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Mitochondrial Genome-Encoded Proteins Identified by Tandem Mass 
Spectrometry (MS/MS) of Purified Acanthamoeba castellanii Mitochondria 
 
 
Key: 
 
Entries are listed in order of decreasing protein ion score [See Supplemental Table 
S1(A)]. 
 
Peptides identified via MS/MS are shown in bold red. 
 
Tryptophan residues in identified peptides are indicated as W, with the corresponding 
codons highlighted in yellow in the gene sequence shown below the protein sequence 
(TGA codons underlined).  The data directly verify the prediction that TGA is read as W 
rather than as termination in this system.   
 
 

>M001_Complex_V_(ATP_synthase)_alpha_subunit_(Atp1) 

MKKYQFLKSNLLQNQNINELFLQYLKNDSNIGVIKSIVDGVVIIEGLSNVKAGEMLQFSNDIQGMALNLNSET

VSAVLFGDETKIKPGEYVEGTGNIISVPVGMSLLGRVVNALGQPIDNKGDFPGSELKQVEVKAPGIITRQSVN

EPMITGVKAIDCLVPVGRGQRELVIGDRQTGKTSICLDAVLNQKYENSKNKKNALYCIYTAIGQKRSSISKLV

TLLEKTNSLEYSIIVAATASEAAPLQYLAPYTGCVIGEYFRDNGKHALIIYDDLSKQAVAYRQMSLLLRRPPG

REAYPGDIFYLHSRLLERAAKLNKNFGGGSLTALPVVETQAGDVSAYIPTNVISITDGQIFLETNLFYNGIRP

AVNVGLSVSRVGSAAQILAIKKLAGSLKLELAQYREALSFAQFGSDLDETTKNLLSRGNMLTELLNQNRFTPI

PIENQFVLMYSGIKGFLTNVNNKVIRSYENELFNRISNYSVFNTNVILLSNNEYYKKKNNNNVVAFFISYFKF

ITTNIFGFSAK 

 

>M002_Complex IV_(cytochrome 

oxidase)_subunit_1_and_subunit_2_fusion_protein_(Cox1/2) 

MINRLLNNLTSFFTDNRWLFSTNHKDIGTLYLIFGGFSGIIGTIFSMIIRLELAAPGSQILSGNSQLYNVIIT

AHAFVMIFFFVMPVMIGGFGNWFVPLMIGAPDMAFPRLNNISFWLLPPSLFLLLCSSLVEFGAGTGWTVYPPL

SSIVAHSGGSVDLAIFSLHLAGISSLLGAINFITTIFNMRVPGLSMHKLPLFVWSVLITAFLLLFSLPVLAGA

ITMLLTDRNFNTSFFDPSGGGDPILYQHLFWFFGHPEVYILILPAFGIVSQIIGTFSNKSIFGYIGMVYAMLS

IAVLGFIVWAHHMYTVGLDVDTRAYFTAATMMIAVPTGIKIFSWIATLWGGQIVRKTPLLFVIGFLILFTLGG

LTGIVLSNAGLDIMLHDTYYVVAHFHYVLSMGAVFAFFAGFYYWFWKISGYTYNEMYGNVHFWLMFIGVNLTF

FPMHFVGLAGMPRRIPDYPDNYYYWNILSSFGSIISSVSVIVFFYLIYLAFNNNNTPKLIKLVHSIFAPYINT

LSKNLLTFASIKSTSDSSFFKFSKFFIFFMVSLSVLFIFYDSLLCLNDHTNSWKIGFQDPTTPIAYGIIKLHD

HILFFLAVILFVVGYLLLSTYKKFYYGSLNNDLPESKRISLFDTLINTYKENLSFNVTNRTYNINHGTTIEII

WTILPAFILLFIAVPSFALLYAMDEIIDPVLTVKVIGHQWYWSYEYSDYSVVYSNRMLDYDSIDRFAAMEMMY

KGMGYLKDRSLLSYLYIPMVIPETTIKFDSYMIHEAELNLGDLRLLKTDMPLFLPKNTHIRLLITSSDVLHSW

AVPSFGVKVDAVPGRLNQTSLYLKNTGTFYGQCSELCGVNHAFMPIEVYVVNPVYFYNYVYIYFKNFNLI 

 

>gi|11467047:7353-9974 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome [cox1/2] 

ATGATAAATAGATTATTGAATAATTTGACAAGCTTTTTTACTGATAATCGTTGATTATTTTCTACTAATCACA

AAGATATCGGTACGTTATATTTAATATTTGGTGGCTTTTCTGGTATTATAGGTACTATATTTTCTATGATTAT

AAGGTTAGAATTAGCTGCTCCGGGTTCTCAAATATTGAGTGGTAATAGCCAACTTTACAACGTTATTATTACG

GCGCATGCCTTTGTTATGATTTTCTTTTTTGTTATGCCGGTTATGATAGGCGGTTTCGGAAATTGATTCGTTC

CTTTAATGATTGGTGCTCCTGATATGGCTTTTCCAAGGCTTAACAATATAAGTTTTTGATTACTACCGCCTTC



CTTATTTCTATTATTATGTTCTTCATTAGTAGAATTTGGGGCAGGAACCGGCTGAACAGTTTACCCGCCGTTA

AGTTCTATTGTAGCTCACTCCGGCGGTTCCGTCGATTTAGCAATATTTAGTTTACATCTTGCAGGTATATCTT

CTCTTCTAGGCGCTATAAACTTTATTACTACGATATTTAATATGAGAGTACCTGGTTTATCTATGCATAAATT

ACCATTATTTGTTTGGTCTGTGTTGATTACAGCCTTTTTGTTATTATTTTCTCTACCTGTATTAGCAGGTGCT

ATTACTATGCTTTTAACTGATAGAAATTTTAATACTAGCTTTTTTGATCCATCAGGCGGAGGCGATCCTATCC

TTTATCAACATTTATTCTGATTTTTTGGTCATCCTGAAGTTTATATTTTAATTTTACCAGCTTTTGGTATAGT

CAGCCAAATTATCGGTACTTTTTCCAATAAATCTATTTTTGGTTATATAGGAATGGTTTACGCAATGTTGTCT

ATTGCAGTTTTAGGTTTTATTGTATGGGCTCATCACATGTATACAGTAGGTTTAGATGTTGATACTAGAGCTT

ACTTCACTGCGGCAACTATGATGATTGCTGTTCCAACTGGTATAAAGATCTTTAGTTGAATTGCTACGTTGTG

AGGCGGCCAAATAGTAAGAAAGACTCCATTGCTTTTTGTTATAGGTTTTTTAATCCTATTTACCCTAGGTGGT

TTAACTGGTATTGTTTTATCAAACGCTGGTCTTGATATAATGTTACATGATACTTATTACGTCGTAGCGCATT

TTCATTATGTGTTATCCATGGGTGCTGTTTTTGCTTTTTTTGCTGGTTTTTATTACTGGTTTTGAAAAATTTC

TGGCTATACTTATAATGAAATGTATGGTAATGTTCATTTTTGGTTAATGTTTATTGGCGTTAATTTAACATTT

TTCCCGATGCATTTCGTTGGTTTAGCGGGTATGCCACGAAGGATCCCCGATTATCCTGATAATTATTATTATT

GAAATATATTATCCTCCTTTGGTTCTATAATATCTTCAGTAAGTGTTATAGTATTTTTTTATTTAATATATTT

AGCTTTTAATAATAATAATACCCCTAAGTTGATAAAATTAGTTCACTCTATTTTTGCTCCTTATATCAACACG

CTATCTAAGAATTTATTAACTTTTGCTTCTATAAAGTCGACATCTGACTCTTCTTTTTTTAAGTTTAGCAAGT

TTTTTATTTTTTTTATGGTGTCTTTATCCGTTCTTTTTATTTTTTATGATTCTCTGTTATGCTTAAACGATCA

TACTAATTCTTGAAAAATAGGTTTTCAGGATCCTACAACGCCAATTGCTTATGGTATTATAAAACTTCATGAT

CATATACTTTTTTTTTTAGCCGTTATTTTATTTGTTGTAGGTTATCTTTTACTTTCTACCTATAAAAAATTCT

ATTATGGTTCGTTAAATAATGATCTTCCCGAATCAAAACGTATTTCTTTATTCGATACATTAATAAACACTTA

TAAGGAAAATTTATCATTTAATGTTACTAATAGAACTTATAATATAAATCATGGTACAACAATAGAGATAATT

TGGACTATTTTACCAGCATTTATACTTTTATTTATTGCTGTTCCATCATTTGCTCTACTTTATGCTATGGATG

AGATTATTGATCCGGTTTTGACTGTTAAGGTAATAGGCCATCAATGGTATTGAAGTTACGAGTACTCGGATTA

TTCTGTAGTTTACTCTAACAGAATGTTAGATTATGATTCTATCGATAGGTTTGCTGCTATGGAAATGATGTAC

AAGGGCATGGGGTATTTAAAAGATCGTTCTCTATTAAGTTATTTATACATACCTATGGTCATTCCTGAAACAA

CTATCAAATTTGATAGTTATATGATTCATGAGGCTGAATTAAATCTAGGTGATCTAAGGTTATTAAAAACTGA

CATGCCCCTTTTTTTACCAAAAAATACCCATATTAGACTTTTAATTACCTCTTCTGATGTTTTACATAGTTGA

GCTGTTCCGTCATTTGGTGTCAAAGTTGATGCCGTTCCTGGAAGATTAAACCAGACTTCCCTGTATTTAAAAA

ACACAGGAACATTCTATGGCCAATGTAGTGAGCTTTGTGGCGTTAATCATGCTTTTATGCCTATAGAAGTTTA

TGTGGTTAATCCTGTTTATTTCTATAATTACGTCTACATTTATTTTAAGAATTTTAATTTAATATAG 

 

>M003_Complex_I_(NADH_dehydrogenase)_subunit_7_(Nad7) 

MRKNQISPYIKTSKIKNFTMNFGPQHPAAHGVLRLILELDGELVRKADPHIGLLHRGTEKLIEYKTYIQALPY

FDRLDYVSMMSQEHAYSLAIEKLLNCNVPIRAQYIRVIYSELTRILNHILAVTTHAMDVGALTPFLWLFEERE

KLMEFYERVSGARMHAAYIRPGGVAQDFPLGLWNDIMQFVEQFFWRLVEVEELLNGNRIWKQRLVDVGIVTAE

EALSHGFSGVMLRGSGIAWDLRKNNPYEVYNKLNFNIPIGKNGDCYDRYLIRVYEMYESLNIIKQCLTAMPAG

LIKVNDKKITPPERTDMKYSMESLIHHFKLYSEGFNVPENETYACVEAPKGEFGVYVVSDGSNKPYRCKIKAP

GFLHLQSLNSMSKGHMIADVVTIIGTQDIVFGEIDR 

 

>gi|11467047:38041-39246 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome [nad7] 

ATGAGAAAAAATCAAATAAGCCCATATATAAAGACATCAAAGATAAAAAATTTTACAATGAATTTTGGTCCAC

AACACCCGGCAGCACATGGTGTTTTAAGGCTTATATTAGAATTAGATGGCGAACTTGTTAGAAAGGCTGACCC

GCATATCGGATTGTTACACAGAGGTACGGAGAAGCTAATTGAGTACAAAACTTACATTCAAGCACTGCCTTAT

TTTGATCGTTTAGATTATGTTTCAATGATGTCGCAAGAACACGCCTACTCTCTTGCTATTGAAAAACTGCTTA

ATTGTAATGTTCCAATTAGGGCCCAGTATATACGTGTAATTTACAGCGAATTAACCAGAATATTAAATCACAT

TCTAGCCGTTACAACTCACGCCATGGACGTTGGAGCTTTAACGCCGTTTTTATGATTATTTGAAGAACGGGAG

AAGCTAATGGAATTTTACGAAAGAGTGTCAGGCGCTAGAATGCATGCTGCATATATAAGACCTGGCGGTGTCG

CTCAAGATTTTCCATTAGGCTTATGAAACGACATAATGCAATTTGTTGAACAATTCTTTTGACGTTTAGTAGA

AGTCGAGGAGCTCTTAAACGGCAATAGAATTTGAAAACAAAGACTGGTTGATGTCGGAATAGTAACAGCAGAG

GAAGCTTTAAGCCACGGATTTAGCGGTGTAATGTTAAGAGGTTCTGGCATAGCTTGGGATTTAAGAAAAAATA

ATCCTTACGAGGTATATAATAAACTTAATTTTAATATTCCAATAGGCAAAAATGGTGATTGTTATGACAGGTA

TCTTATACGCGTATATGAAATGTACGAGAGTTTAAACATCATTAAACAGTGCTTAACTGCAATGCCTGCTGGT



TTGATAAAAGTGAATGACAAAAAGATTACACCGCCGGAAAGAACTGACATGAAGTATTCAATGGAATCACTTA

TTCATCATTTTAAGCTCTATAGCGAAGGTTTTAATGTTCCGGAAAACGAAACATACGCTTGTGTAGAAGCACC

AAAAGGTGAATTTGGTGTGTATGTAGTGTCTGATGGTTCAAATAAACCTTACAGATGCAAGATAAAAGCCCCT

GGGTTCTTGCATTTACAGTCCTTAAACTCTATGTCAAAAGGACATATGATAGCTGACGTTGTTACCATAATAG

GTACACAAGACATTGTTTTTGGTGAAATAGATAGATAA 

 

>M004_Complex_IV_(cytochrome oxidase)_subunit_3_(Cox3) 

MKLNYDFFLNKFNNVYNNDIRLVDLSNKWWYHNCRVHFAGNQKHSFHIVTRSPWPLYSSIAALMFTFGLVMHM

HNYFYGNLLSLAGFFLILLMMFVWWRDVIRESTFSGYHTKKVQQGLRLGVILFIISEVMFFFSFFWAFFHASL

SPSVVLGSVWPPLGINVLNPLKIPLLNTLILLLSGLTVTWSHHVIRDKSWQKFFFSNSNNEEFKAPLLDNYVI

CAFALFLTVFLGLEFTVWQGYEYYKASFYIYDGVYGSTFYMTTGLHGLHVIIGTLFLIVCFFRLIDLHFIYNH

HFGYEAAIWYWHFVDVVWIFLFLSIYCWGSGVDSFFK 

 

>gi|11467047:16538-17527 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome  [cox3] 

ATGAAGTTGAATTACGATTTTTTTTTAAATAAATTTAACAATGTTTATAATAATGATATAAGGTTAGTGGATT

TAAGTAATAAATGGTGATATCATAATTGTAGGGTTCATTTCGCTGGTAATCAAAAACATAGTTTTCATATTGT

TACAAGAAGCCCATGACCTCTTTATTCCTCTATAGCCGCCTTGATGTTTACTTTTGGTTTAGTTATGCATATG

CATAACTATTTTTACGGTAATTTGTTATCATTGGCTGGCTTTTTTCTAATTTTACTTATGATGTTTGTTTGGT

GAAGAGACGTGATTCGTGAAAGTACCTTTAGTGGTTATCACACGAAAAAGGTGCAACAAGGATTGAGGCTTGG

GGTAATCTTATTTATAATATCTGAAGTTATGTTTTTTTTTTCATTTTTTTGGGCTTTCTTTCATGCTAGTTTA

TCCCCTAGCGTCGTGTTAGGTTCAGTTTGGCCACCTCTTGGTATTAATGTTTTGAATCCTTTAAAAATTCCAT

TATTAAATACTTTAATCCTGCTCCTTTCGGGTTTAACTGTTACATGAAGCCATCATGTTATTAGAGATAAATC

ATGGCAAAAATTCTTTTTTTCTAATTCTAATAATGAGGAATTTAAGGCACCCCTTTTAGATAACTATGTAATT

TGTGCTTTTGCTTTATTTTTAACTGTATTTTTAGGTTTAGAATTTACTGTTTGACAAGGTTACGAATATTATA

AGGCTAGTTTTTATATATATGATGGTGTTTACGGTTCAACTTTTTATATGACAACAGGTTTACATGGTTTACA

TGTCATAATAGGTACTTTATTTTTAATAGTGTGCTTTTTTCGTTTAATTGATCTACATTTTATTTATAATCAT

CATTTTGGTTATGAAGCGGCTATATGGTACTGACATTTCGTTGATGTAGTTTGGATCTTTCTTTTTTTATCTA

TTTATTGCTGAGGTTCCGGCGTGGATAGCTTTTTTAAGTAG 

 

>M005_Complex_I_(NADH_dehydrogenase)_subunit_11_(Nad11) 

MKNISFKVNDFQYTINNKLTLIQACLKNKVDISRFCFHEKLSIAGNCRMCLVEDLKQVKPLASCAINVSNSMN

IYTNTLKVKKARESVLEFLLANHPLDCPICDQGGECDLQDQSVVFGSDRGRFYEFKRSVEDKDCGPLIKTIMN

RCIHCTRCVRFSNEVAGVNILGVTGRGSKMEIGFYIENLMRSELSGNVIDLCPVGALTSKPFAFTSRPWELKS

YNSIDVLDSLHSNIRVDIRGTKIMRILPRVNSELNEDWITDKIRFSYDSFRRQRLYDPMVKISGSFLKIGWKK

AMLFIKKFFCNFLGFNHSSFIPLRGYIGDYLDLETIYTFKKFLLLNGSNFFLPSSSYNDLTALYSFNTPLTRL

DEGDFCILLDVNLRVELPIVNSRIKQLVSKKMLPVFVLGFYSNFNYFVKHISNSSKTLLHVLEGSHWLSAKIS

KKFSSKPIFLIGDSSSLLKGSLIVPLFNFTNVICDNWNGLNIISNDSSYLSTKEFNLSSSHSQNSHLLNFPIN

FVLNYDKAVLVDSSAFQIYQGHHGDTNAINSNLIFPSTSFIEKNSFYSNSLAIVQKTKKILFSPGNSRDDWKI

LNALIDNFGFSYFKVRNSFDLVSFLSESTPFILYKRSFSFKCFGFYEQLVYHFFNYFSVNNNYYIYDSITRNS

KIMSLCFNKFKMKGYNFF 

 

>gi|11467047:14361-16388 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome  [nad11] 

ATGAAGAACATATCCTTTAAAGTAAATGATTTTCAATATACAATAAATAATAAATTGACCTTAATACAGGCTT

GCTTAAAAAATAAGGTCGACATTTCTAGATTTTGTTTTCATGAAAAATTATCTATTGCAGGTAATTGTCGTAT

GTGTTTGGTGGAGGATTTAAAACAAGTTAAACCTTTAGCCTCCTGTGCTATTAATGTTTCTAATTCTATGAAT

ATTTACACAAATACTTTAAAAGTTAAGAAAGCGAGGGAATCCGTATTAGAGTTTTTACTAGCTAATCATCCTT

TAGATTGCCCTATTTGCGATCAGGGTGGTGAATGTGATTTACAAGATCAGTCAGTAGTTTTTGGGAGTGATAG

GGGCCGGTTTTATGAATTTAAACGCTCTGTAGAGGATAAGGATTGTGGCCCGCTCATTAAAACTATTATGAAT

CGGTGTATACACTGTACACGTTGTGTTAGATTTAGCAACGAGGTAGCCGGTGTTAATATTTTGGGTGTTACAG

GCAGAGGTTCCAAAATGGAAATAGGTTTTTATATTGAAAATTTAATGCGAAGTGAATTGTCCGGTAATGTTAT

TGACTTGTGTCCTGTTGGCGCTTTAACTTCTAAACCATTTGCTTTTACATCAAGGCCTTGGGAGTTAAAAAGT

TATAATTCAATAGACGTTTTAGATTCACTACATAGTAATATACGGGTGGATATTCGAGGTACTAAGATTATGA



GAATATTACCTAGAGTGAATTCTGAGTTAAATGAGGATTGGATCACGGATAAAATACGTTTTTCATATGACTC

TTTTAGACGTCAACGACTTTACGACCCTATGGTAAAAATAAGTGGTAGTTTTTTAAAAATTGGATGAAAAAAG

GCTATGCTATTTATTAAAAAGTTTTTTTGCAATTTTTTAGGTTTTAATCATTCTTCTTTTATACCTTTGCGCG

GTTACATAGGAGATTATCTAGATTTAGAGACGATCTATACTTTTAAAAAATTTTTATTACTAAACGGTTCCAA

TTTTTTTTTACCGAGTTCTTCCTATAATGATTTAACCGCTCTTTATTCATTTAATACACCCCTAACTCGACTA

GATGAAGGCGATTTTTGTATATTGCTTGATGTTAATTTAAGGGTTGAACTTCCGATTGTCAATTCTAGGATTA

AGCAATTAGTTAGCAAAAAAATGTTACCTGTTTTTGTTCTGGGTTTTTATTCTAATTTTAATTATTTTGTTAA

GCATATTTCTAACTCCTCTAAAACTTTATTACATGTGTTAGAAGGGTCACATTGATTGAGTGCTAAGATTTCA

AAAAAATTCTCGTCCAAGCCGATATTTTTGATAGGAGATTCCTCCTCTTTATTAAAAGGATCTTTAATTGTGC

CATTATTCAATTTTACTAATGTGATTTGCGATAATTGGAATGGTTTAAATATTATATCTAATGACTCTTCATA

TCTTTCTACCAAAGAATTTAATCTGTCATCTTCTCATTCTCAAAATAGCCATCTGCTCAACTTTCCTATAAAC

TTTGTTCTAAACTATGATAAGGCAGTTTTAGTTGATTCGTCTGCTTTCCAAATTTATCAAGGCCATCACGGAG

ATACAAACGCAATAAATTCAAACTTAATATTTCCGAGTACATCTTTTATTGAAAAAAATTCTTTTTACTCTAA

TTCATTAGCTATTGTTCAAAAAACTAAAAAGATCCTTTTTAGTCCTGGTAATTCTAGAGATGATTGAAAGATT

TTAAATGCTTTAATAGATAATTTTGGGTTTTCTTATTTCAAGGTTAGAAATTCTTTTGACTTGGTTTCATTTC

TTTCTGAATCTACACCTTTTATTTTATATAAAAGGTCTTTTTCGTTTAAATGCTTTGGTTTTTACGAACAGTT

GGTTTATCATTTTTTTAATTATTTTTCAGTTAATAATAATTATTACATATATGATTCTATAACTCGTAATTCG

AAAATTATGTCATTATGTTTTAATAAGTTTAAAATGAAGGGGTACAATTTTTTCTAG 

 

>M006_Complex_I_(NADH_dehydrogenase)_subunit_9_(Nad9) 

MGLNFFMSRKIYYIKLLTGLYKKFIKALIVKKNESNNAYLLVETANFYNLVFSLQRSSLTQFKVLNDVCIVDY

PEKIDRFELSYNLSSIKYNFRIFIKTYTSAYVPSISTLFNSANWIERECWDMFGVFFTNHPDLRRILTDYGFE

GFPLRKDFPLTGYIEIRYDDEKANIVYEPLELSQEYRLFNFTSPWEKIK 

 

>gi|11467047:37472-38059 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome  [nad9] 

ATGGGACTAAATTTTTTTATGTCTAGAAAAATTTACTACATAAAATTACTTACCGGTTTGTATAAAAAATTTA

TTAAAGCATTGATAGTGAAAAAAAATGAAAGCAATAATGCATACTTGTTAGTTGAAACAGCAAATTTTTATAA

TCTTGTATTTAGCCTACAACGTAGTAGTCTAACACAATTTAAAGTTTTAAATGATGTATGTATTGTAGATTAT

CCGGAAAAAATTGATAGATTCGAATTGAGTTACAATTTATCCTCTATTAAGTATAATTTTAGGATTTTTATCA

AAACTTACACATCCGCATATGTTCCTTCAATTTCAACTTTATTTAATAGTGCAAACTGAATAGAGAGGGAATG

TTGGGATATGTTTGGCGTATTTTTCACCAATCACCCGGATTTAAGAAGAATATTAACTGATTATGGTTTTGAG

GGCTTTCCTTTAAGGAAGGATTTCCCGTTAACAGGATACATAGAAATACGTTACGACGATGAAAAAGCAAACA

TCGTGTATGAACCTCTTGAATTATCCCAAGAATATAGACTTTTTAATTTTACCAGCCCATGAGAAAAAATCAA

ATAA 

 

>M007_Complex_V_(ATP_synthase)_subunit_4_(Atp4;_Orf25;_Ymf39) 

MKYSILLFFTLFAINNLLHYISEKVIIVIFIVFLFFLMGFLSNIINSEFKSKIDYILNDINAYVNVVFNFLYI

NKLFYLNLKSLKTGFLSLNSILGKKIDSLKFYTTLSNKLNAISSTTVLLLK 

 

>M008_Complex_V_(ATP_synthase)_subunit_9_(Atp9) 

MKNLEIILQSSKMIGSGLATSGLIGAGAGVGIVFGCLILAFSRNPNLQKELFSYALIGFALTEAIGLLALVMA

FLILFI 

 

>M009_Complex_V_(ATP_synthase)_subunit_8_(Atp8;_OrfB;_Ymf19) 

MPQLDKLSFATQYFWLTLFFFGLYFLSVNFFVILVFKNLKLRNIIYKIWYFFLYRFDYVDYNNKHKSLVNTSF

SFIYYTLYINFFILTKINFIFEKTKSIINKTQTLNQSQRLLMISLLNNFLNSNSVDFVKKFQELNIDEI 

 

>gi|11467047:36289-36717 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome  [orfB; ymf19; atp8] 

ATGCCACAATTAGATAAATTATCTTTTGCTACACAATATTTTTGATTAACACTATTCTTTTTTGGTTTATATT

TTTTAAGTGTTAATTTTTTTGTTATTTTGGTATTTAAAAATCTCAAATTAAGAAATATTATATATAAGATTTG

ATACTTCTTTTTATACAGGTTTGATTATGTGGATTATAATAACAAACATAAGTCATTAGTAAACACGTCCTTT

AGTTTTATTTATTATACTTTATACATTAATTTTTTCATATTAACAAAAATTAATTTTATATTTGAAAAAACAA



AAAGTATAATAAATAAAACTCAAACATTAAATCAATCTCAAAGGCTTTTAATGATCAGTTTGTTAAACAACTT

TTTAAATTCGAACAGTGTTGATTTTGTTAAAAAATTTCAAGAATTGAATATTGATGAAATATAG 

 

>M010_mitochondrial_ribosomal_protein_L11 (Rpl11) 

MRINLNFHYDKLHLKEIIILIPKYHTNMVSFLTPILGLYGINVKEFINDFEIKTRFINFDVIVPTLVKISKIK

TFEIILKTPYVISILSNLNNFSVTKPNIDLLSVYKISLLKSVFHSNFLDVFHRRIYLSLRKYLSLVIKVNFHL

SVSSALAKKSLSNLNNLLLLKFNIQNNILFAKLLNNRYGLFVSFNNSSASNLNYLKTVLAIQNISIFKAKSNL

LSSLTGNKYFFGNIYFIGATSLKYFIGFLKEVSLKSFGSNFFPIFFKIRSNLVSQPFVKLFLSVFNSQVKLIN

FYALRVIYTIFIKIFKNLNFLNKKLTFLLNRNNSNSNANISSNIKES 

 

>M011_Complex_III_subunit_cytochrome_b_(Cob) 

MRFIKKYPLLNIVNSFLIDYPAPPNISYLWNFGALAAFCLGIQIVTGIFLAMFYVPSIESAFSSVQYIMRDVN

YGWLIRYIHANGASFFFICVYIHVFRGLYYNSYITPRELLWNLGVTILIVMILTAFLGYVLPWGQMSFWAATV

ITSLFSAIPVVGEYIVIWLWGGFSVDNATLNRFFSLHYLLPFVIALLSLIHVAVLHESGSSNPLNIALSVANK

VPFHPYFIFKDLLGIIFFLIVFCYAVFFKPDSIIDPINNVPANPLVTPTHIVPEWYFLPFYAILRSIPNKLGG

VITLGLALIVLFLLPFITNNVFKGSFFEISKTILFWSFFSVCVLLGWIGFKPIEDPYLMLGQMLTVLYFFYFF

SLAVIVPTLQAYTFKNVFAK 

 

>gi|11467047:22743-23900 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome  [cob] 

ATGCGTTTTATAAAAAAATATCCTTTATTAAATATAGTAAATAGTTTTCTAATAGATTATCCAGCTCCTCCAA

ATATAAGTTATTTATGAAACTTTGGAGCGTTAGCTGCTTTTTGTCTTGGTATTCAAATTGTTACCGGTATATT

TTTAGCAATGTTTTATGTCCCGAGTATTGAAAGTGCCTTTTCAAGTGTTCAGTATATAATGAGAGATGTTAAT

TATGGTTGATTAATAAGATATATTCACGCTAATGGTGCCTCATTTTTTTTCATATGTGTTTATATTCACGTTT

TTAGGGGTTTATACTATAACTCTTATATTACCCCTCGTGAGCTTCTTTGAAATTTAGGTGTAACAATTTTGAT

AGTTATGATACTTACTGCTTTTTTAGGTTATGTTTTACCTTGAGGTCAAATGAGTTTTTGGGCTGCTACTGTT

ATAACTAGCCTTTTCTCTGCAATTCCTGTTGTTGGTGAATATATAGTCATATGGCTATGGGGTGGGTTTTCTG

TGGATAACGCTACCTTAAATCGTTTTTTCAGTTTACACTACCTATTACCGTTTGTTATAGCGCTTTTATCTTT

AATACATGTTGCTGTTTTACACGAAAGTGGTTCTAGTAACCCTCTAAATATAGCGTTATCGGTTGCTAATAAG

GTTCCATTTCATCCTTATTTTATATTTAAAGATTTATTAGGAATTATTTTTTTTTTAATTGTTTTTTGTTACG

CTGTTTTTTTCAAACCTGATAGTATTATTGACCCAATTAATAATGTTCCGGCTAATCCTCTAGTTACACCTAC

TCATATTGTTCCGGAATGATATTTTTTACCGTTTTATGCTATATTAAGATCAATTCCTAATAAACTGGGTGGT

GTAATAACACTAGGTTTGGCTTTAATTGTGTTATTTTTATTACCCTTTATAACTAATAATGTTTTTAAGGGTT

CCTTTTTTGAAATTTCTAAAACTATATTGTTTTGATCATTCTTTTCCGTTTGTGTTTTACTAGGTTGGATTGG

TTTTAAACCTATTGAGGACCCTTATTTAATGCTGGGTCAAATGCTTACTGTTCTTTATTTTTTTTATTTTTTT

AGCTTAGCTGTTATAGTACCTACTTTACAGGCCTATACCTTTAAAAATGTATTTGCAAAATAA 

 

>M012_mitochondrial_ribosomal_protein_L16_(Rpl16) 

MRFKKYFKIKYKNNNVYEHDLIHFGDFGLKSLGNCNLTSEQLTASLKAIKRVIKKKNFLIIKALPFWMLTRKP

RDVRMGRGKGSPAVKVYPLKAGKIIFEFKNVNETLLLRALKSSSLRLPVPTKVVKKYDKRTDCIKSSW 

 

>gi|11467047:32517-32942 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome  [rpl16] 

ATGAGATTTAAAAAATATTTTAAAATAAAATATAAAAACAATAACGTATATGAACACGATTTAATACATTTTG

GAGATTTTGGATTAAAATCATTGGGTAATTGTAATTTAACTTCTGAACAACTAACAGCATCACTTAAAGCAAT

AAAGCGTGTTATAAAGAAGAAGAATTTTTTAATAATTAAGGCTTTACCTTTTTGGATGTTAACAAGAAAACCT

CGTGATGTTCGTATGGGAAGAGGTAAAGGCAGTCCAGCAGTGAAGGTTTATCCCTTGAAGGCAGGTAAAATTA

TTTTTGAGTTTAAAAATGTTAACGAGACCTTGCTATTAAGAGCCTTAAAATCATCTTCACTAAGATTGCCCGT

ACCTACTAAAGTTGTAAAAAAATATGATAAACGTACAGACTGTATTAAAAGTAGCTGATAA 

 

>M013_Complex_I_(NADH_dehydrogenase)_subunit_3_(Nad3) 

MTLEYIYIFIFFWGAFFISCLLIFLSYFLVYQESDIEKNSAYECGFQPFEDTRSKFNVRYYLIAILFMIFDLE

IMYLFPWSISISTGSFFGVWAIFLFLIILTVGFIYEWQKGALEWD 

 



>M014_mitochondrial_ribosomal_protein_S4_(Rps4) 

MYKFYKHKLYKKYQDELWGHIISKKSFSYNKKSILLNYRDIILRNRLRIKTKFKYFRRGFLKNLNYTLLLFKF

FRKNIRVFSFKRRQSLSVPLSLSSKRFKTKRKVFFKTSKIASLLKFNIFYANTVAFNKVFIKHNYCLSSCSNI

YTQTKLLYFPIISVNRGLVFYKSKNFLRVNNLQFVIKKKLNLRKQKIFFYSVHIAAPKKKTKKWSLFALKNIY

YKKVSLFFGFRKVVDFFKVYNLAGALAKGNSFAVFLMLEGRLENFLMRLNLFPSIYFIKKFIEYGNVFVNNKI

INYTSYHLNFNEIVSFNKKYYKKLYFFIKSKLRQRKVIINAPSFVEVDYKLLVAMLIRNPDELALTKPLSFNL

YTKFLSVNR 

 

>gi|11467047:10223-11347 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome  [rps4] 

ATGTATAAGTTTTATAAGCATAAATTGTACAAAAAATATCAGGATGAATTATGAGGCCATATAATAAGTAAAA

AATCCTTTTCTTACAATAAAAAATCAATATTATTAAATTATAGGGATATTATTTTAAGAAATCGTTTACGTAT

AAAAACAAAATTTAAATATTTTCGCCGTGGTTTTCTAAAAAACTTAAATTATACTTTGTTGCTGTTTAAGTTT

TTTAGAAAAAATATCCGTGTTTTTTCTTTCAAAAGAAGACAATCTCTTAGCGTACCACTGTCTTTATCAAGCA

AAAGGTTTAAAACTAAACGTAAGGTTTTTTTTAAAACTTCAAAAATTGCTAGTCTGCTAAAATTTAATATATT

TTATGCAAATACCGTTGCTTTTAATAAGGTTTTTATAAAACACAATTATTGTTTATCTTCTTGCTCTAATATC

TATACGCAAACTAAACTTCTTTATTTTCCGATTATTTCTGTTAATAGGGGGCTGGTATTTTACAAGTCGAAAA

ATTTTTTAAGGGTAAATAACTTACAATTTGTTATAAAAAAAAAATTAAATCTACGTAAACAAAAAATTTTTTT

TTATTCCGTTCACATAGCTGCTCCTAAGAAAAAAACTAAAAAGTGATCTTTATTTGCTTTAAAAAATATTTAT

TACAAAAAAGTTTCTTTATTTTTTGGTTTCCGAAAAGTTGTGGATTTTTTTAAAGTTTACAACCTAGCTGGCG

CCTTAGCTAAGGGTAATTCTTTTGCAGTATTTTTAATGCTTGAAGGTAGGTTAGAGAATTTTCTTATGAGACT

TAATCTTTTCCCCTCCATATATTTTATAAAAAAATTTATTGAATACGGTAATGTGTTTGTTAATAACAAAATT

ATTAATTATACATCCTACCATTTAAATTTTAATGAGATAGTTTCTTTTAATAAGAAATATTATAAAAAATTAT

ATTTTTTTATTAAATCTAAATTAAGACAACGTAAGGTCATTATAAACGCGCCTTCTTTCGTGGAGGTAGATTA

TAAGCTTTTAGTCGCTATGTTAATTAGGAATCCTGATGAACTAGCCTTAACCAAACCTTTATCCTTTAATTTA

TATACCAAGTTTTTATCTGTAAATAGGTAA 

 

>M015_mitochondrial_ribosomal_protein_L2_(Rpl2) 

MSTLLWKDRPIKNLTFGLKRISGRNNQGRITRYHRGGGVKRMGRLIDYKRYIWNIFGFVHRVEYDPKRNSLIA

LIVYSNGVMSYILAPEGLLVGDCIFAKENIVLKPGNSTYLQHIPIGLKINSIELSENKGAQFIRAAGSYATII

SKFEKIVILKLKSGELRRVHSNCMATIGSISNFQYIYRNFRKAGFYRLKGWLPVVRGVAMNPVDHPHGGGQGK

TSGGRPSVTPYGVITKGKPTRKNKSAFIVRRRKS 

 

>gi|11467047:30604-31365 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome  [rpl2] 

ATGTCCACATTATTGTGAAAAGATAGGCCGATAAAAAATTTAACGTTTGGTTTAAAAAGGATATCCGGGAGAA

ATAATCAAGGTAGAATAACTAGATATCATCGCGGAGGTGGTGTTAAGAGAATGGGGCGCTTAATAGATTATAA

AAGGTATATATGAAATATTTTTGGTTTTGTGCACAGGGTAGAGTACGACCCAAAAAGAAATTCTTTAATTGCT

TTGATTGTTTACTCTAATGGTGTTATGTCATATATTTTAGCTCCAGAAGGTTTATTAGTGGGTGATTGTATCT

TTGCGAAAGAGAATATTGTTCTAAAACCGGGAAACTCTACATATTTACAACACATACCTATTGGTTTGAAAAT

TAATTCTATTGAATTAAGCGAAAATAAAGGGGCTCAGTTCATACGTGCTGCTGGTTCTTATGCTACTATAATA

AGTAAATTCGAAAAAATTGTGATTTTGAAATTAAAATCAGGTGAGTTAAGAAGAGTTCATTCAAATTGTATGG

CAACAATCGGCTCAATTTCTAATTTTCAATATATATATAGGAATTTTAGAAAGGCAGGGTTTTACAGACTTAA

AGGTTGGTTGCCAGTTGTTAGAGGTGTGGCAATGAACCCTGTTGACCACCCACATGGTGGTGGACAAGGAAAA

ACTTCCGGTGGAAGGCCTTCTGTAACCCCTTACGGAGTTATAACTAAAGGTAAACCAACTCGAAAAAATAAGT

CAGCTTTTATTGTCAGAAGGAGAAAATCTTAG 

 

>M016_mitochondrial_ribosomal_protein_S8_(Rps8) 

MSLLSNMISIVKVGYNARHLQVIVQNSKLCINVLSVLYKLGYIRGFIIKDQKNITILLKYINNKPAVRNIAVI

STPGRRTYLKHKKLEKFLTKKDSGFLILSTSKGILTDEESNMFKIGGEALLKIN 

 

>M017_mitochondrial_ribosomal_protein_L14_(Rpl14) 

MINVQTVLKVADNSGAVFVSCIRLLNSSSRVGAGVGDTITVVVKKSIIKKNIKKSKEVKKGQVCSAVILRTIK

GVKRWGNFFLRSSSNSVALINKYCLPIGSRLLGPVFREIRVNLKFSKIISIAQVTL 



 

>gi|11467047:32905-33294 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome  [rpl14] 

ATGATAAACGTACAGACTGTATTAAAAGTAGCTGATAATTCTGGGGCAGTATTTGTTAGTTGTATAAGATTGT

TAAATTCCTCCTCAAGAGTCGGCGCGGGCGTGGGTGATACAATAACAGTAGTTGTAAAAAAAAGTATTATAAA

GAAAAATATTAAGAAAAGTAAAGAGGTAAAAAAAGGACAAGTCTGTTCTGCGGTAATTCTAAGGACTATAAAG

GGAGTAAAGAGATGGGGAAATTTTTTTTTAAGATCTTCTTCTAATTCAGTAGCATTAATAAATAAGTATTGTT

TGCCAATTGGGTCTAGATTATTAGGGCCTGTTTTTCGCGAAATTAGAGTTAATTTAAAATTTAGTAAAATAAT

TTCAATAGCACAAGTTACCCTTTAA 

 

>M018_mitochondrial_ribosomal_protein_L5_(Rpl5) 

MRFYNRYNSSLKNYLLCSINSFNTNTLKIPLKPTLSAVFNTFRGERSLKFIKLYLMILYISNQKPFIKKVKFS

YIKKKILKRFFISVSLNKKNSFNFFMYMLNFYNYFFHIYYQKCLKYNRFENSLILYIDNIQFFFKNYNKQNQK

TQIKCQLNLRNSQASILFKYLNNMFLIKVKN 

 

>M019_Complex_I_(NADH_dehydrogenase)_subunit_5_(Nad5) 

MYLLPLLFPLLNLFISCILGKFLGKRVLFVLVINMLFSAIFSFWIFYEVGINKSVCYIDLGPWFHIGLLKLNW

LFLFDSITSVMLVLVVFVSLLVHLYSIDYMSGDPHIIRFLGYLSLFTFFMLMLVTSGNFVQLFLGWEGVGLSS

YLLINFWYTRIQANKSAMKAIIVNRFGDFGIYFSLLVIFFFFKSFDFGVVFNLVQFLDTQPRMSFLGFSLNRV

DLIVIFLFLGAIGKSAQLGLHTWLPDAMEGPTPVSALIHAATMVTAGVFVLIRSSPILEYSSTGLFLVSLIGG

LTALFAGTVGLVQYDIKKVIAYSTCSQLGYMFFACGMSNYSVGLFHLFNHGFFKALLFLGAGSVIHALLDEQD

MRKMGGLIKLMPLTYVAILVGSLSLTGFPFLTGFYSKEVVLEIAFSKFSINSFFIYWLGVFAAFITSFYSIRL

MYLVFFARPNSHARAVNSSHESSSFIFYVLAFLGFLSIFIGFIFKDLFIGLGTDFWANSIFNLYVNSDILYAE

FLDYYYKLIPLVFSIVGLFFSLFVYFVIYDYTVFVVKNKFFRYAYFFLAKKWYFDLLYNNIFVFNLLSSFYLL

TFKIIDRGLIELFGPLSFVRLINKSSIIFSSFQTGFLYNYIFVVLLGLMFFIKLTSSLFFPSFNSFFNFGLFI

CLLSLIIFLSFGNKKQNI 

 

>M020_mitochondrial_ribosomal_protein_S19_(Rps19) 

MRSVWKGCFYKNNNNGLSKSSTVINTMLKKKFTLHDGKSYKSILIDRSMVGLKIGEFVFTRKMGVLHKKKVLK

KKGKK 

 

>M021_mitochondrial_ribosomal_protein_S13_(Rps13) 

MKKLQNFNTFVSDNKNKNIFSALKDIHGVNLKKINKMGLVMGLDKFEKVSSMNFELFSLIKKQAIFFYNLEEN

KIFNNVNKKKKIKNYTGMRHILKLPVRGQRTHTNAKTPSKNIKKEL 

 

>M022_Complex_I_(NADH_dehydrogenase)_subunit_4_(Nad4) 

MAFLLYYTLFISFMLWLAALLIISFSVYGSPEKVKLIKKTSLFFSFFQFILIIFFWILSDNISVLAEFDIYNF

QFYKQWLFLYNFHYVIGMDNISLLFLLLTFFLTPICILISWNSIKYRYNSFIICLIFITFILFNIFCVLDLVF

FYIFFESILIPMFILIGVWGSRQRKIHAVYQLFFYTLLGSLLMLLGILVIYSHIQTTDIRVLYNTNFSFYRQL

ILWASFFFAFCVKVPLFPFHIWLPEAHVEAPTVGSVILAGVLLKLGTYGLLRFVIPIFCDATYFFLPLVYTLC

LLGIIYTCCSTIRQVDLKKVIAYASVSHMSFVILGLFTSNIQGIGGSVFLMLSHGIVSSGLFFCIGCVYDRYK

TRILRYYSGLVSTMPIFSLCLFILILSNISFPGTSSFIGEFLILLGLFENNHFAALIATFSIILTAVYSIWLY

NRIIFNRLVVNYYLRFSDFSKKEFVVGFIFCFITILFGLKGSYIISLIEAPLYVYLSFK 

 

>M023_mitochondrial_ribosomal_protein_S11_(Rps11) 

MKILKPITFRKPRIISQKKVLRSKLSKVKKSPWYKAKKNYVSFRQRLVLAKKNPNKKRYYLFFSKKRNNVFLT

ITDVIGRVVVSQSAGSCKITTKKKKRSPDTLKTVSASVAKIARAKNIKYLFKFFMNTNQTKIGKTIFESFKKT

GLFILQGVVVKNKSHGLLMRKKKAKRL 

 

>M024_mitochondrial_ribosomal_protein_S2_(Rps2) 

MFNRIHITVNQLVASDLFLGYHIANWNPRTNFFLIGKYKNTNIFNLNYTYFLAKKFIVFLSELFVNKGHLWLV

NENFSLFNRSSELYQLYSLFPEITFLNSKWCKGMLSNYKYVSIVKPAKFPHSIFVPNIQNNHYVINESFIINI

PSIAIVDSIDNPSNVFFPIPGNSKSLKSLFFFYMVIAKSLFYSRYITSSKFIFNSINRLNGLNSKLYRNLFVR



DYFAFFKKRFLLENIIFLFKSGFFSKKKFNFLFRPKMHITSKTLLFKWKMPLLILSSVFKNVLHWDIFNKIVL

KKRLVVKNLQFFKTLMFVLI 

 

>M025_Complex_I_(NADH_dehydrogenase)_subunit_1_(Nad1) 

MVSLTVYFILLSLYLILNVILTVAFLTLFERKVLASIQKRKGPNWTGFLGILQPLADALKLILKENPVPQNAS

SVLFFGGPLILLILSLSAWFVIPFNNETVVSDINIGILYVFMVSSLNTLNIIVAGWSSNSRYAFLGALRSIAQ

VIAYEVVIGIIIINIIVLSGSLNFLKIVWAQKDLWYAFVLWAQFFLFFIAMLAETNRHPFDLAEAESELVSGY

NVEHSSVLFALFFLSEYANIILLCHVATILFLGGWTMPDLYFFIKFFSVEYYVSIDEFFYTLRSNFYYITWIY

HSLVYIIKVYIYLFAFIWVRATLPRYRYDQLMRLGWKVFVPLTIGLVFISISLTLFFDGFPSEGGYINHFFSS

DIFI 

 

>M026_putative_mitochondrial_ribosomal_protein_S16_(Rps16;_Orf92) 

MLINLKDRMYTIRLKKKSNTKTNNNSYDILLKKDKHNLPIGSYNQSKMIITLDLESYIFAITKGCLVSEKFRK

IFIKTTSNITNKKNVKIIF 

 

>M027_Complex_I_(NADH_dehydrogenase)_subunit_6_(Nad6) 

MLTNYLLIIFCFLALFCSFMIIASKNPIHSILYLILVFCNVTFVLIILGVEFIAIIFLIVYVGAIAVLFLFVV

MMLNIKILELDEVFWRYIPAGLLISSCFLFQLFTFVFNFSVVEVFGLFFYNGFYSINKLALNFSEIHTVPSGL

LINGIYIFPNLSNLGIDQVFINSIYKEESFFCFVKLNEASTNLLGLSFELTNTEILGWLVYTYTFFIFLVVSL

ILLISMIGSIILVLNQNINIKRQVIFRQSLRDLKSSVSLKN 

 

>gi|11467047:11548-12330 Acanthamoeba castellanii mitochondrion, complete 

genome  [nad6] 

ATGTTGACAAATTATTTGCTAATAATTTTTTGCTTTTTAGCTTTGTTTTGTAGTTTCATGATTATTGCGTCAA

AAAACCCTATTCATTCAATCTTGTATTTAATTTTGGTTTTCTGTAATGTTACGTTTGTTTTGATAATACTGGG

GGTTGAATTCATAGCTATTATATTTCTTATCGTATATGTTGGGGCAATAGCTGTCTTATTCCTTTTTGTTGTT

ATGATGTTAAATATAAAAATTTTGGAGTTAGATGAAGTTTTTTGAAGGTATATTCCAGCCGGTTTATTAATAA

GTAGTTGCTTTTTGTTTCAACTTTTTACTTTTGTGTTTAATTTTAGTGTAGTTGAAGTTTTCGGCTTATTTTT

TTATAATGGTTTTTACTCAATAAACAAGTTGGCGTTAAATTTTTCTGAAATTCATACAGTACCTTCTGGTTTA

TTAATTAATGGCATTTATATTTTTCCTAATTTATCTAACCTCGGCATTGATCAAGTCTTTATTAATTCTATAT

ATAAGGAGGAATCATTTTTTTGTTTCGTTAAATTAAATGAAGCCTCAACCAATCTTCTAGGTTTAAGCTTTGA

ATTAACTAATACTGAAATTCTTGGTTGGTTGGTTTATACTTACACGTTTTTTATATTCTTAGTTGTTAGTTTA

ATATTATTAATATCTATGATTGGTTCAATTATACTTGTATTAAACCAAAATATAAATATAAAAAGGCAAGTCA

TTTTTAGACAGTCATTAAGGGATTTGAAATCTTCAGTTTCTTTGAAAAATTAG 

 

>M028_mitochondrial_ribosomal_protein_L19_(Rpl19;_Orf99) 

MAINQINKKRKNNLNNNVIKTGMVLYIKYLLLKEDEIKISSFIGLCVIKKKKSNTIVLKNNIKKEDIKLVINI

HSPLIINIKIVKRYKKKFRLSKLYYK  

 

>M029_mitochondrial_ribosomal_protein_S14_(Rps14) 

MKYLLIKNKKLYKLFFKFELKRLQYKSVMLNTRLPNYIRQKAFMYINKLDKNTSYVAIKQRCFLSNNGRSVLN

HFKLSRIKLRLLISNNYVNGVKKFNK  

 

>M030_mitochondrial_ribosomal_protein_S7_(Rps7) 

MGIRLKKNFKRFYFKSFYFKRILKSKIKRYNSFLKLYNSAKSLSQHSFRRRNKKGKFRVKKLRLGKFKRALFV

KRLYKLGYKKRYFFCYLRQRIESIRLKKFLVKYRWRNKQRLWKRIYRRGFKRLYFRFFKKKSINFTARHFRTA

NSFYKSHGLYFFLKNFVKYSRLKLVLARYGKIFKNKKKKVICKLSKDRVEKLILLNIFFQGLTSRGKKKLSIS

IFKTLFLLLKFKYKRKFIDCYLQFLEKVRPLIYYKVMFIGGKKYKIPTLMPISKSYSTSIRWLINNADKRDIA

TSLFSQINISLKNEGSLIKYRKEYHSASFENKSYIRFLRFLKTGF 

 

>M031_Complex_V_(ATP_synthase)_subunit_6_(Atp6) 

MIFNPLEQFRISVLQKLFFGNIDISITNNTIILFVILIGFTFLFYVNYSTNTYIPSKWQYAVENIYLFVLQLF

KQQINNIVALKYFPLVLFVFSFILFANLIGLLPYGFTITGHIIFTFQIAFSLFFGITLINFFNNKTEFFNLFV



PSGVPKPLIPFLVVIEVVSYLIRPFSLSVRLFANMLAGHTLLNILSAFIFNVFKKYALISFLPLLFIVFIIVL

EFCIAIVQAYIFSILTCIYLNDIYNTSH 

 

>M032_mitochondrial_ribosomal_protein_S3_(Rps3) 

MGHIINPISYRLYNIRYWNNNWFSGSLNYSYLINQDILIDRFFRKFLTTHLDSTNAGIIFVNLKIIRSFNNIS

LYVYIHDSFLDLLFFNLKKNARFLLIKRLFNKKFYKKYRKALRQNKQLKQGLFMLLKKRVILRYSRKLFFLFI

KNKILKIYWESFKTLSLFYLKRFSRSSFLSKIFIIGLSKMNVNANIISEFFFIRLTQYYTIWEVLRNINFLFK

SLMKKRKLVKGYKITCSGRFSRKQRTTYSWKAFGSLAFSTVKSKLDYSYKTIALKYSSCTIKVWVRLGKKKSN

LVDFVV 

 

 

 


