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H1.01_chick  100.00    
H1.02_chick    91.71  100.00    
H1.03_chick    88.48   86.57  100.00    
H1.10_chick    93.55   91.67   88.99  100.00    
H1.1L_chick    91.74   89.40   88.79   92.24  100.00    
H1.1R_chick    91.51   88.63   90.78   91.55   94.04  100.00 
 



 

sp|P08284|H101      SETAPA----AAPDAPAPGAKAAAKKPKKAAGGAKARKPAGPSVTELITKAVSASKERKG   56 
sp|P09987|H102      SETAPV----AAPAVSAPGAKAAAKKPKKAAGGAKPRKPAGPSVTELITKAVSASKERKG   56 
sp|P08285|H103      AETAPVAAPDVAA-APTPAKAAPAKKPKKAAGGAKARKPAGPSVTELITKAVSASKERKG   59 
sp|P08286|H110      SETAPA----AAPAVAAPAAKAAAKKPKKAAGGAKARKPAGPSVTELITKAVSASKERKG   56 
sp|P08287|H11L      SETAPAPAAEAAPAAAPAPAKAAAKKPKKAAGGAKARKPAGPSVTELITKAVSASKERKG   60 
sp|P08288|H11R      AETAPAAAPA---AAPAPAAKAAAKKPKKAAGGAKARKPAGPSVTELITKAVSASKERKG   57 
                    :****.        .      * ************ ************************ 
 
sp|P08284|H101      LSLAALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFRLNKKPGEVKE  116 
sp|P09987|H102      LSLAALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKPGETKA  116 
sp|P08285|H103      LSLAALKKALAAGGYDVEKSNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFRLSKKSGDVKE  119 
sp|P08286|H110      LSLAALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFRLSKKPGEVKE  116 
sp|P08287|H11L      LSLAALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFRLSKKPGEVKE  120 
sp|P08288|H11R      LSLAALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFRLSKKPGEGLE  117 
                    *******************.*****************************:*.** *:    
 
sp|P08284|H101      KAPRKRATAAKPKKPAAKKPAAAAKKPKKAAAVKKSPKKAKKPAAAATKKAAKSPKKAAK  176 
sp|P09987|H102      KATKK-KPAAKPKKPAAKKPAAAAKKPKKAAAVKKSPKKAKKPAAAATKKAAKSPKKATK  175 
sp|P08285|H103      KAPKKKTPAAKPKKPAAKKPAAAAKKPKKAVAVKKSPKKAKKPAAAATKKAAKSPKKVTK  179 
sp|P08286|H110      KAPRKRTPAAKPKKPAAKKPASAAKKPKKAAAAKKSPKKAKKPAAAATKKAAKSPKKATK  176 
sp|P08287|H11L      KAPKKKASAAKPKKPAAKKPAAAAKKPKKAVAVKKSPKKAKKPAASATKKSAKSPKKVTK  180 
sp|P08288|H11R      KAPKKKASAAKPKKAAAKKPAAAAKKPKKAVAVKKSPKKAKKPAASATKKSVKSPKK---  174 
                    ** :*   ****** ******:********.*.************:****:.*****    
 
sp|P08284|H101      AGRPKKA--AKSPAKAKAVKPKAAKPKATKPKAAKAKKTAAKKK 218 
sp|P09987|H102   AGRPKKT--AKSPAKAKAVKPKAAKSKAAKPKAAKAKKAATKKK 217 
sp|P08285|H103      AAKPKKAVAVKSPAKAKAVKPKAAKPKATKPKAAKAKKAAPKKK 223 
sp|P08286|H110      AAKPKKAATAKSPAKAKAVKPKAAKPKAAKPKAAKAKKAAAKK- 219 
sp|P08287|H11L      AVKPKKAVAAKSPAKAKAVKPKAAKPKAAKPKAAKAKKAAAKKK 224 
sp|P08288|H11R      AAKPKKAVAAKSPAKAKAVKPKAAKPKAAKPKAAKAKKAAAKKK 218 
                    * :***:  .*************** **:*********:* **  
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                    :****.        .      * ************ ************************ 
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                                                                  ▼  ▼        ▼                          
H1.0_human      TENSTSAPA-AKPKRAKASKKSTDHPKYSDMIVAAIQAEKNRAGSSRQSIQKYIKSHYKV 59 
H1.0_mouse      TENSTSAPA-AKPKRAKASKKSTDHPKYSDMIVAAIQAEKNRAGSSRQSIQKYIKSHYKV 59 
H1.0_rat        TENSTSTPA-AKPKRAKAAKKSTDHPKYSDMIVAAIQAEKNRAGSSRQSIQKYIKSHYKV 59 
H5_chick        TESLVLSPAPAKPKRVKASRRSASHPTYSEMIAAAIRAEKSRGGSSRQSIQKYIKSHYKV 60 
                **. . :** *****.**:::*:.**.**:**.***:***.*.***************** 
   
                          ▼     ▼                 ▼    ▼                ▼     ▼                       
H1.0_human      GENADSQIKLSIKRLVTTGVLKQTKGVGASGSFRLAKSDEPKKSVAFKKTKKEIKKVATP 119 
H1.0_mouse      GENADSQIKLSIKRLVTTGVLKQTKGVGASGSFRLAKGDEPKRSVAFKKTKKEVKKVATP 119 
H1.0_rat        GENADSQIKLSIKRLVTTGVLKQTKGVGASGSFRLAKGDEPKRSVAFKKTKKEVKKVATP 119 
H5_chick        GHNADLQIKLSIRRLLAAGVLKQTKGVGASGSFRLAKSDKAKRSPG--KKKKAVRRSTSP 118 
                *.*** ******:**:::*******************.*:.*:* .  *.** ::: ::* 
 
H1.0_human      KKASKPKKAASKAPTKKPKATPVKKAKKKLAATPKKAKKPKTVKAKPVKASKPKKAKPVK 179 
H1.0_mouse      KKAAKPKKAASKAPSKKPKATPVKKAKKKPAATPKKAKKPKVVKVKPVKASKPKKAKTVK 179 
H1.0_rat        KKAAKPKKAASKAPSKKPKATPVKKAKKKPAATPKKAKKPKIVKVKPVKASKPKKAKPVK 179 
H5_chick        KKAARPRKARS--PAKKPKAT-ARKARKKSRASPKKAKKPKTVKAKSRKASKAKKVKRSK 175 
                ***::*:** *  *:****** .:**:**  *:******** **.*. ****.**.*  * 
 
H1.0_human      PKAKSSAKRAGKKK 193 
H1.0_mouse      PKAKSSAKRASKKK 193 
H1.0_rat        PKAKSSAKRASKKK 193 
H5_chick        PRAKSGARKSPKKK 189 
                *:***.*::: *** 

▼





                       ▼ 
H1a_human       SETVPPAP------AASAAPEKPLAGKKAKKPAKAAAASKKKPAGPSVSELIVQAASSSK 54 
H1b_human       SETAPAET------ATPAPVEKSPAKKKATKKAAGAGAAKRKATGPPVSELITKAVAASK 54 
H1c_human       SETAPAAP------AAAPPAEKAPVKKKAAKK-AG--GTPRKASGPPVSELITKAVAASK 51 
H1d_human       SETAPLAP------TIPAPAEKTPVKKKAKKAGAT--AGKRKASGPPVSELITKAVAASK 52 
H1e_human       SETAPAAP------AAPAPAEKTPVKKKARKS-AG--AAKRKASGPPVSELITKAVAASK 51 
 
H1a_mouse       SETAPVAQ------AASTATEKPAAAKKTKKPAKAAAP-RKKPAGPSVSELIVQAVSSSK 53 
H1b_mouse       SETAPAET------AAPAPVEKSPAKKKTTKKAG---AAKRKATGPPVSELITKAVSASK 51 
H1c_mouse       SEAAPAAP------AAAPPAEKAPAKKKAAKK-PA--GVRRKASGPPVSELITKAVAASK 51 
H1d_mouse       SETAPAAP------AAPAPVEKTPVKKKAKKTGAA--AGKRKASGPPVSELITKAVAASK 52 
H1e_mouse       SETAPAAP------AAPAPAEKTPVKKKARKA-AG--GAKRKTSGPPVSELITKAVAASK 51 
 
H1a_rat         SETAPVPQ------PASVAPEKPAATKKTRKPAKAAVP-RKKPAGPSVSELIVQAVSSSK 53 
H1b_rat         SETAPAET------TAPAPVEKSPAKKKT-KKAG---AAKRKATGPPVSELITKAVSASK 50 
H1c_rat         SETAPAAP------AAAPPAEKAPAKKKAAKK-PA--GMRRKASGPPVSELITKAVAASK 51 
H1d_rat         SETAPAAP------AAPAPVEKTPVKKKAKKTSSA--AGKRKASGPPVSELITKAVAASK 52 
H1e_rat         SETAPAAP------AAPAPAEKTPIKKKARKA-AG--GAKRKASGPPVSELITKAVAASK 51 
 
H101_chick      SETAPAAA-----PDAPAPGAKAAAKKPKKAAGG---AKARKPAGPSVTELITKAVSASK 52 
H102_chick      SETAPVAA-----PAVSAPGAKAAAKKPKKAAGG---AKPRKPAGPSVTELITKAVSASK 52 
H103_chick      AETAPVAA--PDVAAAPTPAKAAPAKKPKKAAGG---AKARKPAGPSVTELITKAVSASK 55 
H110_chick      SETAPAAA-----PAVAAPAAKAAAKKPKKAAGG---AKARKPAGPSVTELITKAVSASK 52 
H11L_chick      SETAPAPAAEAAPAAAPAP-AKAAAKKPKKAAGG---AKARKPAGPSVTELITKAVSASK 56 
H11R_chick      AETAPA----AAPAAAPAPAAKAAAKKPKKAAGG---AKARKPAGPSVTELITKAVSASK 53 
                :*:.*           . .   .   *             :*.:**.*:***.:*.::** 
 
 
               ▼           ▼                           ▼      ▼               ▼           ▼ 
H1a_human       ERGGVSLAALKKALAAAGYDVEKNNSRIKLGIKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKAS 114 
H1b_human       ERNGLSLAALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKAA 114 
H1c_human       ERSGVSLAALKKALAAAGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKAA 111 
H1d_human       ERSGVSLAALKKALAAAGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKAA 112 
H1e_human       ERSGVSLAALKKALAAAGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKAA 111 
 
H1a_mouse       ERSGVSLAALKKSLAAAGYDVEKNNSRIKLGLKSLVNKGTLVQTKGTGAAGSFKLNKKA- 112 
H1b_mouse       ERGGVSLPALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKAA 111 
H1c_mouse       ERSGVSLAALKKALAAAGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGILVQTKGTGASGSFKLNKKAA 111 
H1d_mouse       ERSGVSLAALKKALAAAGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKAA 112 
H1e_mouse       ERSGVSLAALKKALAAAGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKAA 111 
 
H1a_rat         ERSGVSLAALKKSLAAAGYDVEKNNSRIKLGLKSLVNKGTLVQTKGTGAAGSFKLNKKA- 112 
H1b_rat         ERGGVSLPALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKVA 110 
H1c_rat         ERSGVSLAALKKALAAAGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGILVQTKGTGASGSFKLNKKAA 111 
H1d_rat         ERSGVSLAALKKALAAAGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGILVQTKGTGASGSFKLNKKAS 112 
H1e_rat         ERSGVSLAALKKALAAAGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKAA 111 
 
H101_chick      ERKGLSLAALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFRLNKKPG 112 
H102_chick      ERKGLSLAALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFKLNKKPG 112 
H103_chick      ERKGLSLAALKKALAAGGYDVEKSNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFRLSKKSG 115 
H110_chick      ERKGLSLAALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFRLSKKPG 112 
H11L_chick      ERKGLSLAALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFRLSKKPG 116 
H11R_chick      ERKGLSLAALKKALAAGGYDVEKNNSRIKLGLKSLVSKGTLVQTKGTGASGSFRLSKKPG 113 
                ** *:**.****:***.******.*******:****.** *********:***:*.**   
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