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PHA I PRRHAP I EQL AR - - QGS FRGFP ALSQK - - - MSP FKRQLS LR I NE - LPS TMQRK T - DFP I KNAVPE VEGE - - - - - - - - - AES I SS LCSQ I TNAFS
PHA I PRRHAP I EQL AR - - QGS FRGFP ALSQK - - - MSP FKRQLS LR I NE - LPS TVQRK T - DFPMKNS VPE VEGE - - - - - - - - - VDS I S ALCSQ I TS AFS
PHA I PRRHAP I EQL AR - - QGS FRGFP ALSQK - - - MSP FKRQLS LR I NE - LPS TVQRK T - DFPMKNS VPE VEGE - - - - - - - - - TDS I S ALCSQ I TS AFS
PHA I PRRHAP I EQL AR - - QGS FRGFP ALSQK - - - MSP FKRQLS LR I NE - LPS TVQRK T - DFPMKNS VPE VEGE - - - - - - - - - VDS I SS LCSQ I TNAFS
PHA I PRRHAP VEQL AR - - QGS FRGFP ALSQK - - - MSP FKRQLS LR I NE - LPS TVQRKS - DFQATNP VAEMEGE - - - - - - - - - NDS I S ALCSQ I TNTFS
VHA I PRRHAP VEQL AR - - QGS FRGFP VLSQA - - - TSP FKRQMS LR I HE - LPS TMQRK T - E FQ I KNTVPE I EGDS A - A - - - - DVDS I SS LCSQ I THAFS
PHV I PRRHAP VE AL AR - - QGS FRGFP ALSQK - - - TSP FKRQMS LRMNE - LPS TMQRKS - DFP I KNTVPE VEGE - - - - - - - - - VDS I SS LCTQ I TS TFS
PQV I PRRHAP ADV I AR - - QGS FRGFP ALSQK - - - TSP FKRQLS LRMNE - LPS TVQRKS - DFP I KNS VPE VEGE - - - - - - - - - GDS I SS LCTQ I TS AFS
VL A I PRRHAP I DE L VR - - QGS FRGFP AL LQK - - - SSP FKRNLS LRLND - LPS T LQRK T - DFQL LNK VPE VESPNSPEPP - - S ADG I HALCSQ I TSS FP
AHA I PRRHAP LEQL VR - - QGS FRGFP TLSQK - - - NSP FKRQLS LRLNE - LPS TLQRKG- - - QAGDAV I E LES TPNGD - - - - - SDG I TALCSQ I DAS L T
QHA I PRRHAP LEQL VR - - QGS FRGFP ALSQK - - - NSP FKRQLS LRLNE - LPS TLQRK T - NFQDKSQV I E LESSMHPD - - - - - SDG I NDLCNQ I SSS FA
AAA I PRRHAP LEQL VR - - QGS FRGFP ALSQK - - - NSP FKRQLS LRLNE - LPS TLQRRT - DFQVKGTVPEMEPPGAGD - - - - - SDS I NALCTQ I SSS FA
PHA I PRRHAP I EQL VR - - QGS FRGFP ALSQK - - - NSP FKRQLS LRLND - LPS TLQRK T ADFQAKN - - ADMDMGLPGD - - - - GDGS I NALCCQ I NAS FT
PHA I PRRHAP I EQL VR - - QGS FRGFPQLSQK - - - NSP FKRQLS LRLND - LPS TLQRK T - DFQTKNP VPEMDL TVAGE - - - - AD - S I NALCSQ I NSS FT
QRA I PRRHAP LEQL VR - - QGS FRGFP VLSQK - - - NSP FKRQLS LRLSD - LPS TLQRK T TDLQGSSP VPESDSSPSND - - - - PD - T I NALCSQ I TTS FT
PHA I PRRHAP LEE L AR - - QGS LRNFPK LQQ- - - - SSP FKRQLS LQHQMGQCSQLNRAS - L FRHL LP VE T AEG- DALSS F - - SGSMAS AL AASSSSSQP
TCAVPRRRAP LEHMAR - - QGS FRGFP AL VQG- - - SSP FRRQLS LRLDE - LPS T LQRRS - GLDS VDCGLSGDTAE AG- - - - - - - GHADTLCAQMNS TRL
PS A I PRRHAP LHL I RQASQRT F VSKNKQDGDK ALNSP FKRNYS LP LNN - LPSNTSRLHRP I MNP VPE LEEQP - - - - - - - - - - - FD I SG I CSQ I TNTFS
APEE LKRQPS FK L F VPNAKNAFK TSS LREDK - - LQ I N I EK FRGHQVLNP VPE I ESESRKP VQAVQP FRRNMYNSQS I - - - - - - - - QVMRTSSKP TAQ-
SNGTS FNS TPMTSPDSQPS VSNDL I RARP APS - - - ADL VRQAS LR I P LKNSNQAGP FKKS - VSMRAYSNPNKP - - - - - - - - - - - QTEE AKN - - - - - - -
T AA I PRQQAP LS T VALQRQGS FRF FPK LSSK - - - SSP FKRQLS LRLNE - LPSNLQRKEQPDVAP AAPPPPSNE VAQPPP - - TEDS I S AMCKM I QSDL F
PHA I PRRHASSDML I R - - QGS VR - LGK I NE AT - - - - P FKRQLS LNLKE - LPS TLQRQQQVLQTHPE VSPP TSPQ - - - - E TP THTP ATNGHSS I TNGSR
P YAVPRRHATPNMLER - - QGS FRGFPGL AKDS - - - - P FKRQLS LRLNE - LPS TL ARQKDLN I LPEENGSPNSP LSPSGQNQSQQ I P TNRP TQVSSSSS
P YAVQRPHAKDAMLER - - QGS FRGF TK L AESS - - - - P FKRQLS LRLNE - LPS TLDRQKQVLNQQSS VDNGF - - - - - - - - - - - - - SP I PE ASPSK - - - -
P F AVQRPHATPE L FNR - - QGS FRGFEK LQE ASS - - - P FKRTLS LRYSD - LPS TLQRQNA I LESPS ANGAVG- - - - - - - - - - - - - - - GT I HE VSP - - - -
P F A I ERPHATPNMLER - - QSS FR - LS T I GSQS - - - - P FKRQMS LR I ND - LPSNADRQRAFL TAAAGNPMQTP LR - - - - - - S VSP I AE VSP AKS AGADP
P VVT T TQQVPP ALKPP - - P AAARSRP - QP F AP - - - SP FTRHMS LRYRS TPMS L TP LKD - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SGK AGYS TL LED
P VL AASKSSP TPKQAD - - PS F ARPRPS VTLDT - - - SNFTRHTS LP YR - - - - - - TKKSQ - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - TGSS TYQAL TED
R I SKPRP TGNP AL F LR - - QGS LRAPPDMPSSS - - - DQFKRNMS LRTVSNNP TERSPEKKS FGTQL YNEP I YEGDEDP LG- - - LG I TPP VVTK TSGS LS
P I PNP L TWE AQKSSSK T VNGTGDVV I EKNTES - - - AASSK L VAS T I AYEKHP AQSP LNASP FVMPNNRNANGH - - - - - - - - - - - QTNGNLNSNGL I SD
T VHKPSK VP AVNE L T L - - EE TSS AEPNL LQDP - - - SSS I P VS L FGPQNPSP ALQQPKRTNMDPWD I I TDVQP AQNVAP Y - S APRPPSRTS TDGPMP VA
P I TK ANT T AS I T T I TR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PPPKE I TVP I PDFSRDRS ATT I G I S TPPSQQAGQPRTQTNP FG- - SDFNPGDNFTADL AD I L
P I TKS YT TSGLP T LKR - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - PPPKP L LP T VDF - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -


