NleGlcrrop
NleGlEpEcz
NleG2-4spxar
NleG2EPE69
NleG2—lEPE22
NleG2—2EPE22
NleG2—4EPE22
NleG2—5EPE22
NleGB—lEpEzz
NleG3—2EPE22
NleG4EPE22
NleG5SAKM
N1eG6-1lgakar
NleG6EPE22
N1eG7saxar
N1eG7arprc
N1leG7crrop
N1eG8-1gakar
N1eG8-2gakar
NleG8CIROD
NleG8EPE22
NleG8EPEC2
N1eG1l0-1ggong
N1eG1l0-2ggong
NleG1llggong
N1leG1l2gpong

* * * *

LOTRISECTEFSVSQEKLQCPEEEMRCPVTLET PEKGVFVKNSGDS SVCTLEDSSSFSRLVRDGGVHPLTREPIKASMIVSSDKCVYDNAKGNEVIKNS —-—
LOARISECAFSVSQENLQCPEEGKRCPVTLETPETGVFVKNSEGSLVCTLEFDSVSISRLVREGGVHPLTRETITPSMIVKPEDCIFDSSKGNFIIKDG—-—
IEGKISQCKFSVNTESLOCPSEAVRCPIILDKPEEGVEVKNSEGSLVCTLFDSVSFSHLVRDGGKHPLTREPITSSMIVSQEQCIYDQTKGNEFVIKDK-——
IEGKISQYKFSVNTQSLOCPSEAVRCPIILDKPEEGVEVKNSEDSLVCTLFDSVSFSHLVRDGGRHPLTREPITSSMIVSPEQCIYDQAKGNEVIKDK-——
PODKIYQCKFSVNTESLQCPSDATRCPIILETPEEGVEVKNSDSSAVCTLFDVDALSRVVNDGSVHPLTRTPITPSMIVKPEECKYDPARGSFIIKDS———
IQSKISQYKFSVCPERLOCPPESAQCPITLEI PEEGVFIKNSGDSVVCSLEFDVTAFSRLVSEKSPHPLTREKLTASMVVSADKCFYDHGKGSEVIKDS———
IEGKISQCKFSVNTESLQOCPSEAVRCPIILDKPEEGVEVKNSEGSLVCTLFDSVSFSHLVRDGGKHPLTREPITSSMIVSQEQCIYDQTKGNEVIKDK-——
IEGKISQCKFSVNTESLOCPSEEVRCPIILDKPEEGVEVKNSEGSLVCTLFDSISFSHLVRDGGKHPLTREPITSSMIVSQEQCIYDQTKGNEVIK-————
LOAKISECTFTVDIEKLHCPGEVLQCPITLEQPEKGIFVKNSDGSDVCTLEFDAAAFSRLTGEGLPHPLTREPITASIIVKHEECIYDDTRGNFVIKGN--—
LOAKISECTFTVDIEKLHCPGEVLQCPITLEQPEKGIFVKNSDGSDVCTLEFDAAAFSRLTGEGLPHPLTREPITSSMIVSQEQCIYDQTKGNEVIK-——-—
ICYKILSSSFPVHSEEVFFPKEHLKCPIILDAPDNGVEFIKNSVSAKVCNLYDKNAMLKLVISGSPHPLSREPITESMIMRKDECYFDPKTESEVVNDV-——
LLDKIEVCAFNVEHAQLQVPESLRTCPVTLCEPEDGVFMRNSMNSNVCMLYDKMALIHLVKTRAAHPLSRESIAVSMIVGRDNCAFDPDRGNEFVLKN-—-—
ILMEKINSCLFRPDSNHFSCPESFLTCPITLDTPETGVFMRNSRGAEICSLYDKDALVOQLVETGGAHPLSREPITE SMIMRKDECHFDTKREAFCCK———-—
LMEKINSCVFRPDSNHFSCPESFLTCPITLDT PENGVFMRNSRGAEICSLYDKDALVOLVETGGAHPLSREPITE SMIMRKDECHFD SKKEAFVASDA--—
LKNKIHSHSFVVNPDEFSCDTQFLKCPITLCVPEKGVFVKNALNSNICTLYDKSAFMNLTREHLPHPLSREKIVKEMIIERNMCYFDTISQHFIIMDA (8)
LMNAIHSHSENVNTDEFSCDKQFLECPITLCIPKQGIFVKNTLNSNICTLYDKSAFMNLTREHLPHPLSREKIVKEMIIERNMCYFDTISQHEFIIMDA (8)
LKSKIHSHAFIVNPDEFTCSKQYLECPITFCIPENGVFVKNSMDSKVCSLYDKSAIMOLIRKHHPHPLSREKIAKEMIIDKNNCYFD IMNQHFRILDTD- -
IQONKINSHAFTVSHQDFSCHEQHLNCPITLCIPETGVEVRNAKNSEICSLYDHNALTELIRRNAPHPLSREPFVPEMIVSKDECHENLIEQYFCILAT (7)
LLDRINSNAFPVSLODFSCTEEHLNCPITLHI PETGVFVRNARNSEICALYDQEALTELILRNALHPLSRDPFAPEMIISKDKCHFNITKQCEFYALPI (8
VQSRVNSYAFSVNPGDFPCSVLHLSCPITLCVPETGVEFVKNARCSKVCSLYDI SALTEMLRRNASHPLSREAFTPGMIVHKEECNEFNTTEQHFCILPR
VQTRINSHAFTVNPGDFPCCEQHLSCPITLCIPKTGVFVKNALHSKVCSLYDKDALSEAIRHNVFHPLSREAFSPEMIVGREECYFDLTDQRFCIISG
VQTRINSHAFTVNPGDFPCCEQHLSCPITLCIPKTGVFVKNALHSKVCSLYDKDALSEAIRHNVFHPLSREAFSPEMIVGREECYFDLTDQRFCIISG
ISWKIDLCNFQVESGSFACSEEYLTCPITMAIPTNGIFVKASSRSDVCHLFDKEAFFNVLSLELRHPLSQEPIRSDMIVRKSECYFNTERDCFTLR-————
ISWKIDLCNFQVESGSFACSEEYLTCPITMAIPTNGIFVKASSRSDVCHLFDKEAFFNVLSLELRHPLSQEPIRSDMIVRKSECYFNTERDCFTLR-————
LVDKVDLCSFRPCVDELSCSEDNLMCPVMLAVPEKGVEFVKTSSQSDICQLFDEAALIQLIIDGAVHPVSRAPLSADMIISKDECCEDSTKGSFIIP-——--—
VLGKIDACLFATEPTGFQIPGVHLTCPITLNIPERGVFARTSLQOSDVRCLYDSTALKELVSRRLPHPISREAITAAHIVPKEQCHFDPEKGAFIHSASQ-—
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Consensusl00% ....1....F..p...h.h...... CPlhh..Ppptlah+....t.1lp.laD..th.phh..... HPlpp..h...hlh..p.C.ap..p..a.h......

97-194
92-189
94-191
95-192
96-193
94-191
94-191
94-189
98-195
98-193
99-196
117-213
114-209
114-211
111-216
111-216
111-209
111-215
111-216
111-213
110-212
110-212
97-192
97-192
126-221
20-118



