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Restriction Enyzme
4| View On || Nucleotide | .. | Differences from REBASE | pssm || StFT |\ o) o0
Sequence | Change e Gained in Lost from || Difference | Score ||~ crpUon) £ygosity
Variant Reference
]G c IT153G~ |L18R  |Acil, Faul  |BseYI | | 8452 Homo
2lcc IT172C  |D24=  |[Finl |Eokl, TspDTI | | 115 Homo
3G G176A E26K ﬁ—st’ 14.3 035 |76 Homo
L Mboll
4GC TisSC  |waor (achh Cackl 24.8 0.04 |l6535 Homo
5GC T252C  |[L51P  ||NlalV Mael 25.2 0.00 5211 Homo
Maelll,
6_ G C C297T T661 —r= 1708 Homo
7 |G C lc3T |[L71= ||CspCl |Bstl, TspRI || | 7982 [Homo
8lGC IC355T  |H85=  ||Nlalll |BtrT, Maell || | 16326 Homo
9 ]G c |C388T  ||D96=  |Dpnl, Mbol |[BspMI [ | (8621 [Homo
Binl, Dpnl,
G C G458C VI20L | or Xhott|[EKE 18.5 0.17 ||6593 Homo
116 |G7258A  |Intron || | | | 15488 Homo
12|G C |C7278A  |PI137T  ||Tsp4CI | | | 12676 Homo
Asul, Drall, |[Hgilll,
E G C C7362G P165A Haelll, Mnll [Mwol, Sdul 7227 Homo
14|G C |C7401T  |[P178S  ||BsaXI, Hin4l | | | 6143 Homo
BseYl,
1_5 G C C7404A  ||Q179K NeoBll 6369 Homo
Bbvl,
E G C G7483A  |G205D Frudbl. Tsel 4128 Homo
17|G |C7697T  |[Intron || | | | 6744 Homo
18[G |C7753T  |Intron || [Tsp4CI | | 2125 Homo
119G T7834C  |Intron  ||Taqll | | | 12778 Homo
20|G |C7868T  |Intron || MnlI | | 2923 Homo
| Il lomtinn I Il Il Il Il Il




D PLILT

21/|G A7973T Tunction TspDTI 6873 Homo
22|G C |A8023G  |D243G ||Cvill [ Tsp4CI | | 17377 Homo
23|G C C8031A  ||Q246K |BstXI sl Baixl, 1912 Homo
24|G C C8031A Q246K |[BstXI psell Baixl, 5724 Homo
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Genomic Sequence

0

ttttattttttgaggaggcacagcagaaattacctgttctagtgagctgaatctgacggagtaactgagact 72

M N \Y% T S L F S F T S 11
gtgttgactgggcgcacgtggcgccaca atg aat gtc acc tca ctc ttt tcec ttec acc agc 133

IPB003619A (2.7e-16) IC 2.18
P A \Y K R L L G W K 0] G D E E E K W 29
ccg gcg gtc aaa cga ctg ctg ggc tgg aag caa ggg gat gaa gaa gag aag tgg 187
gL18R[1] cD24=[2] CW29R[4]
aE26K[3]

IPB003619B (1.2e-13) IC 2.15

A E K A A% D A L A% K K L K K K K G A 47
gca gag aag gcg gtg gat gca ctg gtc aag aag ttg aag aag aag aag ggc gct 241
M E E L E R A L S C P G (0] P S N C \Y% 65
atg gag gaa cta gag agg gca ctc agc tgc ccc ggt cag cca agc aat tgt gtc 295
cL51P[5]
IPB003619C (2.2e-47) IC 2.23
T I P R S L D G R L 0 v S H R K G L 83
act atc cca cgc tca ctg gat ggg agg ctt caa gta tca cac cga aag ggg ctt 349
tT66I[6] tL71=[7]




P H v I Y C R v W R W P D L (0] S H H
cct cac gtc atc tac tgc cgt gtg tgg cga tgg ccc gac ctg caa tcg cac cat
tH85=[8] tD96=[9]

IPB003619D

E L K A L E Cc Cc E F P F G S K 0] K D
gag ctc aag gcc cta gag tgc tgt gag ttt cct ttt gga tcc aag cag aag gat

A\ C I N P Y H Y K R A\ D S P \%
gtg tgc atc aac cct tac cac tac aaa agg gtg gac agt cca g gtgagcgtggctaa
cV120L[10]

attgttaaataaaaagatcaatgtgcactaatgatgtggattttgactagtctcagtatcacaaaatgttag

aatctatttaaaaaatataatcattcaaatttgttcattgacactggttacatcaagtcaattcaattattt

taaacaattattaaaataaatccatacattaactcacacatttacccatttacttaaacaaaagacttgaag

gcatcatagattgaaaaaaatcttattaattctacttattaccaattttcttattctattttctagtcaaag

tatctaaatgttctaatatcaagaagcattttctagagaaaaaaaatgtcttgttttcagaaagaataagtc

aaaaataaatgagttgttttcctttatatatatatatatatatataaatataaagctaatataagggcaccc

cccccecceccccaaaaaaaaactgatttatttaatetttgecctgatgattttcaagacacttectgtacagetta

atgtgacatttaaaggcttaataggttaattaggttacctgggcaggttacctgtataataatggtttgttc

tgtagactatcaaaaaatatatagcttaaaggggctaatcattttgaactaaaatgttttttaaaaaattca

aaactcttttttaatctagctgaaataaaacaaataagactttctccagaagaaaaaatattataagacata

ctatgaaaactatatatacaaatttttgtgcttgtaaaaatgattgttgagtttaacttatgttcaattgaa

tattttagtattgtttagatattctaaagagtcatgagaccatagtgttcaaaagaaacttcaaacacaaat

gatcactgttactctgatgaaggcaagtctttgccgaaatgcgtaggcgcagttttaaggaataaccaggec

101
403

(1.2e-16) IC 2.54
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aataaaggcttttaaatatttttttccacatttttcgattgeccgtggactgattttatttttttattctgat

gaaaataagattattttgcttaccctattggctgattatttttecttgttttaaggaaaaaaatcaaaaaatt

tggacttattattactgaaaacaagacaatatgttttattgtgcagaaaatgcttgttgatttattcatttt

cagatattttgactggaaacaagaaaatatgggaagccattgtacttagggctgtgcaatatgaaaaaatat

ataaaacaaaaatcttttattttgtgctgtcacaaaattgtttacaataaaatacattgtttacagtaatac

tttttcttaatttatatgagcgcaatattacgtgctattacatggatggagacaaaaacatgaataacagca

tcttgtgaaagttgcagtctagttaaatttttttaccttttaagttggacttgtaaccattactttttaaat

ctgtcttattttattaatatatatatatttttatattttttattaaacattttgcccttaagttcttaaaaa

agtgagagatatcacaaatgaatgagtaagttgatactttaaaatgtcaaaagaaatagtcacaaatacatg

tagtcaacataaaattaatataatgtgagttgattgaattgacagaaacgttacaataccatatgtatccte

gtcaggatatgagatgacttaaatggtgatataagctttttcggttatatcacccagccctaactccactat

aaacaacatgcttaagaaatctttaattcaaaaaactgcttttgttaatcaaaggaactgaaacatctcatt

ttgaattttgtctcaatatcattttgacttgagtgtgtgatgaaagactgcatccgcagaaaaagatcaatc

cctttttctacattgecttectttagataatgtagcaggtaagtaatataaggcagacaaaaacacttagatta

cattaagattacttaataaaatgatagtgataggaattacaggctattgtgcagtgacatgaataaatagta

tttttacgattaatgtagtcaagcaaatttagtcactagcttttctctgcacatcagcattttcaagettgt
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gtgacaactgtacattgttattgtacatacaattctataaaatgtatgtgctgttaataaaagaaatacatc

ttataattttttattcattttttccccatttttatttacaaatattgtgatatatcttgaacggttttcecttg

tgatatattaatatattgcagacgcgctgatgtatcaatattgggagcataatattgtgagttaacctgtga

tttccacccctaaaaaaatgcagtctttgacttgetttccatgtgattecttacaccatgtctacatgtctga

ctcttgttgtgttgcatcacacattcattttcccctacaactcaaaagtagcacgagtgcttagagtaggtc

agaaatagatcagggcatgagtttacagtctgcgtttgtcatgtctcaccacactgcatccagegtaggcag

aattactgagtataatggcttctgttttcttaacttgcatcacacattttactgcttactcctttttttaaa

cacaacagttcaaactgtaaaataaaaagaaatgctgtgctgactgcattgcattgacagtaatattgcaac

attgaattaattatggtggcacagtggttagcactgtcgcctcataactaaaaatccactggtttgagtcca

ggctgggccagttgtcatttcggtgtggagtttgcatgttcteccctgtgttegggtgggtttettecccagt

ccaaagacatgtggtatgggtgaattgaataaactaaattggccatagtgtatgtgtgaatgagtgtgtatt

ggtgaagggcatccgctgtgtgaaacatatgctggaatagttgccggttcatttecgetgtggecgatcteccaa

tagagacaaagaaaataaatgaatgaatgaatgaataaacaacccaccaagcaatgttgtgttaaatagtca

tctagcaatgatgtcttgaataaaacaaggctaaatttggtctgtcagagaaaaatatttgagacgtctaac

aataggccaaaaataaactatagtcattaaatagacagattagaaacacttcacatttctgtctatttgatg

gctagtctatatttggacattattagattttcactgacagcccaaatctagccaagacatctttgtttagat
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taccagtgttgggtaaatttacttataaaagtcatatattaatcctaattttaaagtaaataaatgaaaaat

gaaaaaaataaaatagcaaataatttcgtattccttttattaaaaagtaagctttaatagtaagcaactata

gtttttaaagtgattcaagattttaacatatggattttaagagtaactatccaccactgtttatcactatta

aatttttatttatgtttatgtttttaaccaaaaataacccatattttacttcgcaacagcatccatctatta

ttttaatatgcaaatctcctacccagtttacttcaaaatcttccagaacacccatcaaaatggtatggtcca

atgtgagggtcaaaaacagaaagtagacatttaattctaaattgtgattttatttgttcttgagttatgtta

tattataagagaaccccagagaatatcagaagataaaaaaggcatttcatgaccctttaatacactattatt

aaaggcacataataaatattcattcattcattcatcttcttttaggcttagtgecctttattaatctggggtc

accacagcagaatgatccgccaacttatccagcatatggtttatgcaacggatgccgttctagectgcaaccc

atcactggcaaacacccatacacactcattcacactcatacaataaagacaatttagcttacccaattcacc

tgtaccacgtctttggactgtgggggaaaccggagtaccaggaggaaacccacatgaacgcaggaagaacat

gcaaacttcacacagaaacgacatttgacccagctgaggttcgaagtcataatcaatataattctatgacaa

tgggaagtttacggcacaagtatttcttaagtagtagtaccatatatttccccaaacattggcagectattce

agttcagcatgctcatataacagaatgttattgtccattgggttgaatacacagactttaacagttgcacag

tattatctgaatggctgataaatcaggccaataatgeccttcaaatgtaaacatcaccatgtgatgectgacgt

ggcttgctaatgagatgcatgttgtcgttactaagcataattatattcattcaaaaaccttcaattttaaaa

tttcaattttatctaactttttaaaatgtctttagaataataagtgatcaaaatcattttgtcagtgaaaag

3826
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tgtgtggaaatattttcccatatgcacctttttccacacatgtttectgagtttectttecccatggagattece

tgcagatggtctctttctttttttctgtccttecectteccatatctetetectggectectgecaggtgetttt

ctcatttgtttgatcctgatatcgecttgagagaatttggatgaattgaaaactgtgtagtctaaaaccttct

gtgctgtgtgtgtgtgtatcctaatgggaaactaaaactttttttttttttttttttacctectgecttattgt

gaaagaatgaacttcaaacgcacagtcctctttttgttggctaagcagaagatgagggtcagctgacaacac

agaaacagctgtccacagtatgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtg

tgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtttgtgtgcacattatgagagcaggaaattccaggcgggggcagaatg

agggctttgttcagggcctgtgtacacttttgtgtgtgtgtgtgtgtgtgtggcggctgaaacatgcaaaca

tgtggcggtatagaggaagaagttttacaggaactcctgtcacccacacagacaatagcaggaaagcatggt

tgcccgeccttgcacacgecttgtgtagtgctaggectgecggatgactggacacctgtetttececctectettea

gaacggcaacatgctgtccacatccattgtttaagaacacttgttcactgaaatacaagtttccaatctgag

tggaaatgtctagattgtatcaaatatgagctagtctgaatggaaaggtgtgggcaacatgaaaggaaatat

gtttgctgctaaaaatcaaaacaccagttgccacattttatcattgtactattttggcatggacaggtgtgt

gcgacaactgtgaatatgattattggatgagcttgtctgcatatttcagtttctccaagatttggtgattge

tgaatttatcgcaaaattaagcaaactctgcaaaattgagtgaatcccatatttttttctgtttttgggact

acaaactttctataatgtcattacaacacggagttacccaaaacaaagaaccctcgctaagcaataatttta
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134
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134
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cacacatcgataatgttggtggcaatacctttacactggtatgtaactcggcatgtaaacagacgaagaaga

catcgcacattaaatatgagaaaacatacaaagataacctagaaagaccttaaaaaatttgtgaatgaaatt

acttaaagatttgattcgggcacaccacataacacaagcatggtctcacagctctttcacaccaggagaaac

attgaatttaaattggttacatattaaatattaaaattaaatgttattttatgttacagaaacctgggtata

cccagggtctacagaaccctgggcctaggagtaatgaaaatatatataataaatatttttgtctctggtata

tttttaacagaaagtcaacacagaataatgctgaaaatattgccgcaaatttaagaaaagataaagcaaaat

cagtcacacaaaatcctggtggttactgatattatacaaaaatactgaaaatcgtggacaacaaacttaggt

attctgatatttgtcaccctcctggcatatttgggaaaacactgtagatatttagaaactattttatgaact

gatcactaaaatggttttggggtatttctaaggcatcagtagctatgtttccatcttgatgagaagcaaatc

ttttcaaagttcgcaaaaaaagacaaaatcccaaatgggaattaggtgcatttccatcaagttgttggagag

gtcgactgtaccaatactaccaatactacagtcgacctctccaacaacttgatgaaaacacacctaattccc

atttgggatttaaccaagggaagcataaaggaggcgactgcagtcacattggtgtaatttattctcatttcc

gtctcccattattaacattcagcattttttgcacaaactcaaaaccatctcaaccaagcataaaaacctttt

tgccaacttttattcagaatatcttgtttctcatgcaaaaatgtgcattaacgcagtgtgatggaaactcag

ctactgtgaaaacctctttcattaataagagtgtgtatgattatattaaaatcttcaatggattctcttcaa

L P

tggatcacctattcagttctgattctcatggttgacatatttctcececgttttecctgcag tg ctg cca
a[ll]
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P v L v P R N S E F N A K L S M L P
ccc gtg ctg gtt cca cga aac agc gag ttc aac gct aaa ctc tcc atg ctg cca
aP137T[12]

R F R N P L H Q T E P P M P Q N A T
cgc ttc cgt aac cca ctc cac cag acg gag ccc ccc atg cct cag aac gcc acc
gP165A[13]

F P D S F P 0 0 P A N A L P F T P N
ttc ccec gac tecc ttec ccc cag cag cca gca aat gcc ctt ccc ttt acc ccg aac
tP178S[14]
aQl79K[15]

S P T N S Y P S S P N S G T G S T A
tcc cca acc aac agt tat ccc agc tcg ccc aac agc ggc aca ggc agc act gcc
aG205D[16]

IPB001346D (8.7e-05) IC 1.04
T F P H S P S S S D P G S P F Q M P
acc ttt cca cat tcg cca tcc agc tca gat cca ggc agc cct ttt cag atg cca

E
g gtgagatcgctcttaacctgcacgttaatggtgcactagaaacatttatgaatattattaatgcattatt

actgtgaggagttcacctacagtatgtttatagttgaaatgtatgttagttaaatctcataccgagcttatt

cacacactcttgtactggatttagcaaattaagtttagcaaattcatattagtttgattttactgttctggce
t[17] tris]

attaagctatgcaaaacttctacagcttttaagggaaagactgtacatttgacatgtatcttttttctgact

154
7331

172
7385

190
7439

208
7493

226
7547

227
7618

227
7690

227
7762

227
7834

c[19]

gactctttttttccacttaagttaatgtttaaccctcaatatttctaatgtggaaatacaaaaatgttagtc
t[20]

atttgtcagtacatgtcgtcattcacctttcactgtgttgecttgtgtttttgggtgttgecttctaaag aa
t[21]

T P P P A Y M P P E E P M T Q D Cc P
acc cct cca cct gcg tat atg cct cca gag gag cca atg aca cag gac tgt ccc
gbh243G[22]

Q P M D T N L L A P N L P L E I S N
cag cca atg gac act aac cta tta gct cca aac ttg cca ttg gag atc agc aac
aQ246K[23]

aQ246K[24]

227
7906

227
7976

245
8030

263
8084



R T D
cga aca g gtacccttcatttaaatgctaaaagacaccataaaataagacactactctaagctccagtca

ctccagcaaagatattgcteccttccttacagtctgacatgggegttttatagetatcagcagetgecgacce

acactgcaggtgcaggaagtccacacacaaacatactcgtgcacagcgtcacagacagtctgagtttttgtce

ctttaaatgtgtatgggggttcttgcagtacagcatgtggcatgcaaatgagcaaaacagttagaaattggt

aaataatggggttctttaaaaactgtgttttagttggaaaaagggagtccatatacagttgaagtcagaatt

attagcccccctttgtatttttttttectttttttaattaattecccaaatgatgtttaacagagcaaggaaat

tttcacagtatgtctgacaatatatttttcttttggagaaagtcttatttgttttatttccgectagaataaa

agcagttatcaattttttaacagcattttaaggacaaaattattagccacttcaagctaattctttatttga

tagtctacagaacaaaccattgttatttaataacttgcctaattaccctaacctgectagttaacctcatta

atctagttaagcctttaaatgtcactttaagctgcatagaagtgtcttgaaaaatatctagtcaaatatcat

ttactgtcatcatggcaaaaataaaataaatcagttattagaaatgagttattgaaactcctatgtttagaa

atttgttgagaaaaatcttctctctgttaaacagaaattggaggaaaaataaacagagggtctaataactca

ggggggctaataattctgacttcaactgtatgtatgcttgctgatcattgttattctcaaacaaaatcttca

tggtccaaaaccattgaagtatatatacactcagggtactgtatttggtagaaaaataagtcacagatgacc

agaagttgcagcctgtgtttgcaaaattgcattgtcataagaaaaactaaataagtggttgttttaccactg

caacaaatcattcacagtgaccagtataacagttgggctgaaaaaataaaataaaattcagcataaggaaac
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8153

266
8225

266
8297

266
8369

266
8441

266
8513

266
8585

266
8657

266
8729

266
8801

266
8873

266
8945

266
9017

266
9089

266
9161

266
9233

266



cttttccacaaagctgaaaacaatttgacatttttaagtcactttgactattaagttcagctaaatgctaaa

aataaataattataattgtaataaaaagtgacatattcagttaaatgtacagtattatacactatctgacaa

aagtcttgttgtctatctaggttttaggaacaacaaatagtaacttgacacagaagtggcttatatgaaagg

caaaggcctctagattacacttatttaaccaaaataaaatatgatcatgccttgatttttaataatttattt

aggacagtaagatctgactttgcttagacaaaagtctgtgacttaacagaaatgatgtacagtatagaatat

agtcatgctgcatgtattgtttatgactccaataagcttggaagactgcatctatacacctctgcaatcact

caaataacttattaaaaaatcgtctggaataacaaagaaagcactcttgcagggctggccaatcctggagca

ccatgactgtctttgctttcaggaacgttgatgtggaggctaaaataacatttgtaatgtgatagacacaaa

tgtctaccttaagctgttgatgttgeccatccaccctgcagatctecttgcacgccecccatactgaatgtaacce

ccaaaccatgatttttccttcaccaaacttgactgatttctgtgagaatcttggatctatgecgggttccaat

aggtcttctgcaatatctttgatgatttggatgcagtttaacagatgattcattggaaaaatctaccttctg

ccacttttccaaaagatcaactagaaaagaaatcaagttatttgttgcttttacaactgggattgaagacaa

aaccttcgtcagggagtgtacattatgtgcaaacaataaatgttaaaagtagcttgctaacgggtttgcaca

gtttactgcaaatctgtaaataaacctttctattctacacaattatattgaaaactgggggtagccacagcg

aaaagtactgccaactgatccagcatatgttttacgcagtggatgcccagtctacatatagttgtctacata

tagtgtgtcccagcatcccacaggaggcgtgggggtgtgcatagtgaagaagaactgttgaaatatttgtgg

aagttgtggtacagttttgggatgcacactcaagctgcatcctgtgaactgectgtagtgcacaacttctatt

9305

266
9377

266
9449

266
9521

266
9593

266
9665

266
9737

266
9809

266
9881

266
9953

266
10025

266
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266
10241

266
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266
10385

266
10457



gtgaaaggctaatgggaaaagagtagacaaaacacacctgtggcccagtgtcacagatcagaggaagtccac

ttaaacaaatgctgtagattaacattttactctctttgggattagaatagttgatgagectgtggacatcaga

aagaggacatttgaattattttggtgacccacaaacactatgcagtattgctctaaagtgggatttgatacg

gacagtgatctcacttgcattttgctgattttgttgtattttgttggcccttgaatagecgcagggttatage

caatcacaacagcctgttactgaagtgttaccattaatagcctagcaacagtgacctcatagaaatacccta

gtaaaatcgatatgccctctgectgtaagagatgagatgcgagtctaaatctgttaatcatattgctaaatca

ctttcaaagacataatgccgcgctggaggggcatgcatatgctccaaaacaaaacaagactttttttgtggt

tgtcaaaagtgcaaagcaagtaaaaaaggcatgtgataatctgtgaatttacaaacttgtctccaaagggat

agttcactcaaaattgggaattgttcttcttgttccaaacttgtctgagtttcttcecttctgtatttagtta

tgttttaatggcgacgtggtggcgcagtgggtagcacgttctcctcacagcaggaaggtcactggttcecgage

ctttgctgggtcagttggcatttctgtgtggagtttgcatgttcttcccatgttcgecgggggattecttegg

gtgctctggtttccecccacagtccaaagacatgtggtacaggtgaattgggtaggctaaaactgtacatagt

gtatgagtgtgtgtgtgtgaatgagtgtggatgtttcccagtgatgggttgcacctggaaggtcatccactg

ggtaaaaacatatgctaaataagttggcagttcattccgctgtggcgacccccgattaataaagggacaaga

aaatgccgaaaagaaaaggaatgaatgattcaataaatagtatattgacttcattagtatttttcctaatat

gggtgtcaatggctaccagtttctagcattcaccaaaacaatcttttgtgttcaacagaaaaaaagaaaaaa

266
10529

266
10601

266
10673

266
10745

266
10817

266
10889

266
10961

266
11033

266
11105

266
11177

266
11249

266
11321

266
11393

266
11465

266
11537

266
11609



actcatacaggttttcatttatgactttaataaaatttttgacacttatttttacattattattttacaaca

ctctaatttttggggtcagaataaaaaagaattctgcaatgatgcattaaattgataatttgaggactttct

attcataaaggtttaaaagattcaaatatttacacaaaaacagtaggccacacaattgtttaaaagacttgt

actcatatataagagttggttcaaataaaaatgataattactgcatgatttactaatctttgagctaccctc

agtgtatatgactttatttttcattataattcaatctcagttacttcaaaaaaatctccttggtcttttaag

ctctaccatcacaacaggtggctgtttcccttcaactgttcaaaacaagtccaattaagtatgtactcacat

gacaccagggagttaatataggtctcaatgtagtgaatctgtgcgttccacagtggaatgaaccaccaacta

ttccagcatatgatttacacagcagatgcccttccagccgcaacccataactgggaaacacccgtacacact

cattcacacacatactactgccaatttagttcatccagtatgtccatatttaaaactttttaaaaggtgtgt

gcaacttctcctgactgtaatacatgcatttacataggaagtttggtttgcacatgaagacaatttaacatt

ttatcctctacacatacatcctaccccatctgecccaaaagcagtctctcataaatgcaaaaaaaactcatat

acacctaatgcattaatggtgggtaaatcatgggctatttttatttttgggtgaactcaccctttaagttat

gttcttcgagcagcaaattatcatagcagaatcatttctgaaggatcatgtgatactgaaaaccagagcaat

tgaggctcaactcaaaattcttcttttctgtaaataaataacattataatatatgacaaatttaacttctta

v H P v A
agcgtatgtgctcttgtgcttattgagtttacaattttgtgtgcag at gtt cat cct gtg gcc

IPB001132D (2.1le-23) IC 2.88
Y Q E P K H W c S I A4 Y Y E L N N R
tat cag gaa ccc aag cac tgg tgc tcc att gtg tac tat gag ctg aat aat cgt

266
11681

266
11753

266
11825

266
11897

266
11969

266
12041

266
12113

266
12185

266
12257

266
12329

266
12401

266
12473

266
12545

266
12617

271
12680

289
12734



v

G

B A

F

L

A

gtg ggt gaa gcc ttt ctg gcc

D

P

S N

N

R

N

gac cca tcc aac aac cgc aac

R

N

S T

I

E

N

S S T S v L
tca tcc acc agt gta ctc

IPB001132E (3.9e-34) IC
R F Cc L G L

\Y

D

G F

T

gtg gat ggc ttt act

2.54

L

S

N A

N

cgc ttc tgc ctg ggt ctg

T R R H I G

ctg tca aat gtc aac

K

G

cgg aac tca acc atc gaa aac

acc cgg cgt cac atc gga

aaa g gtttgctttgttta

tacataactattctatgtccagtaggatatactaaatattctgcattgacttgcacaattacataggataac

aatttgacagtaagtcagtgtgaagttttatcatttctagaggagcatgtgattgttctgatgattgatcgce

gtctggtctctggtcagacaatagtcagattaatccaaacctacaataaaatagcccatttcaccttacttce

ccttatcttcatttttgaagagttcccccatccaccccatctecceccttttecteccattaccagagggeteg

gacccccttatatgagttttccaaaaaaacaagctaaataatcttacttcaaagcaaagagaaggttatttt

gcttactctgttgacagattattttacgtttcaactgtttgttttgacttcgttatatcatttattattatt

ttgtttagaaaatgcttcttgatttaatatttttttggatatttagactagaaataagacaaactctctaaa

taagtaaagcattctttgcagtgcatggtctgctttagaaaaggctgtaatatttgtcataatgtaaacaat

A4

H L

Y Y \% G G E

\% Y

catcttttcatacattctgcag ga gtc cat ttg tac tat gtg gga gga gag gtg tat

IPB001132F (5.7e-46) IC 1.86

A E C L S D S S I F A (0] S R N C N Y
gcc gaa tgt ttg agc gac agc agt atc ttt gtc cag agc cgc aac tgc aat tac
H H G F H P T T v C K I P S R C S L
cac cat ggt ttc cac ccc acc acc gta tgc aag atc ccc agt cgc tgc age ctc
K I F N N (0] E F A E L L A Q S A N H
aag atc ttc aac aac cag gag ttt gca gag ctc ttg gca cag tca gtc aat cac
IPB003619G (9.1le-42) IC 2.46

G F E A v Y E L T K M C T I R M S F
ggt ttt gaa gct gtc tat gaa ctc acc aag atg tgc acc atc cgc atg agt ttt
\Y% K

307
12788

325
12842

340
12899

340
12971

340
13043

340
13115

340
13187

340
13259

340
13331

340
13403

340
13475

351
13532

369
13586

387
13640

405
13694

423
13748

425



gta aag gtaagctactgtacacaagatgaacacaaggtttacctggaaattgaaagtgtcattccttact

caccctcgtgtggtttacaagttatttgtatttcccacttctctaaaacatagaagatattgtgaggaatgt

tttagcatttcagctgcctcattttttttgaataattgggatttttaaacgttgtgaaaagtcacttaccct

cattaaagctgcatttatttgagcaaaatacaatcaaaatagcagtattgtgaaactctcttctctttcaca

tttattttattaatgtaagtgtagcggctttccaattgeccgatatcgttggaagaatgaggaagttttgtat

gcgtaactgttaggagtccaaaggcaaaattaaccagaaattagccagagatcagttatcaagattaacaga

tccaggatctgacaaatcatcttagataatttaagcgagctacaaagaacagaccgcaggattcagtcatct

gtattgtacgctactctcttgtatgttaatttgctccaaactcaattcactaagcattgagctctgcagcat

atttagagttttttacagaaaagtatctttctaacctcaaaagagtgccctagctacaaactttgaagtage

tgaataaaacctgtcttatttgaaagaaaatcccctaaattttaagatgcattaaaatattgcatatttagt

attttattaattcataattatacaataatcacacaaaaaagtcagatttttttgttatttcttatttgatta

ttccatttttagccatctgtttatgtggagttecttttgtttgtttcattttatttcacctggtggcaataaa

ctgaggaaattttttttttgctatcttatatgcaataaaaattatacagatttacctgttgttaggaagagt

gtacttttaatttccatatttttgttttttgcacatatgacatacctaaatttaagagcctcctacacatge

atacatttgaataaatgtatgaaaatggtctcattttacagaaaactaataaaaaatacttgtgagggaaac

cagagcacctggaggaaacccacacgaacacagggagaacatgcaaactccacacagaaatgccatctgacc

cagccgaggctcgaaccagcacccttettgetgtgaggcatacatactgecccaccgegtegecttgcaataa

13818

425
13890

425
13962

425
14034

425
14106

425
14178

425
14250

425
14322

425
14394

425
14466

425
14538

425
14610

425
14682

425
14754

425
14826

425
14898

425
14970



tgaattatattaatatatttttcttaagcagcacaattatcttcaaccttaataatattattaatagtaata

ttattaataatatattgaggcattaaaagataaatatttgaaaatttggaatatggtgaaataaggtcaaaa

actgtgtgcttcttaccaatgctctteccttgattcagtgaagtctgttatatagtaccatgecttccacctag

tgtccaaatgctattctacaatgtttggctcgaatacgaagttggcatgtacgtgatggcaaagttaaatat

ttaacagttattactctagtatgcagtattatgtttttaatttataataaatacacaggagaaaacacagta

ctttacactctcagaaataaaggtacacgagctgtcactggggtgataccttttcaaaaggtacacatttgt

acttaaaaggtccatactggtaccgcaaaagtatatattagtacctaaaaatttaagaggaacacttttgta

ctttttaagtgctaatatatacccttgaggtattaaaatggacctttaaggtacaactttgtaccatttgaa

aaggtaccaccccagggacagctcgtgtacttttatttccgagagtgtactgaactttaatgaacacagcat

ccatacaggaaagggagttaaggacatttttaggggttaaatacatgaggatagtcatcagcgtaaaacagg

acaggtgaggaaatgaactactgtaaaaacccagtaaactaattagagatcttgttttagaaaacagcatca

acaacaacagcaactacaacagagaaacattaaacagaacccaaaacagcagaatgtaactaaaatattatt

tacaatttatgttaaataatatttcagtactaccaatattgttttgtcattggtgtttatacacatcctatt

atttccatttctgttctattgctgtttcaaaatttcacactcagatattgcttgatgctattagctggtttg

gcatgctgtcccaggagagaaccctgggtttggaggtaattgactagggectgctgtectggtcaataagcata

tataggggtccgagatcaggtaggcctcgaaagctcceccctggtaaaagaagggaaaggaggagatggggtg

425
15042

425
15114

425
15186

425
15258

425
15330

425
15402

425
15474

425
15546

425
15618

425
15690

425
15762

425
15834

425
15906

425
15978

425
16050

425
16122



gaaggggggaacttttccaaaacgaagaaaaggtagtacggcgaaatcggcctatttgttgtaagcttcaat

caatttgattgcattattgctgtttacgaagaggccagccacgatcaatcaaatcatgtgctcctcttataa

tttgtttgtaaaacttcacgtatgtgttctgcgtatcccgtatgtttttagtttttcatttectgtgtttatt

gtattttgtatgttttgcactccttaaaaaaagaataggcatgttacttaaactgtcaaattagtaattttt

aaacatttgcttaataatattgttatagtttgtaaaacacaaaactgcgtgtatgtgaataatttgtattat

tatttttttattattgttttgttaaaaaaaactgttgttttatgtaacgtcaccttgctcaaaaacaaatct

ttctttatttaatttgctccaaacacaatttcacccaaaatattaagcagcacaattatcttcaaccttaat

aataataacaatagtagtactagtagtagtagtaggcagcaaggtggtgcagtgggtaggactgttacctca

cagcaggaaggtcgctgatttgagccttggctgggtcagttggcatttcagtgtggagtttgcatgttectcece

ctgtgtttgcgtaggtttcctccaggtttceccccagtccaaagatatgcactataggtgaattgggtaaget

aaattgtccgtagtgtatgagtgtgagtgaatgagagtgtgtggatgtttcccagtgataggttgtaactga

aagggcatccgctacataaaacatgctgaataagttggcggttctttccactgtggcgaccecctgattaata

acgggactaagttgaaaataaaatgaatgaatgaatagtagtagtaacagtaatagtactaataatttattt

ttaagcattaaaagataactattgaaatatctggaatatggtgaaatactgacaacagttcacaaccttact

gctttgctgtatttttgattaaataaattcagecctaggtgagcatcagataattttaattattctagtcata

taaatagacgcattatggaaccttcttacctttatgaaaggaaaaaccattagacgctgaagtaaattcatt

425
16194

425
16266

425
16338

425
16410

425
16482

425
16554

425
16626

425
16698

425
16770

425
16842

425
16914

425
16986

425
17058

425
17130

425
17202

425
17274



G W G A E Y 431
tttgtttgtaaacaaatctttcaacagacatctgttgttgttttccag ggc tgg ggt gca gag tac 17340
H R [0) D A% T S T P C W I E I H L H G 449
cat cgg cag gat gtg acc agc acc ccg tgc tgg att gag att cat ctt cat gga 17394
P L 0 1 L D K \% L T Q M G S P H N P 467
ccc ctg cag tgg ttg gat aaa gtc ctc acc cag atg gga tct cct cac aac ccc 17448
I S S \Y S * 473
att tct tca gtg tcc tag atggagctgaccataaagcaactgctgatgcaaccctgtcagtctggg 17514
473
ttcacatgtagaagctgattggttgaagggaggggtgggagatgactagagg 17566
Coding Sequence
M N \% T S L F S F T S P A v K R L L 18
atg aat gtc acc tca ctc ttt tcc ttc acc agc ccg gcg gtc aaa cga ctg ctg 54
gL18R[1]
IPB003619A (2.7e-16) IC 2.18
G 1 K 0 G D B B B K w A E K A \Y D A 36
ggc tgg aag caa ggg gat gaa gaa gag aag tgg gca gag aag gcg gtg gat gca 108
cD24=[2] CW29R[4]
aE26K[3]
IPB003619B (1.2e-13) IC 2.15
L A% K K L K K K K G A M E E L E R A 54
ctg gtc aag aag ttg aag aag aag aag ggc gct atg gag gaa cta gag agg gca 162
cL51P[5]
IPB003619C (2.2e-47) IC 2.23
L S C P G Q P S N C v T I P R S L D 72
ctc agc tgc ccc ggt cag cca agc aat tgt gtc act atc cca cgc tca ctg gat 216
tT66I[6] tL71=[7]
G R L (0] A% S H R K G L P H \Y% I Y C R 90
ggg agg ctt caa gta tca cac cga aag ggg ctt cct cac gtc atc tac tgc cgt 270
tH85=[8]
v W R W P D L [0) S H H E L K A L E C 108
gtg tgg cga tgg ccc gac ctg caa tcg cac cat gag ctc aag gcc cta gag tgc 324
tD96=[9]
IPB003619D (1l.2e-16) IC 2.54
C E F P F G S K Q K D \Y C I N P Y H 126
tgt gag ttt cct ttt gga tcc aag cag aag gat gtg tgc atc aac cct tac cac 378
cV120L[10]
Y K R V D s p V| L P P V L V P R N 143
tac aaa agg gtg gac agt cca g | tg ctg cca ccc gtg ctg gtt cca cga aac 429
aP137T[12]
S E F N A K L S M L P R F R N P L H 161



agc gag ttc aac gct aaa ctc tcc atg ctg cca cgc ttc cgt aac cca ctc cac 483

Q T E P P M P Q N A T F P D S F P Q 179

cag acg gag ccc ccc atg cct cag aac gcc acc ttc ccc gac tcc ttec ccc cag 537
gP165A[13] tP178S5[14]

aQl79K[15]

0] P A N A L P F T P N S P T N S Y P 197

cag cca gca aat gcc ctt ccc ttt acc ccg aac tcc cca acc aac agt tat ccc 591

IPB001346D (8.7e-05) IC 1.04

S S P N S G T G S T A T F P H S P S 215
agc tcg ccc aac agc ggc aca ggc agc act gcc acc ttt cca cat tcg cca tcc 645
aG205D[16]
s s D P G S P F QQ M P E| T P P P A 232
agc tca gat cca ggc agc cct ttt cag atg cca g | aa acc cct cca cct gcg 696
Y M P P E E P M T 0] D Cc P 0] P M D T 250
tat atg cct cca gag gag cca atg aca cag gac tgt ccc cag cca atg gac act 750
gD243G[22] aQ246K[23]
aQ246K[24]
N L L A P N L P L E I S N R T D | \% 267
aac cta tta gct cca aac ttg cca ttg gag atc agc aac cga aca g | at gtt 801

IPB001132D (2.l1e-23) IC 2.88

H P v A Y (0] E P K H W C S I v Y Y E 285
cat cct gtg gcc tat cag gaa ccc aag cac tgg tgc tcc att gtg tac tat gag 855
L N N R A G E A F L A S S T S v L \Y 303
ctg aat aat cgt gtg ggt gaa gcc ttt ctg gcc tca tcc acc agt gta ctc gtg 909

IPB001132E (3.9e-34) IC 2.54

D G F T D P S N N R N R F C L G L L 321
gat ggc ttt act gac cca tcc aac aac cgc aac cgc ttc tgc ctg ggt ctg ctg 963
S N Vv N R N S T I B N T R R H I G K 339
tca aat gtc aac cgg aac tca acc atc gaa aac acc cgg cgt cac atc gga aaa 1017

IPB001132F (5.7e-46) IC 1.86

G | v H L Y Y \% G G E v Y A E C L S 356
g | ga gtc cat ttg tac tat gtg gga gga gag gtg tat gcc gaa tgt ttg agc 1068
D S S I F A% (0] S R N C N Y H H G F H 374
gac agc agt atc ttt gtc cag agc cgc aac tgc aat tac cac cat ggt ttc cac 1122
P T T Vv C K I P S R C S L K I F N N 392
ccc acc acc gta tgc aag atc ccc agt cgc tge agc ctc aag atc ttc aac aac 1176
Q E F A E L L A [0) S \Y N H G F E A v 410
cag gag ttt gca gag ctc ttg gca cag tca gtc aat cac ggt ttt gaa gct gtc 1230

IPB003619G (9.le-42) IC 2.46
Y E L T K M C T I R M S F A K | ¢ W 427




tat gaa ctc acc aag atg tgc acc atc cgc atg agt ttt gta aag | ggc tgg

G A E Y H R 0 D v T S T P C W I E I
ggt gca gag tac cat cgg cag gat gtg acc agc acc ccg tgc tgg att gag att
H L H G p L Q W L D K v L T Q M G S
cat ctt cat gga ccc ctg cag tgg ttg gat aaa gtc ctc acc cag atg gga tct
P H N P I S S v S *

cct cac aac ccc att tet tca gtg tecc tag

1281

445
1335

463
1389

473
1419



