
MPVVGVASKLRQPTVGSRPIHTALPIPNLGRSSMAHGLAPRSSELRVTESPMLSCQLSFKTEIHDRRTNLVPAPAATLARSSREAEESKICKIYT

DWANHYLAKSGCPRLIKDLTQDIPDGVLLAEIIQIIANEKIEDINSCPKSHSQMIENVECCLSFLGARGVSVQGLSAE---EVCNGNLKSILGLF

FILSRYKQQQQHQQQYLQSLVELQQHVTHQTTGAAQLSQHKTQDMQSRL---------------P-------------------G----------

-----PSRVPAAGSGSSSSKGSSNLNRRSPSFNSIDKSKPL----QYA-SGNDRESVKGIPLPGSMNGS---GSVPSSTSGQQLASAIPSPTAGK

TWRSKSMNMKHSATSSMLATKPPSPTSSPTPPSSSDRLRPPITDAS--KSAPGNQRSMLEKFRILNPRATSRT---SPSVAEMALQEEDDLSEFG

MPVLGVASKLRQPAVGSKPVHTALPIPNLGTTG-SQHCSSRPLELTETESSMLSCQLALKSTCEFGEKKPLQG----------KAKEKEDSKIYT

DWANHYLAKSGHKRLIKDLQQDIADGVLLAEIIQIIANEKVEDINGCPRSQSQMIENVDVCLSFLAARGVNVQGLSAE---EIRNGNLKAILGLF

FSLSRYKQQQHHQQQYYQSLVELQQRVTHASPPSEASQAKTQQDMQSSLAARYATQSNHS--------GIATSQKKPTR----------------

--LPGPSRVPAAGS-SSKVQGASNLNRRSQSFNSIDKNKP----PNYA-NGNEKDSSKGPQSSSGVNGN----VQPPSTAGQPPASAIPSPSASK

PWRSKSMNVKHSATSTMLTVKQSSTATSPTP--SSDRLKPPVSEGV--KTAPSGQKSMLEKFKLVNARTALRPPQPPSSGPSDGGKDDDAFSESG

MPVLGVASKLRQPAVGPKPVHAALPIPNLGI-SVSRRCSSRPLEFATPERSMLSCQLTLKSTCEFGEKKALQG----------TAKEIEDSKIYT

DWANHYLAKSGHKRLIKDLQQDIADGVLLADIIQIIANEKVEDINGCPRSQSQMIENVDVCLSFLAARGVNVQGLSAE---EIRNGNLKAILGLF

FSLSRYKQQQHHQQQYYQSLVELQQRVTHTAPQSEASQAKTQQDMQSSLTARYAAQSKHS--------GIATSQKKPTR----------------

--LPGPSRVPAASS-SNKAQGASNLNRRSQSFNSIDKNKP----PNYA-NGNEKDSPKGPQPSSGINGN----TQPPSTSGQPPASAIPSPSASK

PWRSKSMNVKHSATSTMLTVKQPSPATSPTP--SSDRLKPPVTEGV--KSAPSGQKSMLEKFKLVNARTALRPPQAPSSGPNDGGREDDAFSESG

MPVLGVASKLRQPAVGPKPVHAALPIPNLGI-SVSQRCSSRPLEFATPERSILSCQLTLKSTCEFGEKKALQG----------TAKDIEDSKIYT

DWANHYLAKSGHKRLIKDLQQDIADGVLLADIIQIIANEKVEDINGCPRSQSQMIENVDVCLSFLAARGVNVQGLSAE---EIRNGNLKAILGLF

FSLSRYKQQQHHQQQYYQSLVELQQRVTHAAPQSEASQAKTQQDMQSSLTARYAAQSKHS--------GIATSQKKPTR----------------

--SVHVSNLLFASD-IHVNAGPSNGQQTSRTFRNIFKRNS----PS-A-NNLKKDSSKGPQPSSGINGN----TQPPSTSGQPPASAIPSPNASK

PWRSKSMNVKHSATSTMLTVKQPSPATSPTP--SSDRLKPPVTEGV--KSAPSGQKSMLEKFKLVNARTALRPPQATSSGPNDSGKDDDAFSESG

MIENVDACLSFLDARGVNVQGLSAE---EIRNGNLKSILGLF

FILSRYKQQQQQQQQYYQSLVELSQQTSSSTSSASSLKTQEMQSSVNSTPESPTKSYQHDLLQGQLEMDFVADTKKHTSNPRLLRSEITLAMCVL

YMLPGPSRVSAAGSGVSRSPGSSNLNRRSQSFNSIDKNKPLHSKPVMPINQQREEAARGLPAAGGMNGSGTGGTVTTSLSGQQLASAIPSPNASK

SWRSKSMNLKHSATSSMLASPTHTPSQRM-------------------LGGAGPQRSMLDKFRLINPRSASR---ASPSVAEMALQEEDDLSECG

MIENVDACLSFLDARGVNVQGLSAEASPEIRNGNLKSILGLF

FILSRY---------YYQSLVELSQQTGSTASSSSGLKT---QEMQSSLTARYASPPGHG--------GIGSPQKKNTR----------------

--LPGPSRVPAAGSGVSRSPGSSNLNRRSQSFNSIDKSKP----LQYA-SGNDREAARSLPAAGGMNGSSIGGTVTTSLSGQQLASAIPSPNASK

SWRSKSMNLKHSATSSMLASPTHTPSQSQSNPAPECFLQHSSDGSKAGLGGGGPQRSMLDKFRLINPRSASR---ASPSVAEMALQEEDDLSECS
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390 400 410 420 430 440 450 460 470
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D-EGTFSPTPPCGISKQQG-------KPSASAFAPPSKSNNCKNHNNK-----SLPQPKDKEDKNKTKNKA--STPPKEEPVIVETS---KKGSK

IASLIPKGSKTSAASVKKESAIP-ASSSIPKPGLKAPTAT-----SKPAGTQSCVPATT----GGEKTKLNKGS-----QSIYMQRSLGGLENRK

TSMVLSTSTSALSASTTSGLG----GGCALGGNGAVQLPQQQQHNHPNTATVAPFMY--RTYSENDCTTVVPPEPCLSPTK-ELVYGKTAKQCLE

EISGEDPETRRMRTVKNIADLRQNLEETMSSLRGTQITHSTLETTFDTTVTTEVNGRGLPALSSRSSPMSWRLGQGSSPRLQAGDAPSYTPPRSS

-------AGSTTVRY---GEPSRLLYTAPLRRAAASGARGAEP----GEKGGISEVGPEVDVTGYGSD-GDILAKNVHADDI-SGYHTDGGIYSR

EMEGFNSGLNSGGSTNSSP-------K--VSPKLAPPKAGSKNLSNKK-----SLLQPKEKEEKNRDKNKVCTEKPVKEEKDQVTEMA-PKKTSK

IASLIPKGSKTTAA--KKESLIP-SSSGIPKPGSKVPTVKQTISPGSTASKESEKFRTT---KGSPSQSLSKPITMEKASASSCPAPLEGREAGQ

AS-PSGSCTMTVAQSSGQ--------S---TGNGAVQLPQQQQHSHPNTATVAPFIY--RAHSENEGTALPSADSCTSPTKMDLSYSKTAKQCLE

EISGEDPETRRMRTVKNIADLRQNLEETMSSLRGTQISHSTLETTFDSTVTTEVNGRTIPNLTSRPTPMTWRLGQA-CPRLQAGDAPSLGAGYPR

-------SGTS--RFI-HTDPSRFMYTTPLRRAAVSRLGNMSQIDMSEKASSDLDMSSEVDVGGYMSD-GDILGKSLRTDDINSGYMTDGGL---

EMEGFNSGLNSGGSTNSSP-------K--VSPKLTPPKAGSKNFSNKK-----SLLQPKEKEEKTRDKNKACAEKSGKEEKDQVTTEAAPKKTSK

IASLIPKGSKTAAA--KKESLIP-SSSGIPKPGSKVPTPKQTISPGSAASKESEKFRTS---KGSSSQAFPKAITAEKASTPSLSTPLDGREAGQ

AS-PSSSCVMQVTHSSGQ--------S---PGNGAVQLPQQQQHSHPNTATVAPFIY--RAHSENEGTSLPPADSCTSPTKMDSSYSKTAKQCLE

EISGEDPEARRMRTVKNIADLRQNLEETMSSLRGTQISHSTLETTFDTTVTTEVNGRAIPNLTSRPSPMTWRLGQA-CPRLQAGDAPSMGAGYSR

-------SGTS--RFI-HTDPSRFMYTTPLRRAAVSRLGNMSQIDMSEKASSDLDVSSEVDVGGYMSD-GDILGKSLRADDINSGYMTDGGL---

EMEGFNSGLNSGGSTNSSP-------K--VSPKLTPPKAGSKNFSNKK-----SLLQPKEKEEKNRDKNKACAEKPGKEEKDQMMDAT-PKKTSK

IASLIPKGSKTAAA--KKDSLIPSSSSGIPKPGSKVPTPKQTISPGSAASKESEKFRTS---KGSSSQAFQKAITMEKTSTPSLSAPLEGREASQ

AS-PSSSCVLQVAHSSGQ---------S--PGNGAVHLPQQQQHSHPNTATVAPFIY--RAHSENEGTLLPPADSCTSPTKMDSSYSKTAKQCLE

ELSGEDPEARRMRTVKNIADLRQNLEETMSSLRGTQISHSTLETTFDTTVTTEVNGRAIPNLTSRPTPMTWRLGQA-CPRLQAGDAPSMGAGYSR

-------SGTS--RFI-HTDPSRFMYTTPLRRAAVSRLGNMSQIDMSEKASSDLDVSSEVDVGGYMSD-GDILGKSLRADDINSGYMTDGGL---

E-DGLPPSGSVCGSVSSSATSKQMPTKTPGSSVTAPTKASSSSSSYSKAS-NGNRPTSKDKEEKGRS-GKSKESEPSKEERDAYSDPT--KKSSK

IASLIPKGGKLSST--KKDGSSS-VSSGIPKPGLKPPSTTTSKSQNQSQGQSQVALNSSGNMRGGEGPKLSKGG--GPSGSFYVQRSVGGSEAKR

TSMTSSTSTSALSGSTGMLGGGGGVGGAAPGGNGVVQLPQQQQHNHPNTATVAPFMYSSRTFSENDCTTVAPVDPCLSPTKGEFVYSKTAKQCLE

EISGEDPETRRMRTVKNIADLRQNLEETMSSLRGTQISHSTLETTFDTTVTTEVNGRGLPALTTRSSPMAWRLGQSQTPRLQAGDAPSMPSSYAP

PRGSTTGSGTTAGRYSGHSDPSRLEIS---QRGSKEVPGDID----SGKNDSSKLWGIEDNFGGHSNSWF-LLVKNIKVS---AGEICNISA---

E-DGLTPAGSVCGSISSSA---------MGSSFAAPTKASSSSSSYSKASTNGNRPTSKDKEERSRS-GKSKESDTSKEERDSFADPT--KKSSK

IASLIPKGGKPSSA--KKDGGSS-ASSGIPKPGLKPPSTTTAKSQSHPQSQSQVALNSSGNMRGAEGPKLSKGGG--QSGSFYVQRSIGGPEAKR

TSMTSSTSTSALSGSTGM--L---------GGNGVVQLPQQQQHNHPNTATVAPFMYSSRTFSENDCTMVAPADPCLSPTKGECVYSKTAKQCLE

EISGEDPETRRMRTVKNIADLRQNLEETMSSLRGTQISHSTLETTFDTTVTTEVNGRGLPALTTRSSPMAWRLGQSQTPRLQAGDAPSMPSSYAP

PRGSTTGSGTSAGRYSGHSDPSRFVNSAPCGHVC----GTTSRLD-----KTSLLYCCWLHWELFLASNG--IIKLLLHSNF-SVYLTDSSL---
MTTSNVELIPIYTDWANRHLSKGSLSKSIRDISNDFRDYRLVSQLINVIVPINEFSPAFTKRLAKITSNLDGLETCLDYLK
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860 870 880 890 900 910 920 930 940 950
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NVDLYSRNVGR-PAEMTPAR-EVVQKGVKEMQGE----DSWDDSSSVSSGLSDTLDNISTDDLNPAPY-SGISSRKSKA------AQSNKET--H

RHIEQDAS-SWAGAEDLKKVDEEMEPGMDSSC---KWKTSSPSSS---CQGEDISQKTGL--PMSQTGSWRRGMS-AQVGITP-----------P

RTKGKTDDAKASEKGKGSPKSP-SIQRSPSDAGKSSGDEGKKPPSGIARPPTTSSFGY--KKIPG-PAGALITASGATLTSG-SATLGKVPKSAC

I-GKSTGISNGRKTSLDGAQHQDDAVLLGCGGSEVPLQYRSLPRPAKSSSGGSSVVSRSGHRSSSSSIDSNVSGKSAGGSGVAVGTPTSTKRRDT

GKVGSGRSSPVTINQTDKE--KVAGSDQE-GTGLPTSPKSSPTST----QSGLRQPGSKYPDIASPTFRRLFGSKASSKPSSPGTPDSGKCPSAL

--NLYTRSLNRIPDTAT-SR-DIIQRGVHDVTVDA---DSWDDSSSVSSGLSDTLDNISTDDLNTTSSVSSYSNITVPSRK---NTQLRTDS-EK

RSTTDE---TWDSPEELKKPEEDFDSHGDAGG---KWKTVSSGLPE---DPEKAGQKASL--SVSQTGSWRRGMS-AQGG-AP--SRQKAGTSAL

KTPGKTDDAKASEKGKAPLKGS-SLQRSPSDAGKSSGDEGKKPPSGIGRSTATSSFGF--KKPSGVGSSAMITSSGATITSG-SATLGKIPKSAA

IGGKSN---AGRKTSLDGSQNQDDVVL--HVSSKTTLQYRSLPRPSKSSTSG--IPGRGGHRSSTSSIDSNVSSKSAGATTS-------KLREPT

-KIGSGRSSPVTVNQTDKEKEKVAVSDSE-SVSLSGSPKSSPTSASACGAQGLRQPGSKYPDIASPTFRRLFGAKAGGKSASAPNTEGVKSSSVM

--NLYTRSLNRVPDTAT-SR-DVIQRGVHDVTVDA---DSWDDSSSVSSGLSDTLDNISTDDLNTTSSISSYSNITVPSRK---NTQLKTDA-EK

RSTTDE---TWDSPEELKKAEGDCDSHGDGAA---KWKGATSGLAE---DSEKTGQKASL--SVSQTGSWRRGMS-AQGG-TPATARQKTSTSAL

KTPGKTDDAKASEKGKTPLKGS-SLQRSPSDAGKSSGDEGKKPPSGIGRSTASSSFGY--KKPSGVGASTMITSSGATITSG-SATLGKIPKSAA

IGGKSN---AGRKTSLDGSQNQDDVVL--HVSSKTTLQYRSLPRPSKSSTSG--IPGRGGHRSSTSSIDSNVSSKSAGATTS-------KLREPT

-KIGSGRSSPVTVNQTDKEKEKVAVSDSE-SVSLSGSPKSSPTSASACGTQGLRQPGSKYPDIASPTFRRLFGAKAGGKSASAPNTEGAKSSSVV

--NLYTRSLNRVPDTAT-SR-DVIQRGVHDVTVDA---DSWDDSSSVSSGLSDTLDNISTDDLNTTSSISSYSNITVPSRKN---TQLKTDT-EK

RSTTDE---TWDSPEELKKTEEDLDSHVDGGA---KWKGVASGLAE---DSEKTGQKASL--SVAQTGSWRRGMS-AQGG-TPA--RQKTSTSAL

KTPGKTDDAKASEKGKTPLKGS-SLQRSPSDAGKSSGDEGKKPPSGIGRSTASSSFGY--KKPSGVGASTMITSSGATITSG-SATLGKIPKSAA

IGGKSN---AGRKTSLDGSQNQEDVM---HVSSKATLQYRSLPRPSKSGTSG--IPGRGGHRSSTSSIDSNVSSKSAGATTS-------KLREPT

-KIGSGRSSPVTVNQTDKEKEKVAVSDSD-SVSLSGSPKSSPTSASACGTQGLRQPGSKYPDIASPTFRRLFGAKAGGKSASAPNTEGVKSSSVV

--GSATKRLRRLPDSKSVGRKSILHRASGQLGYGGPISDFWDDSSSVSSGLSDTLDNISTDDLNTPVYSAGGSSRKSGGGGGGGGAQVQKGS-RS

KHAEPEVSTSWAGAQDLKKVEEELDTGMDPSSGSSRWKSSSSSSSQAQCQYEETGQKAAALAQMSQTGSWRRGMT-AQVGITP--PRSKGTSAAL

KTTGKTDDAKASEKVKVPSKSSAGIQRSPSDAGKSSGDEGKKPPSGIARPPAAGSFGY--KKIPG-PTGALITSSGATLTSG-SATLGKAPKSSA

AIGKGTGVAAVRKTSLDGSQPQDDGVLLSCSGSKVTLQYRSLPRPAKSSSGA--AAARSGHRSSSSSIDSNVSGKSAGGAATQAGA----KRRDG

-KI-SDRSSPITINQTDKE--KVSVTDQDPAGGLSTSPKSSPTSSSA-SQSGLRQPGSKYPDIASPTFRRLFGTKASSKASSPGTPDSGKCPSIL

--HLYARNTGRASDAAS-SR-EMSQRGSKEAPGDI---DSWDDSSSVSSGLSDTLDNISTDDLNTPVYSAGGSSRKSRGGG----AQVQKGS-RS

KHAEPEVSSSWAGAQDLKKVEEELDASMDPSGGAARWKSSSSSSSQAQCQYDEAGQKAAALAQMSQTGSWRRGMT-AQVGITP--PRSKGSSAAL

KTTGKTDDAKASEKVKVPSKSSAGIQRSPSDAGKSSGDEGKKPPSGIARPPAAGSFGY--KKIPG-PTGALITSSGATLTSG-SATLGKAPKSSA

AIGKGAGVAAVRKTSLDGSQPQDDGVLLSCSGSKVTLQYRSLPRPAKSSSGAA-AAARSGHRSSSSSIDSNVSGKSAGGAATQAG----AKRRDG

-KI-SDRSSPITINQTDKE--KVSVSDQ---AGLSTSPKSSPTSSSA-SQSGLRQPGSKYPDIASPTFRRLFGTKASSKASSPGTPDSGKCPSIL

NLGLDCSKLTK-TDIDSGNLGAVLQLLFLLSTYKQKLRQLKKDQKKLEQLPTSIMPPAVSKLPSPRVATSATASATNPNSNFPQMSTSRLQTPQS

RISKIDSSKIGIKPKTSGLKPPSSSTTSSNNTNSFRPSSRSSGNNNVGSTISTSAKSLESSSTYSSISNLNRPTSQLQKPSRPQTQLVRVATTTK

IGSSKLAAPKAVSTPKLASVKTIGAKQEPDNSGGGGGGMLKLKLFSSKNPSSSSNSPQPTRKAAAVPQQQTLSKIAAPVKSGLKPPTSKLGSATS

MSKLCTPKVSYRKTDAPIISQQDSKRCSKSSEEESGYAGFNSTSPTSSSTEG----SLSMHSTSSKSSTSDEKSPSSDDLTLNASIVT-AIRQP-

--IAATPVSPNIINKPVEEKPTLAVKGVKSTAKKDPPPAVPPRDTQP--TIGVVSPIMAHKKLTNDP---VISEKPEPEKLQSMSIDTTDVPPLP
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GSPHGTLARQASLDSPSSGTGSLGSMGGQSGGSSPLYGKTPDLGTD------SPASSPASGLSLPSNARPWPPNLSSSSAGSKDTLSCHSMTSLH

TSSESIDLPLPHHHGPK---------V----------TRTG----SVKST-------------LSEG----MPLDRNTLPKKGLRYPPSSRQTSH

EEGKEWLRSHSTGGLQDTG--SPLSPPGTTCANA-GKYHYSNLLSPTSMSQYNIP--STSMSRSNSIPAQD-SFELYGEGHPLGGSAT-SLEERP

RGMSRSGSFRDSTDE-V---------HGSSLSL----VSSTSSLYSAVLAFLDKTEEKAHSEGQTVQNTTQIRKLRRELDASQEKVATLTSQLAA

-N----AHLVAAFEKSLANMTCRLQSLTMTAEQKESELAELRETIEALKTQNTDAQTAIQVALNGPDHVHR----D------LRIRRQHSSESMS

PSPSTTLARQGSLESPSSGTGSMGSAGGLSGSSSPLFNKPSDLTTDVISLSHSLASSPASVHSFTSGGLVWAANMSSSSAGSKDTPSYQSMTSLH

TSSESIDLPLSH-HGSLSGLTTGTHEVQS------LLMRTG----SVRS-T------------LSES----MQLDRNTLPKKGLRYTPSSRQANQ

EEGKEWLRSHSTGGLQDTGNQSPLVSPSAMSSSAAGKYHFSNLVSPTNLSQFNLP--GPSMMRSNSIPAQDSSFDLYDDSQ-LCGSAT-SLEERP

RAISHSGSFRDSMEE----------VHGSSLSLV----SSTSSLYST-------AEEKAHSE--------QIHKLRRELVASQEKVATLTSQLS-

AN----AHLVAAFEKSLGNMTGRLQSLTMTAEQKESELIELRETIEMLKAQNSAAQAAIQGALNGPDHPPK--------D--LRIRRQHSSESVS

LSPSTSLARQGSLESPSSGTGSMGSAGGLSGSSSPLFNKPSDLTTDVISLSHSLASSPASVHSFTSGGLVWAANLSSSSAGSKDTPSYQSMTSLH

TSSESIDLPLSH-HGSLSGLTTGTHEVQS------LLMRTG----SVRS-T------------LSES----MQLDRNTLPKKGLRYTPSSRQANQ

EEGKEWLRSHSTGGLQDTGNQSPLVSPSAMSSSATGKYHFSNLVSPTNLSQFNLP--APSMMRSSSIPAQDSSFDLYDDAQ-LCGSAT-SLEERP

RAVSHSGSFRDSMEE----------VHGSSLSLV----SSTSSLYST-------AEEKAHSE--------QIHKLRRELVASQEKVATLTSQLS-

AN----AHLVAAFEKSLGNMTGRLQSLTMTAEQKESELIELRETIEMLKAQNSAAQAAIQGALNGPDHPPK--------D--LRIRRQHSSESVS

PSPSTSLARQGSLESPSSGTGSMGSAGGLSGSSSPLFNKPSDLTTDVISLSHSLASSPASVHSFTSGGLVWAANLSSSSAGSKDTPSYQSMTSLH

TSSESIDLPLSH-HGSLSGLTTGTHEVQS------LLMRTG----SVRS-T------------LSES----MQLDRNTLPKKGLRYTPSSRQANQ

EEGKEWLRSHSTGGLQDTGSQSPLVSPSAMSSSATGKYHFSNLVSPTNLSQFNLP--GPSMMRSNSIPAQDSSFDLYDDAQ-LCGSAT-SLEERP

RAISHSGSFRDSMEE----------VHGSSLSL----VSSTSSLYST-------AEEKAHSE--------QIHKLRRELVASQEKVATLTSQLS-

AN----AHLVAAFEKSLGNMTGRLQSLTMTAEQKESELIELRETIEMLKAQNSAAQAAIQGALNGPDHPPK--------DL--RIRRQHSSESVS

GSPHGTLARQASLDSPSSGTGSL---GGLSGGSSPLYGKTPDLCTD------SPASSPASGLSLPSNARPWP--VCSSSAGSKDTLSCQSMTSLH

TSSESIDLPLGH-HGPKVTRTGSVKSTLSEGFTDYYIDRTDDNQLSIRSLSFLCCRPLYCDALLSSSSVSVMPLDRNTLPKKGLRYPPSSRQASH

EEGKEWLRSHSTGGLQDTGSQSPLSPPGASCTNA-GKYHYSNLLSPTNINQYNLPPGSGSMSRSNSIPAQD-SFDLYGEGHPLGGSAN-SLEERP

RAISRSGSFRDSTDEGHPFLSSTFPVHGSSLSL----VSSTSSLYSA-------TEEKAHSE--------QIRKLRRELDASQEKVATLTSQLTA

-N----AHLVAAFEKSLSNMTCRLQSLTMTAEQKESELVELRETIETLKTQNTDAQTAIQVALNGPDHLHKGNKEISLSSSDLRIRRQHSSESMS

GSPHGTLARQASLDSPSSGTGSLGSAGGLSGGSSPLYGKTPDLCTD------SPASSPASGLSLPSNARPWP--VCSSSAGSKDTLSCQSMTSLH

TSSESIDLPLGH-HGPK-----------V--------TRTG----SVKST-------------LSEG----MPLDRNTLPKKGLRYPPSSRQTSH

DEGKEWLRSHSTGGLQDTGSQSPLSPPGATCTNA-GKYHYSNLLSPTNINQYNLPPGSGSMSRSNSIPAQD-SFDLYGEGHPLGGSAN-SLEERP

RAISRSGSFRDSTDE----------VHGSSLSL----VSSTSSLYSA-------TEEKAHSEQ--------IRKLRRELDASQEKVATLTSQLT-

AN----AHLVAAFEKSLSNMTCRLQSLTMTAEQKESELVELRETIEMLKTQNTDAQTAIQVALNGPDHLHK----------DLRIRRQHSSESMS

PLKSVVPLKMTSIRQPPTYDVLLKQGKITSPVKSFGYEQSSASEDSIVAHASAQVTPPTKTSGNHSLERRMGKNKTSESSGYTSDAGVAMCAKMR

EKLKEYDDMTRRAQNGYPDNFEDSSSLSSG-----ISDNNELDDISTDD----L-----------------SGVDMATVASKHSDYSHFVRHPTS

SSSKPRVPSRSSTSV-DSRSRAEQENVYKLLSQCRTSQRGAAATSTFGQHSLRSP-GYSSYSPHLSVSADKDTMSMHSQTSRRPSSQKPSYSGQF

HSLDRKCHLQEFTST--E--------HRMAALLSPRRVPNSMSKYDSSGSYS--ARSRGGSSTGIYGETFQLHRLSDEKSPAHSAKSEMGSQLSL

ASTTAYGSLNEKYEHAIRDMARDLECYKNTVDSLTKKQENYGALFDLFEQKLRKLTQHIDRSNLKPEEAIR-----------FRQDIAHLRDISN
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SINSAASHSSLGS-AKDAEDKKKKKKSWVADSIPAQLRSSFKQAFSKKKTNKPQSSHDEIEEMTDSSLPSSPKLLHISRQASSPQPLLSSPSTTE

L-----------------------CECTEAEAEIILQLKNELREKELKLTDIRLEALSSAHHLDQIREAMNRMQNEIELLKAENDRLKSSGNTTP

AATPAKTARPPSETSST-SSSSSRQSLGLSLNNLNITDTIMSDILLDDGYEGNLRKEGRSVRIVVTINSDSNKTKAMQKKQYLIGSIGVSGKTKW

DVLDGVIRRLFKEYVFRVDPLTSLGMNS-DSIVCYRMGDVVRSHASEVPELLPCGY-LVGDNNVITVTLKGVKEGSIDDLVFDTLIPKPIIQRYL

NLLMEHRRIILSGPSGTGKSYLATKLAYFILSKTGREVTDTNLATFNVDQKSSKDLRQYLSSLAEQCNTEECEIELPTVVILDNL--HHIGSLSD

SINSATSHSSIGS-GNDADSKKKKKKNWV-NSRGSELRSSFKQAFGKKKSTKPPSSHSDIEELTDSSLPASPKLPH-NAGDCGSASMKPSQSASA

-I----------------------CECTEAEAEIILQLKSELREKELKLTDIRLEALSSAHHLDQIREAMNRMQNEIEILKAENDRLKAET----

-GNTAKPTRPPSESSSSTSSSSSRQSLGLSLNNLNITEAVSSDILLDDAGDATGHKDGRSVKIIVSISKGYGRAKDQKSQAYLIGSIGVSGKTKW

DVLDGVIRRLFKEYVFRIDTSTSLGLSS-DCIASYCIGDLIRSHNLEVPELLPCGY-LVGDNNIITVNLKGVEENSLDSFVFDTLIPKPITQRYF

NLLMEHHRIILSGPSGTGKTYLANKLAEYVITKSGRKKTEDAIATFNVDHKSSKELQQYLANLAEQCSADNNGVELPVVIILDNL--HHVGSLSD

SINSATSHSSIGS-GNDADSKKKKKKNWV-NSRGSELRSSFKQAFGKKKSTKPPSSHSDIEELTDSSLPASPKLPH-NAGESGSSSMKPSQSASA

-I----------------------CECTEAEAEIILQLKSELREKELKLTDIRLEALSSAHHLDQIREAMNRMQNEIEILKAENDRLKAET----

-GNTAKPARPPSDSSSTASSSSSRQSLGLSLNNLNITESVTSDILLDDTGDATGHKDGRSVKIIVSISKGYGRAKDQKSQAYLIGSIGVSGKTKW

DVLDGVIRRLFKEYVFRIDTSSSLGLSS-DCIASYCIGDLIRSHNLEVPELLPCGY-LVGDNNIITVNLKGVEENSLDSFVFDTLIPKPITQRYF

NLLMEHHRIILSGPSGTGKTYLANKLAEYVITKSGRKKTEDAIATFNVDHKSSKELQQYLANLAEQCSADNNGVELPVVIILDNL--HHVGSLSD

SINSATSHSSIGS-GNDADSKKKKKKNWV-NSRGSELRSSFKQAFGKKKSTKPPSSHSDIEELTDSSLPASPKLPH-NAGESGSSSMKPSQSASA

--I---------------------CECTEAEAEIILQLKSELREKELKLTDIRLEALSSAHHLDQIREAMNRMQNEIEILKAENDRLKAET----

-GNTAKPARPPSESSSTASSSSSRQSLGLSLNNLNITESVTSDILLDDTGDATGHKDGRPVKIIVSISKGYGRAKDQKSQAYLIGSIGVSGKTKW

DVLDGVIRRLFKEYVFRIDTSSSLGLSS-DCIASYCVGDLIRSHNLEVPELLPCGY-LVGDNNIITVNLKGVEENSLDSFVFDTLIPKPITQRYF

NLLMEHHRIILSGPSGTGKTYLANKLAEYVITKSGRKKTEDAIATFNVDHKSSKELQQYLANLAEQCSADNNGVELPVVIILDNL--HHVGSLSD

SINSTASHSSMGSLGKDAEDKKKKKKSWV-----LQLRSSFKQAFSKKKT-KSQSAHDEMEEMTDS-LPSSPKLQHDNRQGS-VATLRSSPSTTE

L-----------------------CECTEAEAEIVLQLKNELREKELKLTDIRLEALSSAHHLDQIREAMNRMQNEIETLKAENDRLKSSGNATP

TATPVKTARPPSETSST-SSSSSRQSLGLSLNNLNITDTIILAQILLLLMTCSPPLEGG--KAFFSVQRKMRVKESVETHLWFYKCVGQSDNMSQ

DVATNKDRSLYLEYVFRVDPHTSLGLSS-DSIVCYRMGEVVRSHASEVPELLPCGY-LVGDNNAVPSSILGVKENSIDSLVFDTLIPKPIVQRYL

NLLMEHRRIILSGPSGTGKSFLATKLAEYIISQMGQEVTEHNVASFSVDQNSSKELRQYLSSXAEQCNSEETDTELPTVVILDNL--HHIGSLSD

SINSTASHSSMGSLGKDAEDKKKKKKSWV-DSKSHELRSSFKQAFSKKKT-KSQSAHDEMEEMTDS-LPSSPKLQHDNRQGS-VATLRSSPSTTD

KSAPIWTSKNKQNGHMIYKHRSRLCECTEAEAEIVLQLKNELREKELKLTDIRLEALSSAHHLDQIREAMNRMQNEIETLKAENDRLKSSGNATP

TATPVKAARPPSETSST-SSSSSRQSLGLSLNNLNITDTIMSDILLDDSYEGNLRKEGRSVRIVVAISGGPKTTKATKSQQFLVGSIGVSGKTKW

DVLDGVIRRLFKEYVFRVDPHSSLGLSS-DSIVCYRMGEVVRSHASEVPELL-CGY-LVGDSNVIRVNLKGVKENSIDSLVFDTLIPKPIIQRYL

NLLMEHRRIILSGPSGTGKSFLATKLAEYIISQMGQEVTERNVASFSVDQNSSKELRQYLSSLAEQCSSEETDTELPTVVILDNL--HHIGSLSD

HLASNSAHANEGA----GELLRQPSLESV-ASHRSSMSSSSKS--SKQEKISLSSFGKNKKSWIRSSLSKFTKKKNKNYDEAHMPSISGSQGT--

--------------L---------------DNIDVIELKQELKERDSALYEVRLDNLDRAREVDVLRETVNKLKTENKQLKKEVDKL--------

-------------TNGPATRASSRASIPVIYDDEHVYDAACSSTSASQSSKRSSGCNSIKVTVNVDIAGEISSIVNPDKEIIVGYLAMPTSQSCW

KDIDVSILGLFEVYLSRIDVEHQLGIDARDSILGYQIGELRRVIGDSTTMITSHPTDILTSSTTIRMFMHGAAQSRVDSLVLDMLLPKQMILQLV

KSILTERRLVLAGATGIGKSKLAKTLAAYVSIRTNQ--SEDSIVNISIPENNKEELLQVERRLEKILRSKES-----CIVILDNIPKNRIAFVVS
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IFNGFLNCKYHKCPYVIGTMNQGVSSSPNLELHHNFRWVLCANHTEPVKGFLGRFLRRKLIETEIDKNMR-SNDLIKIIDWIPKIWQHLNSFLEA

HSSSDVTIGPRLFLSCPMDADGSRVWFTDLWNYSLVPYLLEAVREGLQLYGKRAAWEDPSKWVIDTYPWSSASLQHEGQSLLQLRPEDVGYDGYS

SSKDGAASKQVSQSDTEGDPLMNMLMRLQEAANYSSAQSCDSDSASHHEDLLDSSLESALNH

IFNGFLNCKYNKCPYIIGTMNQGVSSSPNLELHHNFRWVLCANHTEPVKGFLGRYLRRKLIEIEIERNIR-NNDLVKIIDWIPKTWHHLNSFLET

HSSSDVTIGPRLFLPCPMDVEGSRVWFMDLWNYSLVPYILEAVREGLQMYGKRTPWEDPSKWVLDTYPWSSATLPQESPALLQLRPEDVGYESCT

STKEATTSKHIPQTDTEGDPLMNMLMKLQEAANYSSTQSCDSESTSHHEDILDSSLESTL

IFNGFLNCKYNKCPYIIGTMNQGVSSSPNLELHHNFRWVLCANHTEPVKGFLGRYLRRKLIEMEIERNIR-NNDLVKIIDWIPKTWHHLNSFLET

HSSSDVTIGPRLFLPCPMDVEGSRVWFMDLWNYSLVPYVLEAVREGLQMYGKRAPWEDPSKWVLDTYPWSSASLPQEGPALLQLRPEDVGYEACT

STKEATTSKHIPQTDTEGDPLMNMLMKLQEAANYPSTQSCDGDSVSHREDILDTSIESTL

IFNGFLNCKYNKCPYIIGTMNQGVSSSPNLELHHNFRWVLCANHMEPVKGFLGRYLRRKLIEMEIERNIR-NNDLVKIIDWIPKTWHHLNSVLET

HSSSDVTIGPRLFLPCPMDVEGSRVWFMDLWNYSLVPYVLEAVREGLQMYGKRAPWEDPSKWVLDTYPWSSASLPQEGPALLQLRPEDVGYEGCT

STKEATTSKHIPQTDTEGDPLMNMLMKLQEAANYPGTQSCDSDSVSHHEDILDTSIESTL

IFNGFLNCKYHKCPYVIGTMNQGVSTSPNLELHHNFRWVLCTNHTEPVKGFLGRFLRRKLIETEINKNMR-SNDLIKIIDWIPR-WQHLNCFLEA

HSSSDVTIGPRLFLSCPMDVEGSRVWFTDLWNYSLVPYLLEAVREGLQLYGKRAAWEDPSKWVNDTYPWNATSLQREGQSLLQLRPEDVGYDGYS

SSKEGASSKQVSQSDTEGDPLMNMLLRLQEAANYSSTQSCDSDSTSHHDEQLDSSLESAL

IFNGFLNCKYHKCPYVIGTMNQGVSTSPNLELHHNFRWVLCTNHTEPVKGFLGRFLRRKLIETEINKNTR--NDLIKIIDWIPKTWQHLNCFLEA

HSSSDVTIGPRLFLSCPMDVEGSRVWFTDLWNYSLVPYLLEAVREGLQLYGKRAAWEDPCKWVSDTYPWNAASLHGEGQALLQLRPEDVGYDGYS

SSKEGASSKQVSQSDTEGDPLMNMLLRLQEAANYSSTQSCDSDSTSHHDEQLDSSLESAL

VFAN-VPLQNNEGPFVVCTVNR--YQIPELQIHHNFKMSVMSNRLE---GFILRYLRRRAVEDEYRLTVQMPSELFKIIDFFPIALQAVNNFIEK

TNSVDVTVGPRACLNCPLTVDGSREWFIRLWNENFIPYLERVARDGKKTFGRCTSFEDPTDIVSEKWPWFDGENPENVLKRLQLQDLVPSPANSS

RQHFNPLESLIQLHATKHQTIDNI
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