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GPAYTTKYDHIDIDAYLGSKRLYNSYVYOCLLDKKPCTPE-GAELRKILPDALKTACYKCHATOKNARLKYYDRLORDYDKEHKAOLLDKHDPKREYFOKFOOFLAEEKKKGYYKF
GTAYTTKYDHIDIDAYLASKRLYNSYVYOCLLDKKPCTPE-GAELRKILPDALKTOQCAKCHATOKNAARLKYYDRLORDYDKEHKAOLLDKHDPKREOFOKFOOFLAEEKKKGYYKF

HPKYDERYDYLDVDDIFRNKRLYRNYYDCLINAROQRCTPE-GKALKRILPEALRTKCIRCTEROKRTSYKYIRRLKNEYPEEHAKLASRHDPTGDF TRYFEDYLAKEHFNTIPGSGPTYNYLSLQTTPPPP
HPKYDSRYDYLDYDAYF THKRLYRNYYDCLINAYRCTPE-GKALKRILPEALRTKCYRCTEROKRTAYKYIKRLKNEYPDEHAKLASRHDPTGDF TRYFEEFLAKEQFNTIPGSAGIGSEIPT-SSPLAP

TSSYPTRYDFIDIEAYHNNERIIKILFNCYHNOGPCTRE-GLELKRIYPDAIATECAKCNDRORKAAGKYLAHLLOYKPEYHNHLYKKFDPNNYYLRKYHADNDDDEKLSLOKLTHNTTK
TSTYTTQYDEYDIKEIHGNERLLYAYIGCLLDKNPCTPE-GKELKRNIPDALASDCSKCSDKORENADAHIEFHIDNRPEDHTKLEERYNPDGSYRTKYLEGKHNATSHYDESK
EEKYTTKFDNFDYDKYLNNDRILTSYIKCLLDOGNCTHNE-GRELKKYLPDALKTDCSKCTAYOKDRSEKYIKFLIKNRSKDFDHLTAKYDPSGEYKKKIEKFDAERAARAAKH
QEKYSTKYENFDYDKYLNNDSLLTSYINCLLDEGNCTEE-GOALKRILPDALKTHCGKCTDAOKLKIEKIHKFLIKNRSIDFDRLTAKYDPSGEYKKKLEKFSA
POKYSTKYDNIDIDSILKNDRLLESHYNCLLDKGPCTKE-GODFKDYLPERIDTSCEKCTYAOKRIYKKAARKYLHEKKKPAHEQIRNKYDPHNEHTKDFNKFHEEPIE
PAKYTTKYDNYNIDDILNNDRLYASYFKCLHETGKCTPE-GEEIKRHLPERYENKCEDCSEKOKIGSEKIIKFLFEKKNDHHKOLEEKYDPKGLYRORYSEDAKKLNIDY
DEKYSTKYDNIDLDSILKHDRLLONYYNCLLDKGTCTPE-GTDLKKYLPDALENACAKCSEAOKRGAEKYIRHLLENKKDYFTLLEAKYDPNGYYRKKYEAEAQKRKIOL
PTKFTTKFDDYNLDEILKSERLLKNYFDCLHDTKPCTPD-GTELKKSLPYALKEECAGCSEKORYGAETYIHYISNNKPELHKALEDKYDPEQYYRTKHADFARKKGIKY
ESTYTDKHDNINYDEILESHNRLLKGYYDCLLGKGRCTPD-GKALKETLPDALEHECYKCTGKOKSGADKYIRHLYNKRPDLHKELAYKYDPDNIYOARYKDKIDAYKGSA
ESTYTDKHDNINYDEILESTRLHKGYYDCLLERGRCTPD-GKALKETLPDALEHECYKCTGKOKSGADKYIRHLYNKRPDLHKELAYKYDPDNIYOARYKDKIDAYKGSA
DDKYTDKYDKINLOEILENKRLLESYHDCYLGKGKCTPE-GKELKDHLOQEALETGCEKCTEROEKGAETSIDYLIKNELEIHKEL TAHFDPDGKHRKKYEDRAKAKGIYIPE
DDKYTDRYDNYNLDEVLSHSRLLOPYIKCILDKDRCAPD-AKELKEHIREALETECAKCTEAOKKGTRRYIGHLINNESKSHNEL TAKYDPENKF TAKYEKELREIKA
PEQYTDKYDTYDLDOLISHRRLLIPYYHCILEKGOCTAE-GKELKSHIKEALETNCAKCTKAOKGGTEKHIGHLINHEREFHEELKAKYDPTHNEFTKKYETELKRYTA
SSTYTDKYDNINIDEILSHKRLLTPYIKCHLDEIKCSTE-GKELKSHIKDALENECIKCTDAOKSGTRKYIGHLINKEPEYHSOLTKKYDPKOHYSOKYEKEL
AGSYSDRYDNINVAEILGNKRLLTAYIKCYLEEGKCTAE-GKELKSHITDALATGCTKCTGAORKGIRRYIKHLIDSEPGYHDRLYDHYDPKRYYTGKYEKELRTIKA
AEKYTDKYDNIDYDEILENRKLLYPYIKCYLDEGRCTPD-GKELKAHIKDGHOTACAKCTDKOKYSARKIYKHIKQHEADYHEQHKAKYDPKDEFKEIYEGFLAGAON
IARPKTPFDNINIEEIFENRRLLLGYINCILERGNCTRA-GKDLKSSLKNYLEENCDKCSEDORKSIIKYINYLYSSEPESHNOLKSKYDPEGKYLIKYEAKHESH
ISSYSTRYEHINLDDYLYNNRLLKNTYKCHIGTGRCTAE-ANKLKAYFPDHLETKCSKCTPROKKKIKKAYTFLHKHKPEMHEGLLDKYDPKRELSKDHLTDPNFLGKI
AEFYSSRYDDFDYKPLYENDRILOSYTHCFLDKGPCTPD-AKEFKKYIPEALETTCGKCSPKOKOLIKTYIKAYIERHPEAHEELYNKYDKDRKFRPSFDKFINEDD
EEYYSSQYDNFDYEQLYGNLRLLKNYAKCFLDAGPCTAE-GTEFKKRIPEALRTKCAKCHPKORHLIRTYYKAFAQTKLPDLHEELAIKEDPKGAYKHEF TAFINAHD
EEYYSSQYDNFDYEQLYGNLRLLKNYAKCFLDAGPCTAE~-GTEFKKRIPEALRTKCAKCHPKORHLIRTYYKAFAQTKLPDLHEELAIKEDPKGAYKOEF TAFINATD
DLFYDKKYDNFNYDEIIDNPRLLKAYTFCFNDKGKCTAE-GNDFKKHIPESLOTSCGKCSEKOKYLYAKFYHAIKDKHPDEFDILRKLHDPKGEYTENLDKFLETYGH
LARDLSKYENFDYEPIYTSDRLLKAYINCFLDKGRCTPE-ASDFKKALPDTIATHCGKCTEKOKANYRKYIKYIQOKHSTEHEKLYKKHDPSGKHRADFDKFLLGS
IHCYDEKYDKIDYDKILSDDKLFTDYINCHLDKGPCEYEYSSEFKELLPEYIATSCAKCTPIOKTGLRKTYKALSYKRPDDFSOFRAKYDPKGEYEKQFAARFYYATD
QKYYDSRYDYYDIDHLYOQNPRLLKKYLDCFLGKGPCTPI-GRLFKOYHPEVITTACAKCTPTOKRFARKTFNAFRRYFPETLHELRRKFDPESKYYDAFEKYITHA
LKKFLSTLEKIDIDOILNNHRLHSNNYKCFLNEGPCTAO-LREHKKHLPALYKDSCASCTKEOKNIIKKSHEAIQARRPNEYKOYSKFFDPEGKYOKKFLENLNTD
ROOSYPRNDNININAILONDRILLGYFKCYHDRGPCTKD-GKTFKRALPEALPTACARCSHKOKAARFRTLLLAIRARSEPSFLELLDKYDPSRSHNRELLYTFLATGL
TOONYPRNENININAILQNDRILLGYYKCYHDKGPCTKD-GKYFKRALPEALPTACARCSAKOKAYFRTLLLATIRAKSEPRFHELLDKYDPSRANRDTLYKFLATGY
QDKYEPIDDSFDASEYLSHERLLKSYTKCLLNOQGPCTAE-LKKIKDKIPEALETHCAKCTDKOKOMAKALAOGIKKTHPELHDEFITFYDPEGKYQTSFKDFLES
QDKYEPIDDSFDASEYLSHERLLKSYTKCLLNOQGPCTAE-LKKIKDKIPEALETHCAKCTDKOKOMAKALAOGIKKTHPELHDEFITFYDPAGKYQTSFKDFLES
ADKYEPIDDSFDASEYLSHERLLKSYTKCLLNOQGPCTAE-LKKIKDKIPEALETHCAKCTDKOKGHAKALAQ
SGYYLSTYDNLDYGHLLRNKKYYSGFYKCFYNEGPCTPDGKLYKAYLLPEIIRTYCGKCTPROKDHSRAYLRHLYTYRRADFDKIHAIYDTDNKKNEIINFHNOK
KETYSSENDDLDIEALYGNIDSLKAFIGCFLETSPCDAY-SGDFKKDIPEAYAEACGKCTPAOKHLFKRFLEYYKDKLPQEYEAFKTKYDPOGKHFDALLSAYANS
GEHYTDRYDNYDLDEILSHKKYLENYYKCILDOQGKCTPD-GTELKGHIKDALETECAKCHEROKDGTRRHHGEHYT
KDSSLPNYSEDYLDKALSDRRFYOQRALKCATGEGPCDPI-GRKIKAHAPLYLRGHCYKCSASEIKOIORYHSHIOKNYPKEYTKHLKQYOQSGF
AQONRPOYTDTALDEALNDKRFIORAOLKCALGEAPCDPI-GKRLKTLAPLYLRGACPACSPOETKOIOKTLSYVORNFPOHHAKLYRAYAG
EDDDKPDFITTFDLIRLLDEKYAHKAQFYCYINEDPCDSY-GHRLKATIPEEINRDCERCTATETNNIRRILNYVYKKHYPKFHERYEPIYRDKHTYLTANIVKIQ
AHITDALOTGCTKCTGAORKGIRRYIKHLIDSEPGYHDRLYDHYDPKRYYTGKYEKELRTIKA
LLPEYIATSCAKCTPIOKTGLRKTYKALSYKRPDDFSOFRAKYDPKGEYEKQFARFYYATD
AGSYSDRYDNINYAEILGNKRLLTAYIKCYLEEGKCTAE-GKELK
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