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     809   YTTAELRPNAYIPIDD-PLPVPKHYGALAPFKPTEPGANIRHIRKPKIKP   857 

     902   YTTAEQRPNAYIPDDESALPLPRPYGILAPFKPSETGSNMRHIRKPIIKP   951 

 

 

     953   VEI   955 

     953   VEI   955 

     909   IEI   911 

     954   IEI   956 

     954   IEI   956 

     975   IEI   977 

     972   IEI   974 

     962   IEI   964 

     858   IEI   860 

     952   IEI   954 

 

 

 


