQLTVKAVSKNGVLLFGLANNTLSCWNEHQSLDRQNIDVVARNEDT

LQMVVSMKIKQNIPQSGRVNNTQRNEYLLALSDRNQNVLNNDLNLEHVNFQILGANVN

DLIRNSRCANFDNQDNNHYNHNHNQARHSSKSDNQNNNQHNDQAHHSSKSNNRHNNN

D 

 5 

>Amm|035|MRJP5_NP_001011599 

MTTWLLLVVCLGIACQGITSVTVRENSPRKLANSMNVIHEWKYLDYDFGSDERRQAAM

QSGEYDHTKNYPFDVDQWRGMTFVTVPRYKGVPSSLNVISEKIGNGGRLLQPYPDWSW

ANYKDCSGIVSAYKIAIDKFDRLWILDSGIINNTQPMCSPKLHVFDLNTSHQLKQVVMPH

DIAVNASTGNGGLVSLVVQAMDPVNTIVYMADDKGDALIVYQNSDESFHRLTSNTFDY10 

DPKYIKMMDAGESFTAQDGIFGMALSPMTNNLYYSPLSSRSLYYVNTKPFMKSEYGAN

NVQYQGVQDIFNTESIAKIMSKNGVLFFGLMNNSAIGCWNEHQPLQRENMDMVAQNEE

TLQTVVAMKMMHLPQSNKMNRMHRMNRVNRVNRMDRMDRIDRMDRMDRMDTMDT

MDRIDRMDRMDRIDRIDRMHTMDTMDTMDRTDKMSSMDRMDRMDRVDRMDTMDRT

DKMSSMDRMDRMDRVDTMDTMDTMDRMDRMDRMDRMDRMDRMDTMDRTDKMSR15 

IDRMDKIDRMDRMDRTNRMDRMNRMNRQMNEYMMALSMKLQKFINNDYNFNEVNF

RILGANVNDLIMNTRCANSDNQNNNQNKHNN 

 

>Amm|036|MRJP5_ADB96941 

MTTWLLLVVCLGIACQGITSVTVRENSPRKLANSMNVIHEWKYLDYDFGSDERRQAAIQ20 

SGEYDHTKNYPFDVDQWRGMTFVTVPRYKGVPSSLNVISKKIGNGGRLLQPYPDWSWA

NYKDCSGIVSAYKIAIDKFDRLWILDSGIINNTQPMCSPKLHVFDLNTSHQLKQVVMPHD

IAVNASTGMGGLVSLVVQAMDPVNTIVYMADDKGDALIVYQNSDDSFHRLTSNTFDYD

PKYIKMMAAGESFTAQDGIFGMALSPMTNNLYYSPLSSRSLYYVNTKPFMKSEYGANN

VQYQGVQDIFNTESIAKIMSKNGVLFFGLMNNSAIGCWNEHQPLQRENMDMVAQNEET25 

LQTVVAMKMMHLPQSNKMNRMHRMNRVNRVNRMDRMDRIDRMDRMDRMDTMDT

MDRIDRMDRMDRIDRIDRMDTMDTMDTMDRTDKMSSMDRMDRMDRVDRMDTMDRT

DKMSSMDRMDRMDRVDTMDTMDTMDRMDRMDRMDRMDRMDRMDTMDRTDKMSR

IDRMDRIDRMDRMDRTNRMDRMNRMNRQMNEYMMALSMKLQKFINNDYNFNEVNFR

ILGANVNDLIMNTRCANSDNQNNNQNKHNN 30 

 

>Amm|037|MRJP5_XP_026299316 

MTTWLLLVVCLGIACQGITSVTVRENSPRKLANSMNVIHEWKYLDYDFGSDERRQAAIQ

SGEYDHTKNYPFDVDQWRGMTFVTVPRYKGVPSSLNVISKKIGNGGRLLQPYPDWSWA

NYKDCSGIVSAYKIAIDKFDRLWILDSGIINNTQPMCSPKLHVFDLNTSQQLKQVVMPHD35 

ITVNASTGMGGLVSLVVQAMDPVNTIVYMADDKGDALIVYQNSDDSFHRLTSNTFDYD

PKYIKMMAAGESFTAKDGIFGMALSPMTNNLYYSPLSSRSLYYVNTKPFMKSEYGANN

VQYQGVQDIFNTESIAKIMSKNGVLFFGLMNNSAIGCWNEHQPLQRENMDMVAQNKKT

LQMIISMKILKDL 

 40 

>Amm|038|MRJP6_NP_001011622 

MTNWLLLIVCLSIACQDVTSAIHQRKSSKNLEHSMNVIHEWKYIDYDFGSDEKRQAAIQS

GEYDYTKNYPFDVDQWHNKTFLAVIRYDGVPSSLNVISEKIGNGGCLLQPYPDWSWAN

YKDCSGIVSAYKIAIDKFDRLWVLDSGLINNIQLMCSPKLLAFDLNTSKLLKQIEIPHNIAV

NASTGMGGPVSLVVQAMDPMNTTVYIADDRGDALIIYQNSDDSFHRLTSKTFDNDLRYS45 

ELAVAGESFTVHDGIFGMALSPVTNNLYYSPLTSHSLYYVNMEPFMKSQYEENNIEYEGI

QDIFNTQSSAKVMSKNGVLFFGLVNNSAIGCWNEHQPLQRQNMDMVAQNEKTLQMIIS

VKIIQNLAYSGRMNRIHKNEYMLALSNRMQKIVNNDFNFDEVNFRILGANVNNLIKNTR

CAKSNNQNNNQNKYKNQAHLD 

 50 

>Amm|039|MRJP7_NP_001014429 

MTRWLFMVACLGIACQGAILRENSARNLKNSLKVMHEWKYIDYDFGSEEKRQAAIQSD

EYDHTKNYPFDVDQWRDKTFVTVLRYDGVPSSLNVISEKTGNGGRLLQPYPDWSWTKY

KDCSGIVSAYSIAIDKFDRLWVLDSGLVNNTQPMCFPKLLVFDLNSSQLIKQVDIPHEIAV

NTTTEQGRLKSLAVQAISSVNTLVYIADNKGDGLIVYQNSDDSFHRLTSNTFNYDPRYTK55 
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MTVEGESFTVQDGIYGMALSPMTNNLYYSPLASRDLYYVNTKPFIKSEYGENKVQYNG

VQDVFNTQTTAKAVSKNGILFFGLVNNTAVGCWNEHQTLQRENTDMVAQNEETLQMI

VGMKIKQLLPHIVIIDIDNIINDEYMLVLTNRMQKILNNDLNFNDINFRILIGGVSDLLENT

RCTNFNIQNDDSDENNDDSIRITIDASFN 

 5 

>Amm|040|unch protein LOC408608_XP_397512 

MQLRVLFFFLFVATISYAIADSSSSSSESKETAVDALKNIGKSADNIVKQFGKGFAAVAK

GNLGTVNLTKVLKSVEDRLKLPTLSKYSKEAKSQIVAAREQVANALLEGSSDLIGALKD

AVELAIRASTPIENLIEIFDTIKDVYFHVAVNNSIAIGLNIIEDGVLICQVIVETMKVALKV 

 10 

>Amm|041|apolipophorin-III-like_NP_001107670 

MKIILTIIFSIILISEAKVAPTSTTNSQGTPDVQLSELISQAQANINNLAKQIQEQWNIPDQDT

IVKTVKDQSANFVNNIQDYIKNVTEEVKTKTPELERSWNDVKTMLNKVVDDISSGIPNA

QQQVAELQSKFQQGVQTLLKESDKAAKSLSQHSGKIQEDLAKFTKQAVDIAVQATQNL

NNQLQTAATQKS 15 

 

>Amm|042|unch protein LOC726323_XP_026301350 

MGTNWLRDLHENINALNRNLQQNMYQLQQRIHNTVQRNLEHAHRLTENLDSNSNMIQ

MIGGNSVIVTNNDGTKIVQSGRTSDGKPYIRESTDKIIGDTLRHIERIYDPITNTSKMHGYT

LNLKDPSAKPVPLNDTV 20 

 

>Amm|043|Obp 14_NP_001035313 

MKTIVLIFGFCVCVGALTIEELKTRLHTEQSVCKTETGIDQQKANDVIEGNIDVEDKKVQ

LYCECILKNFNILDKNNVFKPQGIKAVMELLIDENSVKQLVSDCSTISEENPHLKASKLVQ

CVSKYKTMKSVDFL 25 

 

>Amm|044|unch protein LOC727028_or_takeout-like_XP_001122741 

MLPQRRITICAVIFGLFCIGESPVSCDKEQSRNAALNEPDFEIPEYILPCSRSDPKIDVCFQN

TLNHLQPYLLKGISELDLPPIEPLIIPELGMENGQGAVRVRALFSNITVIGAGNYSLTKSRV

DLKTYRLDVHLAFPKIELQGRYEVVGNVLLFPIQSHGEFWALFGDVQAVARIQGAEEIRD30 

GVRYLKVVRMLVDFGLGRARFRVVDQLNGDNVIGQAMNQFLNQNAKEIIEEMRPAASA

SIAKHFKNFLGKALNKVPLKVWLRDT 

 

>Amm|045|ferritin heavy polypeptide-like 17_XP_624076 

MLFLGILFIFLATASAEYCTDEVNKFCSTTKKHEIGIESNCNATYGNIHELLVPLQSYAYG35 

NIEYSFRFLLMSTYLGNYENQREGFKKLYRKYSDEMWENGIDLIKYITKRGGSMNFGQE

PKFTPMIKTLELNEFASLATALEIQKSFANQALKIHEKANKKQDSAIAHYMEEKFLEPQA

DRVRELAGHIRDMKRFIDESSSHLSIFLFDQYLQQSV 

 

>Amm|046|ferritin subunit heavy chain_XP_026300991 40 

MKLLYVLFIVFVYINGSLGNDSATRSCIISNIAADENATKHWLDMDKNCIKSLESQVNVEI

KAAMTYLAMGAHFALDVINRPGFSKFFFESATEEREHAIKVLEYLLMRGQLTNINEDNV

LLRFPLEAEIENWNSGYKALKKALKLETSVTKRIRELIKTCEHPNDINLVDYHLVDYLTG

EFLTEQYKGQRDLAGKISSLGKMIQTHGMLGEFLFDKKLLNNEI 

 45 

>Amm|047|laccase-5_or_polyphenol oxidase_XP_625189 

MFKNIMKFHIFFILLIYTQFSYSYRSWKHSNYSIFSSPEECVRNCTDNEQPKICYYFFHIEF

YTTVGPACDIQGSNQCILADGIEKTLIPINRQLPGPPIEVCLNDRVVVDVQNAAMGMEATI

HWHGLFQNGFQYYDGVPYVTQCPIASSSTFRYDFVVKNSGTHFYHSHISTHMLDGQIGS

FIVKDPPRKNPHRDLYDKDEIVIFLSDWIHELSFERYPGYYRYNVLGQTAENILINGLGNY50 

TNASGNTTNGSLKVFTVKKGERHRIRMINSFSTVCLTELRIEKHKLIIIAQDGENVKPKPV

DKIVTSTGERVDFILVANQSVDSYWIQARGLGECAATFMQQLAILKYENGPSRPSTPLLN

YNDTIDGVIYNGLNGTLCNTNITEPVLCINQLESLESENDLLKVEPDERHILPFWFFNYTD

TSKNRLFNSSSYLPFFNANDRSQLLSIFNDIAYENPASNLLTQSSSYRAICKKNQLSTCTEP

CTCAQIIKTKLNNVVELVMYDAIPQTDLDHPFHLHGFAFQVFSVGQFWPIRNISRQDINE55 
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VIQEHTERLRRGEYKNPPGKDTAKIPMGGYVIVRFKADNPGWWLLHCHFSWHHITGME

LVILVGDENDLPPIPKNFPKCDNWKPPVRIANDYLFFPQS 

 

>Amm|048|esterase B1_XP_016770320 

MNGITLSIFFSVLTLNNADIQRTSVVQTNSGPVQGAALTTVWNGIEYSSFKGIPYASPPIG5 

NRRFRPPVPPQPWNETLDAIEEANECPQEMSNVYSGNEDCLYLSVFTPQTKFNDKELKTL

KPVMVWIYGGSFLRGSNNASLYGPDFFMEQDVVLVTFNYRLGALGFLYLKHENAAGNA

AMRDQLMVLEWVRDNIAAFGGDPNRVTLFGESAGGASVNYHVLSEKSRGLFHQAIEQS

GTSATYLYKTQKAAFQTACKLASELGFESDDPNELLKFFLEADAKDLVATTNRAFPLGT

DFSVPFAPIKENPDLVDPKDMFLSECPITLAANQKFNKMPVMLGFTHDEVLDFSGELYQII10 

NTTADILNELFNLKLDLQGPYEEVKELSVVLSDFIMKGPIDFAQRLLVDGNDDYPVYYY

QLSYVSNYALHAQDGIPEPGIAHFDDIGLLFNVESLNAPTDPRHPFNQFRQKLVTLWANF

AKYGNPTPANANPLNDVIWKPSGEAGQLLDMGDNFQMIDRKQAINERALITEKYLYVS

MPITSDCNEISYANYFSLF 

 15 

>Amm|049|pancreatic triacylglycerol lipase_XP_026299639 

MRHQAMHAVSYYDLIDSSFFRLYNRNGSYIDTNVENASVLLPYIEKNNSLVLYLTGYTY

DIDSENVKLITGVYLNYTQHNILALDYRNITRTDYLTAVYAINDLGKLVGDALNSLVNG

GVHSELIHIIGHSLGAQLAARIARNVNFVISRITGLDPAGPLFYFLNFHLTSSDARFVDIIHT

DIGVYGLALKTGNVDFFPNYGHRPQPNCPLFSPILSQMDLCSHSKSFEFYAESVKNHTSLI20 

GKCYSLSECGGVEYIPMGYATPSNATGTYYFITNGESPFGRGLAGATFTPLKVIPIL 

 

>Amm|050|lipase member H-A_XP_026299638 

MIKNRFCIFIACLYFSWTVFASDLTENVFLRLYKRNGSYIDENIRNANLLISHMDKNNKIV

IFLSGWNEEINSEDVQLITNAYLENTEDNILALDYRNVSTEFYLFAVPDLYKVGKSVAAA25 

LDNMIENGINSKNIHIIGHSLGAQLAGIIGRNMNYKIGRITGLDPAGPLYYLLNNHLSISDA

DFVDVIHTDMGIFGIALKIGHVDFFPNYGSRPQPGCLLSSDDFCSHHRSYKFYAESVKNH

NAFIAKCDLLNECNGVEYIPMGYVTPTNATGNYYFSTNSKSPFGRGLTGATFNPLRIMPV

L 

 30 

>Amm|051|pancreatic triacylglycerol lipase_XP_623663 

MLNIYFYFFFAFFNFLLAVNADVTQNVFLRLYNRNGSHIDENIRNASIFLPYIQKNNFLIIFI

NGLNNDINSLSDKLISSAYLDTTEVNVFGLDYRNVTTQFYPFAVADISTVGKFVANALDD

MVENGINPKKIHIIGHSLGAELAGSIGRQMKVKISRITGLDPAGPLYYLLNNHLSISDADF

VDVIHTDMGFAGLALKIGTVNFFPNYGRRPQPGCSIELTSSCSHSRSYEYYAESIRNHEAF35 

IGKCYSLNKCSGAEYVSMGYATPSNATGNYFLITNSKSPYGQGFAGATFNPFLVTPIA 

 

>Amm|052|unch protein LOC413627_or_regucalcin_XP_026298038 

MQNICIILFLGLYFDFFVHGIEVDINLKHNSDLVIEPIIGRFDHSEGPHWDSHIQKLYFVDIE

AQKIYRFDPVTKDLSCIFIENGPIGFVIPVEGEPHKFVAGCGTDFILVTWDEHRNATKSIPQ40 

VLSIVDNDRNGTRWNDGKADSLGRFWGGTIGPEINDVVIPNQASLYRIDSDLKPKKELSP

VTNSNGLAWNLQDNTFYYIDTPTLQVAAFDFEPINGTISNKRIAFDLQKNNISGIPDGMTI

DKNGNLWIALYGGGGVINVNPYTGEIIRLIELPVTKVTSCTFGGPLLDTLFVTTSSRDLTK

KELTEKPYSGYVFAIKGLGVYGLVANSFKIIIKKMSEITLEPLVGPYDLGEGPHWDPISQK

LYYVDIYAQKVFRFDPASGIVTSVFIENGPVGFVVPLEGCTDKFVAGCGIDFVLFSWNSE45 

KSLENCTAQVLVSADSDRIETRLNDGKVDSSGRLWAGTMGHEKNGIFPPNIGSLYSIGND

FMLKKQISPVSISNGLAWNPNNDIFYYIDSLSYQIVAYNYNSQTGIISNKKIVFDFLKNNIP

GLPDGMTIDTNGNLWVAVYGGGGILNINPKTGELLRFVKINNAKNITSVAFGGPNLDILY

VTSARTGLNENQLKEQLHAGYLFAIKGLGVCGFPANSFKLPKIN 

 50 

>Amm|053|glucosylceramidase-like_XP_006570612 

MWKAVLLIAILSAATNKSVANDCVPRSFGTNNIVCVCNSTYCDSTPEPKPSSPEKGTFHW

YVSSRDGLRLSLSKGQMGRCQNDGSLTLNIDTSKRYQTILGFGGAFTDSAGMNIKNLSE

ATQDQLIRAYFDPKDGSRYTLGRIPIGGTDFSTRAYTLDDYDDDATLQHFALAPEDVEYK

IPYARKAVELNPDLRFFSAAWSAPTWMKTNHKINGFGFLKTEYYQTFANYILKFIEEYKK55 



CZ 34171 U1 

- 41 - 

NGVDIWGVSTGNEPFDAYIPFERLNSMGWTPELVGDWIANNLGPTLANSEYNATHIFVL

DDQRLGLPWFVNEIFKNEIARNYVYGIAVHWYADILIPPVVLDQTHNNFPDKNLLMTEA

CEGSFPLEKKVVLGSWERGKRYILSITQYMNHWGVGWVDWNIALNKDGGPTYINNNV

DSPIIVNPENDEFYKQPMYYALKHYSRFVDRGSVRIFITDTIEIKAAAFITPSNEIVVVAYN

DNNEKTNVVLNDVTSEDYICLELPPHSMNTVIYNK 5 

 

>Amm|054|putative glucosylceramidase 4_XP_393208 

MNTKHWAKLLFLISFFFRKSIANDCAPYRVDNEIIACVCNATYCDGIPDNIPEVPTEGNSY

WYVSNKQGLRMNVSEVKFDRCENFVADTTITVDSKKKYQKIIGFGGAFTDATGINIAKL

SRATQEQLIRAYYDPKKGSRYTLGRIPIGSTDFSTRIYTYDDAPGDKLLKNFSLAPEDYNY10 

KIPYVKLAVELNPEVLLFAAAWTAPLWMKQFDNNITYLKEEHYETYVNYLIKFLDKYER

NGVNIWGITPSNEPLLGFMIDNPNISMTWIPKTQANWIANYFGPILASSPFNKTLLLTYDD

NRIKAIEYVKAAIEIGGKYIAGIGIHWYKDSTYPATIIDRIHEKYPDKFILMTEASIFNPIWN

CSSKLKSEAWQRGEKYILSIIDYMNHWSVGWVDWNMVLDKTGGPTVVNNNLDAPIIVN

PETDEFYKQPLYYAIKHVSRFVDRDSFRISIIDNNSINSTAFLTPSGETVVVLYNGATSTKH15 

IILKDLQKDSKLCLELSPQSMNTLKYK 

 

>Amm|055|unch protein LOC102655185_XP_026299771 

MAKFALLFCLIIFTAYANSQFIPSFLNPTKKVEQYEKHVIEKINNIINKGNTIFLQRKEQAK

KLVEEMKKKSERINTDARNFVNNILKTMGFELKNLKKYLKGMSDCNAKEKELDHLFDQ20 

FIDSTNNCTSRKLNEAIQLTVEINTKSENLLNDLNNISTNAAKCTTINKFPFEIMNCLNDAL

NRAIRYSLVDILETSKQNDYIITLIIKLKISLNKCNIDEVKDISKQITALRKEIKDCYKNLYT

SSPKYTTTSAWQPTTVTKPDILTSTTSTSTEQSSSTEGPNSSTTSSTEQSISSSTEGSSSASTE

QFSSSTTEQPSSSSTQFTSDSTEGSSSSSTGQPSSSTEGSSSTQQSSSSSTEQSSSGTTVRPFT

SSTSFTSDSTGWSSSSTQQSSSSSTEQPGSSSTTQSSSSTGGWSSISTEQPSSGSTERPPGSST25 

STSSSTEGSSSTGLPSSSSTGGSSGTNTQQSSSTNTEQPGSSSTAQSSSTGGSSSTGLPSSSST

GGSSGTNTQQSSSSSTEQPGSSSTAQSSGTAGWSSASTEQPSSGNTERPSGSSTPSTSDSTG

GSSSTGLPSSSSTGGSSGTNTQQSSSSSTEQPGSSSTAQSSSSTEQPGSSSTAQSSSTGGWSS

TEQPSSGSTEQPGSSSTAQSSSSTGGWFTSSTEQPSSGNTERPPGSSTPSTSGSTGGSSSTGL

PSSSSTGGSSGTNTQQSSSSSTEQPGSSSTAQSSSTGGSFSSSTQQPSSGTTVRPSGSSTPST30 

SGSTGGSSSSNTEQPSSRSTETPGSSSTAQSNSPGGSSSTEQSSSSSTERPSGSSTPSTSGSTG

GSSSSNTEQPSSRSTERPGSSSTAQSSSPGGSSSTEQSSSSSTERPSGSSTPSTSGSTGESSSS

STEQPSSGNTERPSGSSTPSTSGSTGGSSSISTQQSSSSSTEQPGSSSTAQSSSSGGWSSSSTE

QPSSGNTERPSGSSTPSTSGSTGGSSSTGLPFSNSTGGSSSSSTQQSSSSSTEQPGSSSTAQS

SSTGGWSSSSTEQPSSGSTERPGGSSTAQSSSTGGSSSTEQPNSGSTEPGSSSTAQSSSTGG35 

SSSSNTEPTSTGTDSVTTIIYTDKFTNSTIEVSTDVTASSNNTTKVSTDITEGLPSITPVSNTT

LPPCVCFSYGY 

 

>Amm|056|xanthine dehydrogenase_XP_016768886 

MTSAQENIRDSKNIIQLIINEQSYIVKEDIPPDTSLNTFIRDYAKLRGTKAMCLEGGCGACI40 

VSVKINDEDISVNSCLVPILICNGWIIKTIEGLGNKKNGYHTLQTGLAGKNGSQCGFCSPG

MIMNMYSLLKKKNLTMKQIENSFGSNICRCTGYRPILDTFKAFANDAEENFVKDIQDIEE

LFNIKACKRINALYENSCNCCCTVIQKTEHKIDMKLDNSEFHKILSIDDLFALFQKNPNAS

YILHGGNTAHGVYRSKIPDLIIDINDISDLRNIRKDNDTLTIGGNVSLTVAMETFEKYSKEP

GFKYLQHLAKHIDLIASVPVRNIGSVAGNLMIKYEHREFPSDLFLILETAGAQLHIVEAGG45 

KKTPMTLLKFLNCNMKHKIIYSIILSALSEEYEYRSYKIMPRSQNAHAAVNAAFLFKLDG

SGKVLEKPNIIMGGINKNFLHASKTENFLFGKFIFEENIVKQALDILDAEIQPDYVLPDYSP

KFRKILAESLFYKFILSIKPENVNPTLRTGGSILERGLSSGKQNYDTNKNLWPLNQPLPKM

EAIYQTSGEAHYTNDFPPFPNEVFCAFVLTTVANGKIKNIDASEALKMKGVIAFYTAKDIP

GKNVFIPGDAQLLFLNFDEVLFVDTNIEYAGQPIGVIVATTFTIANQAAQIVNVSYIDFIPE50 

KILLTIEDVLALNDNTRIYESVNSIAQTKGNDVKHIIKGTFRNGSQYHFTMETQTCVCVPI

EDGIDVFAATQWMDLTQVAIAQCLNIKNNSININVRRLGGAYGAKISRATQIACACALV

CYKLNRPVRFIMSIESNMLAIGKRYDTRQEYEIGVNDDGQIQYLNSKHWGNSGSNFNEY

HAPIVVEQMKNCYDFSTWTYQGFEVKTDLPSNTFCRAPGSTEGIAIIENIMEHIAKTVGK

DPLEVRYANMSEDHKKILQPMIEELCQNADYDTRKRSVDIFNAENRWKKKGISLIPMMF55 
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PLTIFGQFHALVSIYARDGTVSVTHGGIECGQGINTKVAQVAAHTLGIDLSLVTVKASNN

LTSPNNIVTGGSVTSESCAYATMMACKELLQRLEPIKKELKNFSWQKLIFTAYSKDVDLC

ARYMFTVKDDIKSYPVYGATIAEVEIDVLTGQHITRRVDLIEDVGRSMNPELDLGQVEG

AFIMGIGYWIYEQLIYDQKTGQLTNYRTWNYKPPGAKDIPVDFRVYFRKNSTNPLSVLRS

KATGEPPLCMSYAIPIAIHNALNSARKNAGNNDTWYNREYPLTIEKILLDSLTTKEQLVL 5 

 

>Amm|057|lysosomal alpha-mannosidase_XP_026296064 

MSWLEFLLISFFLFFTHGASIPKRQTQVCGYEACPITDSKKLNIHLVAHTHDDVGWLKTV

DQYYFGSRPTIQKAGVQYILDSVIQALLANPERKFIYVETAFLWKWWLRQSEKTKQDVR

DLINQGRLEIIGGGWTMNDEAVTHYHSLIDQYTWGFRRLNDTFGSCARPHIGWQIDPFG10 

HSREQASLFAQLGFDGMFFGRLDYQDKNKRLRDKTMEFIWKGSSNLGSRADLFTVVLY

NNYSPPPGFCYDVLCNDEPINDDLESPDYNVDDRVNRFLQYAVHQSEVYRTNNVILTMG

GDFTYQQAEMYFSNMDILIRYVRERNSSDVNIFYSTPSCYLKAVHDAKLQWTTKDDDFF

PYASDPHSYWTGYFSSRPTIKFFERMGNNLLQISKQLSALTQLKGYEKELEHFREAMGVL

QHHDAVSGTEKQLVADDYARILYNGMEQGTNIAYKALRKWMLKENSQFLKEHIHSCM15 

QLNISSCTYTEGNDFILVIYNPLSQNVVSPIRIPVQEDAYKVIDFSDGEEVISQIVPIPNSVH

AIPGRKSNAMHELVFLASLPPLGYKSYTIKRAESARQEAMEEISIGNEFYNIWVNQYNHI

VVEWKKEKNMRLTQSFHYYEGMEGNNMEFKNRSSGAYIFRPRNMFVKNFVTPNTFKV

YKGPLVEEIHQYINDWVSQVIRVYNGMEYVEFDWLVGPIPIKDMIGKEIITRYYSNLNSS

GEFYTDSNGREMLKRKRDYRPTWKVNLQEEVSGNYYPITSKISLKDEERRLKLSLLTDR20 

AQGGTSMKDGEIEMMVHRRLLKDDAFGVGEALNESAYGEGLVVRGSHYIIGGSIKNLD

ELAIKEKNLALQLLLRPWPFIISNESNFSTYAQHFSQYATSQNIGLAKALPPNVHILTLEPW

KEDSLLLRLEHIFEIDETENLSKPVTINIQDLFKTFTIVSVKETTLGGNQWYKDMNRLKW

DAETNDILYSEEQYQPVEIKDGIINIILKPMEIRTFILKIVPKRLNKIL 

 25 

>Amm|058|serine protease inhibitor 88Ea_XP_026298978 

MMGAGSKKAIIDSKFRFALETLKKISLFESQDNIIYSPYSIHQAVTLAYFGSRGTTEEALKR

ALQLPADISKVDVQRYYSFENTLKQQINGQNDVSSNYEFNSANRLWISDKKKVRECILSL

FGNQLEMIDFKTNPNAVRDQINNWVSNMTKGHIRDLLPPNSITTDTDLVLANAVYFKGL

WKSRFNPNNSKKDIFYSSKSQHSMVKYMRQQGNFNHVISEILGAHVLELPYKGNEISMFI30 

LLPPFVTKISNDSAQNGERDSIYHLIERLSTEAGYTEIRDLLTSDSLPQPVEIILPRFEVEKEL

QITTLLDAIGAGELVMPDVANLKGFVEDGEESVHLGAAVHRARIEVTEEGTTAAAATAI

YTFRSGRPLVPTVFNANHPFVYFIYEKPKRTILFAGIYRNPNTQKNAAETA 

 

>Amm|059|chymotrypsin inhibitor-like_XP_006563421 35 

MSRAILFVLLVVAYICISNVNACGQNEQFKECGGCDQRCGVERIECLEVCQPGCACIKGF

IRNAANKCVLPKHC 

 

>Amm|060|chymotrypsin inhibitor_XP_001120999 

MSRYIFTCMLIATLLAVYVDAQNNEENIRCGENEKPYICGSLCEPSCNAPHPNRIFCPRIEC40 

TWSLTGGCRCEQGYLRNNNGVCVPSSQC 

 

>Amm|061|chymotrypsin inhibitor_XP_006563422 

MSRIIFILLAAMAIFSSSFGEECGPNEVFNTCGSACAPTCAQPKTRICTMQCRIGCQCQEGF

LRNGEGACVLPENC 45 

 

>Amm|062|ATP synthase subunit alpha_XP_392639 

MALLSLRLVSSIARQLPNTTIQVKWPLSISSCKYHVSCSRRSAEISSILEERILGASPKANLE

ETGRVLSIGDGIARVYGLKNIQADEMVEFSSGLKGMALNLEPDNVGVVVFGNDRHIKEG

DIVKRTGAIVDVPVGEELLGRVVDALGNPIDGKGPLNSKLRFRIGTKAPGIIPRVSVREPM50 

QTGIKAVDSLVPIGRGQRELIIGDRQTGKTALAIDTIINQKRFNDAGEEKKKLYCIYVAIG

QKRSTVAQIVKRLTDSGAMDYTIIVSATASDAAPLQYLAPYSGCAMGEFFRDNGKHALII

YDDLSKQAVAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLERAAKMNESLGGGSLTALP

VIETQAGDVSAYIPTNVISITDGQIFLETELFYKGIRPAINVGLSVSRVGSAAQTKAMKQV

AGSMKLELAQYREVAAFAQFGSDLDAATQQLLNRGVRLTELLKQGQYVPMAIEEQVAV55 
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IYCGVRGYLDKMEPTKITAFEKEFLAHIRTSQRDLLNTIAKDNTISEASDAKLKQVVTDFL

ASFSG 

 

>Amm|063|hexamerin 110_BAI82214 

MRYFIILLALVALGVCAPNVKQRAADQDLLNKQQDVIQLLQKISQPIPNQELQNLGASYD5 

IESNSHQYKNPIIVMYYAGAVKAGLVQPQGTTFSNSISQLRKEVSLLYRILLGAKDYQTFL

KTAAWARVHVNEGQFLKAFVAAVLTRQDTQGVIFPPVYEILPQHHLDSRVIQEAQNIAIQ

NTQGKNNQQNILIPVNYSALLSHDEQQLSYFTQDIGLAAYYAQVNLAGYIQEQNQQQQQ

QPLTQQQYQQQIVGKYLQQQAGQQDQQANIGRGAQYLYLHQQLLARYELNRLSNGLG

PIKDIDYENVQSLYQPHLRGLNGLEFAGRPQNLQLQSQRNQLIQYVATLEKRLRDAIDSG10 

NVITPQGVFLSLYQPQGMNILGDLIEGTGRSVNPRYYGSLQAAARKLLGNAPEVENIWD

YTPSSLELGEVAVHDPVFYQLYKKVMNLYQQYQQSLPVYQYNDLILPGVTIQNVDVSQL

VTLFTDFYVDLDAVTGHQSQQQQEEQTQSRVRAHLKRLDHQPYQYKIAVHSEQNVPGA

VVRVFLGPKHDHQGRPISISKNQHLFVELDQFIQNLHAGENTIIRNSQQAPGQSPDWPSTS

QIQRGVNAAIRSQEPFYITEPHQIFSFPARLSLPKGQPQGFPLQFLVVISSSNPLNVPYGPVI15 

PEQSLTYQDQQYQVVSVEQYQQLKEQGQISQVGGGIQQNVEVLPENLVNAQQQVQAVR

NYYANLYTKYHGQYPNTQIQNPVGQGQDMTYSVQGVGVVNAGGWLGQQGNSWSQQ

QVQQAQQVQQQMQAAMAAVQQSQQRHQHAAQMIYGHQQSHHGLHINSSPSSVQSGQ

QQQSVLQGLGVQGVQQGVQGVQTAQGVQGVQGVQGVQGVQGVQGVPGLLQGVQQV

FGQGVQGMNVPYGMQRGQSGGQTWSNSQVQGVAVPGSGIVASGQQHAGGWQSIYAQ20 

PQTVQDQIVSEYYQNKPISEVIGGAISLDGKPLGFPLDRPLSLGALSVPNIFVKDVLVFHQ

GQPTNDITQ 

 

>Amm|064|hexamerin 70b_NP_001011600 

MIVIMKAGFLFLASLCLLVQAVPNKVADKTYVTRQKNIYELFWHVDQPTVYHPELYQK25 

ARTFNLVENLDNYNDKEAVNEFMQLLKHGMLPRGQVFTMMNKEMRHQAVVLFRLLY

SAKTFDVFYNTAVWARFNVNEQMYLYALSVAVIHRPDTKLMKLPPMYEVMPHLYFND

EVMQKAYNIAMGDTADMKKTYNNIDYYLLAANYTGWYLTKHNVPEQRLNYFTEDVG

LNHFYFMLNHNYPPFMLSNSLNFPQIRGEFYFFLHKQVLNRYYLERLSNDMGEVSYVSL

DHPIPTGYYPTMRFRNGLAFPQRETGATVPLHMQKYVQMIHDLHTRISTAIDLGYVVDS30 

YGNHVKLYTKQGLNVLGNIVQGNGDSVNVQLYGQLDLLVRKVLGFGYESNVKYQVVP

SALQMWSTSLRDPVFFSIYKTILDYYHKYKENLPKYTTEELNFPGVSIESVTVDKLITYFD

HFESMLNNGVSIQSHAKAKNTMIKARQYRLNHKPFTYHIVVNSDKNVKGMVRIFLGPK

YDEFGHEVDLVHNYMNFMQMDEFVVNLKSGSNTIERNSHESVFVVPDEVPSDVLYNRL

VVSEDGSETFKYSSQPYGFPERLLLPKGKKEGMPYNVLVVVSPFDDSNVVQIDSPVWGR35 

HIYDGRAMGFPLDKPVDPLLLVLSNIHVKEVLVHHREMEELNVAL 

 

>Amm|065|hexamerin 70a_NP_001104234 

MFIPSHQVWLVGLLAFSLVGAEYYDTKTADKDFLLKQKKVYNLLYRVAQPALANITWY

NEGQAWNIEANIDSYTNAAAVKEFLSIYKHGMLPRGELFSLYYPQLLREMSALFKLFYH40 

AKDFDIFFKTALWAKNNINEAQYIYSLYTAVITRPDTKFIQLPPLYEMCPYFFFNSEVLQK

ANHALIFGKLDTKTSGKYKEYIIPANYSGWYLNHDYNLENKLIYFIEDIGLNTYYFFLRQ

AFPFWLPSKEYDLPDYRGEEYLYSHKLLLNRYYLERLSNDLPHLEEFDWQKPFYPGYYP

TMTYSNGLPFPQRPIWSNFPIYKYKYIREIMNKESRISAAIDSGYILNNDGKWHNIYSEKG

LNILGNIIEGNADSYNTEFYGSIDTLARKILGYNLEAASKYQIVPSALEIFSTSMKDPAFYRI45 

YKRIIDYYHSYKMHQKPYNKDEIIYPNLKIESFTVDKLITYFEQFDTTINNGLLLEEQRND

DKPFLIKIRQYRLNHKPFNFHITINADKPMKAAIRIFIGPKYDSHHKLIEIPEDLKYFYEIDN

WMLDLNSGLNKITRNSLDCFFTMNDLEPSEIFYEKIETSLNSDKPFTYNERIFGFPGRLLLP

RGKKEGMPFQLFLYVSPVSSEYNQYNSRIWGGYKFDKRSFGFPLDKPLYDFNYEGPNML

FKDILIYHKDEFDMNITY 50 

 

>Amm|066|hexamerin 70c_ABR45905 

MLSKVVLLVALAAICGAQGASYAGRHTADMDFLHKQKKIFDLLLYVRQADLSDAEWY

DVGRNYDMESNMDMYKDKNVVQKFLWWYKQGMFLSRNAIFTPLNSEQKYEVRMLFE

LLYNAKDFQTFYKTAAWARLRMNSGMFTTAFSIAVLYRPDTKYMKFPAIYEIYPNYFFD55 
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SSVIEEAQNLKMSRGSSVVTGMNNIETYIVNTNYSSKYMREYNDPEYKLDYFMEDVELN

AYYYYMREMLPYWMSSSQYHMPKEIRGQLYYFLHKQLMTRYFLERMSNDLGKTAEFD

WNKPINSGFYSTIMYSNGVTFPQRNRFSSLPYYKYKYLNVINALEMRLMDAIDSGYLIDE

YGKKIDIYTPEGLNMLGNVIEGNSDSINTKFYGMYDILARDILGYNFDFQNKNNLIPSALQ

SYSTSMRDPAFYMLYQKILSYFLRYKKLQPQYSQSELQMPGVKFESVNIDKLYTYFDKC5 

DTLINNAVAVENFKGGMYLRLKARRACMNYERFTYKININSDKETKGMMRIFLGPAFDE

IKHDMVYLQKYFYLFMEMDRFAVTLRPGSNSIERQSSESPFTTSTIMPSDIFYDKLNKAIG

GSEPFTYSEKMLGFPERLILPRGKPEGMRYKMFFFLSSMDESNTKSYEIPLYGKMTLDDK

VFGFPLDRPMWAWNFTIPNMYFKDVFIYNRPNEESMNY 

 10 

>Amm|067|14-3-3 protein epsilon_XP_006559884 

MSEREDNVYKAKLAEQAERYDEMVEAMKKVASLDVELTVEERNLLSVAYKNVIGARR

ASWRIISSIEQKEENKGAERKLEMIRQYRSQVEKELKDICADILGVLDKHLLPCASTGESK

VFYYKMKGDYHRYLAEFAVGNDRKEAAENSLVAYKAASDTAMTDLPPTHPIRLGLALN

FSVFYYEILNSPDRACRLAKAAFDDAIAELDTLSEESYKDSTLIMQLLRDNLTLWTSDMQ15 

GDGEGEQKEQLPDVEDQDVS 

 

>Amm|068|larval-specific very high density lipoprotein_NP_001318046 

MNTLIVLLGILTTVIAVPAPFPHGKLVTYKYIADVKAGVDPSLSASNYGIECLLNVQHVT

DTNSKNTYYVNLTNVKYRLYNGFSKHYESLSVMESIPDVADAILNPFLVVYDENGHLKG20 

VKFVENEAGWSRNMKKGIVSMLQLDMTNIRVQTPMKSHSFITHEETVHGTCQVAYNVH

PLDHVGSNKEFVVTKIQESKNCTRFSYHETNHFDSEKCHVDEWDDMTTASRRIFVVESQ

DNEVLIKKLIGHGMINYLPWTAESEAHHLLTNQTLHLKDVVSVSESRLSDVARLNPSIIEN

VIYDEPTTSYVPQADVDVTHGRHIVKLDDLILKLRRMLDEVAGYLKESQTEKKQSDWK

HDQTINRILHVMGYMDVASLERVYSEIQNGKDANEIAKRNIFLGILSSVGTPAACLFTRN25 

VVRTKSVPKWNAITMLGNLAMHVKVPSKKLLVQMEELLNLDDSVSVEVKEASIFCFAT

LIRKTFEHEETGAIDPLLDKYLHHFMEHIRNEPTHHMKMVYMMAMKNVRLTQILKFLEP

IIRGDEVVSDKPHNIRAQAIWIMRNVVFEHPRYCYNLLWPVLTDVILPTAVRIAAFDVLM

NETPQSERFINVYWLMVYEKNEHLYNYYVDTIKGLATSVDPCLMQARELAKKLLKIVR

VRNVTGPLSRKFYVDYVDNKYEYNERVKGSLIVDHASGLPYIGSIEHVASVKARKPVTK30 

LGIHWNIDGLSEIVKDIDENVFGNVVQAIKNDNVKNVLISAAKIMPKIKDVNVNVILTMN

DNVVSIFHCTKNNWQKILNELKQWKRLITEYMDVVNWQTVLYHDYHEMHVTTDLGVP

AILSTKIPSLFSLVGSFEVSEDKNLLILKPKIKYQQWMHGEHTMSIYNPVADVWHSVHKT

SSFDIVAPCEMTIGWNWKTKSLKVTWPRLPVTDFSVAGISIHGKNYITVLNDQHDLLKKS

CFTCHHYEVVTNNVNLRTYENTFDSKDIGTRFKMQYHCDNDFIPVSLVDEWLIGLSESK35 

TIENSMMQAVIAFRHKIMNDIILGQGKSCSLVYKVEPSIIYPTSVIDLIGKVSIQDFHETQK

MDLLRSKRIDIRGNLNAKAASTNESIRQWDMNLNIVLSQGHVNNSMRIMITRTIPEEKNL

KICIEAQNEYPEITDDLLTVNGKKETNTKMTITMGQTKEDKCVRDEMDVTIIMKGEMLE

EQKNQMSYDSMYIECYNQSQNPLFHTKSSKVPKTKECIEEDILHSTLRKYTLDMTVRKV

PQQIMSVVNIVHDKLRAVFFDHMKHTWNHVQPGNAKIVLEFPYLTSVLNAAVTTPTHSY40 

ELVQLPFGNPVWNMWMNNIHYSTSILNDYFNEKIRLCTIYPRLLNPTINDAITINWNGVIQ

FIRSDEWILMSGDHIHHTYSIFVKLVQNKKLALRVYIGEHEMEIMPLEAKVSVKIDNKIID

DYQKGITVSENESHSYPMRLTTAYNYVVIDSQTIPVHIFYKVDSVTVSLHTDLQSRVTGIC

GNMDVMHKDEVPDVHSVSYL 

 45 

>Amm|069|short-chain dehydrogenasereductase_NP_001011620 

MEQNWIDEVALVTGANSGIGKCLIECLVGKGMKVIGIAPQVDKMKTLVEELKSKPGKLV

PLQCDLSNQNDILKVIEWVEKNLGAIDILINNATINIDVTLQNDEVLDWKKIFDINLLGLT

CMIQEVLKLMKKKGINNGIIVNINDASGLNLLPMNRNRPAYLASKCALTTLTDCLRSELA

QCESNIKVISISPDLVETDMTAQWLKENSRLALKPKDVSNCVLFALQTPDNVLIKELVVT50 

PNRETI 

 

>Amm|070|unch protein LOC724993_XP_006571730 

MATCHAETRSFLQKCVLLLALFAIHVTGREICDKTKCGGVLKYYDALGCTPVYKNPNDC

CAESYNCTHLDNLSRDKCYVNGHEYSDGETLRSEHANPCDVACKCMLFNDEANFVCAG55 
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FDCAFISGGENCFHRSTHDSCCPNTEPTCLKEGEKRATCEVDGKVFLDGEYFSPKSDPSL

DCYCMPGYAGENIEPFCKKIKHPHCSPLFTNHGSIRRNCAPVFYDDQNPRTDCSYVSRCQ

NSDDVVIHNHDHTKSISEEEDKVCKFGNMTMHIGDELDKGSNYDSLCVKCVCEVPPIPT

CRRLPDSECDVNYAYPFLR 

 5 

>Amm|071|unch protein LOC552154_XP_624536 

MMLVPLAVVLFAALVYAQPAINEIRPQSNRPGRFLSLPIPQKCANRPKEFNYRGHNYFYS

GHIPAHANQRVDWLDARNICREYCMDLVSMETQDENNLIFRLIQQNDVPYIWTSGRLCD

FKGCENRRDLEPKALYGWFWSANRKKMSPTNQIPEGWSFNPWSQTGHKKVRQPDNAE

FDINGTSESCMSVLNNVYKDGISWHDVACYHQKPFVCEDSEELLNYVASTNPNIRL 10 

 

>Amm|072|Melittin_Api m 4 allergen_CAA26038 

MKFLVNVALVFMVVYISYIYAAPEPEPAPEPEAEADAEADPEAGIGAVLKVLTTGLPALI

SWIKRKRQQG 

 15 

>Amm|073|Phospholipase A2_Api m 1 allergen_NP_001011614 

MQVVLGSLFLLLLSTSHGWQIRDRIGDNELEERIIYPGTLWCGHGNKSSGPNELGRFKHT

DACCRTHDMCPDVMSAGESKHGLTNTASHTRLSCDCDDKFYDCLKNSADTISSYFVGK

MYFNLIDTKCYKLEHPVTGCGERTEGRCLHYTVDKSKPKVYQWFDLRKY 

 20 

>Amm|074|unch protein LOC408570_XP_397511 

MTSSAFSKMSIRLVLLCLVVTVCNGVPVPEETDEVTTIKSTTITAISIDPEIKGHSMDDILP

GTKTPPSPVIFVDVPEHIETELGSSVLLACRTANPVAECQWSWQPLPPVHLPLPDISETPAT

TTTVSMIQTTTTPTTNPLPVRQFPAFGNNSNDCSVRFSSTKHEQTGYWTCAARTSTNDPF

TSTEPAKLSIVNEHQSPLIVFSKLDNIVEVPAGSSAQIMCQMKSPVRECQWSWRQLNQSQ25 

PWNLEVKRFPAFGNDSTDCSIKFKNVLPEQEGYWTCGARIDPNSSFTQSNPIRFLISEVEF

VQLSRGIQVASGESVLLRCLVNKPVVQCEWSWKASNSSQEPLLVKKFNPNKDADHDCS

VRFKNILYEEEGLWTCGVRLSPDGILHEAPPATVSLLPTAKVNFVEMPTDTSVPVGTEAM

LKCVTSSRVEKCTWFWKPLHGNEPEIVIEEYPSNGDLGRDCSFTFPKVYIEKQGQWACQ

VSIGSLNTILTSPYAKLTVFEQDDVKFSELSKDIQITAGGSVFLHCVTSSAVEQCRWSLTP30 

VNSNTTVVVKQFPAAGSEARDCSVRLTHALAEQEGLWTCGARIRGRQNYTDAPPAKLS

LLEPEPVTVVLWAVPHQMVTLSCKVETMLSEVQCHWIHPPKIHIYQNGTKRHNIQMNN

NTGVCTLEFKPNYSDLGKWICKFTVPHTDEEIGNASLILLNSIGDEKLGWIVGALTTLTLF

LMIIIVVLVVCKTRLFVRKSSRVLETISTSEKKQTSQLNNGHYIENQTKLDRQVSEQHDQN

MTNIESILPNRSPNLYERVGKYRRSSKYENIRI 35 

 

>Amm|075|unch protein LOC552283_or_Glutathione-S-trasnferase_XP_026295805 

MTERQPLYKLIYFNARGRAEHIRYIFAYAGIDYVDERILKECWPELKKSMPYGMLPVLEI

NGKPIAQSNAVARYLARKHNLTGRDEWEAMMCDVLVDTLGDLKQFISQYRIEEDLFKK

KEKKMKLLKETIPFYLNKFEQIISENGSYTVGTTTTWADFVFAVALENFENIFGTMALEN40 

YPGLRALKKRVHEIPSIVNWLSKRPHTEFGRVLLLFHFTNLIRNFYLYSKMSTYKLTYFPV

KGLGEPIRFLLSYAGISFEDERFDRDDWPKIKPTTPFGQVPVLDVDGKKIAQSVAISRYLA

KKSGLAGKDDWEALEIDSIVDTIHDVRARLAAFHYEENEEIKAAKRKIADEVVPYYLERL

DAQVKNNGGYFVGGALSWADLSFVALLDYLNFMNGSDLIEKYDNLKQLKEKVLNLPAI

KSWLDKRPHSDF 45 

 

>Amm|076|endoplasmin_or_Hsp90_NP_001153536 

MPEDVTMANAGEVETFAFQAEIAQLMSLIINTFYSNKEIFIRELISNASDALDKIRYESLTD

PSKLDTCKELFIKIVPNKNDRTLTILDSGIGMTKADLVNNLGTIAKSGTKAFMEALQAGA

DISMIGQFGVGFYSAYLVADKVVVISKHNDDEQYVWESSAGGSFTVRPDNGEPIGRGTKI50 

ILHIKEDQTEYLEESKIKEIVKKHSQFIGYPIKLVVEKERDKELSEDEEEEEEPAKEEGEDT

GKPKIEEVGGDEDEDKPKDEKKKKKKTIKEKYTEDEELNKTKPIWTRNPDDISQEEYGEF

YKSLTNDWEDHLAVKHFSVEGQLEFRALLFIPRRAPFDLFENKKRKNNIKLYVRRVFIM

DNCEDLIPEYLNFIKGVVDSEDLPLNISREMLQQNKILKVIRKNLVKKCLELFEELSEDKE

SYKKCYEQFSKNIKLGIHEDSQNRKKLSELLRYHTSASGDEMCSLKDYVGRMKENQKHI55 
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YYITGESREQVANSSFVERVKKRGFEVVYMTEPIDEYVVQQLKEFDGKQLVSVTKEGLE

LPEDEEEKKKREEDKAKFENLCKVMKDILDKKVEKVVVSNRLVDSPCCIVTSQYGWTA

NMERIMKAQALRDASTMGYMAAKKHLEINPDHPIMENLRQKAEADKHDKSVKDLVML

LFETALLSSGFALEDPQVHASRIYRMIKLGLGFDDDDTPNVEDEKMDTEVPPLEDDTEEA

SRMEEVD 5 

 

>Amm|077|alpha-glucosidase II_NP_001035349 

MFRATIVTVACLLLAASPIDCVDANWYKNALVYQIYPRSFQDSDGDGIGDLNGITARMD

HIADIGADALWLSPIYKSPQVDFGYDISNFTDVDPVYGTLADFDRLVRRAKSLGLKVILD

FVPNHSSHEHPWFKKSVQRIKPYDEYYVWRDARIVNGTRQPPNNWLSVFWGSAWQWN10 

EERKQYYLHQFATGQPDLNYRSAALDQEMKNVLTFWMNRGVDGFRIDAINHMFEDAR

LLDEPSANRTDLSKDDYESLVHLYTRDQSETYDVLRSWRNLMDEHSNRTNSDPRMILTE

AYTEFNLTIKYYKSGSTVPFNFMFIADLNNQSTASDFKQLIDRWVANVPNGSVTNWVSG

NHDNHRVASRFGRQRGDEIVMLTLTLPGIGVVYNGDEIGMEDRWFTYQETVDPAGCNA

GPAKYYLKSRDPERTPYQWDNSTSAGFSQTNKTWLPVNENYKSLNLAAQKREYYSHYV15 

AFKSLSYLKKQPVIANGSLEVDVIDGRVLSVKRELGNDTVIVMMNFSKNPVTVNLTKLH

PPADLVVYACNVVGSGLSHGNWIYPASMTIPGSNSAVFTNYKLYWRYWQGVDWL 

 

>Amm|078|peroxiredoxin-like_NP_001164444 

MRINSIVPNFEADTTQGQINFYDWQGDSWVVLFSHPADFTPVCTTELGRLAVHQPHFKR20 

RNTKLLAHSVDKLQDHVDWVNDIKSYCQDIPGAFPYPIIADHDRTLAVKLDMIDEISKDD

PEQALTVRALYIISPDHRLRLSMHYPTSTGRNVDEILRVIDSLQLVDKRPEIATPANWVPG

EKVMILPTVKDEELPKLFPKGVDKVSMPSGKIYVRTTTNY 

 

>Amm|079|vitellogenin_Api m 12 allergen_CAD56944 25 

MLLLLTLLLFAGTVAADFQHNWQVGNEYTYLVRSRTLTSLGDLSDVHTGILIKALLTVQ

AKDSNVLAAKVWNGQYARVQQSMPDGWETEISDQMLELRDLPISGKPFQIRMKHGLIR

DLIVDRDVPTWEVNILKSIVGQLQVDTQGENAVKVNSVQVPTDDEPYASFKAMEDSVG

GKCEVLYDIAPLSDFVIHRSPELVPMPTLKGDGRHMEVIKIKNFDNCDQRINYHFGMTDN

SRLEPGTNKNGKFFSRSSTSRIVISESLKHFTIQSSVTTSKMMVSPRLYDRQNGLVLSRMN30 

LTLAKMEKTSKPLPMVDNPESTGNLVYIYNNPFSDVEERRVSKTAMNSNQIVSDNSLSSS

EEKLKQDILNLRTDISSSSSSISSSEENDFWQPKPTLEDAPQNSLLPNFVGYKGKHIGKSGK

VDVINAAKELIFQIANELEDASNIPVHATLEKFMILCNLMRTMNRKQISELESNMQISPNE

LKPNDKSQVIKQNTWTVFRDAITQTGTGPAFLTIKEWIERGTTKSMEAANIMSKLPKTVR

TPTDSYIRSFFELLQNPKVSNEQFLNTAATLSFCEMIHNAQVNKRSIHNNYPVHTFGRLTS35 

KHDNSLYDEYIPFLERELRKAHQEKDSPRIQTYIMALGMIGEPKILSVFEPYLEGKQQMT

VFQRTLMVGSLGKLTETNPKLARSVLYKIYLNTMESHEVRCTAVFLLMKTNPPLSMLQR

MAEFTKLDTNRQVNSAVKSTIQSLMKLKSPEWKDLAKKARSVNHLLTHHEYDYELSRG

YIDEKILENQNIITHMILNYVGSEDSVIPRILYLTWYSSNGDIKVPSTKVLAMISSVKSFME

LSLRSVKDRETIISAAEKIAEELKIVPEELVPLEGNLMINNKYALKFFPFDKHILDKLPTLIS40 

NYIEAVKEGKFMNVNMLDTYESVHSFPTETGLPFVYTFNVIKLTKTSGTVQAQINPDFAF

IVNSNLRLTFSKNVQGRVGFVTPFEHRHFISGIDSNLHVYAPLKISLDVNTPKGNMQWKI

WPMKGEEKSRLFHYSVVPFVSNHDILNLRPLSMEKGTRPMIPDDNTSLALPKNEGPFRLN

VETAKTNEEMWELIDTEKLTDRLPYPWTMDNERYVKVDMYMNLEGEQKDPVIFSTSFD

SKVMTRPDTDSENWTPKMMAVEPTDKQANSKTRRQEMMREAGRGIESAKSYVVDVRV45 

HVPGESESETVLTLAWSESNVESKGRLLGFWRVEMPRSNADYEVCIGSQIMVSPETLLSY

DEKMDQKPKMDFNVDIRYGKNCGKGERIDMNGKLRQSPRLKELVGATSIIKDCVEDMK

RGNKILRTCQKAVVLSMLLDEVDISMEVPSDALIALYSQGLFSLSEIDNLDVSLDVSNPK

NAGKKKIDVRAKLNEYLDKADVIVNTPIMDAHFKDVKLSDFGFSTEDILDTADEDLLINN

VFYEDETSCMLDKTRAQTFDGKDYPLRLGPCWHAVMTTYPRINPDNHNEKLHIPKDKS50 

VSVLSRENEAGQKEVKVLLGSDKIKFVPGTTSQPEVFVNGEKIVVSRNKAYQKVEENEII

FEIYKMGDRFIGLTSDKFDVSLALDGERVMLKASEDYRYSVRGLCGNFDHDSTNDFVGP

KNCLFRKPEHFVASYALISNQCEGDSLNVAKSLQDHDCIRQERTQQRNVISDSESGRLDT

EMSTWGYHHNVNKHCTIHRTQVKETDDKICFTMRPVVSCASGCTAVETKSKPYKFHCM

EKNEAAMKLKKRIEKGANPDLSQKPVSTTEELTVPFVCKA 55 
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>Amm|080|abaecin_NP_001011617 

MKVVIFIFALLATICAAFAYVPLPNVPQPGRRPFPTFPGQGPFNPKIKWPQGY 

 

>Amm|081|apamin_NP_001011612 5 

MISMLRCIYLFLSVILITSYFVTPVMPCNCKAPETALCARRCQQHG 

 

>Amm|082|peroxiredoxin 1_XP_003249289 

MAPQLQKRAPDFRGTAVVNGEFKDISLSDYQGKYLVLFFYPLDFTFVCPTEIIAFSDRAD

EFEQIGCKLIAASTDSHFSHLAWINTPRKQGGLGEMNIPLLADKSSKIARDYGVLDEESG10 

VPFRGLFIIDDKQNLRQITINDLPVGRSVDETLRLVQAFQYTDKHGEVCPAGWKPGKKT

MKPDVVGSKEYFKDT. 
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