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TVQWLLDNYETAEGVSLPRSTLYCHYLLHCQEQK-LEPVNAASFGKLIRSVFMGLRTRRLGTRGNSKYHYYGLRIKA--
HLQWLLDNYETAEGVSLPRSSLYNHYLRHCQEHK-LDPVNAASFGKLIRSVFMGLRTRRLGTRGNSKYHYYGIRLKP--
HLQWLLDNYETAEGVSLPRSTLYNHYLRHCQEHK-LDPVNAASFGKLIRSIFMGLRTRRLGTRGNSKYHYYGIRVKP--
TLQWLEENYEIAEGVCIPRSALYMHYLDFCEKND-TQPVNAASFGKIIRQQFPQLTTRRLGTRGQSKYHYYGIAVKE--
AYRWIRNHLEEHTDTCLPKQSVYDAYRKYCESLACCRPLSTANFGKIIREIFPDIKARRLGGRGQSKYCYSGIRRKT--
TLQWLEENYIVCEGVCLPRCILYAHYLDFCRKEK-LEPACAATFGKTIRQKFPLLTTRRLGTRGHSKYHYYGIGIKE--
AFSWIRNTLEEHPETSLPKQEVYDEYKSYCDNLG-YHPLSAADFGKIMKNVFPNMKARRLGTRGKSKYCYSGLRKKA--
TVNWLFENYEIGEG-SLPRCELYDHYKKHCAEHR-MDPVNAASFGKLIRSVFHNLKTRRLGTRGNSKYHYYGIRLKD--
ALLWLMKNCKSQHDSYVPRGKIFAQYASSCSQNN-LKPLSQASLGKLIRTVFPDLTTRRLGMRGQSKYHYCGLKLTVNE
TIKWLSRNYETADGVSLPRSTLYNHYMQHCSEHK-LEPVNAASFGKLIRSVFSGLRTRRLGTRGNSKYHYYGIRIKP--
TVVWLHENFEACDDTSLGREPLFAHYIEHCKTLN-QEPVNQASFGKLIRSVFPNLKTRRLGTRGNSKYHYYGIRLKE--
---WIHEHYELKEAACVLRSSLYENYVKFCELTS-QEPTNAANFGKIIRQQFPQLKTRRLGTRGQSKYHYYGLRLK---
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