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B1         QAESVDSGVLYNRASSPVTESIERSKTIQETITHSTTSTFTNSHGLGVE------LEFEIA----SVKGKASYKTRFEYSTSTTNSKSISETQGFTKQSSITLGPMEGAKYEVI        

B2         QAESVDSGVLYNRASSPVTESIDRTKTIQETITHSTTSTFTNSHELGIE------LNFEIA----SVSGKASYTTKFEYSKATTNEKSISQTAGFTKKSSITLGPMEGAKYEII        

B3         QAESVDSGVVYNRASSPVTESIERTKTIQETITHSTTSTFTNSHELGIE------LNFEYA----SVSGKASYTTKFEYSTSSTNTKTLDKTEGFTKQSSITLGPMEGAKYEVI        

B4         QPETIDSGELNNRASKPVTESISRSKTIVESITHTTTSSFTNNNDLGIS------LNFDVFG---IARSGLSYTFRYTSSTQTTNGKTFSQTDGFSKSSSITLGPMEGAKYKVI        

B5         QPETVDSGVIYNKASSPVTESIERSKTIQDTITHTTTSTFTNSHELGIS------LNFDIG----IVNGGTSYTFKYESSKTTTNEKSVSQTAGFTKT----LGPGEAAKYKVI        

B6         QPETVDSGVIYNKASSPVTESIERSKTIQDTITHTTTSTFTNSHELGIS------LNFDIG----IVNGGTSYTFKYESSKTTTNEKSVSQTAGFTKTSSITLGPGEAAKYKVI        

B7         QPETVDSGVIYNKAASPVTESIERSKTIQDTITHTTTSTFTNSHELGIS------LNFDIG----IVSGGTSYTFKYESSTTTTNEQSISQTEGFTKTSKIELGPMEGAKYRVI        

B8         QPESFDSGIIRNTASSSITESIERTRTVQDTITHIATTSFTTSQETSFQ------ISFNVNAVFGSASSSTTYTTKYENSFSTTNEKSISNTNSFSKQSSITLGPMQAAKYNVV        

B9         EPETIDSGTSINNDSTPLTVQLSKMFSITRQVTHTVTDTWEETHNFGVN------FKYAA----YGASAQLYYDFLYKTSKTTVTNNNIEDVKTFTVNIEKTQEPHTVKKWKLM        

B10        QPSTLDKGMTRNNDSETATDTYEISETIMETITHSSTSSWTNRIDLGLSVTVQIPLMFPQ----SSLSSTSTFTTSFEQSSSNTKDQSTANSKTFKKTIEKSIAPFSAAEYEVI        

B11        IPVSIDGGMRVNEGDSTVNATFERSQEVTETIVHSSTNSWKTSLELSFS------VEVG--LKHLA-KASRTLKIGFDYSKSKTETKSSTKTDVLKATTTISIPPRSAAKCTVI        

B12        NTENIESGQKENHLNTSSTVAVERSYAVMDTIEHSMTSSWKTSLELSFS------LEFG--FKETG-KASSTFKVAFEYSQSTTKKNSQTTSHTLKTTSTQTIPPHSAAEYTIK        

B13        -------GVRYNHLIESSSATFEYSRDVTETVEHSTTSSWSISVGMSFS------LEFQ--INKLT-QASETFRTAFEYSRSSTNTNSRMRTDTLRTSSTQTIPPRSAARYSVM        

B14        QPEAVHTGVEYNHRNESSSKTFEYSRTVTETIEHSRTSSWSLSNEMSFS------LEFG--IKTLG-QASVTYRTAFDYSSSSTDSNSQMRSDTLRTSTTLTIPSRSAAKYTVM        

B15        KPDTVHTGVEFNHLDESSSKLFEYSKTVTETIEHSTTSSWKNSHEVSVS------LNFD--LGDVL-KISLSYKTAFEYSRSTTNKNSQMKSDTLKISTTQTIPPRSAAKYTVM        

B16        KPDAVHTGVEFNHLNESSSKLFEYSKTVTETIEHSTTSSWKNSHEFSVS------LNFN--LFNIL-QTSLSYKTAFENSRSTTDTNSQMKSDTLKISTTQTIPPRSAAKFTVL        

B17        KPETIDTGVEYNHLNTSSTKLLERSQTVTETIQHSTTSSWKNSLEYSVS------LNFD--LFDIL-KISATYKTTFEYTSSTTNENSQMKASTFKVSTTQTIPPRSAVKYTVV        

B18        QPEVVNTGKEFNYMDVSSTRSFEYSTTLTETIQHSTTSSWKTSLELSFS------LEASKIFKTVAGKASAAFKVSFDLSESDTDTSTEVKTETTKITTTQTIPPHSAANYSVM        

B19        KPERVYEMGFQNNQNYNVTKTFEYKNTFSSSTTHSITHSWKNNVDYSVS------LEYD---TKFFGKITGSIKMAFEDSEIKTAEEGSKNADQLKKVISYSIPAQTFAKYKVF        

B20        KPEKVYEKLFPNLRNHTVPHITKLMHEFLPSLKHTITNHWEDNPEYISL------MEYD---PKYFGNIARSIKLAAEGSRSNTAGEGKK---VLNNGFMYSIPPRTLAKFKFF        

B21        EPEVVHSAVFHNENNTSSIKTFQYSNVVSETVTHSPTSRWRNNEKLSVS------LEFG---TNLFSKVQMPFKTGFQYSELIITGNNEAERTTLHDTLEHNIPPNTSAQYKVL        

B22        EAEEIHTGEEYNYLDTESTKDIEYSKTIQETITHTASSTWKNSAEMSLS------LDFG---IKSLGSVSMSFTFRVEYSSSTTNQKQHSNSINFRVATNKVIPPKSYAKYKIM        

B23        SPEAIHSGVEYNHMNTSSTKTFEFSKIISETIVHSITSSFTTSAEMSAS------LDFG---FKSFG-GSISLTLGIEHSTTSSSEDSNMKSVLYKASTTHTIPPQSAAKYSAV  
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