hAChE 1
Ppa-UAR-1 1
CEST-1.1 1
CEST-2.2 1
CEST-4 1
hAChE 63
Ppa-UAR-1 86
CEST-1.1 46
CEST-2.2 47
CEST-4 47
hAChE 151

Ppa-UAR-1 167
CEST-1.1 128
CEST-2.2 129
CEST-4 127

hAChE 238
Ppa-UAR-1 255

CEST-1.1 218
CEST-2.2 218
CEST-4 215
hAChE 316

Ppa-UAR-1 329

CEST-1.1 297
CEST-2.2 298
CEST-4 299
hAChE 411

Ppa-UAR-1 388
CEST-1.1 367
CEST-2.2 368
CEST-4 353

hAChE 474
Ppa-UAR-1 452
CEST-1.1 443
CEST-2.2 444
CEST-4 419

hAChE 567
Ppa-UAR-1 530

CEST-1.1 525
CEST-2.2 526
CEST-4 497
hAChE 601

Ppa-UAR-1 560

CEST-1.1 615
CEST-2.2 610
CEST-4 532
hAChE -
Ppa-UAR-1

CEST-1.1 672
CEST-2.2 669
CEST-4 580
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* =Catalytic triad (in AChE)
" =Disulfide bond (in AChE)



