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Base-‐H1’	  pathway	  for	  the	  CαAG	  Duplex	  	  
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Spectrum:  CAG_298_125ms_ref
User:  ChristopherNJohnson     Date:  Tue Sep 13 10:49:53 2011
Positive contours: low 2.00e+04  levels 25  factor 1.21

	  	  

	  	   	  	  
	  	  	  	  

	  	   	  	  	  	  	  	  	  	   	  	  	  	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  

	  	  	  	  	   	  	  

	  	  	  	  	  	  	   	  	  	  	  	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  
	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	   	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	   	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	   	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  

	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  	  



R²	  =	  0.98357	  
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rMD	  with	  RDC	  
R.M.S.D.	  0.63	  

rMD	  without	  RDC	  data	  
R.M.S.D.	  0.65	  
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