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Supplementary figure legends 

 

Fig. S1. Alignment of b subunits of F-ATP synthase. Sequence alignment of subunit b from Homo 

sapiens, Mus musculus, Rattus norvegicus, Danio rerio, Drosophila melanogaster and 

Saccharomyces cerevisiae. Conserved structural and functional domains are highlighted by colored 

boxes. 

 

Fig. S2. Alignment of e and g subunits of F-ATP synthase. Sequence alignment of subunits e and g. 

Secondary structure elements are calculated for yeast subunits. Colored boxes represent the 

position of conserved structural and functional elements. The conserved GxxxG dimerization 

motifs are highlighted in green. 

 

Fig. S3. Mitochondrial membrane potential and oxygen consumption of mutants. (A) Growth 

properties of yeast mutants. Fresh liquid glucose or selective medium cultures were kept to OD 0.1 

and let growing in YPGal liquid medium at 30°C. Absorbance at 600 nm was checked every 2 hours. 

Statistical analysis was performed for data at 8 hours, ***P≤0.0001 vs BY4743 by One-Way ANOVA 

with Bonferroni correction. (B) One hundred µg mitochondria were suspended in 250 mM sucrose, 

10 mM MOPS-Tris, 10 µM EGTA, pH 7.4, in presence of 2 mM Pi and 0.4 µM Rhodamine123. 

Where indicated 1 mM NADH and 4 µM FCCP were added. Values are expressed as mean ± SEM of 

at indicated number of independent experiments. * P≤ .  s BY  by One-Way ANOVA with 

Bonferroni correction. (C) Five hundred micrograms of mitochondria were suspended in 250 mM 

sucrose, 10 mM MOPS-Tris, 10 mM Pi and 10 µM EGTA, pH 7.4. Oxygen consumption was assessed 

by Clark electrode and calculated as ng atoms O x ml
-1 

 after additions of 1 mM NADH, 0.1 mM 

ADP, 6 µM oligomycin and 4 µM FCCP. Bars refer to average ± SEM of indicated number of 

independent experiments. Respiratory control ratios were expressed as ADP/NADH, ADP/oligo 

and FCCP/NADH fraction. Values are expressed as mean ± SEM. * P≤ . , **P≤ .  and 
***P≤ .  s BY  by One-Way ANOVA with Bonferroni correction. (D) CRC assay was 

performed as described in Fig. 2E. Histogram refers to the CRC (nmol Ca
2+

/mg protein) and shows 

the mean ± SEM of 5 independent experiments. P alue . , ns Student’s t-test analysis.        

 

Fig. S4. Mass analysis of F-ATP synthase dimer and monomer bands from BN-PAGE. F-ATP 

synthase subunits that could be detected by mass spectrometry and their relative abundances 

compared to α subunit. Relative protein abundance was estimated with the intensity Based 

Absolute Quantification (iBAQ) method. The analysis was performed on the monomeric (A) and 

dimeric (B) forms of ATP synthase from BY4743 (white bars), ΔeΔg (orange bars) and ΔeΔg + 
b1ΔTM (blue bars). (C) Relative abundance of several contaminant proteins isolated with the F-

ATP synthase dimers, in particular VDAC, ANT2, PIC and ANT1. For comparison, the relative 

abundances of F-ATP synthase subunits α, β and b are also sho n. All data are reported as 
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percentage of the relative abundance of F-ATP synthase α subunit for BY4743 (white bars), ΔeΔg 

(orange bars) and ΔeΔg + b1ΔTM (blue bars). 

 

Fig. S5. F-ATP synthase channel activity is stabilized by Cu
2+ 

treatment. (A) Representative current 

traces observed with untreated (upper trace) or Cu
2+

-treated (lower trace) wild-type F-ATP 

synthase. The mean open time determined from 30 s-long traces with Fetchan and PStat 

algorythms of PClamp8.0 program were 26.5 ± 110 ms and 382 ± 597 ms, respectively. Flickering 

activity was very often observed with untreated dimers, while long-lasting events and well-

behaved channel activity was observed in 8 out of 11 experiments with Cu
2+

-treated dimers. (B) 

Mitochondrial megachannel activity recorded by patch clamp experiments on native 

mitochondrial inner membrane of mitoplasts obtained from HEK293 cells in 150 mM KCl. Current 

traces at +10 mV (V pip) before (upper trace) and after (lower trace) addition of Gd
3+

 to the 

recording chamber are shown with the corresponding amplitude histograms (obtained from 30-s 

traces). Please note the typical flickering behavior and the characteristic presence of different 

subconductance states. Experiments were performed as described in [15]. 

 

Supplementary Table legends 

 

Table S1. Protein groups identified by LC-MS/MS. The file lists all protein groups that were 

identified in the different preparations of F-ATP synthase. All parameters useful to assess 

reliability of protein identification are reported.    

 

Table S2. Peptides identified by LC-MS/MS. The file lists all peptides that were identified in the 

different preparations of F-ATP synthase. All parameters useful to assess reliability of peptide 

identification are reported.    
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Protein IDsMajority protein IDsPeptide counts (all)Peptide counts (razor+unique)Peptide counts (unique)Fasta headersNumber of proteinsPeptides Razor + unique peptides

CON__P00761CON__P00761 3 3 3 >P00761 SWISS-PROT:P00761|TRYP_PIG Trypsin - Sus scrofa (Pig).1 3 3

CON__P04264;CON__H-INV:HIT000016045CON__P0426420;1 20;1 11;0 >P04264 SWISS-PROT:P04264 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT1 Keratin, type II cytoskeletal 12 20 20

CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__A2A4G1;CON__Q99456CON__P1364514;3;2;1;1;1;1;1;114;3;2;1;1;1;1;1;112;2;0;0;0;0;0;0;0>P13645 SWISS-PROT:P13645 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT10 Keratin, type I cytoskeletal 109 14 14

CON__P35527CON__P35527 15 15 15 >P35527 SWISS-PROT:P35527 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT9 Keratin, type I cytoskeletal 91 15 15

CON__P35908;CON__Q9R0H5;CON__Q5XKE5;CON__Q6NXH9;CON__O95678;CON__Q7Z794;CON__P19013CON__P3590810;2;2;2;2;2;28;1;2;1;2;1;24;0;0;0;0;0;0>P35908 SWISS-PROT:P35908 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT2 Keratin, type II cytoskeletal 2 epidermal7 10 8

CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 2 2 2 >Q86YZ3 SWISS-PROT:Q86YZ3 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=HRNR Hornerin1 2 2

REV__CON__Q6IME9REV__CON__Q6IME91 1 1 >Q6IME9 TREMBL:Q6IME9 Tax_Id=10090 Gene_Symbol=Krt72 Type-II keratin Kb351 1 1

sp|A5Z2X5|YP010_YEASTsp|A5Z2X5|YP010_YEAST1 1 1 >sp|A5Z2X5|YP010_YEAST UPF0495 protein YPR010C-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YPR010C-A PE=3 SV=11 1 1

sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST1 1 1 >sp|P00127|QCR6_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR6 PE=1 SV=21 1 1

sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST11 11 11 >sp|P00128|QCR7_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR7 PE=1 SV=21 11 11

sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEAST2;2;2;2 2;2;2;2 2;2;2;2 >sp|P00163|CYB_YEAST Cytochrome b OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COB PE=1 SV=3;>sp|P03873|MBI2_YEAST Cytochrome b mRNA maturase bI2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BI2 PE=1 SV=2;>4 2 2

sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST3 3 3 >sp|P00410|COX2_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX2 PE=1 SV=11 3 3

sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST4 4 3 >sp|P00424|COX5A_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide 5A, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX5A PE=1 SV=11 4 4

sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST3 2 2 >sp|P00425|COX5B_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide 5B, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX5B PE=1 SV=31 3 2

sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST31 31 31 >sp|P00830|ATPB_YEAST ATP synthase subunit beta, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP2 PE=1 SV=21 31 31

sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST2 2 2 >sp|P00854|ATP6_YEAST ATP synthase subunit a OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP6 PE=1 SV=21 2 2

sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST8 8 8 >sp|P00890|CISY1_YEAST Citrate synthase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CIT1 PE=1 SV=21 8 8

sp|P00925|ENO2_YEAST;sp|P00924|ENO1_YEASTsp|P00925|ENO2_YEAST;sp|P00924|ENO1_YEAST2;2 2;2 2;2 >sp|P00925|ENO2_YEAST Enolase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ENO2 PE=1 SV=2;>sp|P00924|ENO1_YEAST Enolase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ENO1 PE=1 SV=32 2 2

sp|P02992|EFTU_YEASTsp|P02992|EFTU_YEAST2 2 2 >sp|P02992|EFTU_YEAST Elongation factor Tu, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TUF1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST6 6 6 >sp|P02994|EF1A_YEAST Elongation factor 1-alpha OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TEF1 PE=1 SV=11 6 6

sp|P04039|COX8_YEASTsp|P04039|COX8_YEAST1 1 1 >sp|P04039|COX8_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide VIII, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX8 PE=1 SV=21 1 1

sp|P04385|GAL1_YEAST;sp|P13045|GAL3_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST;sp|P13045|GAL3_YEAST2;1 2;1 2;1 >sp|P04385|GAL1_YEAST Galactokinase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAL1 PE=1 SV=4;>sp|P13045|GAL3_YEAST Protein GAL3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAL3 PE=1 SV=22 2 2

sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST4 2 2 >sp|P04710|ADT1_YEAST ADP,ATP carrier protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AAC1 PE=1 SV=11 4 2

sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST21 21 21 >sp|P04840|VDAC1_YEAST Mitochondrial outer membrane protein porin 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=POR1 PE=1 SV=41 21 21

sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST15 15 15 >sp|P05626|ATPF_YEAST ATP synthase subunit 4, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP4 PE=1 SV=21 15 15

sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEAST2;2;2;2 2;2;2;2 2;2;2;2 >sp|P0CH09|RL40B_YEAST Ubiquitin-60S ribosomal protein L40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RPL40B PE=1 SV=1;>sp|P0CH08|RL40A_YEAST Ubiquitin-60S ribosomal protein L40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S4 2 2

sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST7 7 7 >sp|P07143|CY1_YEAST Cytochrome c1, heme protein, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CYT1 PE=1 SV=11 7 7

sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST7 7 7 >sp|P07213|TOM70_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM70 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM70 PE=1 SV=21 7 7

sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST36 36 36 >sp|P07251|ATPA_YEAST ATP synthase subunit alpha, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP1 PE=1 SV=51 36 36

sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST2 2 2 >sp|P07255|COX9_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 7A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX9 PE=1 SV=21 2 2

sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST23 23 23 >sp|P07256|QCR1_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COR1 PE=1 SV=11 23 23

sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST27 27 27 >sp|P07257|QCR2_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR2 PE=1 SV=11 27 27

sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST1 1 1 >sp|P07560|SEC4_YEAST Ras-related protein SEC4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC4 PE=1 SV=11 1 1

sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST10 10 10 >sp|P08067|UCRI_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit Rieske, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RIP1 PE=1 SV=11 10 10

sp|P08417|FUMH_YEASTsp|P08417|FUMH_YEAST1 1 1 >sp|P08417|FUMH_YEAST Fumarate hydratase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FUM1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST5 5 5 >sp|P08525|QCR8_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR8 PE=1 SV=21 5 5

sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST12 12 12 >sp|P09457|ATPO_YEAST ATP synthase subunit 5, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP5 PE=1 SV=11 12 12

sp|P09624|DLDH_YEASTsp|P09624|DLDH_YEAST4 4 4 >sp|P09624|DLDH_YEAST Dihydrolipoyl dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LPD1 PE=1 SV=11 4 4

sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST8 8 8 >sp|P13181|GAL2_YEAST Galactose transporter OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAL2 PE=1 SV=31 8 8

sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST5 5 5 >sp|P14020|DPM1_YEAST Dolichol-phosphate mannosyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DPM1 PE=1 SV=31 5 5

sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST3 3 3 >sp|P14906|SEC63_YEAST Protein translocation protein SEC63 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC63 PE=1 SV=21 3 3

sp|P16474|BIP_YEASTsp|P16474|BIP_YEAST2 2 2 >sp|P16474|BIP_YEAST Endoplasmic reticulum chaperone BiP OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=KAR2 PE=1 SV=11 2 2

sp|P16603|NCPR_YEASTsp|P16603|NCPR_YEAST1 1 1 >sp|P16603|NCPR_YEAST NADPH--cytochrome P450 reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NCP1 PE=1 SV=31 1 1

sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST3 3 3 >sp|P16622|HEMH_YEAST Ferrochelatase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HEM15 PE=1 SV=11 3 3

sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST4 4 4 >sp|P17255|VATA_YEAST V-type proton ATPase catalytic subunit A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA1 PE=1 SV=31 4 4

sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST6 6 6 >sp|P17505|MDHM_YEAST Malate dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDH1 PE=1 SV=21 6 6

sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST21;4 21;4 19;2 >sp|P18239|ADT2_YEAST ADP,ATP carrier protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PET9 PE=1 SV=22 21 21

sp|P18411|FUN14_YEASTsp|P18411|FUN14_YEAST2 2 2 >sp|P18411|FUN14_YEAST Protein FUN14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FUN14 PE=1 SV=31 2 2

sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST16 16 16 >sp|P19414|ACON_YEAST Aconitate hydratase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ACO1 PE=1 SV=21 16 16



sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST24 24 24 >sp|P19882|HSP60_YEAST Heat shock protein 60, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HSP60 PE=1 SV=11 24 24

sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST1 1 1 >sp|P21147|ACO1_YEAST Acyl-CoA desaturase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OLE1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST5 5 5 >sp|P21306|ATP5E_YEAST ATP synthase subunit epsilon, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP15 PE=1 SV=21 5 5

sp|P21560|CBP3_YEASTsp|P21560|CBP3_YEAST2 2 2 >sp|P21560|CBP3_YEAST Protein CBP3, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CBP3 PE=1 SV=11 2 2

sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST3 3 3 >sp|P21576|VPS1_YEAST Vacuolar protein sorting-associated protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VPS1 PE=1 SV=21 3 3

sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST10 10 10 >sp|P21801|SDHB_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] iron-sulfur subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH2 PE=1 SV=11 10 10

sp|P21954|IDHP_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST3 3 2 >sp|P21954|IDHP_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NADP], mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDP1 PE=1 SV=11 3 3

sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST15 15 15 >sp|P23641|MPCP_YEAST Mitochondrial phosphate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIR1 PE=1 SV=11 15 15

sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST8 8 8 >sp|P23644|TOM40_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM40 PE=1 SV=11 8 8

sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST1 1 1 >sp|P25045|LCB1_YEAST Serine palmitoyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LCB1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST1 1 1 >sp|P25379|STDH_YEAST Catabolic L-serine/threonine dehydratase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CHA1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P25573|MGR1_YEASTsp|P25573|MGR1_YEAST1 1 1 >sp|P25573|MGR1_YEAST Mitochondrial inner membrane i-AAA protease supercomplex subunit MGR1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MGR1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P27895|CIN8_YEASTsp|P27895|CIN8_YEAST1 1 1 >sp|P27895|CIN8_YEAST Kinesin-like protein CIN8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CIN8 PE=1 SV=31 1 1

sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST11 11 11 >sp|P28241|IDH2_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH2 PE=1 SV=11 11 11

sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST13 13 13 >sp|P28834|IDH1_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH1 PE=1 SV=21 13 13

sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST1 1 1 >sp|P29704|FDFT_YEAST Squalene synthase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG9 PE=1 SV=21 1 1

sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST6 6 6 >sp|P30624|LCF1_YEAST Long-chain-fatty-acid--CoA ligase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FAA1 PE=1 SV=11 6 6

sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST17 17 17 >sp|P30902|ATP7_YEAST ATP synthase subunit d, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP7 PE=1 SV=21 17 17

sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST7;2 7;2 7;2 >sp|P31382|PMT2_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT2 PE=1 SV=22 7 7

sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST18 18 18 >sp|P32191|GPDM_YEAST Glycerol-3-phosphate dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GUT2 PE=1 SV=21 18 18

sp|P32316|ACH1_YEASTsp|P32316|ACH1_YEAST1 1 1 >sp|P32316|ACH1_YEAST Acetyl-CoA hydrolase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ACH1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P32324|EF2_YEASTsp|P32324|EF2_YEAST1 1 1 >sp|P32324|EF2_YEAST Elongation factor 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=EFT1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST4 4 4 >sp|P32340|NDI1_YEAST Rotenone-insensitive NADH-ubiquinone oxidoreductase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDI1 PE=1 SV=11 4 4

sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST2 2 2 >sp|P32366|VA0D_YEAST V-type proton ATPase subunit d OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA6 PE=1 SV=21 2 2

sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST6 6 6 >sp|P32368|SAC1_YEAST Phosphoinositide phosphatase SAC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SAC1 PE=1 SV=11 6 6

sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST9 9 9 >sp|P32563|VPH1_YEAST V-type proton ATPase subunit a, vacuolar isoform OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VPH1 PE=1 SV=31 9 9

sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST1 1 1 >sp|P32799|COX13_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 6A, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX13 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32803|EMP24_YEASTsp|P32803|EMP24_YEAST2 2 2 >sp|P32803|EMP24_YEAST Endosomal protein P24B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=EMP24 PE=1 SV=11 2 2

sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST2 2 2 >sp|P32891|DLD1_YEAST D-lactate dehydrogenase [cytochrome] 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DLD1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST2 2 2 >sp|P32897|TIM23_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM23 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM23 PE=1 SV=11 2 2

sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST1 1 1 >sp|P33311|MDL2_YEAST ATP-dependent permease MDL2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDL2 PE=1 SV=31 1 1

sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST3 3 3 >sp|P33421|SDH3_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH3 PE=1 SV=11 3 3

sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST5 5 5 >sp|P33767|OSTB_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit WBP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=WBP1 PE=1 SV=11 5 5

sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST3 3 3 >sp|P33775|PMT1_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT1 PE=1 SV=11 3 3

sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST1 1 1 >sp|P34248|YKK0_YEAST Probable intramembrane protease YKL100C OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YKL100C PE=1 SV=11 1 1

sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST1 1 1 >sp|P35723|YET1_YEAST Endoplasmic reticulum transmembrane protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YET1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST7 7 7 >sp|P36060|MCR1_YEAST NADH-cytochrome b5 reductase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MCR1 PE=1 SV=11 7 7

sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST5 5 5 >sp|P36112|MIC60_YEAST MICOS complex subunit MIC60 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIC60 PE=1 SV=11 5 5

sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST2 2 2 >sp|P36147|PAM17_YEAST Presequence translocated-associated motor subunit PAM17, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PAM17 PE=1 SV=11 2 2

sp|P36775|LONM_YEASTsp|P36775|LONM_YEAST1 1 1 >sp|P36775|LONM_YEAST Lon protease homolog, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PIM1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST3 3 3 >sp|P37298|DHSD_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b small subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH4 PE=1 SV=11 3 3

sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST2 2 2 >sp|P37299|QCR10_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR10 PE=1 SV=21 2 2

sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST18 18 18 >sp|P38077|ATPG_YEAST ATP synthase subunit gamma, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP3 PE=1 SV=11 18 18

sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST2 2 2 >sp|P38248|ECM33_YEAST Cell wall protein ECM33 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ECM33 PE=1 SV=31 2 2

sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST5 5 5 >sp|P38264|PHO88_YEAST SRP-independent targeting protein 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHO88 PE=1 SV=11 5 5

sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST1 1 1 >sp|P38286|MKAR_YEAST Very-long-chain 3-oxoacyl-CoA reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IFA38 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST3 3 3 >sp|P38325|OM14_YEAST Mitochondrial outer membrane protein OM14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OM14 PE=1 SV=11 3 3

sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST2 2 2 >sp|P38694|MSC7_YEAST Putative aldehyde dehydrogenase-like protein YHR039C OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MSC7 PE=1 SV=11 2 2

sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST1 1 1 >sp|P38885|AIM46_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 46, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM46 PE=1 SV=11 1 1

sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEAST1;1 1;1 1;1 >sp|P39004|HXT7_YEAST High-affinity hexose transporter HXT7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HXT7 PE=1 SV=1;>sp|P39003|HXT6_YEAST High-affinity hexose transporter HXT6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S2 1 1



sp|P39007|STT3_YEASTsp|P39007|STT3_YEAST1 1 1 >sp|P39007|STT3_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit STT3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=STT3 PE=1 SV=21 1 1

sp|P39704|ERP2_YEAST;sp|Q12450|ERP4_YEASTsp|P39704|ERP2_YEAST;sp|Q12450|ERP4_YEAST2;1 2;1 2;1 >sp|P39704|ERP2_YEAST Protein ERP2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERP2 PE=1 SV=1;>sp|Q12450|ERP4_YEAST Protein ERP4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERP4 PE=1 SV=12 2 2

sp|P39727|ERV46_YEASTsp|P39727|ERV46_YEAST1 1 1 >sp|P39727|ERV46_YEAST ER-derived vesicles protein ERV46 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERV46 PE=1 SV=21 1 1

sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST3 3 3 >sp|P39986|ATC6_YEAST Manganese-transporting ATPase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SPF1 PE=1 SV=11 3 3

sp|P40035|PIC2_YEASTsp|P40035|PIC2_YEAST1 1 1 >sp|P40035|PIC2_YEAST Mitochondrial phosphate carrier protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PIC2 PE=1 SV=11 1 1

sp|P40046|VTC1_YEASTsp|P40046|VTC1_YEAST1 1 1 >sp|P40046|VTC1_YEAST Vacuolar transporter chaperone 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC1 PE=1 SV=31 1 1

sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST2 2 2 >sp|P40075|SCS2_YEAST Vesicle-associated membrane protein-associated protein SCS2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SCS2 PE=1 SV=31 2 2

sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST6 6 6 >sp|P40086|COX15_YEAST Cytochrome c oxidase assembly protein COX15 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX15 PE=3 SV=11 6 6

sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST18 18 18 >sp|P40215|NDH1_YEAST External NADH-ubiquinone oxidoreductase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDE1 PE=1 SV=11 18 18

sp|P40319|ELO3_YEASTsp|P40319|ELO3_YEAST1 1 1 >sp|P40319|ELO3_YEAST Elongation of fatty acids protein 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ELO3 PE=1 SV=11 1 1

sp|P40341|YTA12_YEAST;sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST;sp|P39925|AFG3_YEAST2;1 2;1 2;1 >sp|P40341|YTA12_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein YTA12 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YTA12 PE=1 SV=2;>sp|P39925|AFG3_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein A2 2 2

sp|P41811|COPB2_YEASTsp|P41811|COPB2_YEAST1 1 1 >sp|P41811|COPB2_YEAST Coatomer subunit beta OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC27 PE=1 SV=11 1 1

sp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEASTsp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEAST2;2 1;1 1;1 >sp|P41939|IDHC_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NADP] cytoplasmic OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDP2 PE=1 SV=2;>sp|P53982|IDHH_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NADP] OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S2 2 1

sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST2 2 2 >sp|P43557|FMP32_YEAST Protein FMP32, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP32 PE=1 SV=11 2 2

sp|P43585|VTC2_YEAST;sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST;sp|Q02725|VTC3_YEAST2;1 2;1 2;1 >sp|P43585|VTC2_YEAST Vacuolar transporter chaperone 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC2 PE=1 SV=1;>sp|Q02725|VTC3_YEAST Vacuolar transporter chaperone 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=52 2 2

sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST19 19 19 >sp|P46367|ALDH4_YEAST Potassium-activated aldehyde dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALD4 PE=1 SV=21 19 19

sp|P46964|OST2_YEASTsp|P46964|OST2_YEAST1 1 1 >sp|P46964|OST2_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit OST2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OST2 PE=1 SV=31 1 1

sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST1 1 1 >sp|P46971|PMT4_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT4 PE=1 SV=11 1 1

sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST2 2 2 >sp|P47075|VTC4_YEAST Vacuolar transporter chaperone 4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC4 PE=1 SV=21 2 2

sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST5 5 5 >sp|P47127|AIM24_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 24, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM24 PE=1 SV=11 5 5

sp|P47154|STE24_YEASTsp|P47154|STE24_YEAST1 1 1 >sp|P47154|STE24_YEAST CAAX prenyl protease 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=STE24 PE=1 SV=11 1 1

sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST2 2 2 >sp|P49334|TOM22_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM22 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM22 PE=1 SV=31 2 2

sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST2 2 2 >sp|P49573|CTR1_YEAST Copper transport protein CTR1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CTR1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P53173|ERV14_YEASTsp|P53173|ERV14_YEAST1 1 1 >sp|P53173|ERV14_YEAST ER-derived vesicles protein ERV14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERV14 PE=1 SV=31 1 1

sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST2 2 2 >sp|P53206|CYSKL_YEAST Putative cysteine synthase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YGR012W PE=1 SV=11 2 2

sp|P53252|PIL1_YEASTsp|P53252|PIL1_YEAST2 1 1 >sp|P53252|PIL1_YEAST Sphingolipid long chain base-responsive protein PIL1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PIL1 PE=1 SV=11 2 1

sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST2 2 2 >sp|P53721|RCF2_YEAST Respiratory supercomplex factor 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RCF2 PE=1 SV=11 2 2

sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST10 10 10 >sp|P54783|ALO_YEAST D-arabinono-1,4-lactone oxidase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALO1 PE=1 SV=11 10 10

sp|P54837|TMEDA_YEASTsp|P54837|TMEDA_YEAST2 2 2 >sp|P54837|TMEDA_YEAST Endoplasmic reticulum vesicle protein 25 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERV25 PE=1 SV=11 2 2

sp|P81449|ATPJ_YEASTsp|P81449|ATPJ_YEAST2 2 2 >sp|P81449|ATPJ_YEAST ATP synthase subunit e, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM11 PE=1 SV=21 2 2

sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST4 4 4 >sp|P81450|ATP18_YEAST ATP synthase subunit J, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP18 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST10;3 10;3 10;3 >sp|Q00711|SDHA_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] flavoprotein subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH1 PE=1 SV=12 10 10

sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEAST4;4 4;4 4;4 >sp|Q01532-2|BLH1_YEAST Isoform Cytoplasmic of Cysteine proteinase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LAP3;>sp|Q01532|BLH1_YEAST Cysteine proteinase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain AT2 4 4

sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST6 6 6 >sp|Q02776|TIM50_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM50 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM50 PE=1 SV=11 6 6

sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST3 3 3 >sp|Q03028|ODC1_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC1 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q03529|SCS7_YEASTsp|Q03529|SCS7_YEAST2 2 2 >sp|Q03529|SCS7_YEAST Ceramide very long chain fatty acid hydroxylase SCS7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SCS7 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST2 2 2 >sp|Q03713|RCF1_YEAST Respiratory supercomplex factor 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RCF1 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST6 6 6 >sp|Q04013|YHM2_YEAST Citrate/oxoglutarate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YHM2 PE=1 SV=11 6 6

sp|Q04080|GPI17_YEASTsp|Q04080|GPI17_YEAST1 1 1 >sp|Q04080|GPI17_YEAST GPI transamidase component GPI17 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GPI17 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q04172|SHE9_YEASTsp|Q04172|SHE9_YEAST3 3 3 >sp|Q04172|SHE9_YEAST Sensitive to high expression protein 9, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SHE9 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST1 1 1 >sp|Q04697|GSF2_YEAST Glucose-signaling factor 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GSF2 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST6 6 6 >sp|Q04947|RTN1_YEAST Reticulon-like protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RTN1 PE=1 SV=11 6 6

sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST1 1 1 >sp|Q05359|ERP1_YEAST Protein ERP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERP1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST4 4 4 >sp|Q06405|ATPK_YEAST ATP synthase subunit f, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP17 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q07914|TIM14_YEASTsp|Q07914|TIM14_YEAST1 1 1 >sp|Q07914|TIM14_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PAM18 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q08023|FMP25_YEASTsp|Q08023|FMP25_YEAST1 1 1 >sp|Q08023|FMP25_YEAST Protein FMP25, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP25 PE=4 SV=11 1 1

sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST1 1 1 >sp|Q08179|MDM38_YEAST Mitochondrial distribution and morphology protein 38 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDM38 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST3 3 3 >sp|Q12165|ATPD_YEAST ATP synthase subunit delta, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP16 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q12230|LSP1_YEASTsp|Q12230|LSP1_YEAST5 5 4 >sp|Q12230|LSP1_YEAST Sphingolipid long chain base-responsive protein LSP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LSP1 PE=1 SV=11 5 5

sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST5 5 5 >sp|Q12233|ATPN_YEAST ATP synthase subunit g, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP20 PE=1 SV=11 5 5



sp|Q12349|ATP14_YEASTsp|Q12349|ATP14_YEAST1 1 1 >sp|Q12349|ATP14_YEAST ATP synthase subunit H, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP14 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12402|YOP1_YEASTsp|Q12402|YOP1_YEAST1 1 1 >sp|Q12402|YOP1_YEAST Protein YOP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YOP1 PE=1 SV=31 1 1

sp|Q12480|ETFA_YEASTsp|Q12480|ETFA_YEAST1 1 1 >sp|Q12480|ETFA_YEAST Probable electron transfer flavoprotein subunit alpha, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM45 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST1 1 1 >sp|Q2V2P4|YI156_YEAST Uncharacterized protein YIL156W-B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YIL156W-B PE=3 SV=11 1 1

sp|Q3E7B6|VA0E_YEASTsp|Q3E7B6|VA0E_YEAST1 1 1 >sp|Q3E7B6|VA0E_YEAST V-type proton ATPase subunit e OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA9 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST2 2 2 >sp|Q3E824|YO020_YEAST Uncharacterized protein YOR020W-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YOR020W-A PE=4 SV=11 2 2

sp|Q96VH5|MIC10_YEASTsp|Q96VH5|MIC10_YEAST1 1 1 >sp|Q96VH5|MIC10_YEAST MICOS complex subunit MIC10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIC10 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q99190|TECR_YEASTsp|Q99190|TECR_YEAST1 1 1 >sp|Q99190|TECR_YEAST Very-long-chain enoyl-CoA reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TSC13 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST2 2 2 >sp|Q99297|ODC2_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC2 PE=1 SV=11 2 2



Unique peptidesPeptides BY_MONORazor + unique peptides BY_MONOUnique peptides BY_MONOSequence coverage [%]Unique + razor sequence coverage [%]Unique sequence coverage [%]Mol. weight [kDa]Sequence length

3 3 3 3 16,5 16,5 16,5 24,409 231

11 20 20 11 33,4 33,4 20,3 66,017 644

12 14 14 12 25,3 25,3 21,8 59,51 593

15 15 15 15 40,8 40,8 40,8 62,129 623

4 10 8 4 20,5 17,4 10,9 65,865 645

2 2 2 2 3,5 3,5 3,5 282,39 2850

1 1 1 1 0 0 0 56,75 520

1 1 1 1 11,1 11,1 11,1 7,9021 72

1 1 1 1 8,2 8,2 8,2 17,257 147

11 11 11 11 85,8 85,8 85,8 14,565 127

2 2 2 2 4,4 4,4 4,4 43,655 385

3 3 3 3 15,5 15,5 15,5 28,567 251

3 4 4 3 37,3 37,3 28,1 17,14 153

2 3 2 2 21,2 11,9 11,9 17,197 151

31 31 31 31 72,2 72,2 72,2 54,793 511

2 2 2 2 9,3 9,3 9,3 29,099 259

8 8 8 8 21,5 21,5 21,5 53,359 479

2 2 2 2 5 5 5 46,914 437

2 2 2 2 6,9 6,9 6,9 47,972 437

6 6 6 6 15,1 15,1 15,1 50,032 458

1 1 1 1 12,8 12,8 12,8 8,9066 78

2 2 2 2 4,7 4,7 4,7 57,944 528

2 4 2 2 8,1 3,6 3,6 34,12 309

21 21 21 21 77,4 77,4 77,4 30,428 283

15 15 15 15 49,2 49,2 49,2 26,925 244

2 2 2 2 17,2 17,2 17,2 14,554 128

7 7 7 7 31,4 31,4 31,4 34,054 309

7 7 7 7 17 17 17 70,122 617

36 36 36 36 57,4 57,4 57,4 58,607 545

2 2 2 2 16,9 16,9 16,9 6,9631 59

23 23 23 23 62,4 62,4 62,4 50,227 457

27 27 27 27 71,5 71,5 71,5 40,478 368

1 1 1 1 5,6 5,6 5,6 23,505 215

10 10 10 10 54,9 54,9 54,9 23,365 215

1 1 1 1 2,7 2,7 2,7 53,151 488

5 5 5 5 64,9 64,9 64,9 10,974 94

12 12 12 12 63,7 63,7 63,7 22,814 212

4 4 4 4 13,2 13,2 13,2 54,009 499

8 8 8 8 16,9 16,9 16,9 63,625 574

5 5 5 5 20,2 20,2 20,2 30,362 267

3 3 3 3 7,2 7,2 7,2 75,344 663

2 2 2 2 2,8 2,8 2,8 74,467 682

1 1 1 1 1,6 1,6 1,6 76,771 691

3 3 3 3 11,2 11,2 11,2 44,596 393

4 4 4 4 4,1 4,1 4,1 118,64 1071

6 6 6 6 26 26 26 35,65 334

19 21 21 19 50 50 45,6 34,426 318

2 2 2 2 10,1 10,1 10,1 22,063 198

16 16 16 16 24,4 24,4 24,4 85,367 778



24 24 24 24 48,3 48,3 48,3 60,751 572

1 1 1 1 2,5 2,5 2,5 58,402 510

5 5 5 5 71 71 71 6,7425 62

2 2 2 2 7,2 7,2 7,2 39,083 335

3 3 3 3 5,1 5,1 5,1 78,736 704

10 10 10 10 38,7 38,7 38,7 30,231 266

2 3 3 2 6,5 6,5 3,5 48,19 428

15 15 15 15 65,9 65,9 65,9 32,812 311

8 8 8 8 28,4 28,4 28,4 42,038 387

1 1 1 1 2,5 2,5 2,5 62,206 558

1 1 1 1 3,1 3,1 3,1 39,301 360

1 1 1 1 3,6 3,6 3,6 47,156 417

1 1 1 1 1,3 1,3 1,3 113,31 1000

11 11 11 11 39,6 39,6 39,6 39,739 369

13 13 13 13 38,6 38,6 38,6 39,324 360

1 1 1 1 2,3 2,3 2,3 51,719 444

6 6 6 6 13,1 13,1 13,1 77,865 700

17 17 17 17 71,3 71,3 71,3 19,809 174

7 7 7 7 10,8 10,8 10,8 86,869 759

18 18 18 18 33,6 33,6 33,6 72,388 649

1 1 1 1 2,3 2,3 2,3 58,711 526

1 1 1 1 1,7 1,7 1,7 93,288 842

4 4 4 4 14,6 14,6 14,6 57,249 513

2 2 2 2 5,5 5,5 5,5 39,79 345

6 6 6 6 13,2 13,2 13,2 71,124 623

9 9 9 9 11,9 11,9 11,9 95,528 840

1 1 1 1 7,8 7,8 7,8 15,021 129

2 2 2 2 12,8 12,8 12,8 23,332 203

2 2 2 2 4,1 4,1 4,1 65,292 587

2 2 2 2 19,8 19,8 19,8 23,243 222

1 1 1 1 1,3 1,3 1,3 85,136 773

3 3 3 3 13,6 13,6 13,6 22,068 198

5 5 5 5 17,4 17,4 17,4 49,391 430

3 3 3 3 6 6 6 92,674 817

1 1 1 1 2 2 2 67,524 587

1 1 1 1 4,4 4,4 4,4 23,459 206

7 7 7 7 29,1 29,1 29,1 34,137 302

5 5 5 5 9,4 9,4 9,4 61,081 540

2 2 2 2 16,2 16,2 16,2 21,968 197

1 1 1 1 0,9 0,9 0,9 127,11 1133

3 3 3 3 24,3 24,3 24,3 20,248 181

2 2 2 2 33,8 33,8 33,8 8,5928 77

18 18 18 18 55,9 55,9 55,9 34,35 311

2 2 2 2 5,8 5,8 5,8 43,768 429

5 5 5 5 33,5 33,5 33,5 21,137 188

1 1 1 1 3,7 3,7 3,7 38,708 347

3 3 3 3 38,8 38,8 38,8 14,609 134

2 2 2 2 4,5 4,5 4,5 71,32 644

1 1 1 1 4,5 4,5 4,5 34,113 310

1 1 1 1 2,5 2,5 2,5 62,734 570



1 1 1 1 1,4 1,4 1,4 81,528 718

2 2 2 2 15,8 15,8 15,8 24,063 215

1 1 1 1 3,1 3,1 3,1 46,235 415

3 3 3 3 4 4 4 135,27 1215

1 1 1 1 3,3 3,3 3,3 33,528 300

1 1 1 1 7,8 7,8 7,8 14,371 129

2 2 2 2 11,9 11,9 11,9 26,925 244

6 6 6 6 14,2 14,2 14,2 54,658 486

18 18 18 18 35,2 35,2 35,2 62,773 560

1 1 1 1 4,9 4,9 4,9 39,465 345

2 2 2 2 3 3 3 93,275 825

1 1 1 1 1 1 1 99,444 889

1 2 1 1 5,8 2,7 2,7 46,562 412

2 2 2 2 11,1 11,1 11,1 24,018 207

2 2 2 2 2,8 2,8 2,8 95,44 828

19 19 19 19 51,3 51,3 51,3 56,723 519

1 1 1 1 13,1 13,1 13,1 14,697 130

1 1 1 1 1,8 1,8 1,8 87,965 762

2 2 2 2 3,1 3,1 3,1 83,154 721

5 5 5 5 22,3 22,3 22,3 44,427 394

1 1 1 1 2,4 2,4 2,4 52,323 453

2 2 2 2 21,1 21,1 21,1 16,79 152

2 2 2 2 5,4 5,4 5,4 44,441 406

1 1 1 1 8 8 8 15,93 138

2 2 2 2 6,9 6,9 6,9 42,8 393

1 2 1 1 10,3 5,3 5,3 38,349 339

2 2 2 2 9,4 9,4 9,4 25,344 224

10 10 10 10 24,3 24,3 24,3 59,493 526

2 2 2 2 15,6 15,6 15,6 24,106 211

2 2 2 2 30,2 30,2 30,2 10,875 96

4 4 4 4 55,9 55,9 55,9 6,6877 59

10 10 10 10 19,4 19,4 19,4 70,229 640

4 4 4 4 11,7 11,7 11,7 52,088 454

6 6 6 6 14,3 14,3 14,3 55,098 476

3 3 3 3 10,3 10,3 10,3 34,206 310

2 2 2 2 7,3 7,3 7,3 44,881 384

2 2 2 2 12,6 12,6 12,6 18,477 159

6 6 6 6 25,2 25,2 25,2 34,184 314

1 1 1 1 2,2 2,2 2,2 60,813 534

3 3 3 3 10,1 10,1 10,1 53,57 456

1 1 1 1 2,5 2,5 2,5 45,869 403

6 6 6 6 21,4 21,4 21,4 32,916 295

1 1 1 1 5,5 5,5 5,5 24,723 219

4 4 4 4 30,7 30,7 30,7 11,312 101

1 1 1 1 8,9 8,9 8,9 17,91 168

1 1 1 1 2,6 2,6 2,6 66,689 583

1 1 1 1 3,1 3,1 3,1 65,004 573

3 3 3 3 45 45 45 17,02 160

4 5 5 4 15,8 15,8 10,9 38,071 341

5 5 5 5 45,2 45,2 45,2 12,921 115



1 1 1 1 11,3 11,3 11,3 14,128 124

1 1 1 1 4,4 4,4 4,4 20,269 180

1 1 1 1 4,9 4,9 4,9 36,802 344

1 1 1 1 13,7 13,7 13,7 8,1644 73

1 1 1 1 13,7 13,7 13,7 8,381 73

2 2 2 2 15,6 15,6 15,6 9,6176 90

1 1 1 1 11,3 11,3 11,3 10,408 97

1 1 1 1 3,2 3,2 3,2 36,767 310

2 2 2 2 7,5 7,5 7,5 34,007 307



Sequence lengthsQ-value Sequence coverage BY_MONO [%]Intensity Intensity BY_MONOiBAQ iBAQ BY_MONOLFQ intensity BY_MONOMS/MS Count BY_MONO

231 0 16,5 4,84E+06 4,84E+06 4,40E+05 4,40E+05 4,68E+06 4

644;99 0 33,4 3,62E+07 3,62E+07 1,17E+06 1,17E+06 3,62E+07 18

593;570;437;400;403;432;433;456;4940 25,3 2,41E+07 2,41E+07 9,29E+05 9,29E+05 2,41E+07 19

623 0 40,8 1,30E+07 1,30E+07 5,01E+05 5,01E+05 1,30E+07 15

645;524;535;539;551;578;5940 20,5 1,90E+07 1,90E+07 4,87E+05 4,87E+05 1,90E+07 9

2850 0 3,5 2,29E+05 2,29E+05 2,70E+03 2,70E+03 2,29E+05 2

520 0,006579 0 3,09E+06 3,09E+06 NaN NaN 3,09E+06 1

72 0 11,1 3,91E+05 3,91E+05 1,30E+05 1,30E+05 3,91E+05 1

147 0 8,2 1,22E+06 1,22E+06 2,04E+05 2,04E+05 1,22E+06 1

127 0 85,8 3,79E+07 3,79E+07 4,74E+06 4,74E+06 3,79E+07 13

385;423;517;638 0 4,4 4,76E+06 4,76E+06 9,51E+05 9,51E+05 4,76E+06 2

251 0 15,5 2,98E+06 2,98E+06 3,73E+05 3,73E+05 2,98E+06 5

153 0 37,3 3,15E+06 3,15E+06 3,94E+05 3,94E+05 3,15E+06 2

151 0 21,2 3,76E+06 3,76E+06 4,17E+05 4,17E+05 3,76E+06 3

511 0 72,2 1,93E+09 1,93E+09 7,13E+07 7,13E+07 1,92E+09 62

259 0 9,3 6,09E+06 6,09E+06 2,03E+06 2,03E+06 6,09E+06 1

479 0 21,5 7,11E+06 7,11E+06 2,85E+05 2,85E+05 7,11E+06 7

437;437 0 5 6,98E+05 6,98E+05 3,49E+04 3,49E+04 6,98E+05 2

437 0 6,9 1,11E+06 1,11E+06 4,64E+04 4,64E+04 1,11E+06 2

458 0 15,1 6,92E+06 6,92E+06 3,15E+05 3,15E+05 6,92E+06 7

78 0 12,8 2,30E+06 2,30E+06 5,74E+05 5,74E+05 2,30E+06 1

528;520 0 4,7 3,17E+05 3,17E+05 1,27E+04 1,27E+04 3,17E+05 1

309 0 8,1 3,71E+07 3,71E+07 1,95E+06 1,95E+06 3,71E+07 6

283 0 77,4 9,39E+08 9,39E+08 5,87E+07 5,87E+07 9,39E+08 32

244 0 49,2 3,74E+08 3,74E+08 2,67E+07 2,67E+07 3,74E+08 26

128;128;152;381 0 17,2 2,11E+06 2,11E+06 3,52E+05 3,52E+05 2,11E+06 2

309 0 31,4 2,42E+07 2,42E+07 2,20E+06 2,20E+06 2,42E+07 7

617 0 17 8,78E+06 8,78E+06 2,66E+05 2,66E+05 8,78E+06 9

545 0 57,4 2,15E+09 2,15E+09 7,18E+07 7,18E+07 2,15E+09 71

59 0 16,9 2,70E+06 2,70E+06 9,00E+05 9,00E+05 2,70E+06 3

457 0 62,4 1,84E+08 1,84E+08 7,98E+06 7,98E+06 1,84E+08 31

368 0 71,5 2,56E+08 2,56E+08 1,22E+07 1,22E+07 2,56E+08 38

215 0 5,6 3,52E+05 3,52E+05 2,51E+04 2,51E+04 3,52E+05 1

215 0 54,9 1,55E+07 1,55E+07 1,55E+06 1,55E+06 1,55E+07 7

488 0 2,7 6,89E+05 6,89E+05 2,87E+04 2,87E+04 6,89E+05 1

94 0 64,9 5,97E+06 5,97E+06 9,95E+05 9,95E+05 5,97E+06 5

212 0 63,7 3,09E+08 3,09E+08 2,58E+07 2,58E+07 3,09E+08 20

499 0 13,2 1,47E+06 1,47E+06 5,26E+04 5,26E+04 1,47E+06 3

574 0 16,9 8,30E+06 8,30E+06 3,95E+05 3,95E+05 8,30E+06 7

267 0 20,2 3,95E+05 3,95E+05 2,64E+04 2,64E+04 3,95E+05 3

663 0 7,2 1,18E+06 1,18E+06 3,93E+04 3,93E+04 1,18E+06 3

682 0 2,8 3,35E+05 3,35E+05 1,02E+04 1,02E+04 3,35E+05 2

691 0 1,6 2,31E+05 2,31E+05 7,01E+03 7,01E+03 2,31E+05 1

393 0 11,2 1,52E+06 1,52E+06 8,02E+04 8,02E+04 1,52E+06 2

1071 0 4,1 2,02E+06 2,02E+06 3,25E+04 3,25E+04 2,02E+06 5

334 0 26 4,72E+06 4,72E+06 2,95E+05 2,95E+05 4,72E+06 7

318;307 0 50 2,25E+08 2,25E+08 1,18E+07 1,18E+07 2,25E+08 18

198 0 10,1 8,64E+05 8,64E+05 1,08E+05 1,08E+05 8,64E+05 2

778 0 24,4 1,77E+07 1,77E+07 4,43E+05 4,43E+05 1,77E+07 12



572 0 48,3 7,12E+07 7,12E+07 2,22E+06 2,22E+06 7,12E+07 27

510 1 2,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

62 0 71 3,46E+07 3,46E+07 8,66E+06 8,66E+06 3,46E+07 7

335 0 7,2 2,28E+05 2,28E+05 1,20E+04 1,20E+04 2,28E+05 0

704 0 5,1 9,26E+05 9,26E+05 2,11E+04 2,11E+04 9,26E+05 4

266 0 38,7 1,53E+07 1,53E+07 9,56E+05 9,56E+05 1,53E+07 8

428 0 6,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1

311 0 65,9 1,09E+08 1,09E+08 6,83E+06 6,83E+06 1,09E+08 22

387 0 28,4 8,24E+06 8,24E+06 5,49E+05 5,49E+05 8,24E+06 8

558 0 2,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

360 0 3,1 3,19E+05 3,19E+05 1,59E+04 1,59E+04 3,19E+05 1

417 0 3,6 3,52E+05 3,52E+05 1,53E+04 1,53E+04 3,52E+05 1

1000 1 1,3 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

369 0 39,6 2,35E+07 2,35E+07 1,96E+06 1,96E+06 2,35E+07 14

360 0 38,6 2,16E+07 2,16E+07 1,14E+06 1,14E+06 2,16E+07 16

444 0 2,3 6,60E+05 6,60E+05 3,14E+04 3,14E+04 6,60E+05 1

700 0 13,1 4,22E+06 4,22E+06 1,11E+05 1,11E+05 4,22E+06 6

174 0 71,3 2,88E+08 2,88E+08 2,88E+07 2,88E+07 2,88E+08 26

759;753 0 10,8 7,56E+06 7,56E+06 2,10E+05 2,10E+05 7,56E+06 7

649 0 33,6 6,54E+06 6,54E+06 1,64E+05 1,64E+05 6,54E+06 11

526 0 2,3 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

842 0 1,7 1,03E+05 1,03E+05 2,23E+03 2,23E+03 1,03E+05 1

513 0 14,6 2,76E+06 2,76E+06 1,10E+05 1,10E+05 2,76E+06 4

345 0 5,5 1,07E+06 1,07E+06 6,70E+04 6,70E+04 1,07E+06 2

623 0 13,2 2,57E+06 2,57E+06 7,13E+04 7,13E+04 2,57E+06 7

840 0 11,9 4,55E+06 4,55E+06 1,38E+05 1,38E+05 4,55E+06 8

129 0 7,8 6,18E+05 6,18E+05 6,87E+04 6,87E+04 6,18E+05 1

203 0 12,8 3,04E+06 3,04E+06 2,53E+05 2,53E+05 3,04E+06 2

587 0 4,1 7,62E+05 7,62E+05 3,05E+04 3,05E+04 7,62E+05 2

222 0 19,8 9,24E+05 9,24E+05 1,03E+05 1,03E+05 9,24E+05 2

773 0 1,3 4,43E+05 4,43E+05 1,27E+04 1,27E+04 4,43E+05 1

198 0 13,6 3,33E+06 3,33E+06 2,77E+05 2,77E+05 3,33E+06 3

430 0 17,4 2,70E+06 2,70E+06 1,35E+05 1,35E+05 2,70E+06 7

817 0 6 1,76E+06 1,76E+06 5,69E+04 5,69E+04 1,76E+06 3

587 0 2 7,38E+05 7,38E+05 4,10E+04 4,10E+04 7,38E+05 1

206 0 4,4 6,53E+05 6,53E+05 7,26E+04 7,26E+04 6,53E+05 2

302 0 29,1 4,50E+06 4,50E+06 2,50E+05 2,50E+05 4,50E+06 7

540 0 9,4 3,94E+06 3,94E+06 1,46E+05 1,46E+05 3,94E+06 5

197 0 16,2 3,71E+06 3,71E+06 5,30E+05 5,30E+05 3,71E+06 2

1133 1 0,9 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

181 0 24,3 2,54E+06 2,54E+06 2,82E+05 2,82E+05 2,54E+06 3

77 0 33,8 9,19E+06 9,19E+06 1,84E+06 1,84E+06 9,19E+06 2

311 0 55,9 4,37E+08 4,37E+08 2,43E+07 2,43E+07 4,37E+08 19

429 0 5,8 1,98E+06 1,98E+06 1,98E+05 1,98E+05 1,98E+06 2

188 0 33,5 1,77E+06 1,77E+06 1,26E+05 1,26E+05 1,77E+06 2

347 0 3,7 3,58E+05 3,58E+05 2,24E+04 2,24E+04 3,58E+05 1

134 0 38,8 8,47E+06 8,47E+06 2,12E+06 2,12E+06 8,47E+06 6

644 0 4,5 4,04E+05 4,04E+05 1,39E+04 1,39E+04 4,04E+05 1

310 0 4,5 6,78E+05 6,78E+05 3,39E+04 3,39E+04 6,78E+05 1

570;570 0 2,5 3,62E+05 3,62E+05 1,81E+04 1,81E+04 3,62E+05 1



718 0 1,4 3,60E+05 3,60E+05 1,09E+04 1,09E+04 3,60E+05 1

215;207 0 15,8 6,04E+05 6,04E+05 1,01E+05 1,01E+05 6,04E+05 2

415 0 3,1 2,31E+05 2,31E+05 1,21E+04 1,21E+04 2,31E+05 1

1215 0 4 1,39E+06 1,39E+06 2,28E+04 2,28E+04 1,39E+06 3

300 0 3,3 1,16E+06 1,16E+06 8,26E+04 8,26E+04 1,16E+06 1

129 0 7,8 3,17E+05 3,17E+05 4,52E+04 4,52E+04 3,17E+05 1

244 0 11,9 7,71E+05 7,71E+05 6,42E+04 6,42E+04 7,71E+05 2

486 0 14,2 4,00E+06 4,00E+06 1,74E+05 1,74E+05 4,00E+06 5

560 0 35,2 2,64E+07 2,64E+07 8,25E+05 8,25E+05 2,64E+07 28

345 0 4,9 5,03E+05 5,03E+05 4,19E+04 4,19E+04 5,03E+05 1

825;761 0 3 7,13E+05 7,13E+05 1,52E+04 1,52E+04 7,13E+05 2

889 0 1 7,10E+05 7,10E+05 1,58E+04 1,58E+04 7,10E+05 1

412;420 1 5,8 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1

207 0 11,1 8,58E+05 8,58E+05 6,60E+04 6,60E+04 8,58E+05 2

828;835 0 2,8 2,80E+05 2,80E+05 5,95E+03 5,95E+03 2,80E+05 2

519 0 51,3 3,99E+07 3,99E+07 1,33E+06 1,33E+06 3,99E+07 22

130 0 13,1 4,87E+05 4,87E+05 8,12E+04 8,12E+04 4,87E+05 1

762 0 1,8 9,73E+05 9,73E+05 3,74E+04 3,74E+04 9,73E+05 1

721 0 3,1 5,97E+05 5,97E+05 1,66E+04 1,66E+04 5,97E+05 2

394 0 22,3 2,63E+06 2,63E+06 1,05E+05 1,05E+05 2,63E+06 3

453 0 2,4 1,85E+05 1,85E+05 9,27E+03 9,27E+03 1,85E+05 1

152 0 21,1 1,02E+06 1,02E+06 1,46E+05 1,46E+05 1,02E+06 2

406 0 5,4 9,19E+05 9,19E+05 5,74E+04 5,74E+04 9,19E+05 2

138 0 8 4,32E+05 4,32E+05 1,44E+05 1,44E+05 4,32E+05 1

393 0 6,9 5,58E+05 5,58E+05 2,33E+04 2,33E+04 5,58E+05 1

339 0 10,3 2,03E+06 2,03E+06 1,35E+05 1,35E+05 2,03E+06 2

224 0 9,4 9,18E+05 9,18E+05 1,15E+05 1,15E+05 9,18E+05 2

526 0 24,3 8,44E+06 8,44E+06 2,91E+05 2,91E+05 8,44E+06 9

211 0 15,6 8,26E+05 8,26E+05 9,18E+04 9,18E+04 8,26E+05 3

96 0 30,2 2,48E+06 2,48E+06 4,14E+05 4,14E+05 2,48E+06 3

59 0 55,9 2,59E+07 2,59E+07 6,48E+06 6,48E+06 2,59E+07 3

640;634 0 19,4 9,03E+06 9,03E+06 2,82E+05 2,82E+05 9,03E+06 7

454;483 0 11,7 3,28E+06 3,28E+06 1,37E+05 1,37E+05 3,28E+06 4

476 0 14,3 2,15E+06 2,15E+06 8,95E+04 8,95E+04 2,15E+06 4

310 0 10,3 8,82E+05 8,82E+05 5,19E+04 5,19E+04 8,82E+05 1

384 0 7,3 1,18E+06 1,18E+06 7,35E+04 7,35E+04 1,18E+06 3

159 0 12,6 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

314 0 25,2 4,80E+06 4,80E+06 3,43E+05 3,43E+05 4,80E+06 7

534 1 2,2 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

456 0 10,1 1,33E+06 1,33E+06 4,92E+04 4,92E+04 1,33E+06 3

403 0 2,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

295 0 21,4 3,86E+06 3,86E+06 2,03E+05 2,03E+05 3,86E+06 5

219 0 5,5 1,05E+06 1,05E+06 1,05E+05 1,05E+05 1,05E+06 1

101 0 30,7 1,58E+08 1,58E+08 2,63E+07 2,63E+07 1,58E+08 9

168 0 8,9 2,84E+05 2,84E+05 7,10E+04 7,10E+04 2,84E+05 1

583 0 2,6 2,88E+05 2,88E+05 9,01E+03 9,01E+03 2,88E+05 1

573 0 3,1 7,83E+05 7,83E+05 2,37E+04 2,37E+04 7,83E+05 1

160 0 45 3,44E+06 3,44E+06 4,92E+05 4,92E+05 3,44E+06 3

341 0 15,8 1,92E+06 1,92E+06 1,28E+05 1,28E+05 1,92E+06 3

115 0 45,2 3,42E+07 3,42E+07 4,28E+06 4,28E+06 3,42E+07 5



124 0 11,3 4,77E+06 4,77E+06 5,97E+05 5,97E+05 4,77E+06 1

180 0 4,4 1,23E+06 1,23E+06 1,54E+05 1,54E+05 1,23E+06 1

344 0 4,9 5,22E+05 5,22E+05 2,90E+04 2,90E+04 5,22E+05 1

73 0 13,7 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

73 0 13,7 1,04E+06 1,04E+06 3,47E+05 3,47E+05 1,04E+06 1

90 0 15,6 2,53E+06 2,53E+06 6,33E+05 6,33E+05 2,53E+06 3

97 0 11,3 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

310 0 3,2 1,98E+05 1,98E+05 1,41E+04 1,41E+04 1,98E+05 1

307 0 7,5 2,92E+05 2,92E+05 1,72E+04 1,72E+04 2,92E+05 1



MS/MS CountOnly identified by siteReverse Potential contaminantid Peptide IDsPeptide is razorMod. peptide IDsEvidence IDs

4 + 0 389;441;701True;True;True390;442;703466;530;840;841

18 + 1 9;119;188;215;283;371;431;463;480;493;530;595;598;601;602;606;665;671;672;784True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True9;119;189;216;284;372;432;464;481;494;531;596;599;602;603;607;667;673;674;78710;140;224;252;335;446;519;557;575;590;633;712;715;718;719;725;799;805;806;807;946

19 + 2 156;249;312;367;375;405;505;546;582;596;599;617;727;785True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True156;250;313;368;376;406;506;547;583;597;600;618;729;788181;293;372;373;442;450;486;487;606;651;652;696;697;713;716;739;740;873;947

15 + 3 83;142;197;217;218;268;296;511;522;526;551;586;663;666;744True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True83;142;198;218;219;269;297;512;523;527;552;587;665;668;74699;165;233;254;255;317;351;613;624;629;658;701;797;800;894

9 + 4 52;178;188;214;252;283;483;635;704;736True;True;False;True;True;False;True;True;True;True52;179;189;215;253;284;484;636;706;73864;212;224;251;296;335;578;762;844;886

2 + 5 247;544 True;True 248;545 291;649

1 + + 6 58 True 58 70

1 7 432 True 433 520

1 8 33 True 33 42

13 9 17;49;144;179;285;368;369;393;419;518;559True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True17;49;144;180;286;369;370;394;420;519;56021;22;60;61;167;213;338;443;444;472;504;620;669;670

2 10 111;239 True;True 111;240 132;282

5 11 22;204;414True;True;True22;205;41527;241;498

2 12 466;520;561;769True;True;True;True467;521;562;771560;622;672;924

3 13 141;406;466True;True;False141;407;467164;488;560

62 14 16;62;70;137;157;167;190;191;200;225;254;288;293;294;306;341;352;403;408;429;447;516;604;605;653;687;693;699;745;762;781True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True16;62;70;137;157;158;168;191;192;201;226;255;289;294;295;307;342;353;404;409;430;448;517;605;606;654;655;689;695;701;747;764;78418;19;20;74;75;84;160;182;183;194;226;227;236;237;264;265;298;341;346;347;348;365;366;408;409;410;423;424;483;484;490;491;492;515;516;517;536;537;538;539;540;618;721;722;723;724;784;785;823;829;837;838;895;916;942;943

1 15 24;771 True;True 24;773 29;926;927;928;929

7 16 21;42;59;321;449;581;694;763True;True;True;True;True;True;True;True21;42;59;322;450;582;696;76526;52;71;382;542;695;830;831;917

2 17 289;740 True;True 290;742 342;890

2 18 337;409 True;True 338;410 403;493

7 19 287;420;533;550;664;800True;True;True;True;True;True288;421;534;551;666;803340;505;636;657;798;964

1 20 80 True 80 96

1 21 27;334 True;True 27;335 32;400

6 22 523;524;787;788True;True;False;False524;525;790;791625;626;627;949;950;951

32 23 28;29;74;76;206;373;374;413;433;471;477;514;535;539;548;576;612;613;748;777;797True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True28;29;74;76;207;374;375;414;434;472;478;515;536;540;549;577;613;614;750;779;780;80033;34;35;36;37;89;91;243;448;449;497;521;566;572;616;639;640;644;654;655;689;690;733;734;735;898;936;937;961

26 24 26;43;61;100;168;357;531;707;732;733;735;747;749;792;793True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True26;43;61;100;169;358;532;709;734;735;737;749;751;795;79631;53;54;73;118;119;195;196;429;430;634;848;880;881;882;884;885;897;899;955;956;957

2 25 307;668 True;True 308;670 367;802

7 26 4;114;203;335;492;670;731True;True;True;True;True;True;True4;114;204;336;493;672;7334;135;240;401;588;589;804;878;879

9 27 30;38;183;372;381;496;566True;True;True;True;True;True;True30;38;184;373;382;497;56738;39;47;218;447;457;593;678

71 28 32;45;57;127;146;148;170;224;240;241;244;262;265;286;297;348;349;383;452;453;512;567;568;569;575;609;626;629;638;639;650;709;726;760;761;772True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True32;45;57;127;146;148;171;225;241;242;245;263;266;287;298;349;350;384;453;454;513;568;569;570;576;610;627;630;639;640;651;711;728;762;763;77441;56;69;149;150;170;172;198;199;200;201;202;203;261;262;263;283;284;285;288;309;313;314;339;352;353;417;418;419;460;546;547;614;679;680;681;682;688;728;729;749;750;755;756;766;767;768;781;850;851;852;872;912;913;914;915;930

3 29 145;205 True;True 145;206 168;169;242

31 30 1;40;41;63;72;104;136;266;328;361;410;424;439;440;442;451;490;491;506;553;579;597;730True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True1;40;41;63;72;104;136;267;329;362;411;425;440;441;443;452;491;492;507;554;580;598;7321;49;50;51;76;77;86;87;124;159;315;391;435;436;494;509;510;527;528;529;531;544;545;586;587;607;608;660;661;693;714;876;877

38 31 79;95;96;159;163;182;186;192;193;199;202;228;233;316;338;344;370;404;468;469;571;623;636;750;751;752;782True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True79;95;96;160;164;183;187;193;194;200;203;229;234;317;339;345;371;405;469;470;572;624;637;752;753;754;78594;95;113;114;185;189;217;222;228;229;235;239;268;269;276;377;404;405;413;445;485;562;563;564;684;746;763;764;900;901;902;903;944

1 32 764 True 766 918

7 33 243;339;340;627;632;676;677;679;708;773True;True;True;True;True;True;True;True;True;True244;340;341;628;633;678;679;681;710;775287;406;407;751;752;759;811;812;814;849;931

1 34 23 True 23 28

5 35 15;226;227;474;695True;True;True;True;True15;227;228;475;69717;266;267;569;832;833

20 36 0;101;216;256;280;376;382;391;392;482;498;692True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True0;101;217;257;281;377;383;392;393;483;499;6940;120;253;300;332;451;452;458;459;468;469;470;471;577;595;596;828

3 37 476;562;702;759True;True;True;True477;563;704;761571;673;842;911

7 38 78;366;556;580;634;755;794;795True;True;True;True;True;True;True;True78;367;557;581;635;757;797;79893;441;664;694;761;906;907;958;959

3 39 86;379;517;720;796True;True;True;True;True86;380;518;722;799103;455;619;866;960

3 40 7;386;790 True;True;True7;387;793 7;463;953

2 41 443;642 True;True 444;643 532;771

1 42 82 True 82 98

2 43 11;589;614True;True;True11;590;61512;704;736

5 44 55;198;478;633True;True;True;True55;199;479;63467;234;573;760

7 45 69;112;187;259;346;758True;True;True;True;True;True69;112;188;260;347;76083;133;223;304;305;415;910

18 46 35;165;209;213;257;258;322;332;343;358;359;411;459;578;637;775;776;779;780;787;788True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True35;166;210;214;258;259;323;333;344;359;360;412;460;579;638;777;778;782;783;790;79144;191;192;246;250;301;302;303;383;397;398;412;431;432;433;495;553;692;765;933;934;935;939;940;941;949;950;951

2 47 541;542 True;True 542;543 646;647

12 48 87;140;173;189;220;221;263;302;336;415;425;500;538;608;657;714True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True87;140;174;190;221;222;264;303;337;416;426;501;539;609;659;716104;163;206;225;257;258;310;360;361;402;499;511;599;643;727;791;859



27 49 6;44;102;138;212;248;260;315;331;342;398;407;435;503;528;560;584;661;673;706;712;713;718;728True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True6;44;102;138;213;249;261;316;332;343;399;408;436;504;529;561;585;663;675;708;714;715;720;7306;55;121;122;161;249;292;306;307;376;396;411;477;489;523;603;631;671;699;795;808;846;847;856;857;858;863;864;874

0 + 50 275 True 276 325

7 51 14;329;615;620;643True;True;True;True;True14;330;616;621;64415;16;392;393;737;743;772

0 52 10;162 True;True 10;163 11;188

4 53 123;155;743True;True;True123;155;745145;180;893

8 54 36;77;93;135;236;237;295;326;501;594True;True;True;True;True;True;True;True;True;True36;77;93;135;237;238;296;327;502;59545;92;111;158;279;280;349;350;388;600;711

1 55 540;645;723True;True;True541;646;725645;774;869

22 56 46;53;132;176;181;184;300;308;330;333;448;499;527;532;624True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True46;53;132;177;182;185;301;309;331;334;449;500;528;533;62557;65;155;209;210;216;219;220;357;358;368;394;395;399;541;597;598;630;635;747

8 57 12;110;242;417;543;640;667;696True;True;True;True;True;True;True;True12;110;243;418;544;641;669;69813;131;286;502;648;769;801;834

0 58 412 True 413 496

1 59 783 True 786 945

1 60 682 True 684 817

0 + 61 85 True 85 102

14 62 160;174;313;354;362;600;646;648;690;774;805True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True161;175;314;355;363;601;647;649;692;776;808186;207;374;426;437;717;775;776;779;826;932;969

16 63 60;84;116;139;175;201;238;276;304;388;547;656;688True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True60;84;116;139;176;202;239;277;305;389;548;658;69072;100;101;137;162;208;238;281;326;363;465;653;789;790;824

1 64 118 True 118 139

6 65 20;223;234;327;458;700True;True;True;True;True;True20;224;235;328;459;70225;260;277;389;390;552;839

26 66 91;92;99;151;152;166;230;231;298;299;319;320;502;513;534;537;563True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True91;92;99;151;152;167;231;232;299;300;320;321;503;514;535;538;564109;110;117;175;176;177;193;271;272;273;354;355;356;380;381;601;602;615;637;638;642;674;675

7 67 67;81;185;210;267;446;486True;True;True;True;True;True;True67;81;186;211;268;447;48781;97;221;247;316;535;582

11 68 51;54;94;109;124;131;364;399;464;495;552;621;678;724;737;738;799;802True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True51;54;94;109;124;131;365;400;465;496;553;622;680;726;739;740;802;80563;66;112;130;146;154;439;478;558;592;659;744;813;870;887;888;963;966

0 69 616 True 617 738

1 70 169 True 170 197

4 71 250;347;593;622True;True;True;True251;348;594;623294;416;710;745

2 72 3;454 True;True 3;455 3;548

7 73 253;651;691;715;734;808True;True;True;True;True;True254;652;693;717;736;811297;782;827;860;883;972

8 74 19;71;103;147;390;467;489;572;689True;True;True;True;True;True;True;True;True19;71;103;147;391;468;490;573;69124;85;123;171;467;561;585;685;825

1 75 662 True 664 796

2 76 107;171 True;True 107;172 127;128;204

2 77 400;675 True;True 401;677 479;810

2 78 261;681 True;True 262;683 308;816

1 79 395 True 396 474

3 80 2;270;754 True;True;True2;271;756 2;319;905

7 81 117;380;385;450;628True;True;True;True;True117;381;386;451;629138;456;462;543;753;754

3 82 317;396;525True;True;True318;397;526378;475;628

1 83 756 True 758 908

2 84 529 True 530 632

7 85 97;219;251;421;497;680;739True;True;True;True;True;True;True97;220;252;422;498;682;741115;256;295;506;594;815;889

5 86 37;301;402;488;753True;True;True;True;True37;302;403;489;75546;359;481;482;584;904

2 87 436;703 True;True 437;705 524;843

0 + 88 154 True 154 179

3 89 255;377;607True;True;True256;378;608299;453;726

2 90 195;305 True;True 196;306 231;364

19 91 68;90;149;150;180;232;271;272;314;350;438;457;465;485;557;654;655;801True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True68;90;149;150;181;233;272;273;315;351;439;458;466;486;558;656;657;80482;107;108;173;174;214;215;274;275;320;321;322;375;420;421;526;551;559;581;665;666;786;787;788;965

2 92 716;741 True;True 718;743 861;891

2 93 426;460;573;804;807True;True;True;True;True427;461;574;807;810512;554;686;968;971

1 94 778 True 781 938

6 95 128;229;416True;True;True128;230;417151;270;500;501

1 96 641;725 True;True 642;727 770;871

1 97 47 True 47 58

1 98 365 True 366 440



1 99 75 True 75 90

2 100 356;669 True;True 357;671 428;803

1 101 98 True 98 116

3 102 351;430;585True;True;True352;431;586422;518;700

1 103 456 True 457 550

1 104 277 True 278 327

2 105 56;172 True;True 56;173 68;205

5 106 153;345;487;504;515;587True;True;True;True;True;True153;346;488;505;516;588178;414;583;604;605;617;702

28 107 18;120;121;126;143;208;235;282;355;484;494;508;565;588;647;684;685;798True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True18;120;121;126;143;209;236;283;356;485;495;509;566;589;648;686;687;80123;141;142;148;166;245;278;334;427;579;580;591;610;677;703;777;778;819;820;821;962

1 108 164 True 165 190

2 109 207;659 True;True 208;661 244;793

1 110 31 True 31 40

1 + 111 397;645 True;False 398;646 476;774

2 112 311;427 True;True 312;428 371;513

2 113 325;729 True;True 326;731 387;875

22 114 13;129;158;211;264;269;279;324;363;470;570;611;618;698;711;765;766;791;806True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True13;129;159;212;265;270;280;325;364;471;571;612;619;700;713;767;768;794;80914;152;184;248;311;312;318;331;385;386;438;565;683;731;732;741;836;854;855;919;920;921;954;970

1 115 757 True 759 909

1 116 274 True 275 324

2 117 130;722 True;True 130;724 153;868

3 118 281;291;292;521;610True;True;True;True;True282;292;293;522;611333;344;345;623;730

1 119 652 True 653 783

2 120 549;644 True;True 550;645 656;773

2 121 577;803 True;True 578;806 691;967

1 122 746 True 748 896

1 123 717;742 True;True 719;744 862;892

2 124 8;48 False;True 8;48 8;9;59

2 125 88;697 True;True 88;699 105;835

9 126 66;106;161;455;472;507;554;625;705;789True;True;True;True;True;True;True;True;True;True66;106;162;456;473;508;555;626;707;79280;126;187;549;567;609;662;748;845;952

3 127 73;105 True;True 73;105 88;125

3 128 113;721 True;True 113;723 134;867

3 129 133;194;555;767True;True;True;True133;195;556;769156;230;663;922

7 130 25;64;108;246;387;592;649;658;686;770True;True;True;True;True;True;True;True;True;True25;64;108;247;388;593;650;660;688;77230;78;129;290;464;708;709;780;792;822;925

4 131 134;428;510;710True;True;True;True134;429;511;712157;514;612;853

4 132 115;310;401;481;509;719True;True;True;True;True;True115;311;402;482;510;721136;370;480;576;611;865

1 133 5;422;462 True;True;True5;423;463 5;507;556

3 134 245;437 True;True 246;438 289;525

0 135 89;461 True;True 89;462 106;555

7 136 284;445;473;519;574;674True;True;True;True;True;True285;446;474;520;575;676336;337;534;568;621;687;809

0 + 137 444 True 445 533

3 138 418;434;619True;True;True419;435;620503;522;742

0 139 273 True 274 323

5 140 360;384;394;536;660;683True;True;True;True;True;True361;385;395;537;662;685434;461;473;641;794;818

1 141 50 True 50 62

9 142 278;558;603;786True;True;True;True279;559;604;789328;329;330;667;668;720;948

1 143 125 True 125 147

1 144 303 True 304 362

1 145 630 True 631 757

3 146 122;290;423True;True;True122;291;424143;144;343;508

3 147 8;34;177;318;475True;True;True;True;True8;34;178;319;4768;9;43;211;379;570

5 148 39;309;479;545;631True;True;True;True;True39;310;480;546;63248;369;574;650;758



1 149 65 True 65 79

1 150 323 True 324 384

1 151 583 True 584 698

0 152 378 True 379 454

1 153 564 True 565 676

3 154 590;591 True;True 591;592 705;706;707

0 155 768 True 770 923

1 156 353 True 354 425

1 157 196;222 True;True 197;223 232;259



MS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDsOxidation (M) site positions

553;625;987;988553;625;988

12;158;259;297;397;531;613;659;677;678;695;749;836;839;842;843;856;942;949;950;951;111512;158;259;297;397;531;613;659;678;695;749;836;839;842;843;856;942;949;950;11150;1;2;3 259;262;469;493

200;346;440;441;527;536;574;575;712;769;770;820;821;837;840;873;874;1025;1026;1116200;346;440;527;536;574;712;770;821;837;840;873;1025;11164;5 306;321

110;111;183;274;299;300;377;415;723;724;725;736;741;777;825;939;943;1051110;183;274;299;300;377;415;723;736;741;777;825;939;943;10516;7;8 245;269;326

71;247;259;296;349;397;681;897;991;1041;104271;247;259;296;349;397;681;897;991;10419 343

344;767 344;767

77 77

614 614

47 47

26;27;66;67;68;185;248;400;528;529;559;595;732;789;79027;68;185;248;400;528;529;559;595;732;79010 56

149;329 149;329

32;284;285;286;58932;285;589

662;734;792;1089662;734;792;1089 11 41

182;576;662182;576;662

21;22;23;24;25;82;83;93;178;201;202;216;261;262;263;264;265;266;278;279;280;309;310;351;352;353;354;405;410;411;412;433;434;482;483;484;485;486;487;488;489;490;491;492;493;506;507;570;571;578;579;580;581;582;583;608;609;610;611;631;632;633;634;635;636;637;730;845;846;847;848;849;850;851;852;853;854;855;924;925;926;927;968;975;983;984;985;1052;1080;1110;1111;111224;82;93;178;201;216;263;266;278;310;351;405;410;412;434;487;507;571;582;610;634;730;846;855;924;968;975;984;1052;1080;111212;13;14;15;16;1797;234;255;322;426;492

34;1091;1092;1093;1094;1095;1096;109734;1091 18;19 80;82

31;57;78;453;639;819;976;977;108131;57;78;453;639;819;977;108120 84

406;1046 406;1046

477;584 477;584

404;596;752;776;940;941;1134404;596;752;776;941;1134

107 107

37;474 37;474

737;738;739;1118;1119;1120737;739;1118;1120

38;39;40;41;42;99;101;102;288;533;534;535;588;615;616;668;674;728;755;756;757;762;772;773;774;811;812;813;814;865;866;867;868;869;1056;1104;1105;113040;42;99;101;288;533;534;588;615;668;674;728;756;762;772;811;865;866;1056;1104;113021;22 142;167

36;58;59;81;134;135;136;217;218;512;513;750;995;1034;1035;1036;1038;1039;1040;1054;1055;1057;1058;1124;1125;112636;58;81;135;217;512;750;995;1034;1036;1040;1054;1057;1124;1126

435;945 435;945

5;6;153;283;475;692;693;694;947;948;1032;10335;153;283;475;692;948;103223;24;25 128;233;247

43;44;52;253;532;543;698;699;79844;52;253;532;543;698;798

46;61;76;167;168;188;190;220;221;222;223;224;225;226;227;228;229;230;231;232;233;234;235;236;237;306;307;308;330;331;332;333;334;335;339;340;367;368;373;374;401;402;403;416;417;418;500;501;502;547;648;649;726;799;800;801;802;803;810;859;860;883;884;889;890;901;902;903;919;920;998;999;1000;1001;1002;1003;1024;1076;1077;1078;1079;109846;61;76;168;188;190;220;307;331;335;340;367;373;401;418;501;502;547;648;649;726;799;800;802;810;860;884;889;901;902;920;1002;1024;1077;1079;109826;27 99;263

186;187;287186;287

2;54;55;56;84;85;86;95;96;141;177;375;462;519;520;585;600;601;602;603;622;623;624;626;642;643;644;645;646;647;690;691;713;714;715;716;779;780;817;838;1030;10312;54;56;84;95;141;177;375;462;519;585;602;622;623;626;647;690;691;716;780;817;838;103128;29;30;31;32339;446;452;454;455

105;106;128;129;205;209;252;257;267;268;269;270;276;277;282;313;314;323;448;478;479;496;530;572;573;664;665;666;805;806;880;898;899;1059;1060;1061;1062;1113105;128;129;205;209;252;257;267;268;276;282;314;323;448;478;496;530;572;664;666;805;880;898;1059;1061;1062;1113

1082 1082

338;480;481;885;886;893;955;956;958;996;997;1099338;480;481;886;893;955;956;958;997;109933;34;35;36;3759;63;82;91;134

33 33

19;20;311;312;671;978;97919;311;312;671;97938;39 10;16

0;1;137;298;356;393;394;537;538;544;545;546;555;556;557;558;680;701;702;9741;137;298;356;393;538;546;556;558;680;701;974

673;793;989;1075673;793;989;1075 40 243

104;526;783;818;896;1065;1066;1067;1068;1069;1070;1127;1128104;526;783;818;896;1068;1127;112841 303

115;541;731;1018;1129115;541;731;1018;112942;43;44 29;33;158

9;550;11229;550;1122

627;906 627;906

109 109

14;828;87014;828;87045;46 44;46

74;275;675;894;89574;275;675;895

92;150;258;362;363;498;1073;107492;150;258;363;498;1073

49;211;212;213;214;291;295;357;358;359;360;361;454;468;469;470;471;472;495;514;515;516;586;655;816;900;1101;1102;1103;1107;1108;1109;1118;1119;112049;211;291;295;358;360;454;469;495;514;515;586;655;816;900;1101;1103;1107;1108;1118;112047;48;49;50;51;52;53;5429;57;114;255;256;257;304;310

764;765 764;765

116;181;240;260;302;303;369;428;429;476;590;604;705;761;858;933;1011116;181;240;260;302;303;369;428;476;590;604;705;761;858;933;101155;56;57;58299;390;520;615



8;60;138;139;179;294;345;364;365;446;447;467;494;564;577;618;709;746;791;823;937;952;993;994;1008;1009;1010;1015;1016;1027;10288;60;139;179;294;345;364;446;467;494;564;577;618;709;746;791;823;937;952;994;1008;1009;1016;102859;60;61;62135;187;214;513

385 385 63 481

17;18;463;464;871;877;90717;463;871;877;907

13;208 13;208 64 107

163;199;1049;1050163;199;1049

50;103;126;176;326;327;413;414;459;706;83550;103;126;176;326;327;413;459;706;83565;66;67;6897;127;226;231

763;909;1021763;909;1021 69 34

62;63;72;173;244;245;251;254;255;423;424;425;426;436;465;466;473;638;703;704;742;743;744;745;751;88162;72;173;244;251;254;425;436;466;473;638;704;744;751;88170;71;72 35;119;124

15;148;336;337;593;766;904;944;98015;148;336;593;766;904;944;98073 94

587 587 74 403

1114 1114

961 961

114 114 75 498

206;241;242;442;443;509;521;841;910;911;917;972;1100;1139206;242;443;509;521;841;911;917;972;1100;1139

79;80;112;113;155;180;243;281;328;386;431;552;771;931;932;96980;112;155;180;243;281;328;386;431;552;771;931;969

157 157

30;305;324;460;461;654;98630;305;324;461;654;98676 142

121;122;123;124;125;133;193;194;195;196;215;318;319;320;419;420;421;422;451;452;707;708;727;753;754;759;760;794;795121;122;133;193;196;215;318;319;420;421;451;452;707;727;754;759;79477;78 153;174

90;108;256;292;376;630;68690;108;256;292;376;630;686

70;73;127;147;164;172;524;565;660;697;778;878;957;1022;1043;1044;1133;113670;73;127;147;164;172;524;565;660;697;778;878;957;1022;1043;1044;1133;113679;80;81;82;83;84;85322;346;359;385;519;585;622

872 872 86 359

219 219

347;499;834;879347;499;834;879

4;650 4;650

350;921;922;973;1012;1037;1143350;922;973;1012;1037;1143

29;94;140;189;554;663;689;807;970;97129;94;140;189;554;663;689;807;97187;88 14;356

938 938

144;145;238144;238

566;954 566;954

366;960 366;960

561 561

3;379;10643;379;1064

156;542;549;640;641;887;888156;542;549;640;887

449;562;740449;562;740

1071 1071

747;748 748

130;131;301;348;597;700;959;1045130;301;348;597;700;959;104589 82

51;427;568;569;688;106351;427;569;688;1063

619;990 619;990

198 198 90 481

355;539;857355;539;857

272;432 272;432

91;119;120;191;192;249;250;321;322;380;381;382;444;445;503;504;621;653;661;685;784;785;928;929;930;113591;119;191;192;249;322;381;382;444;504;621;653;661;685;784;928;930;113591;92;93;9477;251;255;280

1013;1047 1013;1047

605;656;808;1138;1141;1142605;656;808;1138;114295;96;97;98;99;1001;11;14;15;72;121

1106 1106

169;315;316;317;591;592169;316;591

905;1023 905;1023 101 137

64 64

525 525



100 100

511;946 511;946

132 132

505;612;824505;612;824

652 652

387 387

75;239 75;239

197;497;687;710;711;729;826197;497;687;710;729;826102;103 291;339

28;159;160;166;184;290;325;396;510;682;683;684;696;718;719;720;797;827;912;913;914;915;916;964;965;966;1131;113228;159;160;166;184;290;325;396;510;682;696;718;797;827;913;964;966;1132

210 210

289;935 289;935

45 45

563;909 563;909 104;105 254;258

439;606 439;606

458;1029 458;1029

16;170;203;204;293;370;371;372;378;392;456;457;522;523;667;804;862;863;864;875;982;1005;1006;1007;1083;1084;1085;1123;114016;170;203;293;371;378;392;457;522;667;804;862;875;982;1005;1083;1084;1123;1140106;107;108370;441;499

1072 1072

384 384

171;1020 171;1020

395;408;409;735;861395;408;409;735;861

923 923

775;908 775;908

815;1137 815;1137

1053 1053

1014;1048 1014;1048 109 271

10;11;65 10;65

117;981 117;981

89;143;207;651;669;717;781;882;992;112189;143;207;651;669;717;781;882;992;1121110 475

97;98;142 97;142

151;152;1019151;1019

174;271;782;1086;1087174;271;782;1087111 27

35;87;146;343;551;832;833;918;934;967;109035;87;146;343;551;833;918;934;967;1090112;113;114;115114;133;270;340

175;607;722;1004175;607;722;1004

154;438;567;679;721;1017154;438;567;679;721;1017116;117;118408;410;427

7;598;658 7;598;658 119;120 39;65

341;342;620341;620

118;657 118;657 121;122 4;18

398;399;629;670;733;809;953398;629;670;733;809;953

628 628 123 404

594;617;876594;617;876

383 383 124 157

517;518;548;560;758;936;962;963518;548;560;758;936;963125 192

69 69

388;389;390;391;786;787;788;844;1117390;786;844;1117

165 165

430 430

891 891

161;162;407;599161;407;599 126 82

10;11;48;246;450;67210;48;246;450;672127 72

53;437;676;768;89253;437;676;768;892



88 88

455 455

822 822

540 540 128 42

796 796

829;830;831829;831

1088 1088 129 41

508 508

273;304 273;304 130 180



105;128;129;205;209;252;257;267;268;276;282;314;323;448;478;496;530;572;664;666;805;880;898;1059;1061;1062;1113



Protein IDsMajority protein IDsPeptide counts (all)Peptide counts (razor+unique)Peptide counts (unique)Fasta headersNumber of proteinsPeptides Razor + unique peptides

CON__P00761CON__P00761 4 4 4 >P00761 SWISS-PROT:P00761|TRYP_PIG Trypsin - Sus scrofa (Pig).1 4 4

CON__P02533;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P19012;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__Q99456;CON__Q7Z3Z0;CON__Q6IFX2;CON__Q7Z3Y8;CON__Q148H6;CON__Q7Z3Y9;CON__Q7Z3Y7CON__P02533;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P19012;CON__A2A4G16;3;3;3;3;2;2;2;2;2;1;1;1;1;1;11;1;1;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;01;1;1;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0>P02533 SWISS-PROT:P02533 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT14 Keratin, type I cytoskeletal 14;>Q04695 SWISS-PROT:Q04695 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT17 Keratin, type I cytoskeletal 17;>Q9QWL7 SWISS-PROT:Q9QWL7 Tax_Id=10090 Gene_Symbol=Krt17 Keratin, type I cytoske16 6 1

CON__P04264;CON__H-INV:HIT000016045CON__P0426428;1 28;1 18;0 >P04264 SWISS-PROT:P04264 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT1 Keratin, type II cytoskeletal 12 28 28

CON__P08779CON__P08779 8 5 3 >P08779 SWISS-PROT:P08779 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT16 Keratin, type I cytoskeletal 161 8 5

CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1CON__P1364519;7;3 19;7;3 15;5;0 >P13645 SWISS-PROT:P13645 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT10 Keratin, type I cytoskeletal 103 19 19

CON__P35527;CON__P05784CON__P3552717;1 16;0 16;0 >P35527 SWISS-PROT:P35527 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT9 Keratin, type I cytoskeletal 92 17 16

CON__P35908;CON__Q9R0H5;CON__Q5XKE5;CON__Q6NXH9;CON__O95678;CON__Q7Z794;CON__P19013;CON__P12035;CON__Q01546CON__P3590814;2;2;2;2;2;2;2;212;1;2;1;2;1;2;2;27;0;0;0;0;0;0;0;0>P35908 SWISS-PROT:P35908 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT2 Keratin, type II cytoskeletal 2 epidermal9 14 12

REV__sp|P32380|SP110_YEASTREV__sp|P32380|SP110_YEAST1 1 1 >sp|P32380|SP110_YEAST Spindle pole body component 110 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SPC110 PE=1 SV=11 1 1

sp|P00044|CYC1_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST1 1 1 >sp|P00044|CYC1_YEAST Cytochrome c iso-1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CYC1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST1 1 1 >sp|P00127|QCR6_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR6 PE=1 SV=21 1 1

sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST11 11 11 >sp|P00128|QCR7_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR7 PE=1 SV=21 11 11

sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEAST2;2;2;2 2;2;2;2 2;2;2;2 >sp|P00163|CYB_YEAST Cytochrome b OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COB PE=1 SV=3;>sp|P03873|MBI2_YEAST Cytochrome b mRNA maturase bI2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BI2 PE=1 SV=2;>4 2 2

sp|P00401|COX1_YEASTsp|P00401|COX1_YEAST2 2 2 >sp|P00401|COX1_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX1 PE=3 SV=21 2 2

sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST7 7 7 >sp|P00410|COX2_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX2 PE=1 SV=11 7 7

sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST7 5 5 >sp|P00424|COX5A_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide 5A, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX5A PE=1 SV=11 7 5

sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST8 8 6 >sp|P00425|COX5B_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide 5B, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX5B PE=1 SV=31 8 8

sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST5 5 5 >sp|P00427|COX6_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 6, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX6 PE=1 SV=11 5 5

sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST33 33 33 >sp|P00830|ATPB_YEAST ATP synthase subunit beta, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP2 PE=1 SV=21 33 33

sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST2 2 2 >sp|P00854|ATP6_YEAST ATP synthase subunit a OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP6 PE=1 SV=21 2 2

sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST5 5 5 >sp|P00890|CISY1_YEAST Citrate synthase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CIT1 PE=1 SV=21 5 5

sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST3 3 3 >sp|P02994|EF1A_YEAST Elongation factor 1-alpha OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TEF1 PE=1 SV=11 3 3

sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST6 6 6 >sp|P04037|COX4_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 4, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX4 PE=1 SV=11 6 6

sp|P04039|COX8_YEASTsp|P04039|COX8_YEAST1 1 1 >sp|P04039|COX8_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide VIII, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX8 PE=1 SV=21 1 1

sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST3 1 1 >sp|P04710|ADT1_YEAST ADP,ATP carrier protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AAC1 PE=1 SV=11 3 1

sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST22 22 22 >sp|P04840|VDAC1_YEAST Mitochondrial outer membrane protein porin 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=POR1 PE=1 SV=41 22 22

sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST15 15 15 >sp|P05626|ATPF_YEAST ATP synthase subunit 4, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP4 PE=1 SV=21 15 15

sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST1 1 1 >sp|P06780|RHO1_YEAST GTP-binding protein RHO1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RHO1 PE=1 SV=31 1 1

sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST9 9 9 >sp|P07143|CY1_YEAST Cytochrome c1, heme protein, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CYT1 PE=1 SV=11 9 9

sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST5 5 5 >sp|P07213|TOM70_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM70 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM70 PE=1 SV=21 5 5

sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST41 41 41 >sp|P07251|ATPA_YEAST ATP synthase subunit alpha, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP1 PE=1 SV=51 41 41

sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST3 3 3 >sp|P07255|COX9_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 7A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX9 PE=1 SV=21 3 3

sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST23 23 23 >sp|P07256|QCR1_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COR1 PE=1 SV=11 23 23

sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST33 33 33 >sp|P07257|QCR2_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR2 PE=1 SV=11 33 33

sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST10 10 10 >sp|P08067|UCRI_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit Rieske, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RIP1 PE=1 SV=11 10 10

sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST5 5 5 >sp|P08525|QCR8_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR8 PE=1 SV=21 5 5

sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST13 13 13 >sp|P09457|ATPO_YEAST ATP synthase subunit 5, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP5 PE=1 SV=11 13 13

sp|P10174|COX7_YEASTsp|P10174|COX7_YEAST1 1 1 >sp|P10174|COX7_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX7 PE=1 SV=31 1 1

sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST5 5 5 >sp|P13181|GAL2_YEAST Galactose transporter OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAL2 PE=1 SV=31 5 5

sp|P13186|KIN2_YEASTsp|P13186|KIN2_YEAST1 1 1 >sp|P13186|KIN2_YEAST Serine/threonine-protein kinase KIN2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=KIN2 PE=1 SV=31 1 1

sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST4 4 4 >sp|P14020|DPM1_YEAST Dolichol-phosphate mannosyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DPM1 PE=1 SV=31 4 4

sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST2 2 2 >sp|P16622|HEMH_YEAST Ferrochelatase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HEM15 PE=1 SV=11 2 2

sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST1 1 1 >sp|P17505|MDHM_YEAST Malate dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDH1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST21;4 21;4 19;2 >sp|P18239|ADT2_YEAST ADP,ATP carrier protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PET9 PE=1 SV=22 21 21

sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST14 14 14 >sp|P19414|ACON_YEAST Aconitate hydratase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ACO1 PE=1 SV=21 14 14

sp|P19516|COX11_YEASTsp|P19516|COX11_YEAST1 1 1 >sp|P19516|COX11_YEAST Cytochrome c oxidase assembly protein COX11, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX11 PE=1 SV=21 1 1

sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST28 28 28 >sp|P19882|HSP60_YEAST Heat shock protein 60, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HSP60 PE=1 SV=11 28 28

sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST6 6 6 >sp|P21306|ATP5E_YEAST ATP synthase subunit epsilon, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP15 PE=1 SV=21 6 6

sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST6 6 6 >sp|P21801|SDHB_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] iron-sulfur subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH2 PE=1 SV=11 6 6

sp|P21954|IDHP_YEAST;sp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST;sp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEAST2;1;1 2;1;1 2;1;1 >sp|P21954|IDHP_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NADP], mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDP1 PE=1 SV=1;>sp|P41939|IDHC_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NADP] cytoplasmic OS=Saccharomyces cerevisiae (strain 3 2 2



sp|P22289|QCR9_YEASTsp|P22289|QCR9_YEAST2 2 2 >sp|P22289|QCR9_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 9 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR9 PE=1 SV=21 2 2

sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST1 1 1 >sp|P22855|MAN1_YEAST Alpha-mannosidase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AMS1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST16 16 16 >sp|P23641|MPCP_YEAST Mitochondrial phosphate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIR1 PE=1 SV=11 16 16

sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST5 5 5 >sp|P23644|TOM40_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM40 PE=1 SV=11 5 5

sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST1 1 1 >sp|P25379|STDH_YEAST Catabolic L-serine/threonine dehydratase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CHA1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST4 4 4 >sp|P28241|IDH2_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH2 PE=1 SV=11 4 4

sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST3 3 3 >sp|P28834|IDH1_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH1 PE=1 SV=21 3 3

sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST1 1 1 >sp|P29704|FDFT_YEAST Squalene synthase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG9 PE=1 SV=21 1 1

sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST2 2 2 >sp|P30624|LCF1_YEAST Long-chain-fatty-acid--CoA ligase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FAA1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST20 20 20 >sp|P30902|ATP7_YEAST ATP synthase subunit d, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP7 PE=1 SV=21 20 20

sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST2 2 2 >sp|P31382|PMT2_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT2 PE=1 SV=21 2 2

sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST18 18 18 >sp|P32191|GPDM_YEAST Glycerol-3-phosphate dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GUT2 PE=1 SV=21 18 18

sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST1 1 1 >sp|P32340|NDI1_YEAST Rotenone-insensitive NADH-ubiquinone oxidoreductase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDI1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST5 5 5 >sp|P32563|VPH1_YEAST V-type proton ATPase subunit a, vacuolar isoform OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VPH1 PE=1 SV=31 5 5

sp|P32795|YME1_YEASTsp|P32795|YME1_YEAST1 1 1 >sp|P32795|YME1_YEAST Mitochondrial inner membrane i-AAA protease supercomplex subunit YME1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YME1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST7 7 7 >sp|P32799|COX13_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 6A, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX13 PE=1 SV=11 7 7

sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST32 32 32 >sp|P32843|YME2_YEAST Mitochondrial escape protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YME2 PE=1 SV=11 32 32

sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST1 1 1 >sp|P32897|TIM23_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM23 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM23 PE=1 SV=11 1 1

sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST1 1 1 >sp|P33421|SDH3_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH3 PE=1 SV=11 1 1

sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST1 1 1 >sp|P33775|PMT1_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST3 3 3 >sp|P36060|MCR1_YEAST NADH-cytochrome b5 reductase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MCR1 PE=1 SV=11 3 3

sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST2 2 2 >sp|P36112|MIC60_YEAST MICOS complex subunit MIC60 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIC60 PE=1 SV=11 2 2

sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST1 1 1 >sp|P36147|PAM17_YEAST Presequence translocated-associated motor subunit PAM17, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PAM17 PE=1 SV=11 1 1

sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST2 2 2 >sp|P37298|DHSD_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b small subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH4 PE=1 SV=11 2 2

sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST6 6 6 >sp|P37299|QCR10_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR10 PE=1 SV=21 6 6

sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST18 18 18 >sp|P38077|ATPG_YEAST ATP synthase subunit gamma, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP3 PE=1 SV=11 18 18

sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST2 2 2 >sp|P38248|ECM33_YEAST Cell wall protein ECM33 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ECM33 PE=1 SV=31 2 2

sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST6 6 6 >sp|P38264|PHO88_YEAST SRP-independent targeting protein 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHO88 PE=1 SV=11 6 6

sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST2 2 2 >sp|P38325|OM14_YEAST Mitochondrial outer membrane protein OM14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OM14 PE=1 SV=11 2 2

sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST2 2 2 >sp|P38885|AIM46_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 46, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM46 PE=1 SV=11 2 2

sp|P38988|GGC1_YEASTsp|P38988|GGC1_YEAST1 1 1 >sp|P38988|GGC1_YEAST Mitochondrial GTP/GDP carrier protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GGC1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST1 1 1 >sp|P40075|SCS2_YEAST Vesicle-associated membrane protein-associated protein SCS2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SCS2 PE=1 SV=31 1 1

sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST6 6 6 >sp|P40086|COX15_YEAST Cytochrome c oxidase assembly protein COX15 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX15 PE=3 SV=11 6 6

sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST12 12 12 >sp|P40215|NDH1_YEAST External NADH-ubiquinone oxidoreductase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDE1 PE=1 SV=11 12 12

sp|P40341|YTA12_YEAST;sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST;sp|P39925|AFG3_YEAST2;1 2;1 2;1 >sp|P40341|YTA12_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein YTA12 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YTA12 PE=1 SV=2;>sp|P39925|AFG3_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein A2 2 2

sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST8 8 8 >sp|P40961|PHB1_YEAST Prohibitin-1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHB1 PE=1 SV=21 8 8

sp|P41832|BNI1_YEASTsp|P41832|BNI1_YEAST1 1 1 >sp|P41832|BNI1_YEAST Protein BNI1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BNI1 PE=1 SV=31 1 1

sp|P46367|ALDH4_YEAST;sp|P40047|ALDH5_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST24;1 24;1 24;1 >sp|P46367|ALDH4_YEAST Potassium-activated aldehyde dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALD4 PE=1 SV=22 24 24

sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST12 12 12 >sp|P50085|PHB2_YEAST Prohibitin-2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHB2 PE=1 SV=21 12 12

sp|P50277|BIOA_YEASTsp|P50277|BIOA_YEAST1 1 1 >sp|P50277|BIOA_YEAST Adenosylmethionine-8-amino-7-oxononanoate aminotransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BIO3 PE=3 SV=11 1 1

sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST1 1 1 >sp|P53206|CYSKL_YEAST Putative cysteine synthase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YGR012W PE=1 SV=11 1 1

sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST8 8 8 >sp|P53721|RCF2_YEAST Respiratory supercomplex factor 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RCF2 PE=1 SV=11 8 8

sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST4 4 4 >sp|P54783|ALO_YEAST D-arabinono-1,4-lactone oxidase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALO1 PE=1 SV=11 4 4

sp|P54837|TMEDA_YEASTsp|P54837|TMEDA_YEAST2 2 2 >sp|P54837|TMEDA_YEAST Endoplasmic reticulum vesicle protein 25 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERV25 PE=1 SV=11 2 2

sp|P81449|ATPJ_YEASTsp|P81449|ATPJ_YEAST6 6 6 >sp|P81449|ATPJ_YEAST ATP synthase subunit e, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM11 PE=1 SV=21 6 6

sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST4 4 4 >sp|P81450|ATP18_YEAST ATP synthase subunit J, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP18 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST5;2 5;2 5;2 >sp|Q00711|SDHA_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] flavoprotein subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH1 PE=1 SV=12 5 5

sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST4 4 4 >sp|Q02776|TIM50_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM50 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM50 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST3 3 3 >sp|Q03028|ODC1_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC1 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST2 2 2 >sp|Q03713|RCF1_YEAST Respiratory supercomplex factor 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RCF1 PE=1 SV=11 2 2



sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST1 1 1 >sp|Q03798|AIM36_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 36, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM36 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST4 4 4 >sp|Q04013|YHM2_YEAST Citrate/oxoglutarate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YHM2 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST1 1 1 >sp|Q04947|RTN1_YEAST Reticulon-like protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RTN1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST4 4 4 >sp|Q06405|ATPK_YEAST ATP synthase subunit f, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP17 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q07349|MRX9_YEASTsp|Q07349|MRX9_YEAST1 1 1 >sp|Q07349|MRX9_YEAST MIOREX complex component 9 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MRX9 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST1 1 1 >sp|Q12029|FSF1_YEAST Probable mitochondrial transport protein FSF1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FSF1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST3 3 3 >sp|Q12165|ATPD_YEAST ATP synthase subunit delta, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP16 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST6 6 6 >sp|Q12233|ATPN_YEAST ATP synthase subunit g, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP20 PE=1 SV=11 6 6

sp|Q12349|ATP14_YEASTsp|Q12349|ATP14_YEAST1 1 1 >sp|Q12349|ATP14_YEAST ATP synthase subunit H, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP14 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12482|AGC1_YEASTsp|Q12482|AGC1_YEAST1 1 1 >sp|Q12482|AGC1_YEAST Mitochondrial aspartate-glutamate transporter AGC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AGC1 PE=3 SV=11 1 1

sp|Q12522|IF6_YEASTsp|Q12522|IF6_YEAST1 1 1 >sp|Q12522|IF6_YEAST Eukaryotic translation initiation factor 6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIF6 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST1 1 1 >sp|Q2V2P4|YI156_YEAST Uncharacterized protein YIL156W-B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YIL156W-B PE=3 SV=11 1 1

sp|Q2V2P9|YD19A_YEASTsp|Q2V2P9|YD19A_YEAST2 2 2 >sp|Q2V2P9|YD19A_YEAST Uncharacterized protein YDR119W-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YDR119W-A PE=4 SV=11 2 2

sp|Q8TGU7|YB126_YEASTsp|Q8TGU7|YB126_YEAST1 1 1 >sp|Q8TGU7|YB126_YEAST Uncharacterized protein YBR126W-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBR126W-A PE=4 SV=11 1 1

sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST2 2 2 >sp|Q99297|ODC2_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC2 PE=1 SV=11 2 2



Unique peptidesPeptides BY_DIMRazor + unique peptides BY_DIMUnique peptides BY_DIMSequence coverage [%]Unique + razor sequence coverage [%]Unique sequence coverage [%]Mol. weight [kDa]Sequence length

4 4 4 4 25,1 25,1 25,1 24,409 231

1 6 1 1 11,4 2,8 2,8 51,621 472

18 28 28 18 38,5 38,5 26,9 66,017 644

3 8 5 3 17,1 13,3 8,5 51,267 473

15 19 19 15 32,2 32,2 27,2 59,51 593

16 17 16 16 46,4 45,3 45,3 62,129 623

7 14 12 7 29,8 26,7 18,8 65,865 645

1 1 1 1 0 0 0 111,78 944

1 1 1 1 15,6 15,6 15,6 12,182 109

1 1 1 1 8,2 8,2 8,2 17,257 147

11 11 11 11 85,8 85,8 85,8 14,565 127

2 2 2 2 4,4 4,4 4,4 43,655 385

2 2 2 2 7,7 7,7 7,7 58,797 534

7 7 7 7 37,5 37,5 37,5 28,567 251

5 7 5 5 52,9 42,5 42,5 17,14 153

6 8 8 6 49 49 38,4 17,197 151

5 5 5 5 31,1 31,1 31,1 17,341 148

33 33 33 33 78,1 78,1 78,1 54,793 511

2 2 2 2 9,3 9,3 9,3 29,099 259

5 5 5 5 12,5 12,5 12,5 53,359 479

3 3 3 3 9 9 9 50,032 458

6 6 6 6 58,7 58,7 58,7 17,142 155

1 1 1 1 12,8 12,8 12,8 8,9066 78

1 3 1 1 8,1 3,6 3,6 34,12 309

22 22 22 22 74,6 74,6 74,6 30,428 283

15 15 15 15 48,4 48,4 48,4 26,925 244

1 1 1 1 7,7 7,7 7,7 23,152 209

9 9 9 9 36,9 36,9 36,9 34,054 309

5 5 5 5 12,2 12,2 12,2 70,122 617

41 41 41 41 69 69 69 58,607 545

3 3 3 3 37,3 37,3 37,3 6,9631 59

23 23 23 23 61,5 61,5 61,5 50,227 457

33 33 33 33 77,2 77,2 77,2 40,478 368

10 10 10 10 55,3 55,3 55,3 23,365 215

5 5 5 5 64,9 64,9 64,9 10,974 94

13 13 13 13 60,4 60,4 60,4 22,814 212

1 1 1 1 20 20 20 6,9323 60

5 5 5 5 10,3 10,3 10,3 63,625 574

1 1 1 1 1,6 1,6 1,6 128,34 1147

4 4 4 4 18,4 18,4 18,4 30,362 267

2 2 2 2 9,2 9,2 9,2 44,596 393

1 1 1 1 4,2 4,2 4,2 35,65 334

19 21 21 19 53,1 53,1 48,7 34,426 318

14 14 14 14 22,8 22,8 22,8 85,367 778

1 1 1 1 5 5 5 34,044 300

28 28 28 28 50,9 50,9 50,9 60,751 572

6 6 6 6 91,9 91,9 91,9 6,7425 62

6 6 6 6 25,2 25,2 25,2 30,231 266

2 2 2 2 7 7 7 48,19 428



2 2 2 2 27,3 27,3 27,3 7,4763 66

1 1 1 1 0,9 0,9 0,9 124,5 1083

16 16 16 16 68,5 68,5 68,5 32,812 311

5 5 5 5 20,9 20,9 20,9 42,038 387

1 1 1 1 3,1 3,1 3,1 39,301 360

4 4 4 4 20,9 20,9 20,9 39,739 369

3 3 3 3 11,4 11,4 11,4 39,324 360

1 1 1 1 2,3 2,3 2,3 51,719 444

2 2 2 2 2,7 2,7 2,7 77,865 700

20 20 20 20 75,9 75,9 75,9 19,809 174

2 2 2 2 3,2 3,2 3,2 86,869 759

18 18 18 18 34,5 34,5 34,5 72,388 649

1 1 1 1 2,9 2,9 2,9 57,249 513

5 5 5 5 7,5 7,5 7,5 95,528 840

1 1 1 1 2 2 2 81,771 747

7 7 7 7 43,4 43,4 43,4 15,021 129

32 32 32 32 44,5 44,5 44,5 96,687 850

1 1 1 1 8,6 8,6 8,6 23,243 222

1 1 1 1 5,6 5,6 5,6 22,068 198

1 1 1 1 2,4 2,4 2,4 92,674 817

3 3 3 3 12,3 12,3 12,3 34,137 302

2 2 2 2 5 5 5 61,081 540

1 1 1 1 6,6 6,6 6,6 21,968 197

2 2 2 2 17,1 17,1 17,1 20,248 181

6 6 6 6 55,8 55,8 55,8 8,5928 77

18 18 18 18 55,3 55,3 55,3 34,35 311

2 2 2 2 5,8 5,8 5,8 43,768 429

6 6 6 6 33,5 33,5 33,5 21,137 188

2 2 2 2 32,8 32,8 32,8 14,609 134

2 2 2 2 9,7 9,7 9,7 34,113 310

1 1 1 1 3,3 3,3 3,3 33,215 300

1 1 1 1 5,7 5,7 5,7 26,925 244

6 6 6 6 13 13 13 54,658 486

12 12 12 12 30,5 30,5 30,5 62,773 560

2 2 2 2 3,5 3,5 3,5 93,275 825

8 8 8 8 32,8 32,8 32,8 31,427 287

1 1 1 1 0,7 0,7 0,7 219,67 1953

24 24 24 24 69,7 69,7 69,7 56,723 519

12 12 12 12 40,6 40,6 40,6 34,406 310

1 1 1 1 2,5 2,5 2,5 53,708 480

1 1 1 1 3,8 3,8 3,8 42,8 393

8 8 8 8 27,7 27,7 27,7 25,344 224

4 4 4 4 9,5 9,5 9,5 59,493 526

2 2 2 2 8,5 8,5 8,5 24,106 211

6 6 6 6 57,3 57,3 57,3 10,875 96

4 4 4 4 55,9 55,9 55,9 6,6877 59

5 5 5 5 10,5 10,5 10,5 70,229 640

4 4 4 4 10,9 10,9 10,9 55,098 476

3 3 3 3 7,7 7,7 7,7 34,206 310

2 2 2 2 13,2 13,2 13,2 18,477 159



1 1 1 1 6,3 6,3 6,3 29,076 255

4 4 4 4 17,2 17,2 17,2 34,184 314

1 1 1 1 3,7 3,7 3,7 32,916 295

4 4 4 4 29,7 29,7 29,7 11,312 101

1 1 1 1 2,9 2,9 2,9 48,312 420

1 1 1 1 5,2 5,2 5,2 35,414 327

3 3 3 3 45 45 45 17,02 160

6 6 6 6 63,5 63,5 63,5 12,921 115

1 1 1 1 11,3 11,3 11,3 14,128 124

1 1 1 1 0,9 0,9 0,9 104,3 902

1 1 1 1 4,1 4,1 4,1 26,457 245

1 1 1 1 13,7 13,7 13,7 8,1644 73

2 2 2 2 18,2 18,2 18,2 7,4516 66

1 1 1 1 14,7 14,7 14,7 7,759 68

2 2 2 2 7,5 7,5 7,5 34,007 307



Sequence lengthsQ-value Sequence coverage BY_DIM [%]Intensity Intensity BY_DIMiBAQ iBAQ BY_DIMLFQ intensity BY_DIMMS/MS Count BY_DIM

231 0 25,1 3,82E+08 3,82E+08 3,47E+07 3,47E+07 3,82E+08 5

472;432;433;456;456;400;403;469;474;494;450;452;459;464;468;4860 11,4 6,79E+06 6,79E+06 2,34E+05 2,34E+05 6,79E+06 5

644;99 0 38,5 6,97E+07 6,97E+07 2,25E+06 2,25E+06 6,97E+07 25

473 0 17,1 8,00E+06 8,00E+06 2,76E+05 2,76E+05 8,00E+06 7

593;570;437 0 32,2 4,25E+07 4,25E+07 1,63E+06 1,63E+06 4,25E+07 16

623;423 0 46,4 2,34E+07 2,34E+07 9,00E+05 9,00E+05 2,34E+07 12

645;524;535;539;551;578;594;629;6380 29,8 3,19E+07 3,19E+07 8,19E+05 8,19E+05 3,19E+07 13

944 0,009259 0 1,26E+08 1,26E+08 NaN NaN 1,26E+08 1

109 0 15,6 7,81E+05 7,81E+05 1,30E+05 1,30E+05 7,81E+05 1

147 0 8,2 2,45E+06 2,45E+06 4,08E+05 4,08E+05 2,45E+06 1

127 0 85,8 7,05E+07 7,05E+07 8,81E+06 8,81E+06 7,05E+07 15

385;423;517;638 0 4,4 8,69E+06 8,69E+06 1,74E+06 1,74E+06 8,69E+06 2

534 0 7,7 4,71E+06 4,71E+06 5,89E+05 5,89E+05 4,71E+06 2

251 0 37,5 5,99E+07 5,99E+07 7,48E+06 7,48E+06 5,99E+07 5

153 0 52,9 3,42E+07 3,42E+07 4,28E+06 4,28E+06 3,42E+07 5

151 0 49 3,49E+07 3,49E+07 3,88E+06 3,88E+06 3,49E+07 7

148 0 31,1 8,58E+06 8,58E+06 8,58E+05 8,58E+05 8,58E+06 7

511 0 78,1 3,77E+09 3,77E+09 1,40E+08 1,40E+08 3,77E+09 109

259 0 9,3 1,01E+07 1,01E+07 3,37E+06 3,37E+06 1,01E+07 1

479 0 12,5 3,10E+06 3,10E+06 1,24E+05 1,24E+05 3,10E+06 5

458 0 9 3,83E+06 3,83E+06 1,74E+05 1,74E+05 3,83E+06 3

155 0 58,7 8,08E+06 8,08E+06 1,01E+06 1,01E+06 8,08E+06 6

78 0 12,8 6,88E+06 6,88E+06 1,72E+06 1,72E+06 6,88E+06 1

309 0 8,1 4,66E+07 4,66E+07 2,45E+06 2,45E+06 4,66E+07 5

283 0 74,6 9,62E+08 9,62E+08 6,02E+07 6,02E+07 9,62E+08 30

244 0 48,4 5,15E+08 5,15E+08 3,68E+07 3,68E+07 5,15E+08 27

209 0 7,7 2,70E+05 2,70E+05 2,70E+04 2,70E+04 2,70E+05 1

309 0 36,9 1,17E+08 1,17E+08 1,06E+07 1,06E+07 1,17E+08 9

617 0 12,2 4,45E+06 4,45E+06 1,35E+05 1,35E+05 4,45E+06 6

545 0 69 3,99E+09 3,99E+09 1,33E+08 1,33E+08 3,98E+09 120

59 0 37,3 5,82E+06 5,82E+06 1,94E+06 1,94E+06 5,82E+06 3

457 0 61,5 3,46E+08 3,46E+08 1,50E+07 1,50E+07 3,46E+08 31

368 0 77,2 5,79E+08 5,79E+08 2,76E+07 2,76E+07 5,79E+08 56

215 0 55,3 4,43E+07 4,43E+07 4,43E+06 4,43E+06 4,43E+07 8

94 0 64,9 1,28E+07 1,28E+07 2,14E+06 2,14E+06 1,28E+07 6

212 0 60,4 7,68E+08 7,68E+08 6,40E+07 6,40E+07 7,67E+08 23

60 0 20 8,95E+06 8,95E+06 4,48E+06 4,48E+06 8,95E+06 2

574 0 10,3 4,74E+06 4,74E+06 2,26E+05 2,26E+05 4,74E+06 4

1147 0,009091 1,6 1,31E+06 1,31E+06 2,30E+04 2,30E+04 1,31E+06 1

267 0 18,4 8,72E+05 8,72E+05 5,81E+04 5,81E+04 8,72E+05 2

393 0 9,2 7,97E+05 7,97E+05 4,19E+04 4,19E+04 7,97E+05 2

334 0 4,2 5,38E+05 5,38E+05 3,36E+04 3,36E+04 5,38E+05 1

318;307 0 53,1 2,62E+08 2,62E+08 1,38E+07 1,38E+07 2,62E+08 20

778 0 22,8 1,41E+07 1,41E+07 3,52E+05 3,52E+05 1,41E+07 8

300 0 5 4,95E+05 4,95E+05 2,91E+04 2,91E+04 4,95E+05 1

572 0 50,9 1,18E+08 1,18E+08 3,68E+06 3,68E+06 1,18E+08 27

62 0 91,9 6,78E+07 6,78E+07 1,69E+07 1,69E+07 6,78E+07 9

266 0 25,2 7,23E+06 7,23E+06 4,52E+05 4,52E+05 7,23E+06 5

428;412;420 0 7 8,18E+05 8,18E+05 3,56E+04 3,56E+04 8,18E+05 1



66 0 27,3 3,54E+06 3,54E+06 1,77E+06 1,77E+06 3,54E+06 2

1083 0,009174 0,9 7,20E+05 7,20E+05 1,14E+04 1,14E+04 7,20E+05 0

311 0 68,5 1,41E+08 1,41E+08 8,80E+06 8,80E+06 1,41E+08 19

387 0 20,9 2,34E+06 2,34E+06 1,56E+05 1,56E+05 2,34E+06 4

360 0 3,1 6,16E+05 6,16E+05 3,08E+04 3,08E+04 6,16E+05 1

369 0 20,9 4,88E+06 4,88E+06 4,07E+05 4,07E+05 4,88E+06 4

360 0 11,4 1,47E+06 1,47E+06 7,74E+04 7,74E+04 1,47E+06 4

444 0 2,3 6,03E+05 6,03E+05 2,87E+04 2,87E+04 6,03E+05 1

700 0 2,7 1,37E+06 1,37E+06 3,60E+04 3,60E+04 1,37E+06 2

174 0 75,9 5,85E+08 5,85E+08 5,85E+07 5,85E+07 5,85E+08 26

759 0 3,2 1,90E+06 1,90E+06 5,27E+04 5,27E+04 1,90E+06 2

649 0 34,5 1,34E+07 1,34E+07 3,34E+05 3,34E+05 1,34E+07 15

513 0 2,9 8,03E+05 8,03E+05 3,21E+04 3,21E+04 8,03E+05 1

840 0 7,5 2,06E+06 2,06E+06 6,25E+04 6,25E+04 2,06E+06 4

747 1 2 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

129 0 43,4 1,37E+07 1,37E+07 1,53E+06 1,53E+06 1,37E+07 4

850 0 44,5 6,11E+07 6,11E+07 1,22E+06 1,22E+06 6,11E+07 29

222 0 8,6 3,42E+05 3,42E+05 3,80E+04 3,80E+04 3,42E+05 1

198 0 5,6 2,99E+06 2,99E+06 2,49E+05 2,49E+05 2,99E+06 1

817 0 2,4 7,93E+05 7,93E+05 2,56E+04 2,56E+04 7,93E+05 1

302 0 12,3 1,71E+06 1,71E+06 9,53E+04 9,53E+04 1,71E+06 3

540 0 5 1,36E+06 1,36E+06 5,03E+04 5,03E+04 1,36E+06 2

197 0 6,6 2,39E+06 2,39E+06 3,41E+05 3,41E+05 2,39E+06 1

181 0 17,1 1,72E+06 1,72E+06 1,91E+05 1,91E+05 1,72E+06 2

77 0 55,8 4,76E+07 4,76E+07 9,53E+06 9,53E+06 4,76E+07 8

311 0 55,3 7,83E+08 7,83E+08 4,35E+07 4,35E+07 7,83E+08 20

429 0 5,8 3,09E+06 3,09E+06 3,09E+05 3,09E+05 3,09E+06 2

188 0 33,5 1,54E+06 1,54E+06 1,10E+05 1,10E+05 1,54E+06 2

134 0 32,8 3,88E+06 3,88E+06 9,71E+05 9,71E+05 3,88E+06 4

310 0 9,7 3,75E+05 3,75E+05 1,87E+04 1,87E+04 3,75E+05 6

300 0 3,3 4,56E+05 4,56E+05 2,53E+04 2,53E+04 4,56E+05 0

244 0 5,7 4,27E+05 4,27E+05 3,56E+04 3,56E+04 4,27E+05 1

486 0 13 4,38E+06 4,38E+06 1,90E+05 1,90E+05 4,38E+06 6

560 0 30,5 1,94E+07 1,94E+07 6,08E+05 6,08E+05 1,94E+07 14

825;761 0 3,5 1,23E+06 1,23E+06 2,61E+04 2,61E+04 1,23E+06 2

287 0 32,8 1,26E+07 1,26E+07 8,99E+05 8,99E+05 1,26E+07 6

1953 0 0,7 1,04E+06 1,04E+06 1,06E+04 1,06E+04 1,04E+06 0

519;520 0 69,7 4,12E+07 4,12E+07 1,37E+06 1,37E+06 4,12E+07 23

310 0 40,6 2,20E+07 2,20E+07 1,29E+06 1,29E+06 2,20E+07 16

480 0 2,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1

393 0,009009 3,8 5,07E+05 5,07E+05 2,11E+04 2,11E+04 5,07E+05 1

224 0 27,7 1,65E+07 1,65E+07 2,06E+06 2,06E+06 1,65E+07 8

526 0 9,5 2,20E+06 2,20E+06 7,57E+04 7,57E+04 2,20E+06 4

211 0 8,5 5,67E+05 5,67E+05 6,30E+04 6,30E+04 5,67E+05 1

96 0 57,3 6,76E+07 6,76E+07 1,13E+07 1,13E+07 6,76E+07 6

59 0 55,9 5,54E+07 5,54E+07 1,39E+07 1,39E+07 5,54E+07 3

640;634 0 10,5 3,87E+06 3,87E+06 1,21E+05 1,21E+05 3,87E+06 4

476 0 10,9 2,52E+06 2,52E+06 1,05E+05 1,05E+05 2,52E+06 3

310 0 7,7 1,25E+06 1,25E+06 7,36E+04 7,36E+04 1,25E+06 3

159 0 13,2 2,23E+06 2,23E+06 2,79E+05 2,79E+05 2,23E+06 2



255 0 6,3 4,62E+05 4,62E+05 2,72E+04 2,72E+04 4,62E+05 1

314 0 17,2 3,08E+06 3,08E+06 2,20E+05 2,20E+05 3,08E+06 4

295 0 3,7 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

101 0 29,7 2,83E+08 2,83E+08 4,72E+07 4,72E+07 2,83E+08 9

420 0 2,9 1,11E+05 1,11E+05 4,61E+03 4,61E+03 1,11E+05 1

327 0 5,2 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

160 0 45 5,21E+06 5,21E+06 7,45E+05 7,45E+05 5,21E+06 4

115 0 63,5 1,33E+08 1,33E+08 1,67E+07 1,67E+07 1,33E+08 11

124 0 11,3 8,33E+06 8,33E+06 1,04E+06 1,04E+06 8,33E+06 2

902 0 0,9 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

245 1 4,1 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

73 0 13,7 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

66 0 18,2 1,26E+07 1,26E+07 4,19E+06 4,19E+06 1,26E+07 2

68 0 14,7 4,12E+05 4,12E+05 1,03E+05 1,03E+05 4,12E+05 1

307 0 7,5 1,73E+06 1,73E+06 1,02E+05 1,02E+05 1,73E+06 2



MS/MS CountOnly identified by siteReverse Potential contaminantid Peptide IDsPeptide is razorMod. peptide IDsEvidence IDs

5 + 0 266;348;401;659True;True;True;True269;352;405;667342;455;526;838

5 + 1 29;54;158;331;332;707False;False;True;False;False;False29;54;160;335;336;715;71636;66;203;435;436;904;905

25 + 2 10;114;173;199;253;336;371;373;374;393;420;437;438;440;453;488;489;534;546;555;556;560;604;605;621;627;628;730True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True10;115;175;201;256;340;375;377;378;397;425;442;443;445;458;493;494;539;551;560;561;565;610;611;628;634;635;74010;142;223;253;323;441;491;493;494;516;517;549;567;568;570;586;625;626;688;702;713;714;720;774;775;793;799;800;801;940

7 + 3 29;54;331;332;369;536;614;707True;True;False;False;True;True;True;False29;54;335;336;373;541;621;715;71636;66;435;436;489;691;786;904;905

16 + 4 8;9;30;147;268;285;331;332;341;363;466;498;501;535;548;554;573;682;707True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True8;9;30;148;271;288;335;336;345;367;471;503;506;540;553;559;578;690;715;7168;9;37;182;345;368;369;435;436;446;473;601;638;642;689;690;704;712;734;735;873;904;905

12 + 5 83;135;200;201;202;241;331;423;469;479;482;504;532;582;619;622;697True;True;True;True;True;True;False;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True84;136;202;203;204;244;335;428;474;484;487;509;537;587;588;626;629;705103;167;254;255;256;309;435;552;605;615;619;646;686;745;746;791;794;891

13 + 6 51;161;173;198;227;253;325;386;439;443;543;547;660;693True;True;False;True;True;False;True;True;True;True;True;True;True;True51;163;175;200;230;256;329;390;444;448;548;552;668;70163;207;223;252;291;323;428;507;569;574;699;703;839;887

1 + 7 402 True 406 527

1 8 244 True 247 312

1 9 34 True 34 42

15 10 18;49;137;162;257;333;334;352;380;476;511True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True18;49;138;164;260;337;338;356;384;481;51621;22;60;61;169;170;208;328;437;438;461;501;612;654;655

2 11 107;216 True;True 108;218 133;276

2 12 42;577 True;True 42;582 52;739

5 13 22;131;174;190;252;368;376True;True;True;True;True;True;True22;132;176;192;255;372;38026;163;224;244;322;488;496

5 14 425;478;490;513;549;626;719False;True;True;True;False;True;True430;483;495;518;554;633;728554;614;627;657;705;798;922

7 15 7;57;58;134;364;425;549;623True;True;True;True;True;True;True;True7;57;58;135;368;430;554;6307;69;70;166;474;554;705;795

7 16 68;124;520;731;738True;True;True;True;True69;125;525;741;74884;154;668;669;941;949;950

109 17 17;63;77;148;155;176;177;185;206;228;261;264;265;281;307;319;358;366;392;407;558;559;607;608;641;648;654;655;656;684;698;710;727True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True17;63;64;78;149;150;157;178;179;187;208;231;264;267;268;284;310;323;362;370;396;411;563;564;613;614;615;648;655;661;662;663;664;692;706;719;736;73718;19;20;75;76;77;78;94;95;183;184;185;193;226;227;228;236;237;262;263;292;293;333;334;335;338;339;340;341;363;364;397;398;399;400;401;402;419;420;467;468;476;477;478;479;480;481;482;483;484;485;486;514;515;532;533;534;716;717;718;719;777;778;779;815;816;824;831;832;833;834;835;875;892;911;935;936;937

1 18 24;720 True;True 24;729 28;29;923;924;925;926

5 19 21;61;290;409;712True;True;True;True;True21;61;293;413;72125;73;375;536;913

3 20 381;620;747True;True;True385;627;757502;792;959

6 21 72;130;308;340;375;590True;True;True;True;True;True73;131;311;344;379;59689;162;403;445;495;758

1 22 82 True 83 102

5 23 480;732;733True;False;False485;742;743616;617;942;943;944

30 24 27;28;80;191;338;339;372;382;395;430;435;473;494;497;502;503;529;568;569;700;724;744True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True27;28;81;193;342;343;376;386;399;435;440;478;499;502;507;508;534;573;574;708;733;75432;33;34;35;99;245;443;444;492;503;519;560;565;609;633;634;637;643;644;645;681;682;683;729;730;894;931;956

27 25 26;40;98;156;245;320;491;663;687;688;691;699;701;739;740True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True26;40;99;158;248;324;496;671;695;696;699;707;709;749;75031;49;50;121;122;194;313;421;422;628;629;843;880;881;882;885;893;895;951;952

1 26 664 True 672 844

9 27 4;109;110;189;302;394;451;625;686True;True;True;True;True;True;True;True;True4;110;111;191;305;398;456;632;6944;136;137;138;242;243;391;518;583;584;797;878;879

6 28 31;337;345;389;455True;True;True;True;True31;341;349;393;46038;39;442;451;511;588

120 29 32;33;45;60;119;126;139;140;145;157;205;217;221;234;237;258;269;316;317;347;412;413;471;495;496;516;517;518;528;564;565;584;586;592;593;602;666;681;708;709;748True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True32;33;45;60;120;127;140;141;146;159;207;219;220;224;237;240;261;272;319;320;351;416;417;476;500;501;521;522;523;533;569;570;590;592;598;599;608;674;689;717;718;75840;41;55;72;147;148;156;173;174;179;180;195;196;197;198;199;200;201;202;260;261;277;278;279;283;301;304;305;329;330;346;347;413;414;415;454;540;541;607;635;636;660;661;662;663;664;665;666;680;724;725;726;748;749;752;753;760;761;762;772;846;847;848;849;850;851;852;853;854;872;906;907;908;909;910;960

3 30 138;422;609True;True;True139;427;616171;172;551;780

31 31 1;38;39;66;78;102;240;251;294;310;326;367;387;391;399;400;403;410;450;467;506;552;685True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True1;38;39;67;79;103;243;254;297;313;330;371;391;395;403;404;407;414;455;472;511;557;6931;46;47;48;81;82;96;97;128;308;321;380;405;429;430;487;508;509;513;523;524;525;528;537;538;582;602;603;648;708;876;877

56 32 56;76;81;94;95;151;152;165;166;168;178;179;184;188;209;214;288;305;313;314;335;361;426;427;524;525;580;589;702;703;704;714;728True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True56;77;82;95;96;153;154;167;168;170;180;181;186;190;211;216;291;308;316;317;339;365;431;432;529;530;585;595;710;711;712;723;73868;93;100;101;116;117;118;188;189;190;212;213;214;217;229;230;235;240;241;266;267;274;372;394;395;409;410;411;439;440;471;555;556;557;674;675;676;742;743;756;757;896;897;898;899;900;915;938

8 33 219;220;306;585;588;631;635;636;665;721True;True;True;True;True;True;True;True;True;True222;223;309;591;594;638;642;643;673;730281;282;396;750;751;755;804;808;809;810;845;927

6 34 16;207;208;432;649True;True;True;True;True16;209;210;437;65617;264;265;562;825;826

23 35 0;99;230;250;342;346;350;351;442;457;458;553;647True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True0;100;233;253;346;350;354;355;447;462;463;558;6540;123;124;295;319;320;447;448;452;453;457;458;459;460;572;573;590;591;709;710;711;823

2 36 254 True 257 324;325

4 37 330;533;705;741;742True;True;True;True;True334;538;713;751;752434;687;901;902;953;954

1 38 428 True 433 558

2 39 344;475;652;743True;True;True;True348;480;659;753450;611;829;955

2 40 540;570 True;True 545;575 695;731

1 41 170 True 172 219

20 42 35;153;194;197;231;232;291;300;323;324;370;418;531;591;634;722;723;725;726;732;733True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True35;155;196;199;234;235;294;303;327;328;374;422;423;536;597;641;731;732;734;735;742;74343;191;248;251;296;297;298;376;388;389;425;426;427;490;546;547;685;759;807;928;929;930;932;933;934;942;943;944

8 43 84;115;133;175;203;235;278;303;377;388;460;563;645;671True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True85;116;134;177;205;238;281;306;381;392;465;568;652;679104;143;165;225;257;258;302;359;360;392;497;510;593;723;821;860

1 44 159 True 161 204

27 45 6;20;43;44;100;132;196;223;224;233;287;299;312;355;365;397;463;465;486;537;545;615;629;662;669;670;674;683True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True6;20;43;44;101;133;198;226;227;236;290;302;315;359;369;401;468;470;491;542;550;622;636;670;677;678;682;6916;24;53;54;125;126;164;250;285;286;287;299;300;371;387;408;464;475;521;597;600;623;692;701;787;802;841;842;858;859;863;864;874

9 46 15;296;433;572;576;595True;True;True;True;True;True15;299;438;577;581;60115;16;382;383;563;733;738;764

5 47 36;92;128;267;461;542True;True;True;True;True;True36;93;129;270;466;54744;114;158;343;344;594;698

1 48 75;596 True;True 76;602 92;765



2 49 247;538 True;True 250;543 315;693

0 50 187 True 189 239

19 51 46;53;122;160;164;167;274;282;297;301;408;459;485;487;492;581True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True46;53;123;162;166;169;277;285;300;304;412;464;490;492;497;58656;65;152;205;206;211;215;216;354;355;365;384;385;390;535;592;622;624;630;744

4 52 12;218;379;499;594True;True;True;True;True12;221;383;504;60012;280;500;639;763

1 53 729 True 739 939

4 54 255;327;646;751True;True;True;True258;331;653;761326;431;822;963

4 55 62;186;612True;True;True62;188;61974;238;784

1 56 113 True 114 141

2 57 598;658 True;True 604;666 767;837

26 58 90;91;97;143;144;154;211;212;238;270;271;289;304;462;472;493;514;522;661;718True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True91;92;98;144;145;156;213;214;241;273;274;292;307;467;477;498;519;527;669;727112;113;120;177;178;192;269;270;271;306;348;349;350;351;373;374;393;595;596;608;631;632;658;671;672;840;921

2 59 406;447 True;True 410;452 531;579

15 60 55;93;106;121;215;329;356;421;454;505;575;578;606;633;675;680;694;746True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True55;94;107;122;217;333;360;426;459;510;580;583;612;640;683;688;702;75667;115;132;150;151;275;433;465;550;587;647;737;740;776;806;865;871;888;958

1 61 579 True 584 741

4 62 101;169;273;349;449True;True;True;True;True102;171;276;353;454127;218;353;456;581

0 + 63 298 True 301 386

4 64 105;112;171;246;550;551;617True;True;True;True;True;True;True106;113;173;249;555;556;624131;140;220;221;314;706;707;789

29 65 5;14;41;50;52;79;96;183;204;222;226;239;279;295;309;322;383;396;416;417;441;448;452;470;512;530;624;642;644;711;735;755True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True5;14;41;50;52;80;97;185;206;225;229;242;282;298;312;326;387;400;420;421;446;453;457;475;517;535;631;649;651;720;745;7655;14;51;62;64;98;119;234;259;284;289;290;307;361;381;404;424;504;520;544;545;571;580;585;606;656;684;796;817;818;820;912;946;967

1 66 638 True 645 812

1 67 3 True 3 3

1 68 481 True 486 618

3 69 225;456;637True;True;True228;461;644288;589;811

2 70 276;643 True;True 279;650 357;819

1 71 398 True 402 522

2 72 229;561 True;True 232;566 294;721

8 73 70;181;182;280;311;601True;True;True;True;True;True71;183;184;283;314;60787;232;233;362;406;407;771

20 74 73;74;87;141;142;163;213;243;286;318;415;424;445;508;509;610;611;749True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True74;75;88;142;143;165;215;246;289;321;322;419;429;450;513;514;617;618;75990;91;107;108;109;175;176;209;210;272;273;311;370;416;417;418;543;553;577;650;651;781;782;783;961

2 75 672;696 True;True 680;704 861;890

2 76 390;419;527;750;753;754True;True;True;True;True;True394;424;532;760;763;764512;548;679;962;965;966

4 77 210;378 True;True 212;382 268;498;499

6 78 47;713 True;True 47;722 57;58;914

0 79 431 True 436 561

1 80 59 True 59 71

6 81 146;315;464;474;539;737True;True;True;True;True;True147;318;469;479;544;747181;412;598;599;610;694;948

14 82 19;116;136;193;444;468;515;599;640;657;706;745True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True19;117;137;195;449;473;520;605;647;665;714;75523;144;168;247;575;576;604;659;768;769;814;836;903;957

2 83 150;192 True;True 152;194 187;246

6 84 11;23;89;483;544;653;667;689True;True;True;True;True;True;True;True11;23;90;488;549;660;675;69711;27;111;620;700;830;855;883

0 85 48 True 48 59

23 86 13;64;120;149;195;236;242;249;292;293;321;328;429;523;567;574;597;651;668;695;715;716;736;752True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True13;65;121;151;197;239;245;252;295;296;325;332;434;528;572;579;603;658;676;703;724;725;746;76213;79;149;186;249;303;310;318;377;378;379;423;432;559;673;728;736;766;828;856;857;889;916;917;918;947;964

16 87 2;65;88;117;272;484;526;566;618;677;690;692True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True2;66;89;118;275;489;531;571;625;685;698;7002;80;110;145;352;621;677;678;727;790;867;868;884;886

1 88 562 True 567 722

1 89 673 True 681 862

8 90 85;86;172;277;519;521;603;650True;True;True;True;True;True;True;True86;87;174;280;524;526;609;657105;106;222;358;667;670;773;827

4 91 71;104;414;583True;True;True;True72;105;418;58988;130;542;747

1 92 103;362 True;True 104;366 129;472

6 93 108;123;353;359;360;678True;True;True;True;True;True109;124;357;363;364;686134;135;153;462;469;470;869

3 94 125;180;507;717True;True;True;True126;182;512;726155;231;649;919;920

4 95 25;67;541;600;613True;True;True;True;True25;68;546;606;62030;83;696;697;770;785

3 96 111;283;357;676True;True;True;True112;286;361;684139;366;466;866

3 97 127;384;632True;True;True128;388;639157;505;805

2 98 411;616 True;True 415;623 539;788



1 99 571 True 576 732

4 100 256;405;477;630True;True;True;True259;409;482;637327;530;613;803

0 101 639 True 646 813

9 102 248;434;510;557True;True;True;True251;439;515;562316;317;564;652;653;715

1 103 275 True 278 356

0 104 679 True 687 870

4 105 118;262;385True;True;True119;265;389146;336;506

11 106 37;129;436;500;587;734True;True;True;True;True;True37;130;441;505;593;74445;159;160;161;566;640;641;754;945

2 107 69 True 70 85;86

0 108 404 True 408 529

0 + 109 263 True 266 337

0 110 343 True 347 449

2 111 259;260 True;True 262;263 331;332

1 112 354 True 358 463

2 113 284;446 True;True 287;451 367;578



MS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDsOxidation (M) site positions

417;566;647;1015;1016;1017417;566;647;1016 0 94

42;75;252;541;542;1109;111042;75;252;541;542;11091 119

10;163;272;308;393;549;611;613;614;637;638;678;698;699;701;718;758;759;833;850;861;862;872;943;944;962;968;969;970;115510;163;272;308;393;549;611;613;614;637;678;698;699;701;718;758;759;833;850;861;862;872;943;944;962;968;969;11552;3;4;5 259;262;469;493

42;75;541;542;609;836;955;1109;111042;75;541;542;609;836;955;11091 121

8;9;43;205;420;447;448;541;542;556;585;733;776;781;834;835;852;860;895;896;1069;1109;11108;9;43;205;420;448;541;542;556;585;733;776;781;835;852;860;896;1069;11091;6;7;8 150;271;306;321

119;190;309;310;311;378;541;681;737;747;751;785;831;907;908;960;963;1092119;190;309;310;311;378;541;681;737;747;751;785;831;907;960;963;10929;10;11;12;13;14157;234;269;276;286;326

72;256;272;307;353;393;533;627;700;705;847;851;1018;1086;108772;256;272;307;353;393;533;627;700;705;847;851;1018;108615 343

648 648

381 381

48 48

27;28;68;69;70;192;193;257;398;543;544;545;572;621;744;796;79727;69;193;257;398;543;545;572;621;744;79716 56

153;333 153;333

59;900 59;900

32;186;273;298;392;608;61632;186;273;298;392;608;61617;18 167;232

683;746;760;799;853;967;1134683;746;760;799;853;967;113419;20 41;124

7;79;80;189;586;683;853;9647;79;80;189;586;683;853;96421 38

96;177;812;813;1156;1164;116596;177;812;1156;1164

20;21;22;23;24;25;26;87;88;89;90;110;111;206;207;208;220;275;276;277;278;279;289;290;291;317;318;319;354;355;356;357;358;359;360;406;407;408;412;413;414;415;416;441;442;443;479;480;481;482;483;484;485;486;487;488;489;490;491;492;493;494;495;496;497;498;499;500;501;502;503;520;521;522;523;524;525;578;579;580;588;589;590;591;592;593;594;595;596;597;598;599;600;601;602;603;604;605;606;635;636;654;655;656;657;658;864;865;866;867;868;869;870;871;946;947;948;985;986;987;988;996;997;998;1006;1007;1008;1009;1010;1011;1012;1071;1093;1116;1117;1149;1150;1151;115224;88;110;206;220;277;279;289;319;357;406;412;416;442;487;520;580;594;636;654;864;868;947;948;988;996;1006;1007;1010;1071;1093;1116;114922;23;24;25;26;2797;234;255;322;426;492

34;35;1135;1136;1137;1138;1139;114034;1136 28;29 80;82

31;84;455;661;111931;84;455;661;1119

622;961;1174622;961;1174

102;185;504;555;615;923;924102;185;504;555;615;92330 94

118 118

748;749;1157;1158;1159748;1157;1159

38;39;40;41;115;299;551;552;553;554;612;623;640;690;696;741;770;771;775;782;783;784;826;827;828;884;885;886;887;888;889;890;891;1096;1097;1145;117139;41;115;299;551;552;612;623;640;690;696;741;770;775;782;784;826;884;885;1097;1145;117131 142

37;56;57;141;142;221;382;526;527;761;762;763;764;1022;1023;1076;1077;1078;1079;1082;1083;1084;1094;1095;1098;1166;116737;57;142;221;382;527;762;1022;1076;1079;1082;1094;1098;1166;1167

1024 1024

4;156;157;158;296;297;473;639;715;716;966;1074;10754;157;158;297;473;639;715;966;107432;33;34 128;233;247

44;45;550;561;632;72045;550;561;632;720

46;47;62;63;82;83;170;171;179;196;197;202;203;222;223;224;225;226;227;228;229;230;231;232;233;234;235;236;237;238;239;240;241;242;243;244;245;246;247;248;249;250;251;315;316;334;335;336;337;338;339;340;341;345;368;369;372;373;374;399;400;401;402;403;421;422;423;514;515;516;565;667;668;669;739;772;773;774;802;803;804;805;806;807;808;809;810;825;876;877;878;879;910;911;916;917;918;926;927;928;939;940;941;1026;1027;1028;1029;1030;1031;1032;1033;1034;1035;1036;1037;1038;1039;1040;1041;1042;1043;1044;1045;1046;1047;1048;1068;1111;1112;1113;1114;1115;117546;47;62;82;171;179;196;197;202;223;316;334;345;368;372;400;423;514;516;565;667;669;739;772;774;802;806;808;825;876;878;911;917;926;928;940;1028;1068;1112;1114;117535;36 99;263

194;195;680;949195;680;949 37 1

1;53;54;55;93;94;112;113;148;377;391;460;506;534;535;536;607;628;629;630;634;644;645;646;649;650;662;663;664;665;714;734;735;787;856;1072;10731;53;55;93;113;148;377;391;460;506;534;607;630;634;644;645;650;662;714;735;787;856;107338;39 339;446

77;78;106;107;108;109;116;117;136;137;138;211;212;213;214;215;261;262;263;266;280;281;282;288;294;295;322;323;331;452;476;477;510;511;512;546;547;548;583;684;685;686;687;818;819;820;821;904;905;921;922;1099;1100;1101;1102;1103;1124;115378;107;116;136;138;214;215;261;262;266;280;281;288;294;323;331;452;476;510;512;547;583;684;686;818;820;905;921;1099;1101;1102;1124;1153

343;344;478;912;913;914;915;920;973;978;979;980;1025;1141343;344;478;913;920;973;978;980;1025;114140;41;42;43;4459;63;82;91;134

17;18;19;320;321;692;999;1000;100119;320;321;692;100045;46 10;16

0;143;144;362;389;390;557;558;562;563;564;568;569;570;571;703;704;722;723;857;858;859;9950;143;362;390;557;564;569;571;704;722;723;857;995

394;395 395

540;832;1104;1105;1168;1169540;832;1105;1168;116947 303

688 688

560;743;1004;1170560;743;1004;117048;49;50 29;33;158

842;843;892842;892 51;52 44;46

268 268

49;216;217;218;302;305;306;363;364;365;456;469;470;471;530;531;532;610;675;676;830;925;976;977;1142;1143;1144;1146;1147;1148;1157;1158;115949;217;302;306;364;365;456;471;531;532;610;675;830;925;976;1142;1144;1146;1147;1157;115953;54;55;56;57;58;59;6029;57;114;255;256;257;304;310

120;164;188;274;312;313;370;437;438;474;617;631;725;875;993;1054120;164;188;274;312;370;438;474;617;631;725;875;993;105461;62;63;64;65299;390;520;596;615

253 253

6;30;60;61;145;146;187;304;347;348;349;366;367;451;468;509;575;587;642;729;732;756;837;838;849;956;971;1020;1021;1052;1053;1057;1058;10706;30;60;61;146;187;304;347;349;366;451;468;509;575;587;642;729;732;756;838;849;956;971;1021;1052;1053;1058;107066;67;68;69;7090;135;187;214;513

15;16;462;463;464;693;894;899;93015;464;693;894;899;930

50;134;181;418;419;726;84650;134;181;418;726;84671;72;73 97;226;231

105;931 105;931



384;839 384;839

293 293

64;74;175;254;255;260;264;265;432;433;444;465;466;472;659;660;724;754;755;757;765;90664;74;175;254;260;265;433;444;466;472;659;724;754;757;765;90674;75;76 35;119;124

12;342;620;777;92912;342;620;777;92977 94

1154 1154

396;537;994;1178396;537;994;1178

85;86;292;95386;292;953

162 162

933;1014 933;1014

131;132;133;140;200;201;219;326;327;328;375;424;425;426;427;428;453;454;475;727;728;740;766;767;768;769;800;815;816;1019;1133131;132;140;200;201;219;326;327;375;424;428;454;475;727;740;769;800;816;1019;113378;79;80 101;153;174

653;710 653;710

76;135;152;173;174;332;539;576;679;719;786;898;901;902;945;975;1059;1066;1067;1088;117376;135;152;174;332;539;576;679;719;786;898;901;945;975;1059;1066;1088;117381;82;83;84;85322;346;359;385;519

903 903

147;267;430;431;567;713147;267;431;567;71386 356

467 467 87 547

151;160;161;269;270;383;854;855;958151;160;270;383;854;855;95888;89;90 38;50;99

5;14;58;71;73;114;139;286;287;314;346;351;352;376;439;461;505;529;624;641;673;674;702;711;712;717;738;798;829;965;989;990;992;1118;1161;11825;14;58;71;73;114;139;286;314;346;352;376;439;461;505;529;624;641;673;674;702;712;717;738;798;829;965;989;992;1118;1161;118291;92;93;94;95;96;97;98341;398;474;480;660;683;694;741

982 982

3 3

750 750

350;721;981350;721;981

435;991 435;991

643 643

361;873 361;873

99;100;284;285;440;507;508;93899;284;285;440;507;938

103;104;123;124;125;126;127;128;198;199;258;259;329;330;380;449;450;517;518;519;672;682;708;789;790;791;792;950;951;952;1176103;104;126;198;199;258;330;380;449;518;672;682;708;790;792;950;952;117699;100;101;102;10377;187;251;255;280

1055;1091 1055;1091

633;677;824;1177;1180;1181633;677;824;1177;1180;1181104;105;106;107;108;1091;11;14;15;72;121

324;325;618;619324;618

65;66;1120;1121;1122;112366;1123

691 691

81 81

204;513;730;731;742;840;841;1163204;513;730;742;841;1163110;111 291;339

29;165;191;301;706;707;736;801;934;935;936;984;1013;1106;1107;1108;117229;165;191;301;706;736;801;935;984;1013;1107;1172112 326

210;300 210;300

11;33;130;752;848;1005;1049;108011;33;130;752;848;1005;1049;1080113;114 29;89

67 67

13;91;172;209;303;371;379;388;457;458;459;528;538;689;817;883;897;932;1003;1050;1051;1089;1090;1125;1126;1127;1162;117913;91;172;209;303;371;379;388;458;459;528;538;689;817;883;897;932;1003;1050;1089;1125;1126;1162;1179115;116;117370;441;499

2;92;129;166;429;753;822;823;880;881;882;959;1061;1062;1063;1081;10852;92;129;166;429;753;822;880;959;1062;1081;1085118 118

874 874

1056 1056

121;122;271;436;811;814;942;1002121;122;271;436;811;814;942;1002

101;150;670;671;909101;150;670;909 119 475

149;584 149;584

154;155;176;573;581;582;1064154;176;573;581;582;1064

178;283;788;1128;1129;1130;1131;1132178;283;788;1130120 27

36;95;844;845;937;95436;95;845;937;954121;122 270;340

159;445;577;1060159;445;577;1060123 427

180;625;974180;625;974

666;957 666;957



893 893

397;652;745;972397;652;745;972

983 983 124 192

385;386;387;694;695;793;794;795;863387;694;793;863

434 434

1065 1065 125 246

167;168;169;409;410;626168;409;626 126 82

51;52;182;183;184;697;778;779;780;919;116051;184;697;780;919;1160

97;98 98

651 651 127 611

411 411 128 62

559 559 129 42

404;405 404;405

574 574

446;709 446;709



78;107;116;136;138;214;215;261;262;266;280;281;288;294;323;331;452;476;510;512;547;583;684;686;818;820;905;921;1099;1101;1102;1124;1153



Protein IDsMajority protein IDsPeptide counts (all)Peptide counts (razor+unique)Peptide counts (unique)Fasta headersNumber of proteinsPeptides Razor + unique peptides

CON__P00761CON__P00761 2 2 2 >P00761 SWISS-PROT:P00761|TRYP_PIG Trypsin - Sus scrofa (Pig).1 2 2

CON__P02533;CON__P08779;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P19012;CON__Q6IFX2CON__P02533;CON__P08779;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P190125;4;3;3;3;1 2;1;1;1;1;1 1;0;1;1;0;0 >P02533 SWISS-PROT:P02533 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT14 Keratin, type I cytoskeletal 14;>P08779 SWISS-PROT:P08779 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT16 Keratin, type I cytoskeletal 16;>Q04695 SWISS-PROT:Q04695 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT17 Keratin, type I cytoskel6 5 2

CON__P02668CON__P02668 1 1 1 >P02668 SWISS-PROT:P02668 Kappa-casein [Contains: Casoxin C; Casoxin 6; Casoxin A; Casoxin B; Casoplatelin] - Bos taurus (Bovine).1 1 1

CON__P04264;CON__H-INV:HIT000016045CON__P0426430;2 30;2 18;0 >P04264 SWISS-PROT:P04264 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT1 Keratin, type II cytoskeletal 12 30 30

CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q7Z3Y7;CON__Q99456;CON__Q7Z3Z0;CON__Q7Z3Y8;CON__Q148H6;CON__Q7Z3Y9;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8CON__P1364524;7;3;3;2;2;2;2;1;1;1;1;1;124;7;3;3;2;2;2;2;1;1;1;1;1;120;5;0;0;0;0;1;0;0;0;0;0;0;0>P13645 SWISS-PROT:P13645 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT10 Keratin, type I cytoskeletal 1014 24 24

CON__P13647CON__P13647 7 3 2 >P13647 SWISS-PROT:P13647 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT5 Keratin, type II cytoskeletal 51 7 3

CON__P35527;CON__P05784CON__P3552714;1 13;0 13;0 >P35527 SWISS-PROT:P35527 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT9 Keratin, type I cytoskeletal 92 14 13

CON__P35908;CON__Q7Z794;CON__Q9R0H5;CON__Q6NXH9CON__P3590825;3;2;2 22;1;1;1 16;0;0;0 >P35908 SWISS-PROT:P35908 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT2 Keratin, type II cytoskeletal 2 epidermal4 25 22

CON__Q5D862CON__Q5D862 1 1 1 >Q5D862 SWISS-PROT:Q5D862 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=FLG2 Filaggrin-21 1 1

CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 3 3 3 >Q86YZ3 SWISS-PROT:Q86YZ3 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=HRNR Hornerin1 3 3

REV__sp|P23255|TAF2_YEASTREV__sp|P23255|TAF2_YEAST1 1 1 >sp|P23255|TAF2_YEAST Transcription initiation factor TFIID subunit 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TAF2 PE=1 SV=31 1 1

REV__sp|P32380|SP110_YEASTREV__sp|P32380|SP110_YEAST1 1 1 >sp|P32380|SP110_YEAST Spindle pole body component 110 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SPC110 PE=1 SV=11 1 1

sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST1 1 1 >sp|P00127|QCR6_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR6 PE=1 SV=21 1 1

sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST10 10 10 >sp|P00128|QCR7_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR7 PE=1 SV=21 10 10

sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEAST2;2;2;2 2;2;2;2 2;2;2;2 >sp|P00163|CYB_YEAST Cytochrome b OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COB PE=1 SV=3;>sp|P03873|MBI2_YEAST Cytochrome b mRNA maturase bI2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BI2 PE=1 SV=2;>4 2 2

sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST31 31 31 >sp|P00830|ATPB_YEAST ATP synthase subunit beta, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP2 PE=1 SV=21 31 31

sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST2 2 2 >sp|P00854|ATP6_YEAST ATP synthase subunit a OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP6 PE=1 SV=21 2 2

sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST3 3 3 >sp|P00890|CISY1_YEAST Citrate synthase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CIT1 PE=1 SV=21 3 3

sp|P02992|EFTU_YEASTsp|P02992|EFTU_YEAST1 1 1 >sp|P02992|EFTU_YEAST Elongation factor Tu, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TUF1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST2 2 2 >sp|P02994|EF1A_YEAST Elongation factor 1-alpha OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TEF1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST4 2 2 >sp|P04710|ADT1_YEAST ADP,ATP carrier protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AAC1 PE=1 SV=11 4 2

sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST22 22 22 >sp|P04840|VDAC1_YEAST Mitochondrial outer membrane protein porin 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=POR1 PE=1 SV=41 22 22

sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST13 13 13 >sp|P05626|ATPF_YEAST ATP synthase subunit 4, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP4 PE=1 SV=21 13 13

sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEAST1;1;1;1 1;1;1;1 1;1;1;1 >sp|P0CH09|RL40B_YEAST Ubiquitin-60S ribosomal protein L40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RPL40B PE=1 SV=1;>sp|P0CH08|RL40A_YEAST Ubiquitin-60S ribosomal protein L40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S4 1 1

sp|P06168|ILV5_YEASTsp|P06168|ILV5_YEAST1 1 1 >sp|P06168|ILV5_YEAST Ketol-acid reductoisomerase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ILV5 PE=1 SV=11 1 1

sp|P06182|CCHL_YEASTsp|P06182|CCHL_YEAST1 1 1 >sp|P06182|CCHL_YEAST Cytochrome c heme lyase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CYC3 PE=1 SV=11 1 1

sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST1 1 1 >sp|P06780|RHO1_YEAST GTP-binding protein RHO1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RHO1 PE=1 SV=31 1 1

sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST8 8 8 >sp|P07143|CY1_YEAST Cytochrome c1, heme protein, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CYT1 PE=1 SV=11 8 8

sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST4 4 4 >sp|P07213|TOM70_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM70 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM70 PE=1 SV=21 4 4

sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST39 39 39 >sp|P07251|ATPA_YEAST ATP synthase subunit alpha, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP1 PE=1 SV=51 39 39

sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST23 23 23 >sp|P07256|QCR1_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COR1 PE=1 SV=11 23 23

sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST29 29 29 >sp|P07257|QCR2_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR2 PE=1 SV=11 29 29

sp|P07267|CARP_YEASTsp|P07267|CARP_YEAST2 2 2 >sp|P07267|CARP_YEAST Saccharopepsin OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PEP4 PE=1 SV=11 2 2

sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST1 1 1 >sp|P07560|SEC4_YEAST Ras-related protein SEC4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC4 PE=1 SV=11 1 1

sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST10 10 10 >sp|P08067|UCRI_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit Rieske, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RIP1 PE=1 SV=11 10 10

sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST5 5 5 >sp|P08525|QCR8_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR8 PE=1 SV=21 5 5

sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST13 13 13 >sp|P09457|ATPO_YEAST ATP synthase subunit 5, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP5 PE=1 SV=11 13 13

sp|P10363|PRI1_YEASTsp|P10363|PRI1_YEAST2 2 2 >sp|P10363|PRI1_YEAST DNA primase small subunit OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PRI1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST12 12 12 >sp|P13181|GAL2_YEAST Galactose transporter OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAL2 PE=1 SV=31 12 12

sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST4 4 4 >sp|P14020|DPM1_YEAST Dolichol-phosphate mannosyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DPM1 PE=1 SV=31 4 4

sp|P14736|RAD4_YEASTsp|P14736|RAD4_YEAST1 1 1 >sp|P14736|RAD4_YEAST DNA repair protein RAD4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RAD4 PE=1 SV=31 1 1

sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST2 2 2 >sp|P16622|HEMH_YEAST Ferrochelatase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HEM15 PE=1 SV=11 2 2

sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST2 2 2 >sp|P17505|MDHM_YEAST Malate dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDH1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST20;4 20;4 18;2 >sp|P18239|ADT2_YEAST ADP,ATP carrier protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PET9 PE=1 SV=22 20 20

sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST5 5 5 >sp|P19414|ACON_YEAST Aconitate hydratase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ACO1 PE=1 SV=21 5 5

sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST19 19 19 >sp|P19882|HSP60_YEAST Heat shock protein 60, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HSP60 PE=1 SV=11 19 19

sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST6 6 6 >sp|P21306|ATP5E_YEAST ATP synthase subunit epsilon, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP15 PE=1 SV=21 6 6

sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST4 4 4 >sp|P21801|SDHB_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] iron-sulfur subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH2 PE=1 SV=11 4 4

sp|P22289|QCR9_YEASTsp|P22289|QCR9_YEAST1 1 1 >sp|P22289|QCR9_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 9 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR9 PE=1 SV=21 1 1



sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST14 14 14 >sp|P23641|MPCP_YEAST Mitochondrial phosphate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIR1 PE=1 SV=11 14 14

sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST8 8 8 >sp|P23644|TOM40_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM40 PE=1 SV=11 8 8

sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST1 1 1 >sp|P25045|LCB1_YEAST Serine palmitoyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LCB1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P25087|ERG6_YEASTsp|P25087|ERG6_YEAST3 3 3 >sp|P25087|ERG6_YEAST Sterol 24-C-methyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG6 PE=1 SV=41 3 3

sp|P25515|VATL1_YEASTsp|P25515|VATL1_YEAST1 1 1 >sp|P25515|VATL1_YEAST V-type proton ATPase subunit c OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA3 PE=1 SV=11 1 1

sp|P25574|EMC1_YEASTsp|P25574|EMC1_YEAST1 1 1 >sp|P25574|EMC1_YEAST ER membrane protein complex subunit 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=EMC1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST10 10 10 >sp|P28241|IDH2_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH2 PE=1 SV=11 10 10

sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST9 9 9 >sp|P28834|IDH1_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH1 PE=1 SV=21 9 9

sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST16 16 16 >sp|P30902|ATP7_YEAST ATP synthase subunit d, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP7 PE=1 SV=21 16 16

sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST7;2 7;2 7;2 >sp|P31382|PMT2_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT2 PE=1 SV=22 7 7

sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST12 12 12 >sp|P32191|GPDM_YEAST Glycerol-3-phosphate dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GUT2 PE=1 SV=21 12 12

sp|P32331|YMC1_YEASTsp|P32331|YMC1_YEAST1 1 1 >sp|P32331|YMC1_YEAST Mitochondrial glycine transporter YMC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YMC1 PE=3 SV=21 1 1

sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST5 5 5 >sp|P32340|NDI1_YEAST Rotenone-insensitive NADH-ubiquinone oxidoreductase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDI1 PE=1 SV=11 5 5

sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST5 5 5 >sp|P32366|VA0D_YEAST V-type proton ATPase subunit d OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA6 PE=1 SV=21 5 5

sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST3 3 3 >sp|P32368|SAC1_YEAST Phosphoinositide phosphatase SAC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SAC1 PE=1 SV=11 3 3

sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST2 2 2 >sp|P32386|YBT1_YEAST ATP-dependent bile acid permease OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBT1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST11 11 11 >sp|P32563|VPH1_YEAST V-type proton ATPase subunit a, vacuolar isoform OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VPH1 PE=1 SV=31 11 11

sp|P32803|EMP24_YEASTsp|P32803|EMP24_YEAST1 1 1 >sp|P32803|EMP24_YEAST Endosomal protein P24B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=EMP24 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32842|VATL2_YEASTsp|P32842|VATL2_YEAST1 1 1 >sp|P32842|VATL2_YEAST V-type proton ATPase subunit c OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA11 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST3 3 3 >sp|P32891|DLD1_YEAST D-lactate dehydrogenase [cytochrome] 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DLD1 PE=1 SV=21 3 3

sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST4 4 4 >sp|P32897|TIM23_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM23 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM23 PE=1 SV=11 4 4

sp|P32915|SC61A_YEASTsp|P32915|SC61A_YEAST1 1 1 >sp|P32915|SC61A_YEAST Protein transport protein SEC61 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC61 PE=1 SV=11 1 1

sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST2 2 2 >sp|P33421|SDH3_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH3 PE=1 SV=11 2 2

sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST5 5 5 >sp|P33767|OSTB_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit WBP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=WBP1 PE=1 SV=11 5 5

sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST4 4 4 >sp|P33775|PMT1_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT1 PE=1 SV=11 4 4

sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST1 1 1 >sp|P34248|YKK0_YEAST Probable intramembrane protease YKL100C OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YKL100C PE=1 SV=11 1 1

sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST2 2 2 >sp|P35723|YET1_YEAST Endoplasmic reticulum transmembrane protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YET1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST4 4 4 >sp|P36060|MCR1_YEAST NADH-cytochrome b5 reductase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MCR1 PE=1 SV=11 4 4

sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST3 3 3 >sp|P36112|MIC60_YEAST MICOS complex subunit MIC60 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIC60 PE=1 SV=11 3 3

sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST1 1 1 >sp|P36147|PAM17_YEAST Presequence translocated-associated motor subunit PAM17, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PAM17 PE=1 SV=11 1 1

sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST3 3 3 >sp|P37298|DHSD_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b small subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH4 PE=1 SV=11 3 3

sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST5 5 5 >sp|P37299|QCR10_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR10 PE=1 SV=21 5 5

sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST17 17 17 >sp|P38077|ATPG_YEAST ATP synthase subunit gamma, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP3 PE=1 SV=11 17 17

sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST2 2 2 >sp|P38244|PFF1_YEAST Vacuolar membrane protease OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PFF1 PE=1 SV=31 2 2

sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST2 2 2 >sp|P38248|ECM33_YEAST Cell wall protein ECM33 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ECM33 PE=1 SV=31 2 2

sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST6 6 6 >sp|P38264|PHO88_YEAST SRP-independent targeting protein 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHO88 PE=1 SV=11 6 6

sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST1 1 1 >sp|P38286|MKAR_YEAST Very-long-chain 3-oxoacyl-CoA reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IFA38 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST2 2 2 >sp|P38325|OM14_YEAST Mitochondrial outer membrane protein OM14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OM14 PE=1 SV=11 2 2

sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST1 1 1 >sp|P38353|SSH1_YEAST Sec sixty-one protein homolog OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SSH1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST2 2 2 >sp|P38626|NCB5R_YEAST NADH-cytochrome b5 reductase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CBR1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST1 1 1 >sp|P38631|FKS1_YEAST 1,3-beta-glucan synthase component FKS1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FKS1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P38821|DNPEP_YEASTsp|P38821|DNPEP_YEAST1 1 1 >sp|P38821|DNPEP_YEAST Aspartyl aminopeptidase 4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=APE4 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38872|ADY1_YEASTsp|P38872|ADY1_YEAST1 1 1 >sp|P38872|ADY1_YEAST Prospore formation at selected spindle poles protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PFS1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST1 1 1 >sp|P38885|AIM46_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 46, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM46 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38988|GGC1_YEASTsp|P38988|GGC1_YEAST2 2 2 >sp|P38988|GGC1_YEAST Mitochondrial GTP/GDP carrier protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GGC1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P53631|HXT17_YEAST;sp|P39924|HXT13_YEAST;sp|P32466|HXT3_YEAST;sp|P54854|HXT15_YEAST;sp|P47185|HXT16_YEAST;sp|P32465|HXT1_YEAST;sp|P38695|HXT5_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEAST4;4;1;1;1;1;1;1;14;4;1;1;1;1;1;1;14;4;1;1;1;1;1;1;1>sp|P39004|HXT7_YEAST High-affinity hexose transporter HXT7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HXT7 PE=1 SV=1;>sp|P39003|HXT6_YEAST High-affinity hexose transporter HXT6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S9 4 4

sp|P39007|STT3_YEASTsp|P39007|STT3_YEAST1 1 1 >sp|P39007|STT3_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit STT3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=STT3 PE=1 SV=21 1 1

sp|P39012|GAA1_YEASTsp|P39012|GAA1_YEAST1 1 1 >sp|P39012|GAA1_YEAST GPI transamidase component GAA1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAA1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST2 2 2 >sp|P39968|VAC8_YEAST Vacuolar protein 8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VAC8 PE=1 SV=31 2 2

sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST2 2 2 >sp|P39986|ATC6_YEAST Manganese-transporting ATPase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SPF1 PE=1 SV=11 2 2



sp|P40046|VTC1_YEASTsp|P40046|VTC1_YEAST2 2 2 >sp|P40046|VTC1_YEAST Vacuolar transporter chaperone 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC1 PE=1 SV=31 2 2

sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST2 2 2 >sp|P40075|SCS2_YEAST Vesicle-associated membrane protein-associated protein SCS2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SCS2 PE=1 SV=31 2 2

sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST5 5 5 >sp|P40086|COX15_YEAST Cytochrome c oxidase assembly protein COX15 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX15 PE=3 SV=11 5 5

sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST16 16 16 >sp|P40215|NDH1_YEAST External NADH-ubiquinone oxidoreductase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDE1 PE=1 SV=11 16 16

sp|P40319|ELO3_YEASTsp|P40319|ELO3_YEAST1 1 1 >sp|P40319|ELO3_YEAST Elongation of fatty acids protein 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ELO3 PE=1 SV=11 1 1

sp|P40341|YTA12_YEAST;sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST;sp|P39925|AFG3_YEAST2;1 2;1 2;1 >sp|P40341|YTA12_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein YTA12 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YTA12 PE=1 SV=2;>sp|P39925|AFG3_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein A2 2 2

sp|P41832|BNI1_YEASTsp|P41832|BNI1_YEAST1 1 1 >sp|P41832|BNI1_YEAST Protein BNI1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BNI1 PE=1 SV=31 1 1

sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST16 16 16 >sp|P46367|ALDH4_YEAST Potassium-activated aldehyde dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALD4 PE=1 SV=21 16 16

sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST1 1 1 >sp|P46971|PMT4_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT4 PE=1 SV=11 1 1

sp|P47069|MPS3_YEASTsp|P47069|MPS3_YEAST1 1 1 >sp|P47069|MPS3_YEAST Spindle pole body assembly component MPS3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MPS3 PE=1 SV=21 1 1

sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST3 3 3 >sp|P47075|VTC4_YEAST Vacuolar transporter chaperone 4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC4 PE=1 SV=21 3 3

sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST1 1 1 >sp|P47127|AIM24_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 24, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM24 PE=1 SV=11 1 1

sp|P48439|OST3_YEASTsp|P48439|OST3_YEAST1 1 1 >sp|P48439|OST3_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OST3 PE=1 SV=11 1 1

sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST2 2 2 >sp|P49334|TOM22_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM22 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM22 PE=1 SV=31 2 2

sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST1 1 1 >sp|P53075|SHE10_YEAST Outer spore wall assembly protein SHE10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SHE10 PE=1 SV=11 1 1

sp|P53173|ERV14_YEASTsp|P53173|ERV14_YEAST1 1 1 >sp|P53173|ERV14_YEAST ER-derived vesicles protein ERV14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERV14 PE=1 SV=31 1 1

sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST1 1 1 >sp|P53206|CYSKL_YEAST Putative cysteine synthase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YGR012W PE=1 SV=11 1 1

sp|P53507|TOM7_YEASTsp|P53507|TOM7_YEAST1 1 1 >sp|P53507|TOM7_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM7 PE=1 SV=21 1 1

sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST2 2 2 >sp|P53721|RCF2_YEAST Respiratory supercomplex factor 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RCF2 PE=1 SV=11 2 2

sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST7 7 7 >sp|P54783|ALO_YEAST D-arabinono-1,4-lactone oxidase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALO1 PE=1 SV=11 7 7

sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST4 4 4 >sp|P81450|ATP18_YEAST ATP synthase subunit J, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP18 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST3;1 3;1 3;1 >sp|Q00711|SDHA_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] flavoprotein subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH1 PE=1 SV=12 3 3

sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEAST3;3 3;3 3;3 >sp|Q01532-2|BLH1_YEAST Isoform Cytoplasmic of Cysteine proteinase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LAP3;>sp|Q01532|BLH1_YEAST Cysteine proteinase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain AT2 3 3

sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST6 6 6 >sp|Q02776|TIM50_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM50 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM50 PE=1 SV=11 6 6

sp|Q02795|OSTD_YEASTsp|Q02795|OSTD_YEAST1 1 1 >sp|Q02795|OSTD_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit SWP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SWP1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST1 1 1 >sp|Q03028|ODC1_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST1 1 1 >sp|Q03798|AIM36_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 36, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM36 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST4 4 4 >sp|Q04013|YHM2_YEAST Citrate/oxoglutarate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YHM2 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q04080|GPI17_YEASTsp|Q04080|GPI17_YEAST1 1 1 >sp|Q04080|GPI17_YEAST GPI transamidase component GPI17 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GPI17 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q04172|SHE9_YEASTsp|Q04172|SHE9_YEAST1 1 1 >sp|Q04172|SHE9_YEAST Sensitive to high expression protein 9, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SHE9 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST1 1 1 >sp|Q04697|GSF2_YEAST Glucose-signaling factor 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GSF2 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST7 7 7 >sp|Q04947|RTN1_YEAST Reticulon-like protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RTN1 PE=1 SV=11 7 7

sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST1 1 1 >sp|Q05359|ERP1_YEAST Protein ERP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERP1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST4 4 4 >sp|Q06405|ATPK_YEAST ATP synthase subunit f, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP17 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q07914|TIM14_YEASTsp|Q07914|TIM14_YEAST1 1 1 >sp|Q07914|TIM14_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PAM18 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST1 1 1 >sp|Q08179|MDM38_YEAST Mitochondrial distribution and morphology protein 38 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDM38 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST2 2 2 >sp|Q12029|FSF1_YEAST Probable mitochondrial transport protein FSF1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FSF1 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST3 3 3 >sp|Q12165|ATPD_YEAST ATP synthase subunit delta, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP16 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q12230|LSP1_YEAST;sp|P53252|PIL1_YEASTsp|Q12230|LSP1_YEAST;sp|P53252|PIL1_YEAST2;1 2;1 2;1 >sp|Q12230|LSP1_YEAST Sphingolipid long chain base-responsive protein LSP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LSP1 PE=1 SV=1;>sp|P53252|PIL1_YEAST Sphingolipid long chain base-responsive protein PIL1 OS=Saccharomyces cere2 2 2

sp|Q12349|ATP14_YEASTsp|Q12349|ATP14_YEAST2 2 2 >sp|Q12349|ATP14_YEAST ATP synthase subunit H, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP14 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q12374|NCA2_YEASTsp|Q12374|NCA2_YEAST1 1 1 >sp|Q12374|NCA2_YEAST Nuclear control of ATPase protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NCA2 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST1 1 1 >sp|Q2V2P4|YI156_YEAST Uncharacterized protein YIL156W-B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YIL156W-B PE=3 SV=11 1 1

sp|Q3E776|YB255_YEASTsp|Q3E776|YB255_YEAST2 2 2 >sp|Q3E776|YB255_YEAST Uncharacterized protein YBR255C-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBR255C-A PE=4 SV=11 2 2

sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST3 3 3 >sp|Q3E824|YO020_YEAST Uncharacterized protein YOR020W-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YOR020W-A PE=4 SV=11 3 3

sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST2 2 2 >sp|Q99297|ODC2_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC2 PE=1 SV=11 2 2



Unique peptidesPeptides DKO_MONORazor + unique peptides DKO_MONOUnique peptides DKO_MONOSequence coverage [%]Unique + razor sequence coverage [%]Unique sequence coverage [%]Mol. weight [kDa]Sequence length

2 2 2 2 12,1 12,1 12,1 24,409 231

1 5 2 1 9,1 5,3 2,8 51,621 472

1 1 1 1 5,9 5,9 5,9 18,974 169

18 30 30 18 41,6 41,6 30 66,017 644

20 24 24 20 48,2 48,2 43,2 59,51 593

2 7 3 2 10 5,1 3,4 62,378 590

13 14 13 13 38,2 37,1 37,1 62,129 623

16 25 22 16 56,1 51,8 43,7 65,865 645

1 1 1 1 0,5 0,5 0,5 248,07 2391

3 3 3 3 6,5 6,5 6,5 282,39 2850

1 1 1 1 0 0 0 161,47 1407

1 1 1 1 0 0 0 111,78 944

1 1 1 1 8,2 8,2 8,2 17,257 147

10 10 10 10 78,7 78,7 78,7 14,565 127

2 2 2 2 4,4 4,4 4,4 43,655 385

31 31 31 31 74,8 74,8 74,8 54,793 511

2 2 2 2 9,3 9,3 9,3 29,099 259

3 3 3 3 7,9 7,9 7,9 53,359 479

1 1 1 1 3,7 3,7 3,7 47,972 437

2 2 2 2 6,3 6,3 6,3 50,032 458

2 4 2 2 8,1 3,6 3,6 34,12 309

22 22 22 22 85,5 85,5 85,5 30,428 283

13 13 13 13 45,9 45,9 45,9 26,925 244

1 1 1 1 7 7 7 14,554 128

1 1 1 1 2,5 2,5 2,5 44,368 395

1 1 1 1 4,1 4,1 4,1 30,081 269

1 1 1 1 7,7 7,7 7,7 23,152 209

8 8 8 8 36,6 36,6 36,6 34,054 309

4 4 4 4 8,8 8,8 8,8 70,122 617

39 39 39 39 56,9 56,9 56,9 58,607 545

23 23 23 23 61,7 61,7 61,7 50,227 457

29 29 29 29 75,3 75,3 75,3 40,478 368

2 2 2 2 8,4 8,4 8,4 44,498 405

1 1 1 1 5,6 5,6 5,6 23,505 215

10 10 10 10 59,1 59,1 59,1 23,365 215

5 5 5 5 64,9 64,9 64,9 10,974 94

13 13 13 13 60,4 60,4 60,4 22,814 212

2 2 2 2 3,7 3,7 3,7 47,69 409

12 12 12 12 24,6 24,6 24,6 63,625 574

4 4 4 4 18,4 18,4 18,4 30,362 267

1 1 1 1 1,1 1,1 1,1 87,173 754

2 2 2 2 9,2 9,2 9,2 44,596 393

2 2 2 2 9,9 9,9 9,9 35,65 334

18 20 20 18 47,8 47,8 43,4 34,426 318

5 5 5 5 6,8 6,8 6,8 85,367 778

19 19 19 19 40,2 40,2 40,2 60,751 572

6 6 6 6 91,9 91,9 91,9 6,7425 62

4 4 4 4 19,2 19,2 19,2 30,231 266

1 1 1 1 16,7 16,7 16,7 7,4763 66



14 14 14 14 65,9 65,9 65,9 32,812 311

8 8 8 8 28,4 28,4 28,4 42,038 387

1 1 1 1 2,5 2,5 2,5 62,206 558

3 3 3 3 11,2 11,2 11,2 43,43 383

1 1 1 1 11,2 11,2 11,2 16,35 160

1 1 1 1 1,3 1,3 1,3 87,18 760

10 10 10 10 37,7 37,7 37,7 39,739 369

9 9 9 9 28,3 28,3 28,3 39,324 360

16 16 16 16 71,3 71,3 71,3 19,809 174

7 7 7 7 10,8 10,8 10,8 86,869 759

12 12 12 12 23,6 23,6 23,6 72,388 649

1 1 1 1 4,6 4,6 4,6 33,375 307

5 5 5 5 12,3 12,3 12,3 57,249 513

5 5 5 5 17,1 17,1 17,1 39,79 345

3 3 3 3 5,9 5,9 5,9 71,124 623

2 2 2 2 1,5 1,5 1,5 189,16 1661

11 11 11 11 14,8 14,8 14,8 95,528 840

1 1 1 1 5,9 5,9 5,9 23,332 203

1 1 1 1 11 11 11 17,037 164

3 3 3 3 7,2 7,2 7,2 65,292 587

4 4 4 4 27 27 27 23,243 222

1 1 1 1 2,3 2,3 2,3 52,936 480

2 2 2 2 9,6 9,6 9,6 22,068 198

5 5 5 5 17,4 17,4 17,4 49,391 430

4 4 4 4 8,7 8,7 8,7 92,674 817

1 1 1 1 2 2 2 67,524 587

2 2 2 2 9,2 9,2 9,2 23,459 206

4 4 4 4 18,5 18,5 18,5 34,137 302

3 3 3 3 6,7 6,7 6,7 61,081 540

1 1 1 1 6,6 6,6 6,6 21,968 197

3 3 3 3 22,1 22,1 22,1 20,248 181

5 5 5 5 55,8 55,8 55,8 8,5928 77

17 17 17 17 51,1 51,1 51,1 34,35 311

2 2 2 2 1,9 1,9 1,9 111,03 976

2 2 2 2 5,8 5,8 5,8 43,768 429

6 6 6 6 33,5 33,5 33,5 21,137 188

1 1 1 1 3,7 3,7 3,7 38,708 347

2 2 2 2 32,8 32,8 32,8 14,609 134

1 1 1 1 4,3 4,3 4,3 53,311 490

2 2 2 2 7,7 7,7 7,7 31,493 284

1 1 1 1 0,9 0,9 0,9 214,85 1876

1 1 1 1 2 2 2 54,173 490

1 1 1 1 3 3 3 27,884 237

1 1 1 1 4,5 4,5 4,5 34,113 310

2 2 2 2 10,3 10,3 10,3 33,215 300

4 4 4 4 9,5 9,5 9,5 62,734 570

1 1 1 1 1,4 1,4 1,4 81,528 718

1 1 1 1 2,3 2,3 2,3 69,22 614

2 2 2 2 4,5 4,5 4,5 63,207 578

2 2 2 2 1,6 1,6 1,6 135,27 1215



2 2 2 2 13,2 13,2 13,2 14,371 129

2 2 2 2 11,1 11,1 11,1 26,925 244

5 5 5 5 11,3 11,3 11,3 54,658 486

16 16 16 16 33 33 33 62,773 560

1 1 1 1 4,9 4,9 4,9 39,465 345

2 2 2 2 3 3 3 93,275 825

1 1 1 1 0,7 0,7 0,7 219,67 1953

16 16 16 16 48 48 48 56,723 519

1 1 1 1 1,8 1,8 1,8 87,965 762

1 1 1 1 1,2 1,2 1,2 79,174 682

3 3 3 3 5 5 5 83,154 721

1 1 1 1 3 3 3 44,427 394

1 1 1 1 3,4 3,4 3,4 39,483 350

2 2 2 2 24,3 24,3 24,3 16,79 152

1 1 1 1 2,8 2,8 2,8 66,862 577

1 1 1 1 8 8 8 15,93 138

1 1 1 1 3,8 3,8 3,8 42,8 393

1 1 1 1 21,7 21,7 21,7 6,8699 60

2 2 2 2 9,4 9,4 9,4 25,344 224

7 7 7 7 15,2 15,2 15,2 59,493 526

4 4 4 4 55,9 55,9 55,9 6,6877 59

3 3 3 3 5,6 5,6 5,6 70,229 640

3 3 3 3 6,6 6,6 6,6 52,088 454

6 6 6 6 14,3 14,3 14,3 55,098 476

1 1 1 1 4,5 4,5 4,5 31,653 286

1 1 1 1 2,6 2,6 2,6 34,206 310

1 1 1 1 6,3 6,3 6,3 29,076 255

4 4 4 4 15,9 15,9 15,9 34,184 314

1 1 1 1 2,2 2,2 2,2 60,813 534

1 1 1 1 2,6 2,6 2,6 53,57 456

1 1 1 1 2,5 2,5 2,5 45,869 403

7 7 7 7 29,5 29,5 29,5 32,916 295

1 1 1 1 5,5 5,5 5,5 24,723 219

4 4 4 4 29,7 29,7 29,7 11,312 101

1 1 1 1 8,9 8,9 8,9 17,91 168

1 1 1 1 3,1 3,1 3,1 65,004 573

2 2 2 2 8,9 8,9 8,9 35,414 327

3 3 3 3 45 45 45 17,02 160

2 2 2 2 7,9 7,9 7,9 38,071 341

2 2 2 2 40,3 40,3 40,3 14,128 124

1 1 1 1 3,2 3,2 3,2 70,861 616

1 1 1 1 13,7 13,7 13,7 8,1644 73

2 2 2 2 20,8 20,8 20,8 13,741 120

3 3 3 3 35,6 35,6 35,6 9,6176 90

2 2 2 2 6,8 6,8 6,8 34,007 307



Sequence lengthsQ-value Sequence coverage DKO_MONO [%]Intensity Intensity DKO_MONOiBAQ iBAQ DKO_MONOLFQ intensity DKO_MONOMS/MS Count DKO_MONO

231 0 12,1 3,18E+08 3,18E+08 2,89E+07 2,89E+07 3,18E+08 4

472;473;432;433;456;4520 9,1 1,10E+07 1,10E+07 3,78E+05 3,78E+05 1,10E+07 5

169 0,007299 5,9 7,06E+05 7,06E+05 1,01E+05 1,01E+05 7,06E+05 1

644;99 0 41,6 1,17E+08 1,17E+08 3,76E+06 3,76E+06 1,17E+08 28

593;570;437;456;400;403;486;494;450;459;464;468;469;4740 48,2 9,92E+07 9,92E+07 3,82E+06 3,82E+06 9,92E+07 31

590 0 10 2,07E+07 2,07E+07 6,67E+05 6,67E+05 2,07E+07 7

623;423 0 38,2 2,62E+07 2,62E+07 1,01E+06 1,01E+06 2,62E+07 12

645;578;524;539 0 56,1 1,43E+08 1,43E+08 3,68E+06 3,68E+06 1,43E+08 28

2391 0 0,5 2,21E+05 2,21E+05 2,98E+03 2,98E+03 2,21E+05 1

2850 0 6,5 2,92E+05 2,92E+05 3,44E+03 3,44E+03 2,92E+05 2

1407 1 0 0,00E+00 0,00E+00 NaN NaN 0,00E+00 0

944 0,007463 0 1,46E+08 1,46E+08 NaN NaN 1,46E+08 1

147 0 8,2 1,73E+06 1,73E+06 2,89E+05 2,89E+05 1,73E+06 1

127 0 78,7 6,63E+07 6,63E+07 8,29E+06 8,29E+06 6,63E+07 13

385;423;517;638 0 4,4 9,39E+06 9,39E+06 1,88E+06 1,88E+06 9,39E+06 2

511 0 74,8 2,86E+09 2,86E+09 1,06E+08 1,06E+08 2,86E+09 85

259 0 9,3 1,16E+07 1,16E+07 3,87E+06 3,87E+06 1,16E+07 1

479 0 7,9 1,72E+06 1,72E+06 6,86E+04 6,86E+04 1,72E+06 3

437 0 3,7 6,30E+05 6,30E+05 2,62E+04 2,62E+04 6,30E+05 1

458 0 6,3 1,51E+06 1,51E+06 6,88E+04 6,88E+04 1,51E+06 2

309 0 8,1 4,40E+07 4,40E+07 2,32E+06 2,32E+06 4,40E+07 5

283 0 85,5 6,90E+08 6,90E+08 4,31E+07 4,31E+07 6,90E+08 31

244 0 45,9 5,65E+08 5,65E+08 4,04E+07 4,04E+07 5,65E+08 31

128;128;152;3810,007353 7 1,34E+06 1,34E+06 2,24E+05 2,24E+05 1,34E+06 1

395 0 2,5 5,19E+05 5,19E+05 2,73E+04 2,73E+04 5,19E+05 1

269 1 4,1 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

209 0 7,7 3,76E+05 3,76E+05 3,76E+04 3,76E+04 3,76E+05 1

309 0 36,6 5,48E+07 5,48E+07 4,98E+06 4,98E+06 5,48E+07 7

617 0 8,8 5,03E+06 5,03E+06 1,53E+05 1,53E+05 5,03E+06 5

545 0 56,9 3,56E+09 3,56E+09 1,19E+08 1,19E+08 3,55E+09 122

457 0 61,7 2,58E+08 2,58E+08 1,12E+07 1,12E+07 2,58E+08 33

368 0 75,3 3,57E+08 3,57E+08 1,70E+07 1,70E+07 3,57E+08 41

405 0 8,4 1,42E+06 1,42E+06 9,45E+04 9,45E+04 1,42E+06 2

215 0 5,6 5,49E+05 5,49E+05 3,92E+04 3,92E+04 5,49E+05 1

215 0 59,1 3,08E+07 3,08E+07 3,08E+06 3,08E+06 3,08E+07 7

94 0 64,9 9,62E+06 9,62E+06 1,60E+06 1,60E+06 9,62E+06 5

212 0 60,4 7,39E+08 7,39E+08 6,16E+07 6,16E+07 7,39E+08 23

409 0 3,7 6,71E+05 6,71E+05 2,58E+04 2,58E+04 6,71E+05 1

574 0 24,6 2,75E+07 2,75E+07 1,31E+06 1,31E+06 2,75E+07 10

267 0 18,4 1,38E+06 1,38E+06 9,23E+04 9,23E+04 1,38E+06 2

754 0 1,1 7,10E+05 7,10E+05 1,78E+04 1,78E+04 7,10E+05 1

393 0 9,2 7,53E+05 7,53E+05 3,97E+04 3,97E+04 7,53E+05 2

334 0 9,9 1,01E+06 1,01E+06 6,32E+04 6,32E+04 1,01E+06 2

318;307 0 47,8 2,29E+08 2,29E+08 1,20E+07 1,20E+07 2,29E+08 19

778 0 6,8 2,30E+06 2,30E+06 5,76E+04 5,76E+04 2,30E+06 5

572 0 40,2 4,19E+07 4,19E+07 1,31E+06 1,31E+06 4,19E+07 19

62 0 91,9 8,90E+07 8,90E+07 2,23E+07 2,23E+07 8,90E+07 9

266 0 19,2 1,26E+06 1,26E+06 7,85E+04 7,85E+04 1,26E+06 2

66 0 16,7 5,00E+05 5,00E+05 2,50E+05 2,50E+05 5,00E+05 1



311 0 65,9 1,14E+08 1,14E+08 7,14E+06 7,14E+06 1,14E+08 20

387 0 28,4 1,11E+07 1,11E+07 7,41E+05 7,41E+05 1,11E+07 10

558 0 2,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

383 0 11,2 8,04E+05 8,04E+05 3,65E+04 3,65E+04 8,04E+05 2

160 0 11,2 7,35E+05 7,35E+05 1,47E+05 1,47E+05 7,35E+05 1

760 0,007194 1,3 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1

369 0 37,7 1,11E+07 1,11E+07 9,23E+05 9,23E+05 1,11E+07 11

360 0 28,3 9,69E+06 9,69E+06 5,10E+05 5,10E+05 9,69E+06 9

174 0 71,3 3,90E+08 3,90E+08 3,90E+07 3,90E+07 3,90E+08 22

759;753 0 10,8 7,50E+06 7,50E+06 2,08E+05 2,08E+05 7,50E+06 7

649 0 23,6 3,87E+06 3,87E+06 9,69E+04 9,69E+04 3,87E+06 8

307 0 4,6 4,98E+05 4,98E+05 3,32E+04 3,32E+04 4,98E+05 1

513 0 12,3 2,75E+06 2,75E+06 1,10E+05 1,10E+05 2,75E+06 4

345 0 17,1 3,55E+06 3,55E+06 2,22E+05 2,22E+05 3,55E+06 4

623 0 5,9 1,51E+06 1,51E+06 4,20E+04 4,20E+04 1,51E+06 3

1661 0 1,5 2,23E+05 2,23E+05 2,75E+03 2,75E+03 2,23E+05 2

840 0 14,8 8,62E+06 8,62E+06 2,61E+05 2,61E+05 8,62E+06 8

203 0 5,9 1,00E+06 1,00E+06 8,35E+04 8,35E+04 1,00E+06 1

164 0 11 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

587 0 7,2 1,88E+06 1,88E+06 7,51E+04 7,51E+04 1,88E+06 3

222 0 27 3,10E+06 3,10E+06 3,44E+05 3,44E+05 3,10E+06 3

480 0 2,3 4,57E+05 4,57E+05 2,69E+04 2,69E+04 4,57E+05 1

198 0 9,6 4,31E+05 4,31E+05 3,59E+04 3,59E+04 4,31E+05 2

430 0 17,4 3,70E+06 3,70E+06 1,85E+05 1,85E+05 3,70E+06 6

817 0 8,7 3,23E+06 3,23E+06 1,04E+05 1,04E+05 3,23E+06 3

587 0 2 6,32E+05 6,32E+05 3,51E+04 3,51E+04 6,32E+05 1

206 0 9,2 1,05E+06 1,05E+06 1,16E+05 1,16E+05 1,05E+06 2

302 0 18,5 1,80E+06 1,80E+06 1,00E+05 1,00E+05 1,80E+06 4

540 0 6,7 1,62E+06 1,62E+06 5,98E+04 5,98E+04 1,62E+06 3

197 0 6,6 2,85E+06 2,85E+06 4,07E+05 4,07E+05 2,85E+06 1

181 0 22,1 1,91E+06 1,91E+06 2,12E+05 2,12E+05 1,91E+06 3

77 0 55,8 2,54E+07 2,54E+07 5,08E+06 5,08E+06 2,54E+07 6

311 0 51,1 6,84E+08 6,84E+08 3,80E+07 3,80E+07 6,84E+08 21

976 0 1,9 8,32E+05 8,32E+05 2,03E+04 2,03E+04 8,32E+05 2

429 0 5,8 1,77E+06 1,77E+06 1,77E+05 1,77E+05 1,77E+06 2

188 0 33,5 2,63E+06 2,63E+06 1,88E+05 1,88E+05 2,63E+06 2

347 0 3,7 3,32E+05 3,32E+05 2,08E+04 2,08E+04 3,32E+05 1

134 0 32,8 2,79E+06 2,79E+06 6,97E+05 6,97E+05 2,79E+06 4

490 0,007246 4,3 2,65E+05 2,65E+05 1,56E+04 1,56E+04 2,65E+05 1

284 0 7,7 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

1876 0 0,9 5,21E+05 5,21E+05 7,13E+03 7,13E+03 5,21E+05 1

490 0 2 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1

237 0 3 1,13E+08 1,13E+08 9,38E+06 9,38E+06 1,13E+08 1

310 0 4,5 5,46E+05 5,46E+05 2,73E+04 2,73E+04 5,46E+05 1

300 0 10,3 6,32E+05 6,32E+05 3,51E+04 3,51E+04 6,32E+05 2

570;570;564;564;567;567;567;570;5920 9,5 1,90E+06 1,90E+06 9,51E+04 9,51E+04 1,90E+06 3

718 0 1,4 3,35E+05 3,35E+05 1,02E+04 1,02E+04 3,35E+05 1

614 0,007407 2,3 3,97E+05 3,97E+05 1,80E+04 1,80E+04 3,97E+05 1

578 0 4,5 5,10E+05 5,10E+05 2,22E+04 2,22E+04 5,10E+05 1

1215 0 1,6 6,87E+05 6,87E+05 1,13E+04 1,13E+04 6,87E+05 2



129 0 13,2 4,19E+05 4,19E+05 5,98E+04 5,98E+04 4,19E+05 2

244 0 11,1 4,97E+05 4,97E+05 4,14E+04 4,14E+04 4,97E+05 3

486 0 11,3 2,05E+06 2,05E+06 8,90E+04 8,90E+04 2,05E+06 4

560 0 33 3,51E+07 3,51E+07 1,10E+06 1,10E+06 3,51E+07 18

345 0 4,9 6,19E+05 6,19E+05 5,16E+04 5,16E+04 6,19E+05 1

825;761 0 3 8,40E+05 8,40E+05 1,79E+04 1,79E+04 8,40E+05 2

1953 0 0,7 4,04E+05 4,04E+05 4,12E+03 4,12E+03 4,04E+05 0

519 0 48 1,76E+07 1,76E+07 5,87E+05 5,87E+05 1,76E+07 14

762 0 1,8 8,13E+05 8,13E+05 3,13E+04 3,13E+04 8,13E+05 1

682 0 1,2 5,04E+06 5,04E+06 1,48E+05 1,48E+05 5,04E+06 1

721 0 5 9,23E+05 9,23E+05 2,56E+04 2,56E+04 9,23E+05 1

394 0 3 3,47E+05 3,47E+05 1,39E+04 1,39E+04 3,47E+05 1

350 0 3,4 4,23E+05 4,23E+05 3,52E+04 3,52E+04 4,23E+05 1

152 0 24,3 1,36E+06 1,36E+06 1,94E+05 1,94E+05 1,36E+06 2

577 0 2,8 7,39E+05 7,39E+05 2,84E+04 2,84E+04 7,39E+05 1

138 0 8 2,88E+05 2,88E+05 9,60E+04 9,60E+04 2,88E+05 1

393 0 3,8 3,53E+05 3,53E+05 1,47E+04 1,47E+04 3,53E+05 1

60 0 21,7 3,70E+05 3,70E+05 1,23E+05 1,23E+05 3,70E+05 1

224 0 9,4 9,23E+05 9,23E+05 1,15E+05 1,15E+05 9,23E+05 2

526 0 15,2 5,18E+06 5,18E+06 1,79E+05 1,79E+05 5,18E+06 6

59 0 55,9 6,00E+07 6,00E+07 1,50E+07 1,50E+07 6,00E+07 3

640;634 0 5,6 2,79E+06 2,79E+06 8,72E+04 8,72E+04 2,79E+06 3

454;483 0 6,6 1,85E+06 1,85E+06 7,70E+04 7,70E+04 1,85E+06 3

476 0 14,3 3,29E+06 3,29E+06 1,37E+05 1,37E+05 3,29E+06 4

286 0 4,5 3,14E+05 3,14E+05 3,92E+04 3,92E+04 3,14E+05 1

310 1 2,6 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

255 0 6,3 2,89E+05 2,89E+05 1,70E+04 1,70E+04 2,89E+05 1

314 0 15,9 3,54E+06 3,54E+06 2,53E+05 2,53E+05 3,54E+06 3

534 0 2,2 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

456 0 2,6 5,30E+05 5,30E+05 1,96E+04 1,96E+04 5,30E+05 1

403 1 2,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

295 0 29,5 7,79E+06 7,79E+06 4,10E+05 4,10E+05 7,79E+06 6

219 0 5,5 9,53E+05 9,53E+05 9,53E+04 9,53E+04 9,53E+05 1

101 0 29,7 2,56E+08 2,56E+08 4,26E+07 4,26E+07 2,56E+08 7

168 0 8,9 2,92E+05 2,92E+05 7,31E+04 7,31E+04 2,92E+05 1

573 0 3,1 8,04E+05 8,04E+05 2,44E+04 2,44E+04 8,04E+05 1

327 0 8,9 2,22E+05 2,22E+05 1,58E+04 1,58E+04 2,22E+05 1

160 0 45 5,11E+06 5,11E+06 7,31E+05 7,31E+05 5,11E+06 7

341;339 0 7,9 1,78E+05 1,78E+05 1,19E+04 1,19E+04 1,78E+05 2

124 0 40,3 1,16E+07 1,16E+07 1,45E+06 1,45E+06 1,16E+07 4

616 0 3,2 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

73 0 13,7 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

120 0 20,8 6,75E+05 6,75E+05 1,12E+05 1,12E+05 6,75E+05 1

90 0 35,6 1,73E+06 1,73E+06 4,33E+05 4,33E+05 1,73E+06 2

307 0 6,8 8,43E+05 8,43E+05 4,96E+04 4,96E+04 8,43E+05 1



MS/MS CountOnly identified by siteReverse Potential contaminantid Peptide IDsPeptide is razorMod. peptide IDsEvidence IDs

4 + 0 343;636 True;True 346;643 434;797

5 + 1 29;143;322;323;681True;True;False;False;False29;144;325;326;68836;180;409;410;411;864

1 + 2 713 True 721 909

28 + 3 9;10;91;101;163;164;193;254;364;367;368;386;414;430;432;444;475;520;535;536;539;543;544;550;593;605;609;610;704;705True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True9;10;91;101;164;165;194;256;367;370;371;389;417;433;435;447;478;523;539;540;543;547;548;554;597;610;614;615;712;71310;11;112;122;204;205;236;237;316;464;467;468;491;492;525;542;544;560;597;656;674;675;679;683;684;691;746;760;764;765;766;899;900

31 + 4 7;30;129;220;222;264;276;291;322;323;330;359;454;455;484;488;521;541;560;561;595;658;681;708True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True7;30;129;222;224;266;278;293;325;326;333;362;457;458;487;491;524;545;564;565;600;665;688;7167;8;37;153;273;275;330;331;346;347;366;409;410;411;419;453;572;573;574;609;613;614;657;658;681;704;705;706;707;749;833;864;903

7 + 5 47;150;279;432;435;704;706True;False;True;False;False;False;True47;151;281;435;438;712;71458;188;351;544;547;899;901

12 + 6 73;176;194;197;239;322;416;460;472;491;525;567;603;668True;True;True;True;True;False;True;True;True;True;True;True;True;True73;177;195;198;241;325;419;463;475;494;529;571;608;67589;217;238;241;298;409;527;580;593;618;663;713;758;847

28 + 7 48;92;150;158;163;191;192;196;223;237;254;378;413;431;435;534;537;549;576;577;637;638;664;704;712True;True;True;True;False;True;True;True;True;True;False;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;False;True48;92;151;159;164;192;193;197;225;239;256;381;416;434;438;538;541;553;580;581;644;645;671;712;72059;113;188;197;204;234;235;240;276;295;296;316;480;524;543;547;673;676;677;690;726;727;798;799;843;899;907;908

1 + 8 175 True 176 216

2 + 9 238;486;487True;True;True240;489;490297;611;612

0 + + 10 501 True 504 633

1 + 11 394 True 397 501

1 12 36 True 36 44

13 13 20;45;119;151;256;324;325;347;373;500True;True;True;True;True;True;True;True;True;True20;45;119;152;258;327;328;350;376;50324;25;55;56;142;143;189;319;412;413;440;475;631;632

2 14 95;212 True;True 95;213 116;263

85 15 18;56;65;130;139;166;167;178;199;224;258;260;261;272;297;306;357;361;385;398;465;547;548;594;624;628;634;635;669;685;702True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True18;56;65;130;131;140;167;168;179;200;226;260;262;263;274;299;309;360;364;388;401;468;551;552;598;599;630;634;640;641;642;676;692;709;71020;21;22;67;68;79;154;155;156;166;207;208;219;220;245;246;277;278;279;322;323;325;326;327;341;342;374;375;376;389;390;450;451;455;456;457;458;459;460;461;488;489;490;505;506;507;585;687;688;689;747;748;781;782;786;793;794;795;796;848;849;850;870;895;896;897

1 16 24;692 True;True 24;699 29;879;880;881;882

3 17 285;401;686True;True;True287;404;693358;510;871

1 18 294 True 296 370

2 19 374;604 True;True 377;609 476;759

5 20 469;470;709;710True;True;False;False472;473;717;718589;590;591;904;905

31 21 27;28;69;102;183;328;329;366;375;388;421;428;463;480;483;490;516;555;556;672;698;721True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True27;28;69;102;184;331;332;369;378;391;424;431;466;483;486;493;519;559;560;679;705;72932;33;34;35;84;123;226;417;418;466;477;494;533;540;583;604;605;608;616;617;651;652;698;699;700;853;890;919

31 22 26;40;85;140;309;476;641;662;663;671;673;716;717True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True26;40;85;141;312;479;648;669;670;678;680;724;72531;49;50;104;105;167;393;394;598;599;803;839;840;841;842;852;854;912;913;914

1 23 607 True 612 762

1 24 145 True 146 182

0 + 25 169 True 170 210

1 26 642 True 649 804

7 27 5;96;97;181;387;443;608;661True;True;True;True;True;True;True;True5;96;97;182;390;446;613;6685;117;118;223;224;493;558;559;763;837;838

5 28 31;327;336;446True;True;True;True31;330;339;44938;39;416;426;562

122 29 32;33;41;54;107;114;120;122;127;142;198;213;214;218;230;233;257;265;304;338;339;404;405;461;504;505;506;515;552;553;569;572;581;582;591;646;657;683;684True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True32;33;41;54;107;114;120;122;127;143;199;214;215;216;220;232;235;259;267;306;341;342;407;408;464;507;508;509;518;556;557;573;576;585;586;595;653;664;690;69140;41;51;65;129;130;137;144;146;151;169;170;171;172;173;174;175;176;177;178;179;242;243;244;264;265;266;267;271;287;290;291;320;321;332;333;384;385;429;430;514;515;516;581;637;638;639;640;650;693;694;695;696;715;716;721;722;732;733;734;744;808;809;810;811;812;813;814;815;816;817;818;819;820;832;866;867;868;869

33 30 1;38;39;58;67;88;235;288;315;362;379;383;391;392;395;403;441;442;456;493;518;538;660True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True1;38;39;58;67;88;237;290;318;365;382;386;394;395;398;406;444;445;459;496;521;542;6671;46;47;48;70;71;81;82;109;293;361;401;402;462;481;482;486;497;498;499;502;512;513;555;556;557;575;576;620;621;654;678;835;836

41 31 51;64;71;82;83;132;135;156;157;161;170;171;177;180;202;210;281;295;326;358;418;419;510;565;578;674;675;676;703True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True51;64;71;82;83;133;136;157;158;162;171;172;178;181;203;211;283;297;329;361;421;422;513;569;582;681;682;683;71162;78;86;87;100;101;102;158;159;162;195;196;201;202;211;212;218;222;249;250;261;353;371;372;414;415;452;529;530;531;644;645;711;728;729;855;856;857;858;898

2 32 152;467 True;True 153;470 190;587

1 33 687 True 694 872

7 34 217;296;570;574;614;615;617;618;644;694True;True;True;True;True;True;True;True;True;True219;298;574;578;619;620;621;623;624;651;701270;373;717;718;724;770;771;772;774;775;806;884;885

5 35 17;200;201;423;629True;True;True;True;True17;201;202;426;63519;247;248;535;787;788

23 36 0;86;226;251;331;337;345;346;434;448;449;540;627True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True0;86;228;253;334;340;348;349;437;451;452;544;6330;106;107;281;312;313;420;421;427;428;436;437;438;439;546;564;565;566;567;680;785

1 37 313;468 True;True 316;471 399;588

10 38 15;70;216;241;262;319;495;519;575;678;718;719True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True15;70;218;243;264;322;498;522;579;685;726;72716;85;269;300;328;406;623;655;725;860;861;915;916;917

2 39 334;466;633;720True;True;True;True337;469;639;728424;586;792;918

1 40 302 True 304 382

2 41 529;557 True;True 533;561 667;701

2 42 162;682 True;True 163;689 203;865

19 43 137;186;190;227;228;286;293;301;310;311;363;410;517;580;696;697;700;701;709;710True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True138;187;191;229;230;288;295;303;313;314;366;413;520;584;703;704;707;708;717;718164;229;233;282;283;284;359;368;369;380;381;395;396;397;463;521;653;731;887;888;889;892;893;894;904;905

5 44 117;165;231;369;451True;True;True;True;True117;166;233;372;454140;206;288;469;569

19 45 6;189;219;229;280;292;300;349;352;360;389;453;522;602;611;640;650;653;659True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True6;190;221;231;282;294;302;352;355;363;392;456;525;607;616;647;657;660;6666;232;272;285;286;352;367;379;442;445;454;495;571;659;757;767;801;802;824;827;828;834

9 46 16;289;424;559;563;584True;True;True;True;True;True16;291;427;563;567;58817;18;362;363;536;703;709;736

2 47 37;80;115;263True;True;True;True37;80;115;26545;98;138;329

1 48 247 True 249 307



20 49 42;49;111;149;155;159;269;273;290;400;450;473;478;566True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True42;49;111;150;156;160;271;275;292;403;453;476;481;57052;60;134;186;187;194;198;199;337;338;343;364;365;509;568;594;595;601;712

10 50 13;94;215;371;485;583;606;630True;True;True;True;True;True;True;True13;94;217;374;488;587;611;63614;115;268;472;473;610;735;761;789

0 51 365 True 368 465

2 52 146;182;688True;True;True147;183;695183;225;873

1 53 528 True 532 666

1 54 153 True 154 191

11 55 133;147;277;307;316;542;586;588;626;726True;True;True;True;True;True;True;True;True;True134;148;279;310;319;546;590;592;632;734160;184;348;391;403;682;738;741;784;924

9 56 55;74;99;116;179;342;427;489;598True;True;True;True;True;True;True;True;True55;74;99;116;180;345;430;492;60366;90;120;139;221;433;539;615;753

22 57 78;79;84;125;126;138;205;206;266;267;283;452;462;479;502;508True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True78;79;84;125;126;139;206;207;268;269;285;455;465;482;505;51196;97;103;149;150;165;253;254;255;256;334;335;355;356;570;582;602;603;634;635;642

7 58 62;72;160;187;236;397;438True;True;True;True;True;True;True62;72;161;188;238;400;44176;88;200;230;294;504;552

8 59 50;81;93;110;318;415;445;492;616;665;666;723True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True50;81;93;110;321;418;448;495;622;672;673;73161;99;114;133;405;526;561;619;773;844;845;921

1 60 381 True 384 484

4 61 207;303;408;533;564True;True;True;True;True208;305;411;537;568257;383;519;672;710

4 62 3;76;406;420;429True;True;True;True;True3;76;409;423;4323;92;517;532;541

3 63 253;592;730True;True;True255;596;738315;745;928

2 64 14;601 True;True 14;606 15;756

8 65 23;66;87;121;268;344;355;440;499;511;625True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True23;66;87;121;270;347;358;443;502;514;63128;80;108;145;336;435;448;554;630;646;783

1 66 144 True 145 181

0 67 526 True 530 664

3 68 34;353;613True;True;True34;356;61842;446;769

3 69 203;350;380;620True;True;True;True204;353;383;626251;443;483;777

1 70 11 True 11 12

2 71 2;242 True;True 2;244 2;301

6 72 100;335;341;402;571True;True;True;True;True100;338;344;405;575121;425;432;511;719;720

3 73 234;282;351;471True;True;True;True236;284;354;474292;354;444;592

1 74 679 True 686 862

2 75 474;724 True;True 477;732 596;922

4 76 221;376;447;619True;True;True;True223;379;450;625274;478;563;776

3 77 270;356;677True;True;True272;359;684339;449;859

1 78 390 True 393 496

3 79 225;332;551True;True;True227;335;555280;422;692

6 80 61;174;271;299;590True;True;True;True;True61;175;273;301;59475;215;340;378;743

21 81 63;77;123;124;154;208;243;244;278;305;409;417;437;496;497;596;597True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True63;77;123;124;155;209;245;246;280;307;308;412;420;440;499;500;601;60277;93;94;95;147;148;192;193;258;259;302;303;304;349;350;386;387;388;520;528;550;551;624;625;626;750;751;752

2 82 287;513 True;True 289;516 360;648

2 83 651;667 True;True 658;674 825;846

2 84 382;411;512;725;728;729True;True;True;True;True;True385;414;515;733;736;737485;522;647;923;926;927

1 85 699 True 706 891

4 86 204;370 True;True 205;373 252;470;471

1 87 649 True 656 823

0 88 22;599 True;True 22;604 27;754

1 89 707 True 715 902

1 90 89 True 89 110

1 91 298 True 300 377

1 92 43 True 43 53

2 93 284;507 True;True 286;510 357;641

3 94 59;211;459;514True;True;True;True59;212;462;51772;262;579;649

1 95 68 True 68 83

1 96 19 True 19 23

1 97 35;399 True;True 35;402 43;508

2 98 168;320 True;True 169;323 209;407



2 99 248;645 True;True 250;652 308;807

3 100 53;141 True;True 53;142 64;168

4 101 128;439;464;527;715True;True;True;True;True128;442;467;531;723152;553;584;665;911

18 102 21;103;104;118;185;252;308;436;457;503;587;622;623;680;693;722True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True21;103;104;118;186;254;311;439;460;506;591;628;629;687;700;73026;124;125;141;228;314;392;548;549;577;636;739;740;779;780;863;883;920

1 103 136 True 137 163

2 104 184;600 True;True 185;605 227;755

0 105 44 True 44 54

14 106 57;109;131;188;232;240;250;317;509;562;632;648;689;690;714;727True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True57;109;132;189;234;242;252;320;512;566;638;655;696;697;722;73569;132;157;231;289;299;311;404;643;708;791;822;874;875;876;910;925

1 107 246 True 248 306

1 108 393 True 396 500

1 109 173;656;695True;True;True174;663;702214;831;886

1 110 554 True 558 697

1 111 12 True 12 13

2 112 585;643 True;True 589;650 737;805

1 113 312 True 315 398

1 114 670 True 677 851

1 115 652 True 659 826

1 116 523 True 526 660

2 117 75;631 True;True 75;637 91;790

6 118 4;90;134;407;568;639;711True;True;True;True;True;True;True4;90;135;410;572;646;7194;111;161;518;714;800;906

3 119 113;172;494;691True;True;True;True113;173;497;698136;213;622;877;878

3 120 25;532;589True;True;True25;536;59330;670;671;742

3 121 112;384;647True;True;True112;387;654135;487;821

4 122 98;274;354;433;458;654True;True;True;True;True;True98;276;357;436;461;661119;344;447;545;578;829

1 123 52 True 52 63

0 + 124 412 True 415 523

1 125 558 True 562 702

3 126 255;422;482;612True;True;True;True257;425;485;617317;318;534;607;768

0 127 396 True 399 503

1 128 372 True 375 474

0 + 129 245 True 247 305

6 130 108;314;340;348;481;579;621True;True;True;True;True;True;True108;317;343;351;484;583;627131;400;431;441;606;730;778

1 131 46 True 46 57

7 132 249;426;498;545True;True;True;True251;429;501;549309;310;538;627;628;629;685

1 133 106 True 106 128

1 134 573 True 577 723

1 135 477;655 True;True 480;662 600;830

7 136 105;259;377True;True;True105;261;380126;127;324;479

2 137 8;425 True;True 8;428 9;537

4 138 60;321 True;True 60;324 73;74;408

0 139 546 True 550 686

0 140 333 True 336 423

1 141 195;209 True;True 196;210 239;260

2 142 524;530;531True;True;True527;528;534;535661;662;668;669

1 143 148;275 True;True 149;277 185;345



MS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDsOxidation (M) site positions

540;963;964;965540;964

43;228;510;511;512;106143;228;510;511;10610 119

1112 1112

14;15;130;140;253;254;290;291;391;576;580;581;605;606;647;665;667;684;728;794;815;816;820;824;825;836;902;920;924;925;926;1102;110314;15;130;140;253;254;290;391;576;580;581;605;647;665;667;684;728;794;815;816;820;824;825;836;902;920;924;925;1102;11031;2;3;4;5 259;262;296;469;493

7;8;9;10;11;12;44;176;339;341;410;411;431;432;452;510;511;512;523;560;697;698;699;700;742;746;747;795;796;822;852;853;854;855;856;907;908;909;1016;1017;1061;11068;44;176;339;341;410;432;452;510;511;523;560;697;699;742;747;795;822;853;855;908;1016;1061;11060;6;7;8 150;271;306;321

68;237;437;667;670;1102;110468;237;437;667;670;1102;1104

103;269;292;296;373;510;649;707;708;721;751;802;862;918;1038103;269;292;296;373;510;649;708;721;751;802;862;918;10389;10;11 157;234;269

69;131;237;246;253;288;289;294;295;342;369;370;371;391;593;646;666;670;813;814;817;818;835;879;880;966;967;1033;1102;1110;111169;131;237;246;253;288;289;295;342;369;391;593;646;666;670;813;817;835;879;880;966;967;1033;1102;111012;13;14 300;343;497

268 268

372;744;745372;744;745

767 767 15 791

615 615

51 51

31;32;65;66;164;165;238;394;513;514;515;546;588;765;76632;65;165;238;394;513;514;546;588;76516 56

134;321 134;321

25;26;27;28;29;78;79;91;92;177;178;179;191;256;257;258;259;260;271;272;273;274;301;302;303;343;344;345;346;347;348;349;350;351;352;353;400;401;404;405;406;407;425;426;427;461;462;463;464;465;466;467;468;469;483;484;485;486;487;556;557;558;562;563;564;565;566;567;568;569;570;571;572;573;601;602;603;604;619;620;621;622;713;829;830;831;832;833;834;903;904;905;906;942;943;947;948;949;956;957;958;959;960;961;962;1039;1040;1041;1067;1097;1098;1099;110028;78;92;177;191;256;260;272;303;343;400;404;407;427;461;487;558;567;604;619;713;830;832;903;942;947;956;958;1039;1067;109717;18;19;20;21;2297;234;255;322;426;492

36;1079;1080;1081;1082;1083;108436;1084 23;24 80;82

444;625;1068444;625;1068

457 457

589;919 589;919

717;718;719;1107;1108717;719;1107;1108

39;40;41;42;98;141;280;519;520;521;522;578;579;590;608;656;663;711;737;738;741;749;750;788;789;790;844;845;846;847;1045;1046;1047;1092;112239;42;98;141;280;519;521;578;590;608;656;663;711;738;741;750;788;844;845;1046;1092;112225;26 142;167

38;56;57;58;122;123;192;193;194;490;491;729;730;731;971;972;1024;1025;1026;1027;1028;1029;1030;1031;1032;1043;1044;1048;1115;1116;111738;56;122;193;491;730;972;1027;1029;1043;1048;1115;1117

922 922

230 230

262 262 27 160

973 973

5;135;136;277;278;607;681;682;683;923;1022;10235;135;136;278;607;681;923;102228;29;30 128;233;247

45;46;518;530;68646;518;530;686

47;48;59;60;61;76;151;152;159;166;168;169;174;196;197;198;199;200;201;202;203;204;205;206;207;208;209;210;211;212;213;214;215;216;217;218;219;220;221;222;223;224;225;226;227;297;298;299;300;322;323;324;325;326;327;328;329;330;336;337;361;364;365;395;396;397;398;399;412;413;414;478;479;534;535;536;632;633;634;635;709;772;773;774;775;776;787;838;839;840;841;842;864;865;871;872;873;874;885;886;887;888;899;900;977;978;979;980;981;982;983;984;985;986;987;988;989;990;991;992;993;994;995;996;997;998;999;1000;1001;1002;1003;1015;1063;1064;1065;106647;48;59;76;151;159;166;168;174;197;298;322;330;336;361;364;396;414;478;534;536;632;634;709;772;773;775;787;840;841;865;871;885;887;900;979;1015;1064;106631;32 99;263

1;53;54;55;81;82;94;95;96;127;367;447;498;499;500;501;574;594;595;599;611;612;613;616;627;628;629;630;631;678;679;680;701;702;753;754;755;792;819;1020;10211;53;55;81;95;127;367;447;499;574;594;599;611;613;616;630;679;680;701;753;792;819;102133;34;35;36;37339;446;452;454;455

72;90;100;101;118;119;120;181;182;185;244;245;250;251;263;264;270;276;306;307;319;439;458;459;516;517;559;652;653;654;780;781;782;860;881;882;1049;1050;1051;1052;110172;90;101;118;120;182;185;244;245;250;263;264;270;276;306;319;439;458;517;559;652;654;781;860;881;1049;1051;1052;1101

239;715 239;715

1069 1069

335;460;866;867;868;876;877;930;931;932;934;935;975;1086;1087335;460;868;876;930;931;934;935;975;108638;39;40;41;4259;63;82;91;134

23;24;304;305;658;950;95124;304;305;658;95143;44 10;16

0;124;125;355;387;388;524;525;531;532;533;542;543;544;545;669;688;689;690;691;692;821;9460;125;355;387;525;533;543;545;669;688;690;821;946

496;716 496;716

20;99;334;375;408;506;757;793;878;1054;1055;1056;1118;1119;112020;99;334;375;408;506;757;793;878;1054;1118;111945;46 196;303

528;714;955;1121528;714;955;112147;48;49 29;33;158

476 476

806;807;848806;848 50;51 44;46

252;1062 252;1062

187;188;189;283;287;356;357;358;445;454;455;456;473;474;475;492;493;494;575;640;641;791;884;1089;1090;1091;1094;1095;1096;1107;1108188;283;287;356;358;445;454;475;492;493;575;641;791;884;1089;1091;1094;1095;1107;110852;53;54;55;56;57;5829;57;255;256;257;304;310

162;255;362;582;694162;255;362;582;694

6;286;338;359;360;438;453;472;548;551;561;609;696;797;798;917;927;969;970;1007;1010;1011;1018;10196;286;338;360;438;453;472;548;551;561;609;696;797;917;927;970;1007;1011;101959;60;61;62135;187;214;513

21;22;448;449;659;850;851;858;89021;449;659;850;858;890

52;116;160;40952;116;160;40963;64;65 97;226;231

382 382



62;70;156;235;236;243;247;248;419;420;421;428;450;451;624;693;722;723;724;725;726;733;86162;70;156;235;243;247;420;428;451;624;693;724;733;86166;67;68 35;119;124

18;133;331;332;333;585;586;743;889;921;95218;133;332;586;743;889;921;95269 94

577 577 70 403

231;279;1070231;279;1070

805 805

240 240

183;232;233;433;488;502;823;892;896;945;1127183;232;433;488;502;823;892;896;945;1127

77;104;138;161;275;539;662;748;91377;104;138;161;275;539;662;748;913

114;115;121;172;173;190;311;312;313;314;415;416;417;441;442;695;710;734;735;736;768;769;770;778114;115;121;172;173;190;312;314;416;417;442;695;710;736;769;77871;72 153;174

87;102;249;284;368;618;67587;102;249;284;368;618;675

71;117;132;155;504;505;648;685;752;933;1034;1035;1036;112471;117;132;155;505;648;685;752;933;1034;1036;112473;74;75;76;77346;359;385;519;622

597 597

315;477;638;812;859315;477;638;812;85978 410

3;106;636;655;6643;106;636;655;66479 175

390;901;1131390;901;1131

19;916 19;916

35;93;126;167;418;541;554;677;764;783;94435;93;126;167;418;541;554;677;764;783;94480;81;82 14;124;356

229 229

803 803 83 57

49;552;92949;552;929

308;549;596;938308;549;596;938

16 16

2;376 2;376

139;529;538;626;869;870139;529;538;626;870

366;440;550;720366;440;550;720

1057 1057

727;1125 727;1125

340;591;687;936;937340;591;687;937 84 82

422;555;1053422;555;1053

610 610

354;526;837354;526;837

86;267;423;424;471;89886;267;424;471;898

88;89;107;108;109;110;111;112;113;170;171;241;242;316;317;377;378;379;434;435;436;480;481;482;639;650;651;673;674;758;759;760;910;911;91288;111;170;171;241;317;378;379;434;480;639;651;673;758;760;910;91285;86;87;8877;251;255;280

446;785 446;785

1008;1037 1008;1037

598;642;643;644;784;1126;1129;1130598;643;784;1126;1129;113089;90;91;92;93;941;11;14;15;72;121

1093 1093

309;310;583;584310;583

1006 1006

34;914 34;914 95;96 57;170

1105 1105

128 128

470 470

63 63

443;777 443;777

83;320;706;78683;320;706;786 97 527

97 97

30 30

50;623 50;623 98 260

261;507 261;507



383;976 383;976

74;75;195 75;195

175;676;712;804;1114175;676;712;804;111499 339

33;142;143;163;282;389;489;671;672;703;704;771;893;894;895;940;941;1058;1059;1060;1085;112333;142;143;163;282;389;489;671;704;771;894;940;941;1059;1085;1123100;101 305;326

186 186

281;915 281;915

64 64

80;154;180;285;363;374;386;503;779;857;954;1005;1071;1072;1073;1113;112880;154;180;285;363;374;386;503;779;857;954;1005;1071;1072;1113;1128102;103;104370;441;499

381 381

614 614

266;1014;1088266;1014;1088 105 271

843 843

17 17

891;974 891;974

495 495

1042 1042

1009 1009

799 799

105;953 105;953

4;129;184;637;863;968;11094;129;184;637;863;968;1109106 475

158;265;756;1074;1075;1076;1077;1078158;265;756;1077107 27

37;810;811;89737;811;897 108 340

157;600;1004157;600;1004

137;429;553;668;705;1012137;429;553;668;705;1012109;110;111408;410;427

73 73

645 645 112 39

849 849

392;393;657;740;928392;657;740;928 113 183

617 617 114 404

587 587

380 380 115 157

153;497;537;547;739;883;939153;497;537;547;739;883;939116 192

67 67

384;385;661;761;762;763;826385;661;761;826

150 150

875 875

732;1013 732;1013 117 246

144;145;146;147;148;149;402;403;592144;403;592 118 82

13;660 13;660

84;85;508;50985;509

827;828 828 119 288

527 527 120 42

293;318 293;318

800;801;808;809800;808;809 121 62

234;430 234;430



72;90;101;118;120;182;185;244;245;250;263;264;270;276;306;319;439;458;517;559;652;654;781;860;881;1049;1051;1052;1101



Protein IDsMajority protein IDsPeptide counts (all)Peptide counts (razor+unique)Peptide counts (unique)Fasta headersNumber of proteinsPeptides Razor + unique peptides

CON__P00761CON__P00761 3 3 3 >P00761 SWISS-PROT:P00761|TRYP_PIG Trypsin - Sus scrofa (Pig).1 3 3

CON__P02533;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__Q6IFX2;CON__P19012;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__Q14525;CON__Q9UE12;CON__Q15323;CON__A2A5Y0;CON__P05784;CON__Q92764;CON__Q14532;CON__A2AB72;CON__Q497I4;CON__O76015;CON__O76013;CON__Q7Z3Y9;CON__O76014;CON__REFSEQ:XP_986630;CON__Q99456CON__P02533;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__Q6IFX2;CON__P19012;CON__A2A4G16;3;3;3;3;3;2;2;2;2;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;13;1;1;2;1;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;02;1;1;1;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0>P02533 SWISS-PROT:P02533 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT14 Keratin, type I cytoskeletal 14;>Q04695 SWISS-PROT:Q04695 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT17 Keratin, type I cytoskeletal 17;>Q9QWL7 SWISS-PROT:Q9QWL7 Tax_Id=10090 Gene_Symbol=Krt17 Keratin, type I cytoske25 6 3

CON__P02668CON__P02668 2 2 2 >P02668 SWISS-PROT:P02668 Kappa-casein [Contains: Casoxin C; Casoxin 6; Casoxin A; Casoxin B; Casoplatelin] - Bos taurus (Bovine).1 2 2

CON__P04264;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q6IFZ6;CON__H-INV:HIT000016045;CON__P05787;CON__H-INV:HIT000292931;CON__Q9H552;CON__Q8BGZ7CON__P0426420;4;4;3;2;2;1;1;120;4;4;3;2;2;1;1;112;1;1;0;0;0;0;0;0>P04264 SWISS-PROT:P04264 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT1 Keratin, type II cytoskeletal 19 20 20

CON__P08779CON__P08779 6 2 2 >P08779 SWISS-PROT:P08779 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT16 Keratin, type I cytoskeletal 161 6 2

CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__Q148H6;CON__Q7Z3Y7;CON__Q7Z3Z0;CON__Q7Z3Y8;CON__Q2M2I5CON__P1364521;9;4;3;3;2;2;221;9;4;3;3;2;2;216;5;0;1;1;1;1;0>P13645 SWISS-PROT:P13645 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT10 Keratin, type I cytoskeletal 108 21 21

CON__P13647CON__P13647 4 1 1 >P13647 SWISS-PROT:P13647 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT5 Keratin, type II cytoskeletal 51 4 1

CON__P35527CON__P35527 13 13 13 >P35527 SWISS-PROT:P35527 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT9 Keratin, type I cytoskeletal 91 13 13

CON__P35908;CON__P12035;CON__Q01546;CON__O95678CON__P3590817;2;2;1 15;2;2;1 10;0;0;0 >P35908 SWISS-PROT:P35908 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT2 Keratin, type II cytoskeletal 2 epidermal4 17 15

REV__sp|P46949|FYV8_YEASTREV__sp|P46949|FYV8_YEAST1 1 1 >sp|P46949|FYV8_YEAST Protein FYV8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FYV8 PE=1 SV=11 1 1

sp|P00044|CYC1_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST1 1 1 >sp|P00044|CYC1_YEAST Cytochrome c iso-1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CYC1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST1 1 1 >sp|P00127|QCR6_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR6 PE=1 SV=21 1 1

sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST11 11 11 >sp|P00128|QCR7_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR7 PE=1 SV=21 11 11

sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEAST1;1;1;1 1;1;1;1 1;1;1;1 >sp|P00163|CYB_YEAST Cytochrome b OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COB PE=1 SV=3;>sp|P03873|MBI2_YEAST Cytochrome b mRNA maturase bI2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BI2 PE=1 SV=2;>4 1 1

sp|P00401|COX1_YEAST;sp|P03877|SCE3_YEAST;sp|P03878|SCE2_YEAST;sp|Q9ZZX1|SCE4_YEAST;sp|P03876|AI2M_YEASTsp|P00401|COX1_YEAST;sp|P03877|SCE3_YEAST;sp|P03878|SCE2_YEAST;sp|Q9ZZX1|SCE4_YEAST;sp|P03876|AI2M_YEAST2;1;1;1;1 2;1;1;1;1 1;0;0;0;0 >sp|P00401|COX1_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX1 PE=3 SV=2;>sp|P03877|SCE3_YEAST Intron-encoded DNA endonuclease aI3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=5 2 2

sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST7 7 7 >sp|P00410|COX2_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX2 PE=1 SV=11 7 7

sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST6 6 5 >sp|P00424|COX5A_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide 5A, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX5A PE=1 SV=11 6 6

sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST3 2 2 >sp|P00425|COX5B_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide 5B, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX5B PE=1 SV=31 3 2

sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST4 4 4 >sp|P00427|COX6_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 6, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX6 PE=1 SV=11 4 4

sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST30 30 30 >sp|P00830|ATPB_YEAST ATP synthase subunit beta, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP2 PE=1 SV=21 30 30

sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST2 2 2 >sp|P00854|ATP6_YEAST ATP synthase subunit a OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP6 PE=1 SV=21 2 2

sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST2 2 2 >sp|P00890|CISY1_YEAST Citrate synthase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CIT1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P01123|YPT1_YEASTsp|P01123|YPT1_YEAST1 1 1 >sp|P01123|YPT1_YEAST GTP-binding protein YPT1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YPT1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST4 4 4 >sp|P02994|EF1A_YEAST Elongation factor 1-alpha OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TEF1 PE=1 SV=11 4 4

sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST4 4 4 >sp|P04037|COX4_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 4, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX4 PE=1 SV=11 4 4

sp|P04039|COX8_YEASTsp|P04039|COX8_YEAST1 1 1 >sp|P04039|COX8_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide VIII, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX8 PE=1 SV=21 1 1

sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST4 2 2 >sp|P04710|ADT1_YEAST ADP,ATP carrier protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AAC1 PE=1 SV=11 4 2

sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST22 22 22 >sp|P04840|VDAC1_YEAST Mitochondrial outer membrane protein porin 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=POR1 PE=1 SV=41 22 22

sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEAST5;5 5;5 5;5 >sp|P05030|PMA1_YEAST Plasma membrane ATPase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMA1 PE=1 SV=2;>sp|P19657|PMA2_YEAST Plasma membrane ATPase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMA2 PE2 5 5

sp|P05374|CHO2_YEASTsp|P05374|CHO2_YEAST1 1 1 >sp|P05374|CHO2_YEAST Phosphatidylethanolamine N-methyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CHO2 PE=1 SV=11 1 1

sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST14 14 14 >sp|P05626|ATPF_YEAST ATP synthase subunit 4, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP4 PE=1 SV=21 14 14

sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST9 9 9 >sp|P07143|CY1_YEAST Cytochrome c1, heme protein, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CYT1 PE=1 SV=11 9 9

sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST7 7 7 >sp|P07213|TOM70_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM70 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM70 PE=1 SV=21 7 7

sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST32 32 32 >sp|P07251|ATPA_YEAST ATP synthase subunit alpha, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP1 PE=1 SV=51 32 32

sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST2 2 2 >sp|P07255|COX9_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 7A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX9 PE=1 SV=21 2 2

sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST23 23 23 >sp|P07256|QCR1_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COR1 PE=1 SV=11 23 23

sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST29 29 29 >sp|P07257|QCR2_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR2 PE=1 SV=11 29 29

sp|P07267|CARP_YEASTsp|P07267|CARP_YEAST1 1 1 >sp|P07267|CARP_YEAST Saccharopepsin OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PEP4 PE=1 SV=11 1 1

sp|P07271-2|PIF1_YEAST;sp|P07271|PIF1_YEASTsp|P07271-2|PIF1_YEAST;sp|P07271|PIF1_YEAST2;2 2;2 2;2 >sp|P07271-2|PIF1_YEAST Isoform Nuclear of ATP-dependent DNA helicase PIF1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PIF1;>sp|P07271|PIF1_YEAST ATP-dependent DNA helicase PIF1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S22 2 2

sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST1 1 1 >sp|P07560|SEC4_YEAST Ras-related protein SEC4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC4 PE=1 SV=11 1 1

sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST10 10 10 >sp|P08067|UCRI_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit Rieske, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RIP1 PE=1 SV=11 10 10

sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST4 4 4 >sp|P08525|QCR8_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR8 PE=1 SV=21 4 4

sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST13 13 13 >sp|P09457|ATPO_YEAST ATP synthase subunit 5, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP5 PE=1 SV=11 13 13

sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST2 2 2 >sp|P11491|PPB_YEAST Repressible alkaline phosphatase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHO8 PE=1 SV=21 2 2

sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST12 12 12 >sp|P13181|GAL2_YEAST Galactose transporter OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAL2 PE=1 SV=31 12 12

sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST4 4 4 >sp|P14020|DPM1_YEAST Dolichol-phosphate mannosyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DPM1 PE=1 SV=31 4 4

sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST5 5 5 >sp|P14906|SEC63_YEAST Protein translocation protein SEC63 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC63 PE=1 SV=21 5 5

sp|P16603|NCPR_YEASTsp|P16603|NCPR_YEAST1 1 1 >sp|P16603|NCPR_YEAST NADPH--cytochrome P450 reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NCP1 PE=1 SV=31 1 1

sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST2 2 2 >sp|P16622|HEMH_YEAST Ferrochelatase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HEM15 PE=1 SV=11 2 2



sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST21;4 21;4 19;2 >sp|P18239|ADT2_YEAST ADP,ATP carrier protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PET9 PE=1 SV=22 21 21

sp|P19073|CDC42_YEASTsp|P19073|CDC42_YEAST1 1 1 >sp|P19073|CDC42_YEAST Cell division control protein 42 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CDC42 PE=1 SV=21 1 1

sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST5 5 5 >sp|P19414|ACON_YEAST Aconitate hydratase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ACO1 PE=1 SV=21 5 5

sp|P19516|COX11_YEASTsp|P19516|COX11_YEAST1 1 1 >sp|P19516|COX11_YEAST Cytochrome c oxidase assembly protein COX11, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX11 PE=1 SV=21 1 1

sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST24 24 24 >sp|P19882|HSP60_YEAST Heat shock protein 60, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HSP60 PE=1 SV=11 24 24

sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST5 5 5 >sp|P21306|ATP5E_YEAST ATP synthase subunit epsilon, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP15 PE=1 SV=21 5 5

sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST2 2 2 >sp|P21576|VPS1_YEAST Vacuolar protein sorting-associated protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VPS1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST7 7 7 >sp|P21801|SDHB_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] iron-sulfur subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH2 PE=1 SV=11 7 7

sp|P22146|GAS1_YEASTsp|P22146|GAS1_YEAST2 2 2 >sp|P22146|GAS1_YEAST 1,3-beta-glucanosyltransferase GAS1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAS1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST5 5 5 >sp|P22855|MAN1_YEAST Alpha-mannosidase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AMS1 PE=1 SV=21 5 5

sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST12 12 12 >sp|P23641|MPCP_YEAST Mitochondrial phosphate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIR1 PE=1 SV=11 12 12

sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST5 5 5 >sp|P23644|TOM40_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM40 PE=1 SV=11 5 5

sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST3 3 3 >sp|P25045|LCB1_YEAST Serine palmitoyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LCB1 PE=1 SV=21 3 3

sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST2 2 2 >sp|P25379|STDH_YEAST Catabolic L-serine/threonine dehydratase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CHA1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST4 4 4 >sp|P28241|IDH2_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH2 PE=1 SV=11 4 4

sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST4 4 4 >sp|P28834|IDH1_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH1 PE=1 SV=21 4 4

sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST3 3 3 >sp|P29704|FDFT_YEAST Squalene synthase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG9 PE=1 SV=21 3 3

sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST2 2 2 >sp|P30624|LCF1_YEAST Long-chain-fatty-acid--CoA ligase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FAA1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST17 17 17 >sp|P30902|ATP7_YEAST ATP synthase subunit d, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP7 PE=1 SV=21 17 17

sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST3 3 3 >sp|P31382|PMT2_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT2 PE=1 SV=21 3 3

sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST12 12 12 >sp|P32191|GPDM_YEAST Glycerol-3-phosphate dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GUT2 PE=1 SV=21 12 12

sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST2 2 2 >sp|P32340|NDI1_YEAST Rotenone-insensitive NADH-ubiquinone oxidoreductase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDI1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST5 5 5 >sp|P32366|VA0D_YEAST V-type proton ATPase subunit d OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA6 PE=1 SV=21 5 5

sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST7 7 7 >sp|P32368|SAC1_YEAST Phosphoinositide phosphatase SAC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SAC1 PE=1 SV=11 7 7

sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST2 2 2 >sp|P32386|YBT1_YEAST ATP-dependent bile acid permease OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBT1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST11 11 11 >sp|P32563|VPH1_YEAST V-type proton ATPase subunit a, vacuolar isoform OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VPH1 PE=1 SV=31 11 11

sp|P32795|YME1_YEASTsp|P32795|YME1_YEAST2 2 2 >sp|P32795|YME1_YEAST Mitochondrial inner membrane i-AAA protease supercomplex subunit YME1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YME1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST5 5 5 >sp|P32799|COX13_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 6A, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX13 PE=1 SV=11 5 5

sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST30 30 30 >sp|P32843|YME2_YEAST Mitochondrial escape protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YME2 PE=1 SV=11 30 30

sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST3 3 3 >sp|P32891|DLD1_YEAST D-lactate dehydrogenase [cytochrome] 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DLD1 PE=1 SV=21 3 3

sp|P32915|SC61A_YEASTsp|P32915|SC61A_YEAST2 2 2 >sp|P32915|SC61A_YEAST Protein transport protein SEC61 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC61 PE=1 SV=11 2 2

sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST4 4 3 >sp|P33311|MDL2_YEAST ATP-dependent permease MDL2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDL2 PE=1 SV=31 4 4

sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST1 1 1 >sp|P33421|SDH3_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH3 PE=1 SV=11 1 1

sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST2 2 2 >sp|P33767|OSTB_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit WBP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=WBP1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST2 2 2 >sp|P33775|PMT1_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P34224|YBF9_YEASTsp|P34224|YBF9_YEAST1 1 1 >sp|P34224|YBF9_YEAST Uncharacterized protein YBL059W OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBL059W PE=1 SV=11 1 1

sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST3 3 3 >sp|P35723|YET1_YEAST Endoplasmic reticulum transmembrane protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YET1 PE=1 SV=21 3 3

sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST4 4 4 >sp|P36060|MCR1_YEAST NADH-cytochrome b5 reductase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MCR1 PE=1 SV=11 4 4

sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST4 4 4 >sp|P36112|MIC60_YEAST MICOS complex subunit MIC60 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIC60 PE=1 SV=11 4 4

sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST2 2 2 >sp|P36147|PAM17_YEAST Presequence translocated-associated motor subunit PAM17, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PAM17 PE=1 SV=11 2 2

sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST2 2 2 >sp|P37298|DHSD_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b small subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH4 PE=1 SV=11 2 2

sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST5 5 5 >sp|P37299|QCR10_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR10 PE=1 SV=21 5 5

sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST17 17 17 >sp|P38077|ATPG_YEAST ATP synthase subunit gamma, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP3 PE=1 SV=11 17 17

sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST3 3 3 >sp|P38248|ECM33_YEAST Cell wall protein ECM33 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ECM33 PE=1 SV=31 3 3

sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST5 5 5 >sp|P38264|PHO88_YEAST SRP-independent targeting protein 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHO88 PE=1 SV=11 5 5

sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST1 1 1 >sp|P38325|OM14_YEAST Mitochondrial outer membrane protein OM14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OM14 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST2 2 2 >sp|P38353|SSH1_YEAST Sec sixty-one protein homolog OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SSH1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST2 2 2 >sp|P38626|NCB5R_YEAST NADH-cytochrome b5 reductase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CBR1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEAST4;2 4;2 4;2 >sp|P38631|FKS1_YEAST 1,3-beta-glucan synthase component FKS1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FKS1 PE=1 SV=2;>sp|P40989|FKS2_YEAST 1,3-beta-glucan synthase component GSC2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 2045082 4 4

sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST2 2 2 >sp|P38694|MSC7_YEAST Putative aldehyde dehydrogenase-like protein YHR039C OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MSC7 PE=1 SV=11 2 2



sp|P38786|RPP1_YEASTsp|P38786|RPP1_YEAST1 1 1 >sp|P38786|RPP1_YEAST Ribonuclease P/MRP protein subunit RPP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RPP1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST1 1 1 >sp|P38885|AIM46_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 46, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM46 PE=1 SV=11 1 1

sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P32466|HXT3_YEAST;sp|P32465|HXT1_YEAST;sp|P38695|HXT5_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P32466|HXT3_YEAST;sp|P32465|HXT1_YEAST;sp|P38695|HXT5_YEAST2;2;1;1;1 2;2;1;1;1 2;2;1;1;1 >sp|P39004|HXT7_YEAST High-affinity hexose transporter HXT7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HXT7 PE=1 SV=1;>sp|P39003|HXT6_YEAST High-affinity hexose transporter HXT6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S5 2 2

sp|P39727|ERV46_YEASTsp|P39727|ERV46_YEAST1 1 1 >sp|P39727|ERV46_YEAST ER-derived vesicles protein ERV46 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERV46 PE=1 SV=21 1 1

sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P39925|AFG3_YEAST3 3 2 >sp|P39925|AFG3_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein AFG3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AFG3 PE=1 SV=11 3 3

sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST1 1 1 >sp|P39952|OXA1_YEAST Mitochondrial inner membrane protein OXA1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OXA1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST2 2 2 >sp|P39968|VAC8_YEAST Vacuolar protein 8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VAC8 PE=1 SV=31 2 2

sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST4 4 4 >sp|P39986|ATC6_YEAST Manganese-transporting ATPase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SPF1 PE=1 SV=11 4 4

sp|P40046|VTC1_YEASTsp|P40046|VTC1_YEAST1 1 1 >sp|P40046|VTC1_YEAST Vacuolar transporter chaperone 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC1 PE=1 SV=31 1 1

sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST3 3 3 >sp|P40075|SCS2_YEAST Vesicle-associated membrane protein-associated protein SCS2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SCS2 PE=1 SV=31 3 3

sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST5 5 5 >sp|P40086|COX15_YEAST Cytochrome c oxidase assembly protein COX15 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX15 PE=3 SV=11 5 5

sp|P40215|NDH1_YEAST;sp|Q07500|NDH2_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST20;1 20;1 20;1 >sp|P40215|NDH1_YEAST External NADH-ubiquinone oxidoreductase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDE1 PE=1 SV=12 20 20

sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST3 2 2 >sp|P40341|YTA12_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein YTA12 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YTA12 PE=1 SV=21 3 2

sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST7 7 7 >sp|P40961|PHB1_YEAST Prohibitin-1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHB1 PE=1 SV=21 7 7

sp|P40970|LCB2_YEASTsp|P40970|LCB2_YEAST1 1 1 >sp|P40970|LCB2_YEAST Serine palmitoyltransferase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LCB2 PE=1 SV=11 1 1

sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST2 2 2 >sp|P43557|FMP32_YEAST Protein FMP32, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP32 PE=1 SV=11 2 2

sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST18 18 18 >sp|P46367|ALDH4_YEAST Potassium-activated aldehyde dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALD4 PE=1 SV=21 18 18

sp|P46964|OST2_YEASTsp|P46964|OST2_YEAST1 1 1 >sp|P46964|OST2_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit OST2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OST2 PE=1 SV=31 1 1

sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST1 1 1 >sp|P46971|PMT4_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT4 PE=1 SV=11 1 1

sp|P47069|MPS3_YEASTsp|P47069|MPS3_YEAST1 1 1 >sp|P47069|MPS3_YEAST Spindle pole body assembly component MPS3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MPS3 PE=1 SV=21 1 1

sp|P47133|EMC2_YEASTsp|P47133|EMC2_YEAST1 1 1 >sp|P47133|EMC2_YEAST ER membrane protein complex subunit 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=EMC2 PE=1 SV=11 1 1

sp|P47154|STE24_YEASTsp|P47154|STE24_YEAST1 1 1 >sp|P47154|STE24_YEAST CAAX prenyl protease 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=STE24 PE=1 SV=11 1 1

sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST1 1 1 >sp|P49573|CTR1_YEAST Copper transport protein CTR1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CTR1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST11 11 11 >sp|P50085|PHB2_YEAST Prohibitin-2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHB2 PE=1 SV=21 11 11

sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST2 2 2 >sp|P53075|SHE10_YEAST Outer spore wall assembly protein SHE10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SHE10 PE=1 SV=11 2 2

sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST4 4 4 >sp|P53206|CYSKL_YEAST Putative cysteine synthase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YGR012W PE=1 SV=11 4 4

sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST5 5 5 >sp|P53721|RCF2_YEAST Respiratory supercomplex factor 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RCF2 PE=1 SV=11 5 5

sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST9 9 9 >sp|P54783|ALO_YEAST D-arabinono-1,4-lactone oxidase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALO1 PE=1 SV=11 9 9

sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST3 3 3 >sp|P81450|ATP18_YEAST ATP synthase subunit J, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP18 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST4;1 4;1 4;1 >sp|Q00711|SDHA_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] flavoprotein subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH1 PE=1 SV=12 4 4

sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST2 2 2 >sp|Q02725|VTC3_YEAST Vacuolar transporter chaperone 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC3 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST8 8 8 >sp|Q02776|TIM50_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM50 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM50 PE=1 SV=11 8 8

sp|Q02889|MGR2_YEASTsp|Q02889|MGR2_YEAST1 1 1 >sp|Q02889|MGR2_YEAST Protein MGR2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MGR2 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST4 4 4 >sp|Q03028|ODC1_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC1 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST4 4 4 >sp|Q03713|RCF1_YEAST Respiratory supercomplex factor 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RCF1 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST2 2 2 >sp|Q03798|AIM36_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 36, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM36 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST4 4 4 >sp|Q04013|YHM2_YEAST Citrate/oxoglutarate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YHM2 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q04080|GPI17_YEASTsp|Q04080|GPI17_YEAST1 1 1 >sp|Q04080|GPI17_YEAST GPI transamidase component GPI17 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GPI17 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q04636|POB3_YEASTsp|Q04636|POB3_YEAST1 1 1 >sp|Q04636|POB3_YEAST FACT complex subunit POB3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=POB3 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST2 2 2 >sp|Q04697|GSF2_YEAST Glucose-signaling factor 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GSF2 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST4 4 4 >sp|Q04947|RTN1_YEAST Reticulon-like protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RTN1 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST1 1 1 >sp|Q05359|ERP1_YEAST Protein ERP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERP1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST3 3 3 >sp|Q06405|ATPK_YEAST ATP synthase subunit f, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP17 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q08023|FMP25_YEASTsp|Q08023|FMP25_YEAST1 1 1 >sp|Q08023|FMP25_YEAST Protein FMP25, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP25 PE=4 SV=11 1 1

sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST1 1 1 >sp|Q08179|MDM38_YEAST Mitochondrial distribution and morphology protein 38 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDM38 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST2 2 2 >sp|Q12029|FSF1_YEAST Probable mitochondrial transport protein FSF1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FSF1 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q12324|YVC1_YEASTsp|Q12324|YVC1_YEAST1 1 1 >sp|Q12324|YVC1_YEAST Calcium channel YVC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YVC1 PE=1 SV=21 1 1

sp|Q12402|YOP1_YEASTsp|Q12402|YOP1_YEAST2 2 2 >sp|Q12402|YOP1_YEAST Protein YOP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YOP1 PE=1 SV=31 2 2

sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST1 1 1 >sp|Q2V2P4|YI156_YEAST Uncharacterized protein YIL156W-B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YIL156W-B PE=3 SV=11 1 1

sp|Q2V2P9|YD19A_YEASTsp|Q2V2P9|YD19A_YEAST2 2 2 >sp|Q2V2P9|YD19A_YEAST Uncharacterized protein YDR119W-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YDR119W-A PE=4 SV=11 2 2



sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST4 4 4 >sp|Q99297|ODC2_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC2 PE=1 SV=11 4 4



Unique peptidesPeptides DKO_DIMRazor + unique peptides DKO_DIMUnique peptides DKO_DIMSequence coverage [%]Unique + razor sequence coverage [%]Unique sequence coverage [%]Mol. weight [kDa]Sequence length

3 3 3 3 21,6 21,6 21,6 24,409 231

2 6 3 2 13,8 8,5 5,9 51,621 472

2 2 2 2 16,6 16,6 16,6 18,974 169

12 20 20 12 32,6 32,6 21,4 66,017 644

2 6 2 2 14,8 7 7 51,267 473

16 21 21 16 32,7 32,7 26,5 59,51 593

1 4 1 1 5,3 1,5 1,5 62,378 590

13 13 13 13 34,2 34,2 34,2 62,129 623

10 17 15 10 34,3 31,2 22,9 65,865 645

1 1 1 1 0 0 0 90,797 817

1 1 1 1 15,6 15,6 15,6 12,182 109

1 1 1 1 8,2 8,2 8,2 17,257 147

11 11 11 11 85,8 85,8 85,8 14,565 127

1 1 1 1 2,1 2,1 2,1 43,655 385

1 2 2 1 4,7 4,7 3,2 58,797 534

7 7 7 7 37,5 37,5 37,5 28,567 251

5 6 6 5 51,6 51,6 42,5 17,14 153

2 3 2 2 21,2 11,9 11,9 17,197 151

4 4 4 4 24,3 24,3 24,3 17,341 148

30 30 30 30 73,2 73,2 73,2 54,793 511

2 2 2 2 9,3 9,3 9,3 29,099 259

2 2 2 2 5,6 5,6 5,6 53,359 479

1 1 1 1 6,8 6,8 6,8 23,214 206

4 4 4 4 8,5 8,5 8,5 50,032 458

4 4 4 4 41,9 41,9 41,9 17,142 155

1 1 1 1 12,8 12,8 12,8 8,9066 78

2 4 2 2 8,1 3,6 3,6 34,12 309

22 22 22 22 82,3 82,3 82,3 30,428 283

5 5 5 5 5,9 5,9 5,9 99,618 918

1 1 1 1 1,7 1,7 1,7 101,2 869

14 14 14 14 49,2 49,2 49,2 26,925 244

9 9 9 9 37,5 37,5 37,5 34,054 309

7 7 7 7 16,4 16,4 16,4 70,122 617

32 32 32 32 59,1 59,1 59,1 58,607 545

2 2 2 2 16,9 16,9 16,9 6,9631 59

23 23 23 23 63,9 63,9 63,9 50,227 457

29 29 29 29 68,5 68,5 68,5 40,478 368

1 1 1 1 4 4 4 44,498 405

2 2 2 2 2,2 2,2 2,2 93,098 820

1 1 1 1 5,6 5,6 5,6 23,505 215

10 10 10 10 59,1 59,1 59,1 23,365 215

4 4 4 4 48,9 48,9 48,9 10,974 94

13 13 13 13 65,1 65,1 65,1 22,814 212

2 2 2 2 4,4 4,4 4,4 63,003 566

12 12 12 12 21,6 21,6 21,6 63,625 574

4 4 4 4 18,4 18,4 18,4 30,362 267

5 5 5 5 11,3 11,3 11,3 75,344 663

1 1 1 1 1,6 1,6 1,6 76,771 691

2 2 2 2 8,1 8,1 8,1 44,596 393



19 21 21 19 50 50 45,6 34,426 318

1 1 1 1 5,2 5,2 5,2 21,322 191

5 5 5 5 7,8 7,8 7,8 85,367 778

1 1 1 1 5 5 5 34,044 300

24 24 24 24 46,3 46,3 46,3 60,751 572

5 5 5 5 85,5 85,5 85,5 6,7425 62

2 2 2 2 3,4 3,4 3,4 78,736 704

7 7 7 7 32 32 32 30,231 266

2 2 2 2 5 5 5 59,582 559

5 5 5 5 4,8 4,8 4,8 124,5 1083

12 12 12 12 45 45 45 32,812 311

5 5 5 5 20,9 20,9 20,9 42,038 387

3 3 3 3 8,8 8,8 8,8 62,206 558

2 2 2 2 5,6 5,6 5,6 39,301 360

4 4 4 4 15,7 15,7 15,7 39,739 369

4 4 4 4 16,4 16,4 16,4 39,324 360

3 3 3 3 7 7 7 51,719 444

2 2 2 2 3,1 3,1 3,1 77,865 700

17 17 17 17 76,4 76,4 76,4 19,809 174

3 3 3 3 5,3 5,3 5,3 86,869 759

12 12 12 12 23,1 23,1 23,1 72,388 649

2 2 2 2 4,7 4,7 4,7 57,249 513

5 5 5 5 20 20 20 39,79 345

7 7 7 7 15,1 15,1 15,1 71,124 623

2 2 2 2 1,9 1,9 1,9 189,16 1661

11 11 11 11 15,6 15,6 15,6 95,528 840

2 2 2 2 2,8 2,8 2,8 81,771 747

5 5 5 5 36,4 36,4 36,4 15,021 129

30 30 30 30 41,1 41,1 41,1 96,687 850

3 3 3 3 7 7 7 65,292 587

2 2 2 2 4,6 4,6 4,6 52,936 480

3 4 4 3 5,4 5,4 4,5 85,136 773

1 1 1 1 5,6 5,6 5,6 22,068 198

2 2 2 2 5,6 5,6 5,6 49,391 430

2 2 2 2 3,8 3,8 3,8 92,674 817

1 1 1 1 6,7 6,7 6,7 22,278 193

3 3 3 3 15,5 15,5 15,5 23,459 206

4 4 4 4 19,9 19,9 19,9 34,137 302

4 4 4 4 9,3 9,3 9,3 61,081 540

2 2 2 2 16,2 16,2 16,2 21,968 197

2 2 2 2 14,9 14,9 14,9 20,248 181

5 5 5 5 55,8 55,8 55,8 8,5928 77

17 17 17 17 59,5 59,5 59,5 34,35 311

3 3 3 3 9,3 9,3 9,3 43,768 429

5 5 5 5 23,4 23,4 23,4 21,137 188

1 1 1 1 13,4 13,4 13,4 14,609 134

2 2 2 2 6,1 6,1 6,1 53,311 490

2 2 2 2 12 12 12 31,493 284

4 4 4 4 3,3 3,3 3,3 214,85 1876

2 2 2 2 4,5 4,5 4,5 71,32 644



1 1 1 1 2,7 2,7 2,7 32,224 293

1 1 1 1 4,5 4,5 4,5 34,113 310

2 2 2 2 4 4 4 62,734 570

1 1 1 1 3,1 3,1 3,1 46,235 415

2 3 3 2 5,3 5,3 3,7 84,543 761

1 1 1 1 3,5 3,5 3,5 44,815 402

2 2 2 2 4,5 4,5 4,5 63,207 578

4 4 4 4 4,4 4,4 4,4 135,27 1215

1 1 1 1 7,8 7,8 7,8 14,371 129

3 3 3 3 25 25 25 26,925 244

5 5 5 5 10,3 10,3 10,3 54,658 486

20 20 20 20 41,2 41,2 41,2 62,773 560

2 3 2 2 5,1 3,6 3,6 93,275 825

7 7 7 7 29,3 29,3 29,3 31,427 287

1 1 1 1 2,7 2,7 2,7 63,11 561

2 2 2 2 10,6 10,6 10,6 24,018 207

18 18 18 18 52 52 52 56,723 519

1 1 1 1 13,1 13,1 13,1 14,697 130

1 1 1 1 1,8 1,8 1,8 87,965 762

1 1 1 1 1,2 1,2 1,2 79,174 682

1 1 1 1 3,1 3,1 3,1 33,855 292

1 1 1 1 2,4 2,4 2,4 52,323 453

1 1 1 1 2,5 2,5 2,5 44,441 406

11 11 11 11 38,4 38,4 38,4 34,406 310

2 2 2 2 4,2 4,2 4,2 66,862 577

4 4 4 4 13,2 13,2 13,2 42,8 393

5 5 5 5 19,6 19,6 19,6 25,344 224

9 9 9 9 21,9 21,9 21,9 59,493 526

3 3 3 3 25,4 25,4 25,4 6,6877 59

4 4 4 4 6,4 6,4 6,4 70,229 640

2 2 2 2 2,6 2,6 2,6 96,552 835

8 8 8 8 22,5 22,5 22,5 55,098 476

1 1 1 1 16,8 16,8 16,8 12,252 113

4 4 4 4 11,9 11,9 11,9 34,206 310

4 4 4 4 24,5 24,5 24,5 18,477 159

2 2 2 2 11,4 11,4 11,4 29,076 255

4 4 4 4 19,1 19,1 19,1 34,184 314

1 1 1 1 2,2 2,2 2,2 60,813 534

1 1 1 1 1,3 1,3 1,3 62,993 552

2 2 2 2 7,7 7,7 7,7 45,869 403

4 4 4 4 15,9 15,9 15,9 32,916 295

1 1 1 1 5,5 5,5 5,5 24,723 219

3 3 3 3 20,8 20,8 20,8 11,312 101

1 1 1 1 2,6 2,6 2,6 66,689 583

1 1 1 1 3,1 3,1 3,1 65,004 573

2 2 2 2 9,2 9,2 9,2 35,414 327

1 1 1 1 1,6 1,6 1,6 77,952 675

2 2 2 2 10,6 10,6 10,6 20,269 180

1 1 1 1 13,7 13,7 13,7 8,1644 73

2 2 2 2 18,2 18,2 18,2 7,4516 66



4 4 4 4 13 13 13 34,007 307



Sequence lengthsQ-value Sequence coverage DKO_DIM [%]Intensity Intensity DKO_DIMiBAQ iBAQ DKO_DIMLFQ intensity DKO_DIMMS/MS Count DKO_DIM

231 0 21,6 5,79E+06 5,79E+06 5,26E+05 5,26E+05 5,79E+06 2

472;432;433;452;456;456;400;403;469;474;404;416;416;416;423;425;448;453;455;456;467;468;471;476;4940 13,8 4,93E+06 4,93E+06 1,70E+05 1,70E+05 4,93E+06 5

169 0 16,6 9,39E+05 9,39E+05 1,34E+05 1,34E+05 9,39E+05 2

644;580;601;572;99;483;443;499;5510 32,6 3,07E+07 3,07E+07 9,90E+05 9,90E+05 3,07E+07 18

473 0 14,8 5,34E+06 5,34E+06 1,84E+05 1,84E+05 5,34E+06 8

593;570;437;464;486;450;459;5250 32,7 2,96E+07 2,96E+07 1,14E+06 1,14E+06 2,96E+07 23

590 0 5,3 8,04E+06 8,04E+06 2,59E+05 2,59E+05 8,04E+06 4

623 0 34,2 5,71E+06 5,71E+06 2,20E+05 2,20E+05 5,71E+06 10

645;629;638;551 0 34,3 2,38E+07 2,38E+07 6,10E+05 6,10E+05 2,38E+07 18

817 0,006993 0 3,17E+05 3,17E+05 NaN NaN 3,17E+05 1

109 0 15,6 3,05E+05 3,05E+05 5,08E+04 5,08E+04 3,05E+05 1

147 0 8,2 1,67E+06 1,67E+06 2,79E+05 2,79E+05 1,67E+06 1

127 0 85,8 2,15E+07 2,15E+07 2,69E+06 2,69E+06 2,15E+07 21

385;423;517;6380,006803 2,1 1,54E+06 1,54E+06 3,08E+05 3,08E+05 1,54E+06 1

534;415;556;630;8540 4,7 1,10E+07 1,10E+07 1,38E+06 1,38E+06 1,10E+07 3

251 0 37,5 1,22E+07 1,22E+07 1,53E+06 1,53E+06 1,22E+07 8

153 0 51,6 9,02E+06 9,02E+06 1,13E+06 1,13E+06 9,02E+06 6

151 0 21,2 6,01E+06 6,01E+06 6,68E+05 6,68E+05 6,01E+06 4

148 0 24,3 2,08E+06 2,08E+06 2,08E+05 2,08E+05 2,08E+06 5

511 0 73,2 9,60E+08 9,60E+08 3,56E+07 3,56E+07 9,60E+08 49

259 0 9,3 1,42E+06 1,42E+06 4,73E+05 4,73E+05 1,42E+06 1

479 0 5,6 8,18E+05 8,18E+05 3,27E+04 3,27E+04 8,18E+05 2

206 0 6,8 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

458 0 8,5 3,07E+06 3,07E+06 1,40E+05 1,40E+05 3,07E+06 3

155 0 41,9 3,72E+06 3,72E+06 4,65E+05 4,65E+05 3,72E+06 5

78 0 12,8 3,18E+06 3,18E+06 7,96E+05 7,96E+05 3,18E+06 1

309 0 8,1 3,50E+07 3,50E+07 1,84E+06 1,84E+06 3,50E+07 6

283 0 82,3 4,54E+08 4,54E+08 2,84E+07 2,84E+07 4,54E+08 33

918;947 0 5,9 1,78E+06 1,78E+06 5,95E+04 5,95E+04 1,78E+06 3

869 0 1,7 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

244 0 49,2 1,82E+08 1,82E+08 1,30E+07 1,30E+07 1,82E+08 30

309 0 37,5 3,73E+07 3,73E+07 3,39E+06 3,39E+06 3,73E+07 11

617 0 16,4 3,46E+06 3,46E+06 1,05E+05 1,05E+05 3,46E+06 9

545 0 59,1 8,88E+08 8,88E+08 2,96E+07 2,96E+07 8,88E+08 61

59 0 16,9 6,41E+06 6,41E+06 2,14E+06 2,14E+06 6,41E+06 3

457 0 63,9 2,04E+08 2,04E+08 8,87E+06 8,87E+06 2,04E+08 37

368 0 68,5 2,29E+08 2,29E+08 1,09E+07 1,09E+07 2,29E+08 42

405 0 4 2,33E+05 2,33E+05 1,55E+04 1,55E+04 2,33E+05 1

820;859 0 2,2 3,31E+06 3,31E+06 7,87E+04 7,87E+04 3,31E+06 2

215 0,006897 5,6 4,62E+05 4,62E+05 3,30E+04 3,30E+04 4,62E+05 1

215 0 59,1 1,76E+07 1,76E+07 1,76E+06 1,76E+06 1,76E+07 11

94 0 48,9 8,02E+06 8,02E+06 1,34E+06 1,34E+06 8,02E+06 5

212 0 65,1 1,43E+08 1,43E+08 1,19E+07 1,19E+07 1,43E+08 20

566 0 4,4 1,38E+05 1,38E+05 5,32E+03 5,32E+03 1,38E+05 1

574 0 21,6 2,36E+07 2,36E+07 1,12E+06 1,12E+06 2,36E+07 16

267 0 18,4 7,64E+05 7,64E+05 5,10E+04 5,10E+04 7,64E+05 1

663 0 11,3 1,23E+06 1,23E+06 4,09E+04 4,09E+04 1,23E+06 4

691 0 1,6 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1

393 0 8,1 9,68E+05 9,68E+05 5,09E+04 5,09E+04 9,68E+05 3



318;307 0 50 1,49E+08 1,49E+08 7,83E+06 7,83E+06 1,49E+08 18

191 0 5,2 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1

778 0 7,8 1,41E+06 1,41E+06 3,52E+04 3,52E+04 1,41E+06 5

300 0 5 2,99E+05 2,99E+05 1,76E+04 1,76E+04 2,99E+05 1

572 0 46,3 3,02E+07 3,02E+07 9,45E+05 9,45E+05 3,02E+07 26

62 0 85,5 6,89E+06 6,89E+06 1,72E+06 1,72E+06 6,89E+06 6

704 0 3,4 3,42E+05 3,42E+05 7,77E+03 7,77E+03 3,42E+05 3

266 0 32 5,79E+06 5,79E+06 3,62E+05 3,62E+05 5,79E+06 5

559 0 5 3,28E+05 3,28E+05 1,49E+04 1,49E+04 3,28E+05 1

1083 0 4,8 6,35E+05 6,35E+05 1,01E+04 1,01E+04 6,35E+05 3

311 0 45 4,52E+07 4,52E+07 2,83E+06 2,83E+06 4,52E+07 17

387 0 20,9 2,23E+06 2,23E+06 1,49E+05 1,49E+05 2,23E+06 6

558 0 8,8 4,55E+05 4,55E+05 2,17E+04 2,17E+04 4,55E+05 2

360 0 5,6 3,33E+05 3,33E+05 1,66E+04 1,66E+04 3,33E+05 2

369 0 15,7 1,54E+06 1,54E+06 1,28E+05 1,28E+05 1,54E+06 5

360 0 16,4 1,30E+06 1,30E+06 6,85E+04 6,85E+04 1,30E+06 5

444 0 7 8,51E+05 8,51E+05 4,05E+04 4,05E+04 8,51E+05 1

700 0 3,1 4,51E+05 4,51E+05 1,19E+04 1,19E+04 4,51E+05 1

174 0 76,4 1,13E+08 1,13E+08 1,13E+07 1,13E+07 1,13E+08 20

759 0 5,3 2,47E+06 2,47E+06 6,86E+04 6,86E+04 2,47E+06 3

649 0 23,1 2,26E+06 2,26E+06 5,66E+04 5,66E+04 2,26E+06 7

513 0 4,7 2,36E+05 2,36E+05 9,43E+03 9,43E+03 2,36E+05 1

345 0 20 1,03E+06 1,03E+06 6,41E+04 6,41E+04 1,03E+06 4

623 0 15,1 2,64E+06 2,64E+06 7,33E+04 7,33E+04 2,64E+06 8

1661 0 1,9 1,01E+07 1,01E+07 1,24E+05 1,24E+05 1,01E+07 2

840 0 15,6 4,83E+06 4,83E+06 1,46E+05 1,46E+05 4,83E+06 10

747 0 2,8 5,18E+05 5,18E+05 1,36E+04 1,36E+04 5,18E+05 2

129 0 36,4 2,97E+06 2,97E+06 3,30E+05 3,30E+05 2,97E+06 3

850 0 41,1 2,56E+07 2,56E+07 5,12E+05 5,12E+05 2,56E+07 28

587 0 7 5,73E+05 5,73E+05 2,29E+04 2,29E+04 5,73E+05 2

480 0 4,6 2,36E+06 2,36E+06 1,39E+05 1,39E+05 2,36E+06 2

773 0 5,4 6,38E+05 6,38E+05 1,82E+04 1,82E+04 6,38E+05 3

198 0 5,6 1,40E+06 1,40E+06 1,17E+05 1,17E+05 1,40E+06 1

430 0 5,6 5,09E+05 5,09E+05 2,55E+04 2,55E+04 5,09E+05 2

817 0 3,8 5,40E+05 5,40E+05 1,74E+04 1,74E+04 5,40E+05 3

193 0,006757 6,7 1,94E+05 1,94E+05 1,94E+04 1,94E+04 1,94E+05 1

206 0 15,5 9,18E+05 9,18E+05 1,02E+05 1,02E+05 9,18E+05 3

302 0 19,9 8,97E+05 8,97E+05 4,98E+04 4,98E+04 8,97E+05 2

540 0 9,3 1,59E+05 1,59E+05 5,90E+03 5,90E+03 1,59E+05 4

197 0 16,2 2,67E+06 2,67E+06 3,82E+05 3,82E+05 2,67E+06 2

181 0 14,9 5,49E+05 5,49E+05 6,10E+04 6,10E+04 5,49E+05 2

77 0 55,8 1,66E+07 1,66E+07 3,32E+06 3,32E+06 1,66E+07 7

311 0 59,5 1,70E+08 1,70E+08 9,42E+06 9,42E+06 1,70E+08 21

429 0 9,3 2,56E+06 2,56E+06 2,56E+05 2,56E+05 2,56E+06 3

188 0 23,4 1,56E+06 1,56E+06 1,11E+05 1,11E+05 1,56E+06 2

134 0 13,4 1,62E+06 1,62E+06 4,04E+05 4,04E+05 1,62E+06 2

490 0 6,1 3,44E+05 3,44E+05 2,02E+04 2,02E+04 3,44E+05 1

284 0 12 6,98E+05 6,98E+05 3,67E+04 3,67E+04 6,98E+05 3

1876;1895 0 3,3 9,33E+05 9,33E+05 1,28E+04 1,28E+04 9,33E+05 4

644 0 4,5 2,28E+05 2,28E+05 7,86E+03 7,86E+03 2,28E+05 0



293 0 2,7 1,00E+07 1,00E+07 5,88E+05 5,88E+05 1,00E+07 1

310 0 4,5 5,01E+05 5,01E+05 2,51E+04 2,51E+04 5,01E+05 2

570;570;567;570;5920 4 8,00E+05 8,00E+05 4,00E+04 4,00E+04 8,00E+05 2

415 0 3,1 1,10E+05 1,10E+05 5,77E+03 5,77E+03 1,10E+05 1

761 0 5,3 1,19E+06 1,19E+06 3,39E+04 3,39E+04 1,19E+06 2

402 0 3,5 6,06E+05 6,06E+05 5,51E+04 5,51E+04 6,06E+05 1

578 0 4,5 2,28E+05 2,28E+05 9,93E+03 9,93E+03 2,28E+05 1

1215 0 4,4 9,81E+05 9,81E+05 1,61E+04 1,61E+04 9,81E+05 3

129 0 7,8 1,70E+05 1,70E+05 2,43E+04 2,43E+04 1,70E+05 1

244 0 25 1,14E+06 1,14E+06 9,54E+04 9,54E+04 1,14E+06 3

486 0 10,3 1,18E+06 1,18E+06 5,13E+04 5,13E+04 1,18E+06 4

560;545 0 41,2 2,68E+07 2,68E+07 8,37E+05 8,37E+05 2,68E+07 30

825 0 5,1 1,52E+06 1,52E+06 3,23E+04 3,23E+04 1,52E+06 4

287 0 29,3 1,58E+07 1,58E+07 1,13E+06 1,13E+06 1,58E+07 6

561 0 2,7 3,91E+05 3,91E+05 1,56E+04 1,56E+04 3,91E+05 1

207 0 10,6 4,90E+05 4,90E+05 3,77E+04 3,77E+04 4,90E+05 2

519 0 52 1,04E+07 1,04E+07 3,47E+05 3,47E+05 1,04E+07 18

130 0 13,1 2,55E+05 2,55E+05 4,25E+04 4,25E+04 2,55E+05 1

762 0 1,8 4,86E+05 4,86E+05 1,87E+04 1,87E+04 4,86E+05 1

682 0,006849 1,2 1,74E+06 1,74E+06 5,13E+04 5,13E+04 1,74E+06 1

292 0 3,1 2,48E+06 2,48E+06 1,65E+05 1,65E+05 2,48E+06 1

453 0 2,4 1,74E+05 1,74E+05 8,68E+03 8,68E+03 1,74E+05 1

406 0,006944 2,5 4,86E+05 4,86E+05 3,04E+04 3,04E+04 4,86E+05 1

310 0 38,4 3,18E+07 3,18E+07 1,87E+06 1,87E+06 3,18E+07 16

577 0 4,2 5,65E+05 5,65E+05 2,17E+04 2,17E+04 5,65E+05 2

393 0 13,2 9,62E+05 9,62E+05 4,01E+04 4,01E+04 9,62E+05 4

224 0 19,6 1,85E+07 1,85E+07 2,31E+06 2,31E+06 1,85E+07 7

526 0 21,9 3,94E+06 3,94E+06 1,36E+05 1,36E+05 3,94E+06 12

59 0 25,4 8,45E+06 8,45E+06 2,11E+06 2,11E+06 8,45E+06 3

640;634 0 6,4 1,42E+06 1,42E+06 4,42E+04 4,42E+04 1,42E+06 3

835 0 2,6 1,08E+05 1,08E+05 2,34E+03 2,34E+03 1,08E+05 2

476 0 22,5 2,27E+06 2,27E+06 9,48E+04 9,48E+04 2,27E+06 7

113 0 16,8 2,91E+05 2,91E+05 9,69E+04 9,69E+04 2,91E+05 1

310 0 11,9 5,81E+05 5,81E+05 3,42E+04 3,42E+04 5,81E+05 2

159 0 24,5 2,16E+06 2,16E+06 2,69E+05 2,69E+05 2,16E+06 3

255 0 11,4 5,91E+05 5,91E+05 3,48E+04 3,48E+04 5,91E+05 3

314 0 19,1 1,44E+06 1,44E+06 1,03E+05 1,03E+05 1,44E+06 5

534 1 2,2 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

552 0 1,3 1,23E+05 1,23E+05 4,24E+03 4,24E+03 1,23E+05 1

403 0 7,7 2,36E+05 2,36E+05 1,18E+04 1,18E+04 2,36E+05 1

295 0 15,9 2,10E+06 2,10E+06 1,11E+05 1,11E+05 2,10E+06 3

219 0 5,5 3,09E+05 3,09E+05 3,09E+04 3,09E+04 3,09E+05 1

101 0 20,8 5,47E+07 5,47E+07 9,12E+06 9,12E+06 5,47E+07 6

583 0 2,6 1,62E+05 1,62E+05 5,05E+03 5,05E+03 1,62E+05 1

573 0 3,1 1,07E+06 1,07E+06 3,25E+04 3,25E+04 1,07E+06 1

327 0 9,2 1,44E+05 1,44E+05 1,03E+04 1,03E+04 1,44E+05 1

675 0 1,6 1,51E+05 1,51E+05 6,28E+03 6,28E+03 1,51E+05 1

180 0 10,6 5,69E+05 5,69E+05 7,12E+04 7,12E+04 5,69E+05 2

73 0 13,7 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

66 0 18,2 2,78E+06 2,78E+06 9,28E+05 9,28E+05 2,78E+06 3



307 0 13 8,55E+05 8,55E+05 5,03E+04 5,03E+04 8,55E+05 3



MS/MS CountOnly identified by siteReverse Potential contaminantid Peptide IDsPeptide is razorMod. peptide IDsEvidence IDs

2 + 0 289;386;433True;True;True289;386;433340;458;511

5 + 1 34;238;357;366;577;748True;True;False;False;True;False34;238;357;366;577;74839;279;425;435;677;880

2 + 2 608;781 True;True 608;781 714;922

18 + 3 13;112;121;186;195;215;278;424;470;471;489;526;591;597;600;604;664;669;670;772True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True13;112;121;186;195;215;278;424;470;471;489;526;591;597;600;604;664;669;670;77214;135;145;219;228;249;326;502;551;552;572;613;692;693;701;705;709;776;781;782;912

8 + 4 34;51;286;357;366;748False;True;True;False;False;False34;51;286;357;366;74839;60;335;336;425;435;880

23 + 5 35;72;241;291;309;357;366;374;398;502;538;539;578;579;593;599;615;616;719;748;775True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True35;72;241;291;309;357;366;374;398;502;538;539;578;579;593;599;615;616;719;748;77540;86;282;343;364;425;435;444;472;587;627;628;678;679;680;696;704;721;722;723;844;880;915

4 + 6 55;470;471;475True;False;False;False55;470;471;47565;551;552;556

10 + 7 83;140;196;217;218;259;455;518;522;541;621;663;736True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True83;140;196;217;218;259;455;518;522;541;621;663;736100;166;229;251;252;303;535;604;609;631;728;775;866

18 + 8 56;122;186;214;219;244;258;278;356;475;501;588;592;632;633;702;731True;True;False;True;True;True;True;False;True;True;True;True;True;True;True;True;True56;122;186;214;219;244;258;278;356;475;501;588;592;632;633;702;73166;146;219;248;253;285;302;326;424;556;586;689;694;695;742;743;821;861

1 + 9 545 True 545 636

1 10 266 True 266 312

1 11 38 True 38 44

21 12 23;52;144;174;280;369;370;390;411;514;551True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True23;52;144;174;280;369;370;390;411;514;55125;61;62;170;171;205;328;438;439;464;487;600;644;645

1 13 232 True 232 271

3 14 45;759 True;True 45;759 53;54;896

8 15 27;138;187;202;277;402;408True;True;True;True;True;True;True27;138;187;202;277;402;40829;164;220;235;236;325;477;483

6 16 456;517;527;554;668;757True;True;True;True;True;True456;517;527;554;668;757536;603;614;648;780;891

4 17 139;399;456True;True;False139;399;456165;473;536

5 18 69;131;774;784True;True;True;True69;131;774;78482;157;914;925;926

49 19 22;65;136;167;188;198;223;246;285;287;288;305;334;348;396;400;422;439;511;602;603;651;681;689;698;699;721;737;752;769True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True22;65;136;167;188;198;223;246;285;287;288;305;334;348;396;400;422;439;511;602;603;651;681;689;698;699;721;737;752;76923;24;75;76;162;197;221;231;258;259;287;288;334;337;338;339;359;360;394;413;414;470;474;475;499;500;517;518;597;707;708;763;795;796;805;816;817;818;846;867;885;908;909

1 20 29;758 True;True 29;758 31;892;893;894;895

2 21 26;442 True;True 26;442 28;521

0 22 163 True 163 193

3 23 284;412;530;794True;True;True;True284;412;530;794333;488;618;939;940

5 24 137;373;407;638True;True;True;True137;373;407;638163;443;482;748

1 25 81 True 81 98

6 26 519;520;776;777True;True;False;False519;520;776;777605;606;607;916;917;918

33 27 32;33;75;77;204;372;405;414;426;454;464;468;510;532;535;540;571;611;612;740;766;790True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True32;33;75;77;204;372;405;414;426;454;464;468;510;532;535;540;571;611;612;740;766;79034;35;36;37;38;90;92;238;442;480;490;504;534;545;549;596;620;621;624;629;630;670;671;717;718;870;905;935

3 28 352;450;625;688;747True;True;True;True;True352;450;625;688;747419;530;734;804;879

0 29 692 True 692 808

30 30 31;44;64;104;276;351;528;724;725;729;739;741;785;786True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True31;44;64;104;276;351;528;724;725;729;739;741;785;78633;51;52;74;124;125;324;417;418;615;616;851;852;853;857;858;869;871;927;928;929

11 31 6;7;115;116;330;425;487;666;723True;True;True;True;True;True;True;True;True6;7;115;116;330;425;487;666;7236;7;138;139;140;390;503;570;778;849;850

9 32 36;40;88;181;379;492;557True;True;True;True;True;True;True36;40;88;181;379;492;55741;42;46;106;212;450;575;653

61 33 48;62;129;146;147;168;222;233;237;252;255;281;292;344;345;381;445;508;534;558;559;570;605;606;623;626;640;647;705;718;750;751True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True48;62;129;146;147;168;222;233;237;252;255;281;292;344;345;381;445;508;534;558;559;570;605;606;623;626;640;647;705;718;750;75157;72;154;155;174;175;198;199;256;257;272;273;277;278;296;299;329;330;344;345;407;408;409;453;525;594;623;654;655;656;657;669;710;711;712;730;731;735;736;750;751;759;825;826;827;843;882;883;884

3 34 145;203 True;True 145;203 172;173;237

37 35 2;41;42;67;74;108;135;257;322;358;401;418;421;431;434;443;485;486;503;543;575;595;722True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True2;41;42;67;74;108;135;257;322;358;401;418;421;431;434;443;485;486;503;543;575;595;7222;47;48;49;79;80;88;89;131;161;301;378;379;426;427;476;494;495;498;509;512;522;523;567;568;569;588;589;633;634;675;699;847;848

42 36 80;95;98;99;157;158;162;179;180;183;190;191;197;201;226;312;331;341;371;397;458;459;564;565;636;742;743;744;770True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True80;95;98;99;157;158;162;179;180;183;190;191;197;201;226;312;331;341;371;397;458;459;564;565;636;742;743;744;77096;97;114;117;118;119;186;187;188;192;210;211;215;223;224;230;234;262;263;367;391;403;404;440;441;471;538;539;540;662;663;746;872;873;874;875;910

1 37 176 True 176 207

2 38 271;641 True;True 271;641 319;752

1 39 755 True 755 888

11 40 236;332;333;624;629;673;674;675;704;761True;True;True;True;True;True;True;True;True;True236;332;333;624;629;673;674;675;704;761276;392;393;732;733;739;785;786;787;788;824;898;899

5 41 21;225;466;693True;True;True;True21;225;466;69322;261;547;809

20 42 1;105;216;248;270;375;380;388;389;474;495;598;687True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True1;105;216;248;270;375;380;388;389;474;495;598;6871;126;127;250;290;317;318;445;446;451;452;460;461;462;463;555;578;702;703;803

1 43 273;753 True;True 273;753 321;886

16 44 19;79;235;261;364;548;576;630;746;787;788;797True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True19;79;235;261;364;548;576;630;746;787;788;79720;94;95;275;305;306;433;639;640;676;740;877;878;930;931;932;933;943

1 45 378;512;696;789True;True;True;True378;512;696;789449;598;813;934

4 46 11;68;483;627;779True;True;True;True;True11;68;483;627;77912;81;565;737;920

1 47 82 True 82 99

3 48 584;765 True;True 584;765 685;904



18 49 39;164;207;213;249;250;316;327;340;353;354;403;451;573;639;763;764;767;768;776;777True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True39;164;207;213;249;250;316;327;340;353;354;403;451;573;639;763;764;767;768;776;77745;194;241;247;291;292;293;371;385;386;401;402;420;421;422;478;531;673;749;901;902;903;906;907;916;917;918

1 50 802 True 802 948

5 51 253;362;496;655;762True;True;True;True;True253;362;496;655;762297;431;579;767;900

1 52 170 True 170 201

26 53 10;46;47;106;142;212;240;251;311;326;339;393;428;498;499;524;580;659;671;703;709;710;713;720True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True10;46;47;106;142;212;240;251;311;326;339;393;428;498;499;524;580;659;671;703;709;710;713;72011;55;56;128;129;168;246;281;294;295;366;384;400;467;506;582;583;611;681;771;783;822;823;832;833;836;837;845

6 54 20;323;467;614;644True;True;True;True;True20;323;467;614;64421;380;548;720;755

3 55 126;328 True;True 126;328 151;387

5 56 78;96;134;231;290;324;587True;True;True;True;True;True;True78;96;134;231;290;324;58793;115;160;270;341;342;381;688

1 57 161;338 True;True 161;338 191;399

3 58 12;200;209;553;607True;True;True;True;True12;200;209;553;60713;233;243;647;713

17 59 49;58;130;173;178;182;299;325;329;441;529;620True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True49;58;130;173;178;182;299;325;329;441;529;62058;68;156;204;209;213;214;352;382;383;388;389;520;617;727

6 60 16;234;410;537;642True;True;True;True;True16;234;410;537;64217;274;486;626;753

2 61 404;536;547True;True;True404;536;547479;625;638

2 62 297;771 True;True 297;771 350;911

5 63 171;359;686;800True;True;True;True171;359;686;800202;428;802;946

5 64 84;118;199;654True;True;True;True84;118;199;654101;142;232;766

1 65 120;143;367True;True;True120;143;367144;169;436

1 66 437;700 True;True 437;700 515;819

20 67 93;94;103;149;166;227;228;293;294;315;497;509;531;533;555;561;756True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True93;94;103;149;166;227;228;293;294;315;497;509;531;533;555;561;756112;113;123;177;178;196;264;265;266;346;347;370;580;581;595;619;622;649;650;659;889;890

3 68 208;438;480True;True;True208;438;480242;516;562

7 69 59;97;113;127;361;453;491;542;732;733;792;796True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True59;97;113;127;361;453;491;542;732;733;792;79669;116;136;152;430;533;574;632;862;863;937;942

1 70 447;619 True;True 447;619 527;726

4 71 5;87;460;469;586True;True;True;True;True5;87;460;469;5865;104;105;541;550;687

8 72 153;245;275;384;649;726;805True;True;True;True;True;True;True153;245;275;384;649;726;805182;286;323;456;761;854;951

2 73 658;683 True;True 658;683 770;799

10 74 25;107;184;267;298;336;387;457;484;567;685True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True25;107;184;267;298;336;387;457;484;567;68527;130;216;313;351;396;459;537;566;666;801

2 75 175;754 True;True 175;754 206;887

3 76 110;119;185;594;661True;True;True;True;True110;119;185;594;661133;143;217;218;697;698;773

28 77 8;18;54;57;76;101;151;165;194;211;220;239;243;256;302;335;415;427;449;473;481;482;488;552;572;581;665;682;780;806True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True8;18;54;57;76;101;151;165;194;211;220;239;243;256;302;335;415;427;449;473;481;482;488;552;572;581;665;682;780;8068;9;19;64;67;91;121;180;195;227;245;254;280;284;300;356;395;491;505;529;554;563;564;571;646;672;682;777;797;798;921;952

2 78 156;394;672True;True;True156;394;672185;468;784

2 79 15;691 True;True 15;691 16;807

3 80 91;392;690;707True;True;True;True91;392;690;707110;466;806;829

1 81 4 True 4 4

2 82 160;383 True;True 160;383 190;455

3 83 313;521 True;True 313;521 368;608

1 84 735 True 735 865

3 85 493;525;793True;True;True493;525;793576;612;938

2 86 100;242;416;676True;True;True;True100;242;416;676120;283;492;789

4 87 300;648;745;760True;True;True;True300;648;745;760353;760;876;897

2 88 429;701 True;True 429;701 507;820

2 89 247;376 True;True 247;376 289;447

7 90 70;193;304;337;646True;True;True;True;True70;193;304;337;64683;84;226;358;397;398;758

21 91 73;90;148;177;229;262;263;310;346;430;448;477;516;549;652;653;795True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True73;90;148;177;229;262;263;310;346;430;448;477;516;549;652;653;79587;108;109;176;208;267;268;307;308;309;365;410;411;508;528;559;602;641;642;764;765;941

3 92 419;711;734True;True;True419;711;734496;834;864

2 93 420;568;799;803;804True;True;True;True;True420;568;799;803;804497;667;945;949;950

2 94 409 True 409 484;485

1 95 60;111 True;True 60;111 70;134

3 96 320;631 True;True 320;631 376;741

4 97 295;562;738;773True;True;True;True295;562;738;773348;660;868;913

0 98 643;717 True;True 643;717 754;842



1 99 479 True 479 561

2 100 50 True 50 59

2 101 363;507 True;True 363;507 432;593

1 102 102 True 102 122

2 103 205;406;462True;True;True205;406;462239;481;543

1 104 494 True 494 577

1 105 37;440 True;True 37;440 43;519

3 106 189;385;423;574True;True;True;True189;385;423;574222;457;501;674

1 107 268 True 268 314

3 108 61;125;169True;True;True61;125;16971;150;200

4 109 150;343;500;583;783True;True;True;True;True150;343;500;583;783179;406;584;585;684;924

30 110 9;24;123;124;128;141;206;230;274;350;476;490;505;556;590;645;667;678;679;791True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True9;24;123;124;128;141;206;230;274;350;476;490;505;556;590;645;667;678;679;79110;26;147;148;149;153;167;240;269;322;416;557;558;573;591;651;652;691;756;757;779;791;792;793;936

4 111 155;205;657True;False;True155;205;657184;239;769

6 112 14;28;523;589;697;706;727True;True;True;True;True;True;True14;28;523;589;697;706;72715;30;610;690;814;815;828;855

1 113 272 True 272 320

2 114 308;435 True;True 308;435 363;513

18 115 17;154;210;254;260;318;319;360;413;463;563;610;618;635;695;708;782;801True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True17;154;210;254;260;318;319;360;413;463;563;610;618;635;695;708;782;80118;183;244;298;304;373;374;375;429;489;544;661;716;725;745;812;830;831;923;947

1 116 749 True 749 881

1 117 265 True 265 311

1 118 432 True 432 510

1 119 314 True 314 369

1 120 650 True 650 762

1 121 798 True 798 944

16 122 3;66;92;296;566;609;617;662;715;728;730True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True3;66;92;296;566;609;617;662;715;728;7303;77;78;111;349;664;665;715;724;774;839;840;856;859;860

2 123 43;355 True;True 43;355 50;423

4 124 63;365;634;712True;True;True;True63;365;634;71273;434;744;835

7 125 85;86;301;560;694True;True;True;True;True85;86;301;560;694102;103;354;355;658;810;811

12 126 71;109;159;446;504;544;596;622;778True;True;True;True;True;True;True;True;True71;109;159;446;504;544;596;622;77885;132;189;526;590;635;700;729;919

3 127 132;192;546True;True;True132;192;546158;225;637

3 128 30;585;656;680True;True;True;True30;585;656;68032;686;768;794

2 129 342;347 True;True 342;347 405;412

7 130 117;306;395;461;472;506;582;714True;True;True;True;True;True;True;True117;306;395;461;472;506;582;714141;361;469;542;553;592;683;838

1 131 513 True 513 599

2 132 133;224;417;452True;True;True;True133;224;417;452159;260;493;532

3 133 89;152;444;660True;True;True;True89;152;444;660107;181;524;772

3 134 613;684 True;True 613;684 719;800

5 135 279;465;515;569True;True;True;True279;465;515;569327;546;601;668

0 + 136 436 True 436 514

1 137 321 True 321 377

1 138 0;264 True;True 0;264 0;310

3 139 382;391;637;677True;True;True;True382;391;637;677454;465;747;790

1 140 53 True 53 63

6 141 269;550;601True;True;True269;550;601315;316;643;706

1 142 303 True 303 357

1 143 628 True 628 738

1 144 349;716 True;True 349;716 415;841

1 145 368 True 368 437

2 146 114;317 True;True 114;317 137;372

0 147 377 True 377 448

3 148 282;283 True;True 282;283 331;332



3 149 172;221;307;478True;True;True;True172;221;307;478203;255;362;560



MS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDsOxidation (M) site positions

402;550;614402;550;614 0 94

43;329;501;502;516;807;105443;329;501;516;807;10541;2 119;272

852;1102 852;1102

15;151;162;251;265;292;384;604;664;665;685;731;824;825;834;838;847;931;938;939;109115;151;162;251;265;292;384;604;664;665;685;731;824;834;838;847;931;938;939;10913;4;5;6 259;262;296;469

43;65;396;397;398;501;502;516;105443;65;398;501;516;10542 121

44;101;332;405;427;501;502;516;534;566;701;752;753;808;809;810;828;837;863;864;865;1010;1011;1054;109444;101;332;405;427;501;516;534;566;701;752;753;808;809;828;837;863;865;1011;1054;10942;7;8 150;306;321

77;664;665;66977;664;665;669

116;188;266;294;295;359;646;721;727;757;870;930;1036116;188;266;294;295;359;646;721;727;757;870;930;10369;10;11 157;234;269

78;163;251;291;296;335;358;384;500;669;700;820;821;826;827;889;890;984;985;103178;163;251;291;296;335;358;384;500;669;700;820;826;889;890;984;103112;13 343;473

763 763

368 368

48 48

28;66;67;68;69;70;71;72;73;193;194;237;387;519;520;521;522;523;556;585;716;772;77328;72;193;237;387;520;522;556;585;716;77314 56

314 314

57;58;107457;1074

32;186;252;275;276;277;278;383;573;58132;186;252;275;383;573;58115;16 167;232

647;648;719;720;732;776;937;1066648;719;732;776;937;106617;18 41;124

187;567;647;648187;567;648

97;179;1093;1107;110897;179;1093;1107

26;27;88;89;184;224;253;254;255;269;270;271;301;302;337;338;339;340;341;395;399;400;401;422;423;465;466;467;468;469;488;489;490;564;568;569;570;571;600;601;602;620;621;622;623;713;840;841;842;843;844;845;846;917;953;954;964;978;979;980;981;1013;1037;1059;1060;1086;1087;108827;89;184;224;253;269;301;338;395;399;401;423;466;489;564;570;602;621;713;841;845;917;954;964;978;980;1013;1037;1059;108619;20;21;22;2397;255;322;426;492

34;1067;1068;1069;1070;1071;1072;107334;1071 24;25 80;82

31;627 31;627

217 217 26 173

394;586;739;1121;1122394;586;739;1121

185;532;533;580;895185;533;580;895

114 114

722;723;724;1095;1096;1097722;724;1095;1097

37;38;39;40;41;42;106;108;280;527;528;529;530;531;577;578;588;606;607;645;658;662;711;712;741;742;749;754;755;756;799;800;856;857;858;859;1042;1083;111737;42;106;108;280;530;578;588;606;645;658;662;711;742;749;754;799;856;858;1042;1083;111727;28;29 1;142;167

495;641;880;963;1053495;641;880;963;105330;31;32 556;904;907

967 967 33 329

36;55;56;86;87;140;141;382;493;494;733;734;735;736;737;1018;1019;1020;1021;1022;1026;1027;1028;1039;1040;1041;1043;1109;1110;111136;55;86;140;382;494;734;1018;1019;1026;1039;1043;1109;1110

6;7;8;154;155;156;157;460;605;683;933;934;1016;10177;8;155;156;460;605;683;933;101634;35;36 128;233;247

45;46;50;122;244;540;688;689;78146;50;122;244;540;688;781

61;84;172;173;174;197;198;225;226;227;228;229;230;299;300;315;316;317;318;325;326;327;328;352;355;388;389;390;406;407;482;483;484;544;545;635;709;744;745;746;747;748;782;783;784;785;798;848;849;850;874;875;881;882;897;898;910;911;912;989;990;991;992;1008;1009;1056;1057;105861;84;172;197;198;226;299;316;325;352;355;388;406;482;484;544;635;709;746;784;785;798;849;850;875;881;898;911;991;1009;1056;105837;38 99;263

195;196;279195;279

2;51;52;53;92;93;94;95;104;105;147;183;357;446;447;503;504;505;572;592;593;594;595;596;599;612;615;628;629;630;631;632;633;680;681;682;702;703;704;759;760;761;805;831;832;1014;10152;51;53;93;105;147;183;357;447;503;572;594;599;612;615;633;681;682;704;761;805;831;101539;40;41;42;43339;446;452;454;455

112;113;130;133;134;135;210;211;212;216;242;243;247;257;258;259;260;267;268;274;305;306;434;461;478;479;524;525;526;565;650;651;652;653;790;791;893;1044;1045;1046;1047;1089113;130;133;135;210;212;216;242;243;247;257;259;267;274;306;434;461;479;526;565;650;653;790;791;893;1044;1046;1047;1089

239 239

377;899 377;899

1063 1063

323;324;462;463;464;876;877;878;879;885;886;942;943;944;945;988;1076;1077323;462;464;877;886;942;943;945;988;107744;45;46;47;4859;63;82;91;134

23;24;25;304;660;96825;304;660;96849;50 10;16

1;142;143;293;343;375;376;535;536;541;542;543;552;553;554;555;668;692;835;836;9621;142;293;343;375;536;543;553;555;668;692;835;962

379;1061 379;1061 51 211

21;110;111;322;361;362;514;766;767;806;887;1049;1050;1051;1052;1112;1113;1114;1115;112521;111;322;361;514;766;806;887;1052;1113;1115;112552 303

539;714;972;1116539;714;972;111653;54;55 29;33;158

13;96;678;883;110013;96;678;883;110056 169

115 115

815;816;1082815;1082



49;218;219;220;221;283;289;290;344;345;346;347;348;349;438;454;455;456;476;477;496;497;498;574;575;642;803;896;1079;1080;1081;1084;1085;1095;1096;109749;220;283;289;344;349;438;456;477;496;497;575;642;803;896;1079;1081;1084;1085;1095;109757;58;59;60;61;62;6329;57;114;256;257;304;310

1130 1130

353;512;693;922;1078353;512;693;922;1078

232 232

12;59;60;144;145;190;191;288;331;350;351;432;433;453;475;559;609;696;697;729;811;926;940;986;987;997;998;1001;1002;101212;59;60;144;190;288;331;350;433;453;475;559;609;696;697;729;811;926;940;987;997;998;1002;101264;65;66 135;214;513

22;448;449;661;862;90222;448;661;862;902

168;169;457168;457

109;131;182;313;403;404;450;819109;131;182;313;403;450;81967;68;69 97;226;231

215;474 215;474 70 431

14;273;285;775;85114;273;285;775;85171;72 511;675

62;80;175;176;177;178;236;241;245;246;415;451;452;458;459;625;626;738;86962;80;176;236;241;246;415;451;458;625;738;86973 35

18;319;320;321;584;751;90018;320;584;751;90074 94

576;750;765576;750;765 75 403

413;1090 413;1090

233;234;506;961;1128233;506;961;1128

117;159;272;920;921117;159;272;920

161;192;517161;192;517

618;982 618;982

128;129;139;200;201;223;307;308;309;408;409;437;694;695;710;740;743;777;778;787;1064;1065128;129;139;201;223;308;309;408;409;437;695;710;740;743;778;787;106576;77 153;174

284;619;675284;619;675

81;132;152;170;510;511;644;687;758;1032;1033;1119;112481;132;152;170;510;644;687;758;1032;1033;1119;112478;79;80;81;82;83346;359;385;519;585;622

638;868 638;868 84 410

5;120;121;654;663;8185;121;654;663;81885 175

205;336;381;548;914;915;1023;1133205;336;381;548;915;1023;1133

925;957 925;957

30;146;248;369;370;414;471;551;649;679;794;795;959;96030;146;248;369;414;471;551;649;679;794;95986;87 14;356

238;1062 238;1062

149;160;249;250;829;830;928149;160;249;830;92888;89;90 38;50;99

9;10;20;75;76;79;107;137;203;222;263;264;287;297;330;334;356;419;470;589;608;640;667;676;677;684;774;801;802;812;932;955;956;1101;11349;20;75;79;107;137;203;222;264;287;297;330;334;356;419;470;589;608;640;667;676;677;684;774;801;812;932;956;1101;113491;92;93;94;95;96341;398;474;480;660;741

209;560;941209;560;941 97 278

17;966 17;966

126;558;965;994126;558;965;994

4 4

214;547 214;547

435;725;726435;725

1035 1035

690;730;1120690;730;1120

136;333;590;946136;333;590;946 98 82

416;913;1048;1075416;913;1048;1075

610;983 610;983

342;537 342;537

98;99;262;421;472;473;90998;262;421;473;909

102;103;124;125;199;240;310;311;363;364;365;428;429;430;431;485;486;611;639;672;718;768;769;918;919;1123103;124;199;240;311;363;365;428;486;611;639;672;718;768;918;919;112399;100;10177;251;255

597;999;1034597;999;1034

598;796;1127;1131;1132598;796;1127;1131;1132102;103 72;121

582;583 582

82;150 82;150 104 408

443;444;888444;888

410;788;1038;1092410;788;1038;1092

901;1007 901;1007 105 137



674 674

63;64 63

513;708 513;708

138 138

281;579;656281;579;656 106 486

691 691

47;624 47;624 107 260

256;549;603;804256;549;603;804

371 371

83;167;23183;167;231

202;481;698;699;814;1106202;481;699;814;1106108;109 291;339

11;29;164;165;166;171;189;282;312;380;492;670;671;686;706;779;780;823;903;904;905;906;907;908;935;936;949;950;951;111811;29;164;165;171;189;282;312;380;492;670;686;706;780;823;904;935;949;950;1118

207;208;281;924207;281;924

16;33;728;822;973;974;975;976;977;993;102416;33;728;822;976;993;1024110 29

378 378

426;616 426;616

19;206;286;354;360;440;441;442;507;508;509;587;657;789;855;867;892;971;995;996;1103;1104;1105;112919;206;286;354;360;441;442;508;587;657;789;855;867;892;971;995;1104;1129111;112;113370;441;499

1055 1055

367 367

613 613

436 436

916 916

1126 1126

3;90;91;127;411;412;792;793;853;854;866;929;1004;1005;1025;1029;10303;90;127;411;792;853;866;929;1005;1025;1029114 118

54;499 54;499

85;515;891;100085;515;891;1000

118;119;417;418;786;969;970118;119;418;786;970

100;148;213;636;637;705;762;833;871;872;873;1098;1099100;148;213;636;705;762;833;873;1099115 475

180;261;764180;261;764

35;817;923;95235;817;923;952 116 340

480;487 480;487

158;424;561;562;563;655;666;707;813;1003158;424;563;655;666;707;813;1003117;118;119;120378;408;410;427

715 715

181;303;591;643181;303;591;643121;122 39;90

123;204;634;927123;204;634;927 123 18

860;861;958860;958

385;386;659;717;797386;659;717;797

617 617 124 404

445 445

0;366 0;366 125 157

546;557;894;947;948546;557;894;947 126 192

74 74

372;373;374;770;771;839374;770;839

420 420

884 884

491;1006 491;1006 127 246

518 518

153;439 153;439

538 538 128 42

391;392;393391;393



235;298;425;673235;298;425;673 129 180



113;130;133;135;210;212;216;242;243;247;257;259;267;274;306;434;461;479;526;565;650;653;790;791;893;1044;1046;1047;1089



Protein IDsMajority protein IDsPeptide counts (all)Peptide counts (razor+unique)Peptide counts (unique)Fasta headersNumber of proteinsPeptides Razor + unique peptides

CON__P00761CON__P00761 4 4 4 >P00761 SWISS-PROT:P00761|TRYP_PIG Trypsin - Sus scrofa (Pig).1 4 4

CON__P02533;CON__P08779CON__P02533;CON__P087793;3 1;1 0;0 >P02533 SWISS-PROT:P02533 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT14 Keratin, type I cytoskeletal 14;>P08779 SWISS-PROT:P08779 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT16 Keratin, type I cytoskeletal 162 3 1

CON__P04264;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q8BGZ7;CON__P50446CON__P0426415;2;2;1;1 15;2;2;1;1 10;2;2;1;1 >P04264 SWISS-PROT:P04264 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT1 Keratin, type II cytoskeletal 15 15 15

CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__A2A4G1;CON__Q148H6;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__Q7Z3Y7;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q14525;CON__Q9UE12;CON__Q15323;CON__A2A5Y0;CON__P05784;CON__Q92764;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__Q14532;CON__Q7Z3Z0;CON__A2AB72;CON__Q497I4;CON__O76015;CON__Q7Z3Y8;CON__O76013;CON__Q7Z3Y9;CON__O76014;CON__REFSEQ:XP_986630;CON__Q2M2I5CON__P13645;CON__P02535-112;6;2;2;2;2;2;2;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;112;6;2;2;2;2;2;2;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;19;3;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0>P13645 SWISS-PROT:P13645 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT10 Keratin, type I cytoskeletal 10;>P02535-1 SWISS-PROT:P02535-1 Tax_Id=10090 Gene_Symbol=Krt10 Isoform 1 of Keratin, type I cytoskeletal 1029 12 12

CON__P35527CON__P35527 9 9 9 >P35527 SWISS-PROT:P35527 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT9 Keratin, type I cytoskeletal 91 9 9

CON__P35908;CON__P48668;CON__P04259;CON__P02538;CON__Q3TTY5;CON__Q8VED5;CON__Q5XKE5;CON__O95678;CON__P13647CON__P3590810;2;2;2;2;1;1;1;18;2;2;2;2;1;1;1;16;1;1;1;1;1;1;1;1>P35908 SWISS-PROT:P35908 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT2 Keratin, type II cytoskeletal 2 epidermal9 10 8

CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 3 3 3 >Q86YZ3 SWISS-PROT:Q86YZ3 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=HRNR Hornerin1 3 3

REV__sp|P32380|SP110_YEASTREV__sp|P32380|SP110_YEAST1 1 1 >sp|P32380|SP110_YEAST Spindle pole body component 110 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SPC110 PE=1 SV=11 1 1

REV__sp|Q08984|YP272_YEASTREV__sp|Q08984|YP272_YEAST1 1 1 >sp|Q08984|YP272_YEAST Uncharacterized protein YPL272C OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YPL272C PE=1 SV=11 1 1

sp|P00044|CYC1_YEAST;sp|P00045|CYC7_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST3;1 3;1 3;1 >sp|P00044|CYC1_YEAST Cytochrome c iso-1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CYC1 PE=1 SV=22 3 3

sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST1 1 1 >sp|P00127|QCR6_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR6 PE=1 SV=21 1 1

sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST10 10 10 >sp|P00128|QCR7_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR7 PE=1 SV=21 10 10

sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEAST1;1;1;1 1;1;1;1 1;1;1;1 >sp|P00163|CYB_YEAST Cytochrome b OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COB PE=1 SV=3;>sp|P03873|MBI2_YEAST Cytochrome b mRNA maturase bI2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BI2 PE=1 SV=2;>4 1 1

sp|P00401|COX1_YEASTsp|P00401|COX1_YEAST1 1 1 >sp|P00401|COX1_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX1 PE=3 SV=21 1 1

sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST6 6 6 >sp|P00410|COX2_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX2 PE=1 SV=11 6 6

sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST4 4 3 >sp|P00424|COX5A_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide 5A, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX5A PE=1 SV=11 4 4

sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST6 6 6 >sp|P00427|COX6_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 6, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX6 PE=1 SV=11 6 6

sp|P00549|KPYK1_YEASTsp|P00549|KPYK1_YEAST1 1 1 >sp|P00549|KPYK1_YEAST Pyruvate kinase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CDC19 PE=1 SV=21 1 1

sp|P00560|PGK_YEASTsp|P00560|PGK_YEAST4 4 4 >sp|P00560|PGK_YEAST Phosphoglycerate kinase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PGK1 PE=1 SV=21 4 4

sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST31 31 31 >sp|P00830|ATPB_YEAST ATP synthase subunit beta, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP2 PE=1 SV=21 31 31

sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST2 2 2 >sp|P00854|ATP6_YEAST ATP synthase subunit a OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP6 PE=1 SV=21 2 2

sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST7 7 7 >sp|P00890|CISY1_YEAST Citrate synthase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CIT1 PE=1 SV=21 7 7

sp|P02294|H2B2_YEAST;sp|P02293|H2B1_YEASTsp|P02294|H2B2_YEAST;sp|P02293|H2B1_YEAST1;1 1;1 1;1 >sp|P02294|H2B2_YEAST Histone H2B.2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HTB2 PE=1 SV=2;>sp|P02293|H2B1_YEAST Histone H2B.1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HTB1 PE=1 SV=22 1 1

sp|P02992|EFTU_YEASTsp|P02992|EFTU_YEAST2 2 2 >sp|P02992|EFTU_YEAST Elongation factor Tu, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TUF1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST12 12 12 >sp|P02994|EF1A_YEAST Elongation factor 1-alpha OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TEF1 PE=1 SV=11 12 12

sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST2 2 2 >sp|P04037|COX4_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 4, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX4 PE=1 SV=11 2 2

sp|P04039|COX8_YEASTsp|P04039|COX8_YEAST1 1 1 >sp|P04039|COX8_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide VIII, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX8 PE=1 SV=21 1 1

sp|P04385|GAL1_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST4 4 4 >sp|P04385|GAL1_YEAST Galactokinase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAL1 PE=1 SV=41 4 4

sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST5 3 3 >sp|P04710|ADT1_YEAST ADP,ATP carrier protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AAC1 PE=1 SV=11 5 3

sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST24 24 24 >sp|P04840|VDAC1_YEAST Mitochondrial outer membrane protein porin 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=POR1 PE=1 SV=41 24 24

sp|P04912|H2A2_YEAST;sp|P04911|H2A1_YEASTsp|P04912|H2A2_YEAST;sp|P04911|H2A1_YEAST1;1 1;1 1;1 >sp|P04912|H2A2_YEAST Histone H2A.2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HTA2 PE=1 SV=2;>sp|P04911|H2A1_YEAST Histone H2A.1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HTA1 PE=1 SV=22 1 1

sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEAST11;10 11;10 11;10 >sp|P05030|PMA1_YEAST Plasma membrane ATPase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMA1 PE=1 SV=2;>sp|P19657|PMA2_YEAST Plasma membrane ATPase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMA2 PE2 11 11

sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST12 12 12 >sp|P05626|ATPF_YEAST ATP synthase subunit 4, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP4 PE=1 SV=21 12 12

sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEAST2;2;2;2 2;2;2;2 2;2;2;2 >sp|P0CH09|RL40B_YEAST Ubiquitin-60S ribosomal protein L40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RPL40B PE=1 SV=1;>sp|P0CH08|RL40A_YEAST Ubiquitin-60S ribosomal protein L40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S4 2 2

sp|P06168|ILV5_YEASTsp|P06168|ILV5_YEAST6 6 6 >sp|P06168|ILV5_YEAST Ketol-acid reductoisomerase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ILV5 PE=1 SV=11 6 6

sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST8 8 8 >sp|P06780|RHO1_YEAST GTP-binding protein RHO1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RHO1 PE=1 SV=31 8 8

sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST10 10 10 >sp|P07143|CY1_YEAST Cytochrome c1, heme protein, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CYT1 PE=1 SV=11 10 10

sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST10 10 10 >sp|P07213|TOM70_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM70 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM70 PE=1 SV=21 10 10

sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST35 35 35 >sp|P07251|ATPA_YEAST ATP synthase subunit alpha, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP1 PE=1 SV=51 35 35

sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST3 3 3 >sp|P07255|COX9_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 7A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX9 PE=1 SV=21 3 3

sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST22 22 22 >sp|P07256|QCR1_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COR1 PE=1 SV=11 22 22

sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST27 27 27 >sp|P07257|QCR2_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR2 PE=1 SV=11 27 27

sp|P07267|CARP_YEASTsp|P07267|CARP_YEAST5 5 5 >sp|P07267|CARP_YEAST Saccharopepsin OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PEP4 PE=1 SV=11 5 5

sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST2 2 2 >sp|P07560|SEC4_YEAST Ras-related protein SEC4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC4 PE=1 SV=11 2 2

sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST5 5 5 >sp|P08067|UCRI_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit Rieske, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RIP1 PE=1 SV=11 5 5

sp|P08417|FUMH_YEASTsp|P08417|FUMH_YEAST2 2 2 >sp|P08417|FUMH_YEAST Fumarate hydratase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FUM1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P08431|GAL7_YEASTsp|P08431|GAL7_YEAST1 1 1 >sp|P08431|GAL7_YEAST Galactose-1-phosphate uridylyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAL7 PE=1 SV=41 1 1

sp|P08456|PSS_YEASTsp|P08456|PSS_YEAST1 1 1 >sp|P08456|PSS_YEAST CDP-diacylglycerol--serine O-phosphatidyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CHO1 PE=1 SV=31 1 1

sp|P08466|NUC1_YEASTsp|P08466|NUC1_YEAST5 5 5 >sp|P08466|NUC1_YEAST Mitochondrial nuclease OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NUC1 PE=1 SV=11 5 5



sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST5 5 5 >sp|P08525|QCR8_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR8 PE=1 SV=21 5 5

sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST12 12 12 >sp|P09457|ATPO_YEAST ATP synthase subunit 5, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP5 PE=1 SV=11 12 12

sp|P09624|DLDH_YEASTsp|P09624|DLDH_YEAST5 5 5 >sp|P09624|DLDH_YEAST Dihydrolipoyl dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LPD1 PE=1 SV=11 5 5

sp|P0C5R9|YP17B_YEASTsp|P0C5R9|YP17B_YEAST1 1 1 >sp|P0C5R9|YP17B_YEAST Uncharacterized protein YPR170W-B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YPR170W-B PE=3 SV=11 1 1

sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST6 6 6 >sp|P10614|CP51_YEAST Lanosterol 14-alpha demethylase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG11 PE=1 SV=11 6 6

sp|P19146|ARF2_YEAST;sp|P11076|ARF1_YEASTsp|P19146|ARF2_YEAST;sp|P11076|ARF1_YEAST1;1 1;1 1;1 >sp|P19146|ARF2_YEAST ADP-ribosylation factor 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ARF2 PE=1 SV=3;>sp|P11076|ARF1_YEAST ADP-ribosylation factor 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ARF1 2 1 1

sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST5 5 5 >sp|P11491|PPB_YEAST Repressible alkaline phosphatase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHO8 PE=1 SV=21 5 5

sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST16 16 16 >sp|P13181|GAL2_YEAST Galactose transporter OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAL2 PE=1 SV=31 16 16

sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST9 9 9 >sp|P14020|DPM1_YEAST Dolichol-phosphate mannosyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DPM1 PE=1 SV=31 9 9

sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST8 8 8 >sp|P14906|SEC63_YEAST Protein translocation protein SEC63 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC63 PE=1 SV=21 8 8

sp|P15367|SEC11_YEASTsp|P15367|SEC11_YEAST1 1 1 >sp|P15367|SEC11_YEAST Signal peptidase complex catalytic subunit SEC11 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC11 PE=1 SV=21 1 1

sp|P16474|BIP_YEASTsp|P16474|BIP_YEAST1 1 1 >sp|P16474|BIP_YEAST Endoplasmic reticulum chaperone BiP OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=KAR2 PE=1 SV=11 1 1

sp|P16547|OM45_YEASTsp|P16547|OM45_YEAST3 3 3 >sp|P16547|OM45_YEAST Mitochondrial outer membrane protein OM45 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OM45 PE=1 SV=21 3 3

sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST7 7 7 >sp|P16622|HEMH_YEAST Ferrochelatase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HEM15 PE=1 SV=11 7 7

sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST10 10 10 >sp|P17255|VATA_YEAST V-type proton ATPase catalytic subunit A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA1 PE=1 SV=31 10 10

sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST4 4 4 >sp|P17505|MDHM_YEAST Malate dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDH1 PE=1 SV=21 4 4

sp|P17695|GLRX2_YEASTsp|P17695|GLRX2_YEAST3 3 3 >sp|P17695|GLRX2_YEAST Glutaredoxin-2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GRX2 PE=1 SV=31 3 3

sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST20;3 20;3 18;1 >sp|P18239|ADT2_YEAST ADP,ATP carrier protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PET9 PE=1 SV=22 20 20

sp|P19073|CDC42_YEASTsp|P19073|CDC42_YEAST2 2 2 >sp|P19073|CDC42_YEAST Cell division control protein 42 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CDC42 PE=1 SV=21 2 2

sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST7 7 7 >sp|P19414|ACON_YEAST Aconitate hydratase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ACO1 PE=1 SV=21 7 7

sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST25 25 25 >sp|P19882|HSP60_YEAST Heat shock protein 60, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HSP60 PE=1 SV=11 25 25

sp|P20050|HOP1_YEASTsp|P20050|HOP1_YEAST1 1 1 >sp|P20050|HOP1_YEAST Meiosis-specific protein HOP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HOP1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P20107|ZRC1_YEASTsp|P20107|ZRC1_YEAST2 2 2 >sp|P20107|ZRC1_YEAST Zinc/cadmium resistance protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ZRC1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST6 6 6 >sp|P21147|ACO1_YEAST Acyl-CoA desaturase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OLE1 PE=1 SV=21 6 6

sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST6 6 6 >sp|P21306|ATP5E_YEAST ATP synthase subunit epsilon, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP15 PE=1 SV=21 6 6

sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST4 4 4 >sp|P21576|VPS1_YEAST Vacuolar protein sorting-associated protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VPS1 PE=1 SV=21 4 4

sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST11 11 11 >sp|P21801|SDHB_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] iron-sulfur subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH2 PE=1 SV=11 11 11

sp|P21954|IDHP_YEAST;sp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST4;1;1 4;1;1 4;1;1 >sp|P21954|IDHP_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NADP], mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDP1 PE=1 SV=13 4 4

sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST17 17 17 >sp|P23641|MPCP_YEAST Mitochondrial phosphate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIR1 PE=1 SV=11 17 17

sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST10 10 10 >sp|P23644|TOM40_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM40 PE=1 SV=11 10 10

sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST3 3 3 >sp|P25045|LCB1_YEAST Serine palmitoyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LCB1 PE=1 SV=21 3 3

sp|P25087|ERG6_YEASTsp|P25087|ERG6_YEAST3 3 3 >sp|P25087|ERG6_YEAST Sterol 24-C-methyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG6 PE=1 SV=41 3 3

sp|P25340|ERG4_YEASTsp|P25340|ERG4_YEAST3 3 3 >sp|P25340|ERG4_YEAST Delta(24(24(1)))-sterol reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG4 PE=1 SV=21 3 3

sp|P25342|CDC10_YEASTsp|P25342|CDC10_YEAST3 3 3 >sp|P25342|CDC10_YEAST Cell division control protein 10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CDC10 PE=1 SV=11 3 3

sp|P25349|YCP4_YEASTsp|P25349|YCP4_YEAST2 2 2 >sp|P25349|YCP4_YEAST Flavoprotein-like protein YCP4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YCP4 PE=1 SV=11 2 2

sp|P25365|SED4_YEASTsp|P25365|SED4_YEAST2 2 2 >sp|P25365|SED4_YEAST Putative guanine nucleotide-exchange factor SED4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SED4 PE=1 SV=11 2 2

sp|P25371|ADP1_YEASTsp|P25371|ADP1_YEAST2 2 2 >sp|P25371|ADP1_YEAST Probable ATP-dependent permease OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ADP1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P25374|NFS1_YEASTsp|P25374|NFS1_YEAST1 1 1 >sp|P25374|NFS1_YEAST Cysteine desulfurase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NFS1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST2 2 2 >sp|P25379|STDH_YEAST Catabolic L-serine/threonine dehydratase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CHA1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P25515|VATL1_YEASTsp|P25515|VATL1_YEAST1 1 1 >sp|P25515|VATL1_YEAST V-type proton ATPase subunit c OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA3 PE=1 SV=11 1 1

sp|P25574|EMC1_YEASTsp|P25574|EMC1_YEAST2 2 2 >sp|P25574|EMC1_YEAST ER membrane protein complex subunit 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=EMC1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P25618|CWH43_YEASTsp|P25618|CWH43_YEAST3 3 3 >sp|P25618|CWH43_YEAST Protein CWH43 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CWH43 PE=1 SV=21 3 3

sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST12 12 12 >sp|P28241|IDH2_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH2 PE=1 SV=11 12 12

sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST10 10 10 >sp|P28834|IDH1_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH1 PE=1 SV=21 10 10

sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST4 4 4 >sp|P29704|FDFT_YEAST Squalene synthase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG9 PE=1 SV=21 4 4

sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST9 9 9 >sp|P30624|LCF1_YEAST Long-chain-fatty-acid--CoA ligase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FAA1 PE=1 SV=11 9 9

sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST16 16 16 >sp|P30902|ATP7_YEAST ATP synthase subunit d, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP7 PE=1 SV=21 16 16

sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST12;2 12;2 12;2 >sp|P31382|PMT2_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT2 PE=1 SV=22 12 12

sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST13 13 13 >sp|P32191|GPDM_YEAST Glycerol-3-phosphate dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GUT2 PE=1 SV=21 13 13

sp|P32317|AFG1_YEASTsp|P32317|AFG1_YEAST1 1 1 >sp|P32317|AFG1_YEAST Protein AFG1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AFG1 PE=1 SV=11 1 1



sp|P32324|EF2_YEASTsp|P32324|EF2_YEAST1 1 1 >sp|P32324|EF2_YEAST Elongation factor 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=EFT1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32331|YMC1_YEASTsp|P32331|YMC1_YEAST1 1 1 >sp|P32331|YMC1_YEAST Mitochondrial glycine transporter YMC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YMC1 PE=3 SV=21 1 1

sp|P32335|MSS51_YEASTsp|P32335|MSS51_YEAST2 2 2 >sp|P32335|MSS51_YEAST Protein MSS51, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MSS51 PE=1 SV=21 2 2

sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST13 13 13 >sp|P32340|NDI1_YEAST Rotenone-insensitive NADH-ubiquinone oxidoreductase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDI1 PE=1 SV=11 13 13

sp|P32352|ERG2_YEASTsp|P32352|ERG2_YEAST2 2 2 >sp|P32352|ERG2_YEAST C-8 sterol isomerase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG2 PE=1 SV=11 2 2

sp|P32353|ERG3_YEASTsp|P32353|ERG3_YEAST3 3 3 >sp|P32353|ERG3_YEAST Delta(7)-sterol 5(6)-desaturase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG3 PE=1 SV=11 3 3

sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST10 10 10 >sp|P32366|VA0D_YEAST V-type proton ATPase subunit d OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA6 PE=1 SV=21 10 10

sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST17 17 17 >sp|P32368|SAC1_YEAST Phosphoinositide phosphatase SAC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SAC1 PE=1 SV=11 17 17

sp|P32378|COQ2_YEASTsp|P32378|COQ2_YEAST1 1 1 >sp|P32378|COQ2_YEAST 4-hydroxybenzoate polyprenyltransferase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COQ2 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32386|YBT1_YEAST;sp|P38735|VMR1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST15;1 15;1 15;1 >sp|P32386|YBT1_YEAST ATP-dependent bile acid permease OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBT1 PE=1 SV=22 15 15

sp|P32476|ERG1_YEASTsp|P32476|ERG1_YEAST1 1 1 >sp|P32476|ERG1_YEAST Squalene monooxygenase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST23 23 23 >sp|P32563|VPH1_YEAST V-type proton ATPase subunit a, vacuolar isoform OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VPH1 PE=1 SV=31 23 23

sp|P32568|SNQ2_YEASTsp|P32568|SNQ2_YEAST3 3 3 >sp|P32568|SNQ2_YEAST Protein SNQ2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SNQ2 PE=1 SV=21 3 3

sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST2 2 2 >sp|P32799|COX13_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 6A, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX13 PE=1 SV=11 2 2

sp|P32803|EMP24_YEASTsp|P32803|EMP24_YEAST2 2 2 >sp|P32803|EMP24_YEAST Endosomal protein P24B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=EMP24 PE=1 SV=11 2 2

sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST3 3 3 >sp|P32843|YME2_YEAST Mitochondrial escape protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YME2 PE=1 SV=11 3 3

sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST4 4 4 >sp|P32891|DLD1_YEAST D-lactate dehydrogenase [cytochrome] 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DLD1 PE=1 SV=21 4 4

sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST5 5 5 >sp|P32897|TIM23_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM23 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM23 PE=1 SV=11 5 5

sp|P32915|SC61A_YEASTsp|P32915|SC61A_YEAST3 3 3 >sp|P32915|SC61A_YEAST Protein transport protein SEC61 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC61 PE=1 SV=11 3 3

sp|P33310|MDL1_YEASTsp|P33310|MDL1_YEAST1 1 1 >sp|P33310|MDL1_YEAST ATP-dependent permease MDL1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDL1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST2 2 2 >sp|P33311|MDL2_YEAST ATP-dependent permease MDL2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDL2 PE=1 SV=31 2 2

sp|P33333|PLSC_YEASTsp|P33333|PLSC_YEAST1 1 1 >sp|P33333|PLSC_YEAST Probable 1-acyl-sn-glycerol-3-phosphate acyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SLC1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST3 3 3 >sp|P33421|SDH3_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH3 PE=1 SV=11 3 3

sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST10 10 10 >sp|P33767|OSTB_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit WBP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=WBP1 PE=1 SV=11 10 10

sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST5 5 5 >sp|P33775|PMT1_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT1 PE=1 SV=11 5 5

sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST3 3 3 >sp|P34248|YKK0_YEAST Probable intramembrane protease YKL100C OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YKL100C PE=1 SV=11 3 3

sp|P35179|SC61G_YEASTsp|P35179|SC61G_YEAST1 1 1 >sp|P35179|SC61G_YEAST Protein transport protein SSS1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SSS1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P35180|TOM20_YEASTsp|P35180|TOM20_YEAST4 4 4 >sp|P35180|TOM20_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM20 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM20 PE=1 SV=11 4 4

sp|P35191|MDJ1_YEASTsp|P35191|MDJ1_YEAST2 2 2 >sp|P35191|MDJ1_YEAST DnaJ homolog 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDJ1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P35206|CSG2_YEASTsp|P35206|CSG2_YEAST1 1 1 >sp|P35206|CSG2_YEAST Mannosyl phosphorylinositol ceramide synthase regulatory protein CSG2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CSG2 PE=1 SV=21 1 1

sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST4 4 4 >sp|P35723|YET1_YEAST Endoplasmic reticulum transmembrane protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YET1 PE=1 SV=21 4 4

sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST7 7 7 >sp|P36060|MCR1_YEAST NADH-cytochrome b5 reductase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MCR1 PE=1 SV=11 7 7

sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST10 10 10 >sp|P36112|MIC60_YEAST MICOS complex subunit MIC60 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIC60 PE=1 SV=11 10 10

sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST3 3 3 >sp|P36147|PAM17_YEAST Presequence translocated-associated motor subunit PAM17, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PAM17 PE=1 SV=11 3 3

sp|P36148|GPT2_YEASTsp|P36148|GPT2_YEAST3 3 3 >sp|P36148|GPT2_YEAST Glycerol-3-phosphate O-acyltransferase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GPT2 PE=1 SV=11 3 3

sp|P37292|GLYM_YEASTsp|P37292|GLYM_YEAST1 1 1 >sp|P37292|GLYM_YEAST Serine hydroxymethyltransferase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SHM1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST3 3 3 >sp|P37298|DHSD_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b small subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH4 PE=1 SV=11 3 3

sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST3 3 3 >sp|P37299|QCR10_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR10 PE=1 SV=21 3 3

sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST17 17 17 >sp|P38077|ATPG_YEAST ATP synthase subunit gamma, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP3 PE=1 SV=11 17 17

sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST7 7 7 >sp|P38244|PFF1_YEAST Vacuolar membrane protease OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PFF1 PE=1 SV=31 7 7

sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST3 3 3 >sp|P38248|ECM33_YEAST Cell wall protein ECM33 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ECM33 PE=1 SV=31 3 3

sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST8 8 8 >sp|P38264|PHO88_YEAST SRP-independent targeting protein 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHO88 PE=1 SV=11 8 8

sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST3 3 3 >sp|P38286|MKAR_YEAST Very-long-chain 3-oxoacyl-CoA reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IFA38 PE=1 SV=11 3 3

sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST1 1 1 >sp|P38325|OM14_YEAST Mitochondrial outer membrane protein OM14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OM14 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST3 3 3 >sp|P38353|SSH1_YEAST Sec sixty-one protein homolog OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SSH1 PE=1 SV=11 3 3

sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST10 10 10 >sp|P38626|NCB5R_YEAST NADH-cytochrome b5 reductase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CBR1 PE=1 SV=21 10 10

sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST7;3 7;3 7;3 >sp|P38631|FKS1_YEAST 1,3-beta-glucan synthase component FKS1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FKS1 PE=1 SV=22 7 7

sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST8 8 8 >sp|P38694|MSC7_YEAST Putative aldehyde dehydrogenase-like protein YHR039C OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MSC7 PE=1 SV=11 8 8

sp|P38720|6PGD1_YEASTsp|P38720|6PGD1_YEAST1 1 1 >sp|P38720|6PGD1_YEAST 6-phosphogluconate dehydrogenase, decarboxylating 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GND1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38875|GPI16_YEASTsp|P38875|GPI16_YEAST3 3 3 >sp|P38875|GPI16_YEAST GPI transamidase component GPI16 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GPI16 PE=1 SV=21 3 3



sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST2 2 2 >sp|P38885|AIM46_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 46, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM46 PE=1 SV=11 2 2

sp|P38891|BCA1_YEAST;sp|P47176|BCA2_YEASTsp|P38891|BCA1_YEAST;sp|P47176|BCA2_YEAST2;1 2;1 2;1 >sp|P38891|BCA1_YEAST Branched-chain-amino-acid aminotransferase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BAT1 PE=1 SV=1;>sp|P47176|BCA2_YEAST Branched-chain-amino-acid aminotransferase, cytosolic OS=Saccharomyce2 2 2

sp|P38929|ATC2_YEASTsp|P38929|ATC2_YEAST2 2 2 >sp|P38929|ATC2_YEAST Calcium-transporting ATPase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMC1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P38988|GGC1_YEASTsp|P38988|GGC1_YEAST2 2 2 >sp|P38988|GGC1_YEAST Mitochondrial GTP/GDP carrier protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GGC1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P32466|HXT3_YEAST;sp|P32465|HXT1_YEAST;sp|P38695|HXT5_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEAST5;5;1;1;1 5;5;1;1;1 5;5;1;1;1 >sp|P39004|HXT7_YEAST High-affinity hexose transporter HXT7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HXT7 PE=1 SV=1;>sp|P39003|HXT6_YEAST High-affinity hexose transporter HXT6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S5 5 5

sp|P39007|STT3_YEASTsp|P39007|STT3_YEAST2 2 2 >sp|P39007|STT3_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit STT3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=STT3 PE=1 SV=21 2 2

sp|P39012|GAA1_YEASTsp|P39012|GAA1_YEAST4 4 4 >sp|P39012|GAA1_YEAST GPI transamidase component GAA1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAA1 PE=1 SV=11 4 4

sp|P39105|PLB1_YEASTsp|P39105|PLB1_YEAST1 1 1 >sp|P39105|PLB1_YEAST Lysophospholipase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PLB1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P39109|YCFI_YEASTsp|P39109|YCFI_YEAST7 7 7 >sp|P39109|YCFI_YEAST Metal resistance protein YCF1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YCF1 PE=1 SV=21 7 7

sp|P39522|ILV3_YEASTsp|P39522|ILV3_YEAST2 2 2 >sp|P39522|ILV3_YEAST Dihydroxy-acid dehydratase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ILV3 PE=1 SV=21 2 2

sp|P39540|ELO1_YEASTsp|P39540|ELO1_YEAST1 1 1 >sp|P39540|ELO1_YEAST Elongation of fatty acids protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ELO1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P39685|PO152_YEASTsp|P39685|PO152_YEAST2 2 2 >sp|P39685|PO152_YEAST Nucleoporin POM152 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=POM152 PE=1 SV=11 2 2

sp|P39704|ERP2_YEAST;sp|Q12450|ERP4_YEASTsp|P39704|ERP2_YEAST;sp|Q12450|ERP4_YEAST2;1 2;1 2;1 >sp|P39704|ERP2_YEAST Protein ERP2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERP2 PE=1 SV=1;>sp|Q12450|ERP4_YEAST Protein ERP4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERP4 PE=1 SV=12 2 2

sp|P39727|ERV46_YEASTsp|P39727|ERV46_YEAST2 2 2 >sp|P39727|ERV46_YEAST ER-derived vesicles protein ERV46 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERV46 PE=1 SV=21 2 2

sp|P39742|SEC72_YEASTsp|P39742|SEC72_YEAST1 1 1 >sp|P39742|SEC72_YEAST Translocation protein SEC72 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC72 PE=1 SV=31 1 1

sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P39925|AFG3_YEAST2 1 1 >sp|P39925|AFG3_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein AFG3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AFG3 PE=1 SV=11 2 1

sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST3 3 3 >sp|P39952|OXA1_YEAST Mitochondrial inner membrane protein OXA1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OXA1 PE=1 SV=11 3 3

sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST4 4 4 >sp|P39968|VAC8_YEAST Vacuolar protein 8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VAC8 PE=1 SV=31 4 4

sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST12 12 12 >sp|P39986|ATC6_YEAST Manganese-transporting ATPase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SPF1 PE=1 SV=11 12 12

sp|P40008|FMP52_YEASTsp|P40008|FMP52_YEAST1 1 1 >sp|P40008|FMP52_YEAST Protein FMP52, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP52 PE=1 SV=11 1 1

sp|P40035|PIC2_YEASTsp|P40035|PIC2_YEAST4 4 4 >sp|P40035|PIC2_YEAST Mitochondrial phosphate carrier protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PIC2 PE=1 SV=11 4 4

sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST4 4 4 >sp|P40075|SCS2_YEAST Vesicle-associated membrane protein-associated protein SCS2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SCS2 PE=1 SV=31 4 4

sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST5 5 5 >sp|P40086|COX15_YEAST Cytochrome c oxidase assembly protein COX15 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX15 PE=3 SV=11 5 5

sp|P40098|FMP10_YEASTsp|P40098|FMP10_YEAST3 3 3 >sp|P40098|FMP10_YEAST Uncharacterized mitochondrial membrane protein FMP10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP10 PE=1 SV=11 3 3

sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST26 26 26 >sp|P40215|NDH1_YEAST External NADH-ubiquinone oxidoreductase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDE1 PE=1 SV=11 26 26

sp|P40318|DOA10_YEASTsp|P40318|DOA10_YEAST2 2 2 >sp|P40318|DOA10_YEAST ERAD-associated E3 ubiquitin-protein ligase DOA10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SSM4 PE=1 SV=11 2 2

sp|P40319|ELO3_YEASTsp|P40319|ELO3_YEAST2 2 2 >sp|P40319|ELO3_YEAST Elongation of fatty acids protein 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ELO3 PE=1 SV=11 2 2

sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST3 3 2 >sp|P40341|YTA12_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein YTA12 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YTA12 PE=1 SV=21 3 3

sp|P40354|NTA1_YEASTsp|P40354|NTA1_YEAST1 1 1 >sp|P40354|NTA1_YEAST Protein N-terminal amidase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NTA1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P40416|ATM1_YEASTsp|P40416|ATM1_YEAST6 6 6 >sp|P40416|ATM1_YEAST Iron-sulfur clusters transporter ATM1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATM1 PE=1 SV=21 6 6

sp|P40502|AIM19_YEASTsp|P40502|AIM19_YEAST1 1 1 >sp|P40502|AIM19_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 19, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM19 PE=1 SV=11 1 1

sp|P40548|SNL1_YEASTsp|P40548|SNL1_YEAST1 1 1 >sp|P40548|SNL1_YEAST HSP70 co-chaperone SNL1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SNL1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P41543|OST1_YEASTsp|P41543|OST1_YEAST3 3 3 >sp|P41543|OST1_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OST1 PE=1 SV=11 3 3

sp|P41832|BNI1_YEASTsp|P41832|BNI1_YEAST1 1 1 >sp|P41832|BNI1_YEAST Protein BNI1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BNI1 PE=1 SV=31 1 1

sp|P42949|TIM16_YEASTsp|P42949|TIM16_YEAST2 2 2 >sp|P42949|TIM16_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM16 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PAM16 PE=1 SV=11 2 2

sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST2 2 2 >sp|P43557|FMP32_YEAST Protein FMP32, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP32 PE=1 SV=11 2 2

sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST6 6 6 >sp|P43585|VTC2_YEAST Vacuolar transporter chaperone 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC2 PE=1 SV=11 6 6

sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST12 12 12 >sp|P46367|ALDH4_YEAST Potassium-activated aldehyde dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALD4 PE=1 SV=21 12 12

sp|P46956|PHO86_YEASTsp|P46956|PHO86_YEAST2 2 2 >sp|P46956|PHO86_YEAST Inorganic phosphate transporter PHO86 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHO86 PE=1 SV=11 2 2

sp|P46964|OST2_YEASTsp|P46964|OST2_YEAST1 1 1 >sp|P46964|OST2_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit OST2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OST2 PE=1 SV=31 1 1

sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST5 5 5 >sp|P46971|PMT4_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT4 PE=1 SV=11 5 5

sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST10 10 10 >sp|P47075|VTC4_YEAST Vacuolar transporter chaperone 4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC4 PE=1 SV=21 10 10

sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST8 8 8 >sp|P47127|AIM24_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 24, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM24 PE=1 SV=11 8 8

sp|P47131|YJ55_YEASTsp|P47131|YJ55_YEAST1 1 1 >sp|P47131|YJ55_YEAST TMEM14 protein homolog YJR085C OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YJR085C PE=1 SV=11 1 1

sp|P47154|STE24_YEASTsp|P47154|STE24_YEAST3 3 3 >sp|P47154|STE24_YEAST CAAX prenyl protease 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=STE24 PE=1 SV=11 3 3

sp|P48439|OST3_YEASTsp|P48439|OST3_YEAST2 2 2 >sp|P48439|OST3_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OST3 PE=1 SV=11 2 2

sp|P48837|NUP57_YEASTsp|P48837|NUP57_YEAST1 1 1 >sp|P48837|NUP57_YEAST Nucleoporin NUP57 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NUP57 PE=1 SV=11 1 1

sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST4 4 4 >sp|P49334|TOM22_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM22 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM22 PE=1 SV=31 4 4

sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST4 4 4 >sp|P49573|CTR1_YEAST Copper transport protein CTR1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CTR1 PE=1 SV=11 4 4

sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST4 4 4 >sp|P50085|PHB2_YEAST Prohibitin-2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHB2 PE=1 SV=21 4 4



sp|P50087|MIC26_YEASTsp|P50087|MIC26_YEAST2 2 2 >sp|P50087|MIC26_YEAST MICOS subunit MIC26 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIC26 PE=1 SV=11 2 2

sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST5 5 5 >sp|P53075|SHE10_YEAST Outer spore wall assembly protein SHE10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SHE10 PE=1 SV=11 5 5

sp|P53154|GUP1_YEASTsp|P53154|GUP1_YEAST1 1 1 >sp|P53154|GUP1_YEAST Glycerol uptake protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GUP1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P53171|GEP7_YEASTsp|P53171|GEP7_YEAST1 1 1 >sp|P53171|GEP7_YEAST Genetic interactor of prohibitin 7, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GEP7 PE=1 SV=11 1 1

sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST2 2 2 >sp|P53206|CYSKL_YEAST Putative cysteine synthase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YGR012W PE=1 SV=11 2 2

sp|P53337|ERV29_YEASTsp|P53337|ERV29_YEAST1 1 1 >sp|P53337|ERV29_YEAST ER-derived vesicles protein ERV29 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERV29 PE=1 SV=11 1 1

sp|P53507|TOM7_YEASTsp|P53507|TOM7_YEAST1 1 1 >sp|P53507|TOM7_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM7 PE=1 SV=21 1 1

sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST2 2 2 >sp|P53721|RCF2_YEAST Respiratory supercomplex factor 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RCF2 PE=1 SV=11 2 2

sp|P53723|YN8B_YEASTsp|P53723|YN8B_YEAST2 2 2 >sp|P53723|YN8B_YEAST UPF0674 endoplasmic reticulum membrane protein YNR021W OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YNR021W PE=1 SV=31 2 2

sp|P53736|YN8O_YEASTsp|P53736|YN8O_YEAST1 1 1 >sp|P53736|YN8O_YEAST Uncharacterized protein YNR040W OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YNR040W PE=1 SV=11 1 1

sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST5 5 5 >sp|P54781|ERG5_YEAST Cytochrome P450 61 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG5 PE=1 SV=11 5 5

sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST11 11 11 >sp|P54783|ALO_YEAST D-arabinono-1,4-lactone oxidase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALO1 PE=1 SV=11 11 11

sp|P54837|TMEDA_YEASTsp|P54837|TMEDA_YEAST4 4 4 >sp|P54837|TMEDA_YEAST Endoplasmic reticulum vesicle protein 25 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERV25 PE=1 SV=11 4 4

sp|P80967|TOM5_YEASTsp|P80967|TOM5_YEAST1 1 1 >sp|P80967|TOM5_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM5 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM5 PE=1 SV=11 1 1

sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST4 4 4 >sp|P81450|ATP18_YEAST ATP synthase subunit J, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP18 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST12;1 12;1 12;1 >sp|Q00711|SDHA_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] flavoprotein subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH1 PE=1 SV=12 12 12

sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEAST3;3 3;3 3;3 >sp|Q01532-2|BLH1_YEAST Isoform Cytoplasmic of Cysteine proteinase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LAP3;>sp|Q01532|BLH1_YEAST Cysteine proteinase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain AT2 3 3

sp|Q01852|TIM44_YEASTsp|Q01852|TIM44_YEAST2 2 2 >sp|Q01852|TIM44_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM44 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM44 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST8 8 8 >sp|Q02725|VTC3_YEAST Vacuolar transporter chaperone 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC3 PE=1 SV=11 8 8

sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST8 8 8 >sp|Q02776|TIM50_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM50 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM50 PE=1 SV=11 8 8

sp|Q02889|MGR2_YEASTsp|Q02889|MGR2_YEAST1 1 1 >sp|Q02889|MGR2_YEAST Protein MGR2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MGR2 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST6 6 6 >sp|Q03028|ODC1_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC1 PE=1 SV=11 6 6

sp|Q03103|ERO1_YEASTsp|Q03103|ERO1_YEAST2 2 2 >sp|Q03103|ERO1_YEAST Endoplasmic oxidoreductin-1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERO1 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q03529|SCS7_YEASTsp|Q03529|SCS7_YEAST1 1 1 >sp|Q03529|SCS7_YEAST Ceramide very long chain fatty acid hydroxylase SCS7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SCS7 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST4 4 4 >sp|Q03713|RCF1_YEAST Respiratory supercomplex factor 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RCF1 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST2 2 2 >sp|Q03798|AIM36_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 36, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM36 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST5 5 5 >sp|Q04013|YHM2_YEAST Citrate/oxoglutarate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YHM2 PE=1 SV=11 5 5

sp|Q04080|GPI17_YEASTsp|Q04080|GPI17_YEAST3 3 3 >sp|Q04080|GPI17_YEAST GPI transamidase component GPI17 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GPI17 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q04172|SHE9_YEASTsp|Q04172|SHE9_YEAST3 3 3 >sp|Q04172|SHE9_YEAST Sensitive to high expression protein 9, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SHE9 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q04458|HFD1_YEASTsp|Q04458|HFD1_YEAST2 2 2 >sp|Q04458|HFD1_YEAST Fatty aldehyde dehydrogenase HFD1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HFD1 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q04636|POB3_YEASTsp|Q04636|POB3_YEAST1 1 1 >sp|Q04636|POB3_YEAST FACT complex subunit POB3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=POB3 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST2 2 2 >sp|Q04697|GSF2_YEAST Glucose-signaling factor 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GSF2 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q04935|COX20_YEASTsp|Q04935|COX20_YEAST2 2 2 >sp|Q04935|COX20_YEAST Cytochrome c oxidase assembly protein COX20, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX20 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST9 9 9 >sp|Q04947|RTN1_YEAST Reticulon-like protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RTN1 PE=1 SV=11 9 9

sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST2 2 2 >sp|Q05359|ERP1_YEAST Protein ERP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERP1 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST3 3 3 >sp|Q06405|ATPK_YEAST ATP synthase subunit f, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP17 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q06493|YLH47_YEASTsp|Q06493|YLH47_YEAST1 1 1 >sp|Q06493|YLH47_YEAST LETM1 domain-containing protein YLH47, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YLH47 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q06538|CSC1_YEASTsp|Q06538|CSC1_YEAST1 1 1 >sp|Q06538|CSC1_YEAST Calcium permeable stress-gated cation channel 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CSC1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q06833|YP091_YEASTsp|Q06833|YP091_YEAST3 3 3 >sp|Q06833|YP091_YEAST Uncharacterized PH domain-containing protein YPR091C OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YPR091C PE=1 SV=11 3 3

sp|Q07555|YD129_YEASTsp|Q07555|YD129_YEAST1 1 1 >sp|Q07555|YD129_YEAST Uncharacterized protein YDL129W OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YDL129W PE=1 SV=11 1 1

sp|Q07914|TIM14_YEASTsp|Q07914|TIM14_YEAST1 1 1 >sp|Q07914|TIM14_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PAM18 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q08023|FMP25_YEASTsp|Q08023|FMP25_YEAST1 1 1 >sp|Q08023|FMP25_YEAST Protein FMP25, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP25 PE=4 SV=11 1 1

sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST7 7 7 >sp|Q08179|MDM38_YEAST Mitochondrial distribution and morphology protein 38 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDM38 PE=1 SV=11 7 7

sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST4 4 4 >sp|Q12029|FSF1_YEAST Probable mitochondrial transport protein FSF1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FSF1 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q12078|SMF3_YEASTsp|Q12078|SMF3_YEAST1 1 1 >sp|Q12078|SMF3_YEAST Iron transporter SMF3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SMF3 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12117|MRH1_YEASTsp|Q12117|MRH1_YEAST1 1 1 >sp|Q12117|MRH1_YEAST Protein MRH1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MRH1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST3 3 3 >sp|Q12165|ATPD_YEAST ATP synthase subunit delta, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP16 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q12324|YVC1_YEASTsp|Q12324|YVC1_YEAST1 1 1 >sp|Q12324|YVC1_YEAST Calcium channel YVC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YVC1 PE=1 SV=21 1 1

sp|Q12349|ATP14_YEASTsp|Q12349|ATP14_YEAST3 3 3 >sp|Q12349|ATP14_YEAST ATP synthase subunit H, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP14 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q12374|NCA2_YEASTsp|Q12374|NCA2_YEAST3 3 3 >sp|Q12374|NCA2_YEAST Nuclear control of ATPase protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NCA2 PE=1 SV=11 3 3



sp|Q12402|YOP1_YEASTsp|Q12402|YOP1_YEAST1 1 1 >sp|Q12402|YOP1_YEAST Protein YOP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YOP1 PE=1 SV=31 1 1

sp|Q12462|PEX11_YEASTsp|Q12462|PEX11_YEAST1 1 1 >sp|Q12462|PEX11_YEAST Peroxisomal membrane protein PMP27 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PEX11 PE=1 SV=21 1 1

sp|Q12480|ETFA_YEASTsp|Q12480|ETFA_YEAST1 1 1 >sp|Q12480|ETFA_YEAST Probable electron transfer flavoprotein subunit alpha, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM45 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12743|DFM1_YEASTsp|Q12743|DFM1_YEAST1 1 1 >sp|Q12743|DFM1_YEAST DER1-like family member protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DFM1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12748|CENPI_YEASTsp|Q12748|CENPI_YEAST1 1 1 >sp|Q12748|CENPI_YEAST Inner kinetochore subunit CTF3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CTF3 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST1 1 1 >sp|Q2V2P4|YI156_YEAST Uncharacterized protein YIL156W-B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YIL156W-B PE=3 SV=11 1 1

sp|Q2V2P9|YD19A_YEASTsp|Q2V2P9|YD19A_YEAST1 1 1 >sp|Q2V2P9|YD19A_YEAST Uncharacterized protein YDR119W-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YDR119W-A PE=4 SV=11 1 1

sp|Q3E776|YB255_YEASTsp|Q3E776|YB255_YEAST2 2 2 >sp|Q3E776|YB255_YEAST Uncharacterized protein YBR255C-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBR255C-A PE=4 SV=11 2 2

sp|Q3E7B6|VA0E_YEASTsp|Q3E7B6|VA0E_YEAST2 2 2 >sp|Q3E7B6|VA0E_YEAST V-type proton ATPase subunit e OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA9 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST2 2 2 >sp|Q3E824|YO020_YEAST Uncharacterized protein YOR020W-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YOR020W-A PE=4 SV=11 2 2

sp|Q8TGU7|YB126_YEASTsp|Q8TGU7|YB126_YEAST1 1 1 >sp|Q8TGU7|YB126_YEAST Uncharacterized protein YBR126W-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBR126W-A PE=4 SV=11 1 1

sp|Q96VH5|MIC10_YEASTsp|Q96VH5|MIC10_YEAST1 1 1 >sp|Q96VH5|MIC10_YEAST MICOS complex subunit MIC10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIC10 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q99190|TECR_YEASTsp|Q99190|TECR_YEAST1 1 1 >sp|Q99190|TECR_YEAST Very-long-chain enoyl-CoA reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TSC13 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST5 5 5 >sp|Q99297|ODC2_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC2 PE=1 SV=11 5 5

sp|Q99385|VCX1_YEASTsp|Q99385|VCX1_YEAST1 1 1 >sp|Q99385|VCX1_YEAST Vacuolar calcium ion transporter OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VCX1 PE=1 SV=11 1 1



Unique peptidesPeptides TM_MONORazor + unique peptides TM_MONOUnique peptides TM_MONOSequence coverage [%]Unique + razor sequence coverage [%]Unique sequence coverage [%]Mol. weight [kDa]Sequence length

4 4 4 4 25,1 25,1 25,1 24,409 231

0 3 1 0 5,9 2,5 0 51,621 472

10 15 15 10 25,9 25,9 19,3 66,017 644

9 12 12 9 23,3 23,3 18,5 59,51 593

9 9 9 9 26,6 26,6 26,6 62,129 623

6 10 8 6 17,4 14,3 11,5 65,865 645

3 3 3 3 5,4 5,4 5,4 282,39 2850

1 1 1 1 0 0 0 111,78 944

1 1 1 1 0 0 0 59,389 517

3 3 3 3 33 33 33 12,182 109

1 1 1 1 8,2 8,2 8,2 17,257 147

10 10 10 10 70,1 70,1 70,1 14,565 127

1 1 1 1 2,1 2,1 2,1 43,655 385

1 1 1 1 3,2 3,2 3,2 58,797 534

6 6 6 6 28,7 28,7 28,7 28,567 251

3 4 4 3 34 34 24,8 17,14 153

6 6 6 6 43,9 43,9 43,9 17,341 148

1 1 1 1 2,6 2,6 2,6 54,544 500

4 4 4 4 14,7 14,7 14,7 44,738 416

31 31 31 31 76,9 76,9 76,9 54,793 511

2 2 2 2 9,3 9,3 9,3 29,099 259

7 7 7 7 19,2 19,2 19,2 53,359 479

1 1 1 1 11,5 11,5 11,5 14,237 131

2 2 2 2 7,1 7,1 7,1 47,972 437

12 12 12 12 33,4 33,4 33,4 50,032 458

2 2 2 2 18,7 18,7 18,7 17,142 155

1 1 1 1 12,8 12,8 12,8 8,9066 78

4 4 4 4 10 10 10 57,944 528

3 5 3 3 10,7 6,1 6,1 34,12 309

24 24 24 24 95,1 95,1 95,1 30,428 283

1 1 1 1 6,8 6,8 6,8 13,989 132

11 11 11 11 15,9 15,9 15,9 99,618 918

12 12 12 12 40,2 40,2 40,2 26,925 244

2 2 2 2 14,1 14,1 14,1 14,554 128

6 6 6 6 20,8 20,8 20,8 44,368 395

8 8 8 8 52,2 52,2 52,2 23,152 209

10 10 10 10 39,2 39,2 39,2 34,054 309

10 10 10 10 27,1 27,1 27,1 70,122 617

35 35 35 35 58,3 58,3 58,3 58,607 545

3 3 3 3 33,9 33,9 33,9 6,9631 59

22 22 22 22 60,6 60,6 60,6 50,227 457

27 27 27 27 74,5 74,5 74,5 40,478 368

5 5 5 5 18,8 18,8 18,8 44,498 405

2 2 2 2 12,1 12,1 12,1 23,505 215

5 5 5 5 32,1 32,1 32,1 23,365 215

2 2 2 2 4,9 4,9 4,9 53,151 488

1 1 1 1 4,6 4,6 4,6 42,385 366

1 1 1 1 3,6 3,6 3,6 30,804 276

5 5 5 5 22,8 22,8 22,8 37,209 329



5 5 5 5 64,9 64,9 64,9 10,974 94

12 12 12 12 61,3 61,3 61,3 22,814 212

5 5 5 5 14,8 14,8 14,8 54,009 499

1 1 1 1 9,4 9,4 9,4 9,3609 85

6 6 6 6 17,4 17,4 17,4 60,719 530

1 1 1 1 8,3 8,3 8,3 20,657 181

5 5 5 5 12,9 12,9 12,9 63,003 566

16 16 16 16 29,6 29,6 29,6 63,625 574

9 9 9 9 40,1 40,1 40,1 30,362 267

8 8 8 8 16,7 16,7 16,7 75,344 663

1 1 1 1 10,2 10,2 10,2 18,762 167

1 1 1 1 1,9 1,9 1,9 74,467 682

3 3 3 3 8,4 8,4 8,4 44,58 393

7 7 7 7 32,3 32,3 32,3 44,596 393

10 10 10 10 10,6 10,6 10,6 118,64 1071

4 4 4 4 18,6 18,6 18,6 35,65 334

3 3 3 3 25,9 25,9 25,9 15,861 143

18 20 20 18 51,9 51,9 47,5 34,426 318

2 2 2 2 11 11 11 21,322 191

7 7 7 7 11,4 11,4 11,4 85,367 778

25 25 25 25 48,3 48,3 48,3 60,751 572

1 1 1 1 1,5 1,5 1,5 68,875 605

2 2 2 2 10,6 10,6 10,6 48,344 442

6 6 6 6 10,8 10,8 10,8 58,402 510

6 6 6 6 91,9 91,9 91,9 6,7425 62

4 4 4 4 7,2 7,2 7,2 78,736 704

11 11 11 11 35,3 35,3 35,3 30,231 266

4 4 4 4 11,9 11,9 11,9 48,19 428

17 17 17 17 69,8 69,8 69,8 32,812 311

10 10 10 10 42,9 42,9 42,9 42,038 387

3 3 3 3 9 9 9 62,206 558

3 3 3 3 12,8 12,8 12,8 43,43 383

3 3 3 3 6,1 6,1 6,1 56,039 473

3 3 3 3 12,7 12,7 12,7 37,024 322

2 2 2 2 12,6 12,6 12,6 26,35 247

2 2 2 2 1,8 1,8 1,8 114,08 1065

2 2 2 2 2,4 2,4 2,4 117,23 1049

1 1 1 1 3,4 3,4 3,4 54,466 497

2 2 2 2 6,9 6,9 6,9 39,301 360

1 1 1 1 11,2 11,2 11,2 16,35 160

2 2 2 2 2,9 2,9 2,9 87,18 760

3 3 3 3 3,3 3,3 3,3 107,88 953

12 12 12 12 39,6 39,6 39,6 39,739 369

10 10 10 10 35 35 35 39,324 360

4 4 4 4 8,6 8,6 8,6 51,719 444

9 9 9 9 18,4 18,4 18,4 77,865 700

16 16 16 16 77,6 77,6 77,6 19,809 174

12 12 12 12 21,5 21,5 21,5 86,869 759

13 13 13 13 25,9 25,9 25,9 72,388 649

1 1 1 1 2,8 2,8 2,8 58,264 509



1 1 1 1 1,7 1,7 1,7 93,288 842

1 1 1 1 2,6 2,6 2,6 33,375 307

2 2 2 2 4,4 4,4 4,4 50,88 436

13 13 13 13 34,3 34,3 34,3 57,249 513

2 2 2 2 11,7 11,7 11,7 24,895 222

3 3 3 3 8,8 8,8 8,8 42,73 365

10 10 10 10 36,2 36,2 36,2 39,79 345

17 17 17 17 38 38 38 71,124 623

1 1 1 1 2,7 2,7 2,7 41,001 372

15 15 15 15 11,4 11,4 11,4 189,16 1661

1 1 1 1 2,2 2,2 2,2 55,125 496

23 23 23 23 29,6 29,6 29,6 95,528 840

3 3 3 3 2,2 2,2 2,2 168,76 1501

2 2 2 2 15,5 15,5 15,5 15,021 129

2 2 2 2 12,8 12,8 12,8 23,332 203

3 3 3 3 5,3 5,3 5,3 96,687 850

4 4 4 4 11,1 11,1 11,1 65,292 587

5 5 5 5 41 41 41 23,243 222

3 3 3 3 6,2 6,2 6,2 52,936 480

1 1 1 1 4 4 4 75,949 695

2 2 2 2 3,2 3,2 3,2 85,136 773

1 1 1 1 3,3 3,3 3,3 33,887 303

3 3 3 3 13,6 13,6 13,6 22,068 198

10 10 10 10 31,9 31,9 31,9 49,391 430

5 5 5 5 9,4 9,4 9,4 92,674 817

3 3 3 3 6,5 6,5 6,5 67,524 587

1 1 1 1 12,5 12,5 12,5 8,9435 80

4 4 4 4 35,5 35,5 35,5 20,317 183

2 2 2 2 6,3 6,3 6,3 55,56 511

1 1 1 1 3,2 3,2 3,2 45,442 410

4 4 4 4 28,2 28,2 28,2 23,459 206

7 7 7 7 28,1 28,1 28,1 34,137 302

10 10 10 10 21,9 21,9 21,9 61,081 540

3 3 3 3 20,3 20,3 20,3 21,968 197

3 3 3 3 6,6 6,6 6,6 83,644 743

1 1 1 1 2,2 2,2 2,2 53,686 490

3 3 3 3 24,3 24,3 24,3 20,248 181

3 3 3 3 44,2 44,2 44,2 8,5928 77

17 17 17 17 55,6 55,6 55,6 34,35 311

7 7 7 7 9,9 9,9 9,9 111,03 976

3 3 3 3 9,3 9,3 9,3 43,768 429

8 8 8 8 44,1 44,1 44,1 21,137 188

3 3 3 3 11,8 11,8 11,8 38,708 347

1 1 1 1 13,4 13,4 13,4 14,609 134

3 3 3 3 10,4 10,4 10,4 53,311 490

10 10 10 10 47,2 47,2 47,2 31,493 284

7 7 7 7 5,8 5,8 5,8 214,85 1876

8 8 8 8 16,6 16,6 16,6 71,32 644

1 1 1 1 2,9 2,9 2,9 53,543 489

3 3 3 3 6,1 6,1 6,1 68,771 610



2 2 2 2 9,7 9,7 9,7 34,113 310

2 2 2 2 7,6 7,6 7,6 43,596 393

2 2 2 2 2 2 2 130,86 1173

2 2 2 2 8,3 8,3 8,3 33,215 300

5 5 5 5 12,5 12,5 12,5 62,734 570

2 2 2 2 3,9 3,9 3,9 81,528 718

4 4 4 4 7,2 7,2 7,2 69,22 614

1 1 1 1 1,7 1,7 1,7 71,667 664

7 7 7 7 6,4 6,4 6,4 171,12 1515

2 2 2 2 3,9 3,9 3,9 62,86 585

1 1 1 1 4,2 4,2 4,2 36,233 310

2 2 2 2 2,2 2,2 2,2 151,65 1337

2 2 2 2 15,8 15,8 15,8 24,063 215

2 2 2 2 5,8 5,8 5,8 46,235 415

1 1 1 1 5,7 5,7 5,7 21,607 193

1 2 1 1 3 1,4 1,4 84,543 761

3 3 3 3 11,2 11,2 11,2 44,815 402

4 4 4 4 9 9 9 63,207 578

12 12 12 12 13,1 13,1 13,1 135,27 1215

1 1 1 1 4,3 4,3 4,3 25,086 231

4 4 4 4 15 15 15 33,528 300

4 4 4 4 21,3 21,3 21,3 26,925 244

5 5 5 5 11,9 11,9 11,9 54,658 486

3 3 3 3 11,9 11,9 11,9 27,698 244

26 26 26 26 47,5 47,5 47,5 62,773 560

2 2 2 2 1,7 1,7 1,7 151,45 1319

2 2 2 2 10,4 10,4 10,4 39,465 345

2 3 3 2 4,5 4,5 3 93,275 825

1 1 1 1 1,8 1,8 1,8 51,896 457

6 6 6 6 11,9 11,9 11,9 77,521 690

1 1 1 1 14,6 14,6 14,6 16,923 157

1 1 1 1 10,7 10,7 10,7 18,306 159

3 3 3 3 11,8 11,8 11,8 54,071 476

1 1 1 1 0,7 0,7 0,7 219,67 1953

2 2 2 2 10,1 10,1 10,1 16,216 149

2 2 2 2 12,1 12,1 12,1 24,018 207

6 6 6 6 8,3 8,3 8,3 95,44 828

12 12 12 12 33,1 33,1 33,1 56,723 519

2 2 2 2 9,3 9,3 9,3 34,881 311

1 1 1 1 13,1 13,1 13,1 14,697 130

5 5 5 5 8,7 8,7 8,7 87,965 762

10 10 10 10 15,4 15,4 15,4 83,154 721

8 8 8 8 27,4 27,4 27,4 44,427 394

1 1 1 1 20 20 20 11,25 105

3 3 3 3 8,2 8,2 8,2 52,323 453

2 2 2 2 6,3 6,3 6,3 39,483 350

1 1 1 1 2,2 2,2 2,2 57,498 541

4 4 4 4 38,8 38,8 38,8 16,79 152

4 4 4 4 10,1 10,1 10,1 44,441 406

4 4 4 4 16,8 16,8 16,8 34,406 310



2 2 2 2 14,6 14,6 14,6 26,912 233

5 5 5 5 9,2 9,2 9,2 66,862 577

1 1 1 1 1,8 1,8 1,8 65,339 560

1 1 1 1 5,6 5,6 5,6 32,959 287

2 2 2 2 7,1 7,1 7,1 42,8 393

1 1 1 1 3,9 3,9 3,9 35,012 310

1 1 1 1 21,7 21,7 21,7 6,8699 60

2 2 2 2 5,8 5,8 5,8 25,344 224

2 2 2 2 5,9 5,9 5,9 47,093 404

1 1 1 1 7,4 7,4 7,4 28,636 256

5 5 5 5 11,3 11,3 11,3 61,334 538

11 11 11 11 26,6 26,6 26,6 59,493 526

4 4 4 4 26,1 26,1 26,1 24,106 211

1 1 1 1 30 30 30 5,9849 50

4 4 4 4 55,9 55,9 55,9 6,6877 59

12 12 12 12 30 30 30 70,229 640

3 3 3 3 9,3 9,3 9,3 52,088 454

2 2 2 2 6 6 6 48,854 431

8 8 8 8 10,5 10,5 10,5 96,552 835

8 8 8 8 21,4 21,4 21,4 55,098 476

1 1 1 1 16,8 16,8 16,8 12,252 113

6 6 6 6 19 19 19 34,206 310

2 2 2 2 4,8 4,8 4,8 65,032 563

1 1 1 1 3,9 3,9 3,9 44,881 384

4 4 4 4 22,6 22,6 22,6 18,477 159

2 2 2 2 11 11 11 29,076 255

5 5 5 5 20,1 20,1 20,1 34,184 314

3 3 3 3 6,4 6,4 6,4 60,813 534

3 3 3 3 6,1 6,1 6,1 53,57 456

2 2 2 2 6 6 6 59,978 532

1 1 1 1 1,3 1,3 1,3 62,993 552

2 2 2 2 5,5 5,5 5,5 45,869 403

2 2 2 2 10,2 10,2 10,2 23,758 205

9 9 9 9 31,5 31,5 31,5 32,916 295

2 2 2 2 9,6 9,6 9,6 24,723 219

3 3 3 3 20,8 20,8 20,8 11,312 101

1 1 1 1 3,1 3,1 3,1 52,174 454

1 1 1 1 1,7 1,7 1,7 89,342 782

3 3 3 3 4,8 4,8 4,8 87,323 770

1 1 1 1 3,1 3,1 3,1 32,916 291

1 1 1 1 8,9 8,9 8,9 17,91 168

1 1 1 1 2,6 2,6 2,6 66,689 583

7 7 7 7 19,9 19,9 19,9 65,004 573

4 4 4 4 15,6 15,6 15,6 35,414 327

1 1 1 1 3,8 3,8 3,8 51,775 473

1 1 1 1 5,3 5,3 5,3 36,19 320

3 3 3 3 45 45 45 17,02 160

1 1 1 1 1,6 1,6 1,6 77,952 675

3 3 3 3 62,1 62,1 62,1 14,128 124

3 3 3 3 7 7 7 70,861 616



1 1 1 1 4,4 4,4 4,4 20,269 180

1 1 1 1 5,5 5,5 5,5 26,875 236

1 1 1 1 5,8 5,8 5,8 36,802 344

1 1 1 1 5,3 5,3 5,3 38,13 341

1 1 1 1 1,8 1,8 1,8 84,251 733

1 1 1 1 13,7 13,7 13,7 8,1644 73

1 1 1 1 16,7 16,7 16,7 7,4516 66

2 2 2 2 20,8 20,8 20,8 13,741 120

2 2 2 2 13,7 13,7 13,7 8,381 73

2 2 2 2 15,6 15,6 15,6 9,6176 90

1 1 1 1 14,7 14,7 14,7 7,759 68

1 1 1 1 11,3 11,3 11,3 10,408 97

1 1 1 1 3,2 3,2 3,2 36,767 310

5 5 5 5 23,8 23,8 23,8 34,007 307

1 1 1 1 2,7 2,7 2,7 44,646 411



Sequence lengthsQ-value Sequence coverage TM_MONO [%]Intensity Intensity TM_MONOiBAQ iBAQ TM_MONOLFQ intensity TM_MONOMS/MS Count TM_MONO

231 0 25,1 7,38E+06 7,38E+06 6,71E+05 6,71E+05 7,38E+06 3

472;473 0,007843 5,9 2,69E+06 2,69E+06 9,26E+04 9,26E+04 2,69E+06 2

644;580;601;551;5530 25,9 3,18E+07 3,18E+07 1,03E+06 1,03E+06 3,18E+07 14

593;570;437;456;464;469;474;486;400;403;404;416;416;416;423;425;432;433;448;450;453;455;456;459;467;468;471;476;5250 23,3 2,55E+07 2,55E+07 9,82E+05 9,82E+05 2,55E+07 12

623 0 26,6 8,00E+06 8,00E+06 3,08E+05 3,08E+05 8,00E+06 7

645;564;564;564;707;531;535;551;5900 17,4 2,12E+07 2,12E+07 5,43E+05 5,43E+05 2,12E+07 10

2850 0 5,4 6,74E+05 6,74E+05 7,93E+03 7,93E+03 6,74E+05 4

944 0,003984 0 6,84E+07 6,84E+07 NaN NaN 6,84E+07 1

517 0,007905 0 2,35E+06 2,35E+06 NaN NaN 2,35E+06 1

109;113 0 33 2,93E+06 2,93E+06 4,89E+05 4,89E+05 2,93E+06 1

147 0 8,2 3,70E+06 3,70E+06 6,16E+05 6,16E+05 3,70E+06 1

127 0 70,1 8,78E+07 8,78E+07 1,10E+07 1,10E+07 8,78E+07 10

385;423;517;6380,007874 2,1 3,37E+06 3,37E+06 6,74E+05 6,74E+05 3,37E+06 1

534 0 3,2 6,14E+06 6,14E+06 7,67E+05 7,67E+05 6,14E+06 1

251 0 28,7 6,07E+06 6,07E+06 7,59E+05 7,59E+05 6,07E+06 8

153 0 34 5,30E+06 5,30E+06 6,63E+05 6,63E+05 5,30E+06 2

148 0 43,9 5,53E+06 5,53E+06 5,53E+05 5,53E+05 5,53E+06 8

500 0 2,6 6,21E+05 6,21E+05 2,22E+04 2,22E+04 6,21E+05 1

416 0 14,7 1,88E+06 1,88E+06 6,97E+04 6,97E+04 1,88E+06 3

511 0 76,9 1,72E+09 1,72E+09 6,36E+07 6,36E+07 1,72E+09 64

259 0 9,3 2,93E+06 2,93E+06 9,76E+05 9,76E+05 2,93E+06 1

479 0 19,2 1,11E+07 1,11E+07 4,45E+05 4,45E+05 1,11E+07 6

131;131 0 11,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

437 0 7,1 8,09E+05 8,09E+05 3,37E+04 3,37E+04 8,09E+05 1

458 0 33,4 2,90E+07 2,90E+07 1,32E+06 1,32E+06 2,90E+07 11

155 0 18,7 2,22E+06 2,22E+06 2,78E+05 2,78E+05 2,22E+06 2

78 0 12,8 3,31E+06 3,31E+06 8,27E+05 8,27E+05 3,31E+06 1

528 0 10 2,38E+06 2,38E+06 9,51E+04 9,51E+04 2,38E+06 3

309 0 10,7 1,31E+08 1,31E+08 6,89E+06 6,89E+06 1,31E+08 7

283 0 95,1 1,10E+09 1,10E+09 6,88E+07 6,88E+07 1,10E+09 36

132;132 0 6,8 2,98E+05 2,98E+05 5,96E+04 5,96E+04 2,98E+05 1

918;947 0 15,9 1,37E+08 1,37E+08 4,56E+06 4,56E+06 1,37E+08 10

244 0 40,2 1,38E+08 1,38E+08 9,87E+06 9,87E+06 1,38E+08 20

128;128;152;381 0 14,1 6,79E+06 6,79E+06 1,13E+06 1,13E+06 6,79E+06 4

395 0 20,8 6,32E+06 6,32E+06 3,32E+05 3,32E+05 6,32E+06 6

209 0 52,2 1,06E+07 1,06E+07 1,06E+06 1,06E+06 1,06E+07 9

309 0 39,2 6,57E+07 6,57E+07 5,97E+06 5,97E+06 6,57E+07 10

617 0 27,1 1,12E+07 1,12E+07 3,39E+05 3,39E+05 1,12E+07 11

545 0 58,3 1,59E+09 1,59E+09 5,28E+07 5,28E+07 1,59E+09 57

59 0 33,9 7,60E+06 7,60E+06 2,53E+06 2,53E+06 7,60E+06 3

457 0 60,6 2,18E+08 2,18E+08 9,47E+06 9,47E+06 2,18E+08 34

368 0 74,5 3,07E+08 3,07E+08 1,46E+07 1,46E+07 3,07E+08 41

405 0 18,8 5,47E+06 5,47E+06 3,65E+05 3,65E+05 5,47E+06 5

215 0 12,1 2,21E+06 2,21E+06 1,58E+05 1,58E+05 2,21E+06 2

215 0 32,1 6,36E+06 6,36E+06 6,36E+05 6,36E+05 6,36E+06 4

488 0 4,9 1,07E+06 1,07E+06 4,46E+04 4,46E+04 1,07E+06 1

366 0 4,6 4,36E+05 4,36E+05 2,29E+04 2,29E+04 4,36E+05 1

276 0 3,6 3,92E+05 3,92E+05 3,92E+04 3,92E+04 3,92E+05 1

329 0 22,8 4,57E+06 4,57E+06 2,54E+05 2,54E+05 4,57E+06 5



94 0 64,9 3,94E+06 3,94E+06 6,57E+05 6,57E+05 3,94E+06 4

212 0 61,3 2,50E+08 2,50E+08 2,09E+07 2,09E+07 2,50E+08 19

499 0 14,8 1,68E+06 1,68E+06 5,99E+04 5,99E+04 1,68E+06 2

85 0 9,4 1,47E+06 1,47E+06 1,47E+06 1,47E+06 1,47E+06 1

530 0 17,4 3,28E+06 3,28E+06 1,26E+05 1,26E+05 3,28E+06 4

181;181 0,007813 8,3 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

566 0 12,9 9,13E+05 9,13E+05 3,51E+04 3,51E+04 9,13E+05 3

574 0 29,6 1,29E+08 1,29E+08 6,15E+06 6,15E+06 1,29E+08 19

267 0 40,1 7,15E+06 7,15E+06 4,77E+05 4,77E+05 7,15E+06 7

663 0 16,7 5,07E+06 5,07E+06 1,69E+05 1,69E+05 5,07E+06 8

167 0 10,2 6,98E+05 6,98E+05 8,72E+04 8,72E+04 6,98E+05 1

682 0,003968 1,9 7,95E+05 7,95E+05 2,41E+04 2,41E+04 7,95E+05 1

393 0 8,4 4,11E+05 4,11E+05 1,87E+04 1,87E+04 4,11E+05 2

393 0 32,3 9,21E+06 9,21E+06 4,85E+05 4,85E+05 9,21E+06 6

1071 0 10,6 1,17E+07 1,17E+07 1,88E+05 1,88E+05 1,17E+07 10

334 0 18,6 4,50E+06 4,50E+06 2,81E+05 2,81E+05 4,50E+06 4

143 0 25,9 1,58E+06 1,58E+06 1,98E+05 1,98E+05 1,58E+06 3

318;307 0 51,9 5,13E+08 5,13E+08 2,70E+07 2,70E+07 5,13E+08 19

191 0 11 1,66E+06 1,66E+06 2,76E+05 2,76E+05 1,66E+06 2

778 0 11,4 7,63E+06 7,63E+06 1,91E+05 1,91E+05 7,63E+06 7

572 0 48,3 4,02E+07 4,02E+07 1,26E+06 1,26E+06 4,02E+07 24

605 1 1,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

442 0 10,6 1,67E+06 1,67E+06 1,86E+05 1,86E+05 1,67E+06 2

510 0 10,8 2,84E+06 2,84E+06 1,42E+05 1,42E+05 2,84E+06 3

62 0 91,9 3,21E+07 3,21E+07 8,02E+06 8,02E+06 3,21E+07 6

704 0 7,2 1,58E+06 1,58E+06 3,59E+04 3,59E+04 1,58E+06 4

266 0 35,3 3,51E+07 3,51E+07 2,20E+06 2,20E+06 3,51E+07 11

428;412;420 0 11,9 4,79E+06 4,79E+06 2,08E+05 2,08E+05 4,79E+06 6

311 0 69,8 2,36E+08 2,36E+08 1,47E+07 1,47E+07 2,36E+08 22

387 0 42,9 4,89E+07 4,89E+07 3,26E+06 3,26E+06 4,89E+07 11

558 0 9 1,18E+06 1,18E+06 5,63E+04 5,63E+04 1,18E+06 2

383 0 12,8 1,84E+06 1,84E+06 8,37E+04 8,37E+04 1,84E+06 4

473 0 6,1 2,49E+06 2,49E+06 1,38E+05 1,38E+05 2,49E+06 3

322 0 12,7 1,30E+06 1,30E+06 7,62E+04 7,62E+04 1,30E+06 3

247 0 12,6 3,44E+05 3,44E+05 2,15E+04 2,15E+04 3,44E+05 1

1065 0 1,8 9,39E+05 9,39E+05 2,85E+04 2,85E+04 9,39E+05 2

1049 0 2,4 1,17E+06 1,17E+06 2,71E+04 2,71E+04 1,17E+06 2

497 0 3,4 5,36E+05 5,36E+05 2,15E+04 2,15E+04 5,36E+05 1

360 0 6,9 1,61E+06 1,61E+06 8,06E+04 8,06E+04 1,61E+06 2

160 0 11,2 2,03E+06 2,03E+06 4,06E+05 4,06E+05 2,03E+06 1

760 0 2,9 1,18E+06 1,18E+06 4,72E+04 4,72E+04 1,18E+06 2

953 0 3,3 1,55E+06 1,55E+06 4,84E+04 4,84E+04 1,55E+06 2

369 0 39,6 1,87E+07 1,87E+07 1,56E+06 1,56E+06 1,87E+07 14

360 0 35 1,41E+07 1,41E+07 7,40E+05 7,40E+05 1,41E+07 11

444 0 8,6 3,32E+06 3,32E+06 1,58E+05 1,58E+05 3,32E+06 3

700 0 18,4 1,35E+07 1,35E+07 3,54E+05 3,54E+05 1,35E+07 8

174 0 77,6 2,23E+08 2,23E+08 2,23E+07 2,23E+07 2,23E+08 18

759;753 0 21,5 2,66E+07 2,66E+07 7,39E+05 7,39E+05 2,66E+07 10

649 0 25,9 1,13E+07 1,13E+07 2,83E+05 2,83E+05 1,13E+07 12

509 0 2,8 3,06E+05 3,06E+05 1,22E+04 1,22E+04 3,06E+05 1



842 0,007752 1,7 4,61E+05 4,61E+05 1,00E+04 1,00E+04 4,61E+05 1

307 1 2,6 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

436 0 4,4 3,87E+05 3,87E+05 1,49E+04 1,49E+04 3,87E+05 1

513 0 34,3 1,80E+07 1,80E+07 7,19E+05 7,19E+05 1,80E+07 15

222 0 11,7 1,69E+06 1,69E+06 4,22E+05 4,22E+05 1,69E+06 2

365 0 8,8 2,24E+06 2,24E+06 1,60E+05 1,60E+05 2,24E+06 2

345 0 36,2 1,18E+07 1,18E+07 7,35E+05 7,35E+05 1,18E+07 10

623 0 38 2,02E+07 2,02E+07 5,62E+05 5,62E+05 2,02E+07 21

372 0 2,7 3,46E+05 3,46E+05 3,46E+04 3,46E+04 3,46E+05 1

1661;1592 0 11,4 1,05E+07 1,05E+07 1,30E+05 1,30E+05 1,05E+07 14

496 0 2,2 9,74E+05 9,74E+05 3,90E+04 3,90E+04 9,74E+05 1

840 0 29,6 4,50E+07 4,50E+07 1,36E+06 1,36E+06 4,50E+07 24

1501 0 2,2 5,80E+05 5,80E+05 8,17E+03 8,17E+03 5,80E+05 3

129 0 15,5 7,47E+05 7,47E+05 8,31E+04 8,31E+04 7,47E+05 1

203 0 12,8 6,77E+06 6,77E+06 5,64E+05 5,64E+05 6,77E+06 2

850 0 5,3 1,41E+06 1,41E+06 2,82E+04 2,82E+04 1,41E+06 3

587 0 11,1 3,40E+06 3,40E+06 1,36E+05 1,36E+05 3,40E+06 4

222 0 41 5,61E+06 5,61E+06 6,24E+05 6,24E+05 5,61E+06 4

480 0 6,2 3,13E+06 3,13E+06 1,84E+05 1,84E+05 3,13E+06 3

695 0 4 6,37E+05 6,37E+05 1,99E+04 1,99E+04 6,37E+05 2

773 0 3,2 5,56E+05 5,56E+05 1,59E+04 1,59E+04 5,56E+05 2

303 0 3,3 6,02E+05 6,02E+05 3,34E+04 3,34E+04 6,02E+05 1

198 0 13,6 9,91E+06 9,91E+06 8,26E+05 8,26E+05 9,91E+06 3

430 0 31,9 8,27E+06 8,27E+06 4,14E+05 4,14E+05 8,27E+06 12

817 0 9,4 8,38E+06 8,38E+06 2,70E+05 2,70E+05 8,38E+06 5

587 0 6,5 2,79E+06 2,79E+06 1,55E+05 1,55E+05 2,79E+06 3

80 0 12,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1

183 0 35,5 3,09E+06 3,09E+06 3,09E+05 3,09E+05 3,09E+06 3

511 0 6,3 3,48E+05 3,48E+05 1,24E+04 1,24E+04 3,48E+05 0

410 0 3,2 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

206 0 28,2 4,70E+06 4,70E+06 5,22E+05 5,22E+05 4,70E+06 4

302 0 28,1 5,55E+06 5,55E+06 3,08E+05 3,08E+05 5,55E+06 6

540 0 21,9 8,49E+06 8,49E+06 3,15E+05 3,15E+05 8,49E+06 10

197 0 20,3 6,06E+06 6,06E+06 8,66E+05 8,66E+05 6,06E+06 3

743 0 6,6 2,17E+06 2,17E+06 5,72E+04 5,72E+04 2,17E+06 3

490 0 2,2 6,93E+05 6,93E+05 2,39E+04 2,39E+04 6,93E+05 1

181 0 24,3 4,54E+06 4,54E+06 5,05E+05 5,05E+05 4,54E+06 3

77 0 44,2 4,46E+06 4,46E+06 8,92E+05 8,92E+05 4,46E+06 3

311 0 55,6 2,75E+08 2,75E+08 1,53E+07 1,53E+07 2,75E+08 14

976 0 9,9 7,66E+06 7,66E+06 1,87E+05 1,87E+05 7,66E+06 7

429 0 9,3 9,46E+06 9,46E+06 9,46E+05 9,46E+05 9,46E+06 4

188 0 44,1 8,59E+06 8,59E+06 6,14E+05 6,14E+05 8,59E+06 5

347 0 11,8 2,01E+06 2,01E+06 1,25E+05 1,25E+05 2,01E+06 2

134 0 13,4 3,20E+06 3,20E+06 7,99E+05 7,99E+05 3,20E+06 4

490 0 10,4 3,41E+06 3,41E+06 2,01E+05 2,01E+05 3,41E+06 5

284 0 47,2 9,25E+06 9,25E+06 4,87E+05 4,87E+05 9,25E+06 9

1876;1895 0 5,8 3,37E+06 3,37E+06 4,61E+04 4,61E+04 3,37E+06 10

644 0 16,6 3,12E+06 3,12E+06 1,08E+05 1,08E+05 3,12E+06 4

489 0 2,9 2,24E+05 2,24E+05 7,99E+03 7,99E+03 2,24E+05 1

610 0 6,1 3,06E+06 3,06E+06 1,39E+05 1,39E+05 3,06E+06 4



310 0 9,7 1,45E+06 1,45E+06 7,24E+04 7,24E+04 1,45E+06 4

393;376 0 7,6 8,47E+05 8,47E+05 3,85E+04 3,85E+04 8,47E+05 2

1173 0 2 2,04E+05 2,04E+05 3,64E+03 3,64E+03 2,04E+05 1

300 0 8,3 1,02E+06 1,02E+06 5,67E+04 5,67E+04 1,02E+06 2

570;570;567;570;5920 12,5 6,81E+06 6,81E+06 3,40E+05 3,40E+05 6,81E+06 4

718 0 3,9 1,68E+06 1,68E+06 5,10E+04 5,10E+04 1,68E+06 3

614 0 7,2 8,21E+05 8,21E+05 3,73E+04 3,73E+04 8,21E+05 1

664 0,007782 1,7 2,54E+05 2,54E+05 1,21E+04 1,21E+04 2,54E+05 1

1515 0 6,4 4,24E+06 4,24E+06 5,58E+04 5,58E+04 4,24E+06 6

585 0 3,9 7,09E+05 7,09E+05 2,53E+04 2,53E+04 7,09E+05 2

310 0 4,2 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

1337 0 2,2 7,97E+05 7,97E+05 1,19E+04 1,19E+04 7,97E+05 2

215;207 0 15,8 1,99E+06 1,99E+06 3,32E+05 3,32E+05 1,99E+06 2

415 0 5,8 7,34E+05 7,34E+05 3,86E+04 3,86E+04 7,34E+05 1

193 0 5,7 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

761 0 3 2,62E+06 2,62E+06 7,47E+04 7,47E+04 2,62E+06 2

402 0 11,2 1,68E+05 1,68E+05 1,53E+04 1,53E+04 1,68E+05 0

578 0 9 2,58E+06 2,58E+06 1,12E+05 1,12E+05 2,58E+06 3

1215 0 13,1 1,04E+07 1,04E+07 1,70E+05 1,70E+05 1,04E+07 11

231 0 4,3 1,93E+05 1,93E+05 1,29E+04 1,29E+04 1,93E+05 1

300 0 15 2,50E+06 2,50E+06 1,78E+05 1,78E+05 2,50E+06 3

244 0 21,3 2,95E+06 2,95E+06 2,45E+05 2,45E+05 2,95E+06 6

486 0 11,9 6,15E+06 6,15E+06 2,67E+05 2,67E+05 6,15E+06 4

244 0 11,9 7,78E+05 7,78E+05 4,86E+04 4,86E+04 7,78E+05 2

560 0 47,5 1,13E+08 1,13E+08 3,52E+06 3,52E+06 1,13E+08 36

1319 0 1,7 6,68E+05 6,68E+05 1,26E+04 1,26E+04 6,68E+05 2

345 0 10,4 3,44E+06 3,44E+06 2,87E+05 2,87E+05 3,44E+06 2

825 0 4,5 3,39E+06 3,39E+06 7,20E+04 7,20E+04 3,39E+06 3

457 0 1,8 5,21E+05 5,21E+05 2,08E+04 2,08E+04 5,21E+05 1

690 0 11,9 3,67E+06 3,67E+06 1,18E+05 1,18E+05 3,67E+06 6

157 0 14,6 7,18E+05 7,18E+05 1,20E+05 1,20E+05 7,18E+05 3

159 0 10,7 5,29E+05 5,29E+05 6,61E+04 6,61E+04 5,29E+05 2

476 0 11,8 1,66E+06 1,66E+06 1,04E+05 1,04E+05 1,66E+06 4

1953 0 0,7 8,19E+05 8,19E+05 8,35E+03 8,35E+03 8,19E+05 0

149 0 10,1 1,01E+06 1,01E+06 9,21E+04 9,21E+04 1,01E+06 1

207 0 12,1 7,12E+05 7,12E+05 5,48E+04 5,48E+04 7,12E+05 1

828 0 8,3 2,95E+06 2,95E+06 6,28E+04 6,28E+04 2,95E+06 6

519 0 33,1 1,22E+07 1,22E+07 4,06E+05 4,06E+05 1,22E+07 13

311 0 9,3 2,47E+06 2,47E+06 1,54E+05 1,54E+05 2,47E+06 2

130 0 13,1 9,83E+05 9,83E+05 1,64E+05 1,64E+05 9,83E+05 1

762 0 8,7 6,24E+06 6,24E+06 2,40E+05 2,40E+05 6,24E+06 5

721 0 15,4 1,60E+07 1,60E+07 4,45E+05 4,45E+05 1,60E+07 11

394 0 27,4 8,99E+06 8,99E+06 3,60E+05 3,60E+05 8,99E+06 10

105 0 20 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

453 0 8,2 2,26E+06 2,26E+06 1,13E+05 1,13E+05 2,26E+06 3

350 0 6,3 1,77E+06 1,77E+06 1,48E+05 1,48E+05 1,77E+06 2

541 0 2,2 3,03E+05 3,03E+05 1,32E+04 1,32E+04 3,03E+05 1

152 0 38,8 4,32E+06 4,32E+06 6,18E+05 6,18E+05 4,32E+06 4

406 0 10,1 2,49E+07 2,49E+07 1,55E+06 1,55E+06 2,49E+07 6

310 0 16,8 2,28E+06 2,28E+06 1,34E+05 1,34E+05 2,28E+06 5



233 0 14,6 3,96E+05 3,96E+05 3,30E+04 3,30E+04 3,96E+05 1

577 0 9,2 2,75E+06 2,75E+06 1,06E+05 1,06E+05 2,75E+06 4

560 0 1,8 9,88E+05 9,88E+05 3,80E+04 3,80E+04 9,88E+05 1

287 0 5,6 2,42E+05 2,42E+05 1,51E+04 1,51E+04 2,42E+05 1

393 0 7,1 5,70E+05 5,70E+05 2,38E+04 2,38E+04 5,70E+05 2

310 0 3,9 2,86E+05 2,86E+05 2,04E+04 2,04E+04 2,86E+05 1

60 0 21,7 7,73E+05 7,73E+05 2,58E+05 2,58E+05 7,73E+05 1

224 0 5,8 1,27E+06 1,27E+06 1,58E+05 1,58E+05 1,27E+06 2

404 0 5,9 5,02E+05 5,02E+05 2,18E+04 2,18E+04 5,02E+05 1

256 0 7,4 2,81E+05 2,81E+05 2,34E+04 2,34E+04 2,81E+05 2

538 0 11,3 1,67E+06 1,67E+06 5,55E+04 5,55E+04 1,67E+06 5

526 0 26,6 1,44E+07 1,44E+07 4,97E+05 4,97E+05 1,44E+07 10

211 0 26,1 3,37E+06 3,37E+06 3,74E+05 3,74E+05 3,37E+06 4

50 0 30 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

59 0 55,9 2,66E+07 2,66E+07 6,65E+06 6,65E+06 2,66E+07 3

640;634 0 30 2,38E+07 2,38E+07 7,43E+05 7,43E+05 2,38E+07 12

454;483 0 9,3 2,20E+06 2,20E+06 9,18E+04 9,18E+04 2,20E+06 3

431 0 6 4,96E+05 4,96E+05 1,84E+04 1,84E+04 4,96E+05 2

835 0 10,5 5,11E+06 5,11E+06 1,11E+05 1,11E+05 5,11E+06 7

476 0 21,4 6,98E+06 6,98E+06 2,91E+05 2,91E+05 6,98E+06 8

113 0 16,8 1,87E+06 1,87E+06 6,22E+05 6,22E+05 1,87E+06 1

310 0 19 4,16E+06 4,16E+06 2,45E+05 2,45E+05 4,16E+06 4

563 0 4,8 3,87E+05 3,87E+05 1,29E+04 1,29E+04 3,87E+05 1

384 0 3,9 5,31E+05 5,31E+05 3,32E+04 3,32E+04 5,31E+05 1

159 0 22,6 1,20E+06 1,20E+06 1,50E+05 1,50E+05 1,20E+06 2

255 0 11 1,96E+06 1,96E+06 1,15E+05 1,15E+05 1,96E+06 2

314 0 20,1 1,23E+07 1,23E+07 8,79E+05 8,79E+05 1,23E+07 5

534 0 6,4 7,43E+05 7,43E+05 4,37E+04 4,37E+04 7,43E+05 2

456 0 6,1 1,06E+06 1,06E+06 3,92E+04 3,92E+04 1,06E+06 3

532 0 6 2,68E+06 2,68E+06 1,22E+05 1,22E+05 2,68E+06 2

552 0 1,3 3,05E+05 3,05E+05 1,05E+04 1,05E+04 3,05E+05 1

403 0 5,5 3,42E+06 3,42E+06 1,71E+05 1,71E+05 3,42E+06 2

205 0 10,2 1,10E+06 1,10E+06 8,50E+04 8,50E+04 1,10E+06 2

295 0 31,5 2,01E+07 2,01E+07 1,06E+06 1,06E+06 2,01E+07 8

219 0 9,6 2,06E+06 2,06E+06 2,06E+05 2,06E+05 2,06E+06 3

101 0 20,8 1,29E+08 1,29E+08 2,15E+07 2,15E+07 1,29E+08 6

454 0 3,1 7,97E+05 7,97E+05 2,95E+04 2,95E+04 7,97E+05 1

782 0 1,7 4,18E+05 4,18E+05 1,35E+04 1,35E+04 4,18E+05 1

770 0 4,8 3,00E+05 3,00E+05 6,83E+03 6,83E+03 3,00E+05 3

291 0 3,1 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1

168 0 8,9 1,61E+06 1,61E+06 4,04E+05 4,04E+05 1,61E+06 2

583 0 2,6 7,03E+05 7,03E+05 2,20E+04 2,20E+04 7,03E+05 1

573 0 19,9 6,92E+06 6,92E+06 2,10E+05 2,10E+05 6,92E+06 5

327 0 15,6 1,98E+06 1,98E+06 1,41E+05 1,41E+05 1,98E+06 2

473 0 3,8 1,06E+06 1,06E+06 7,57E+04 7,57E+04 1,06E+06 1

320 0 5,3 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

160 0 45 3,49E+06 3,49E+06 4,98E+05 4,98E+05 3,49E+06 4

675 0 1,6 5,51E+05 5,51E+05 2,29E+04 2,29E+04 5,51E+05 1

124 0 62,1 2,65E+07 2,65E+07 3,31E+06 3,31E+06 2,65E+07 5

616 0 7 1,04E+06 1,04E+06 3,36E+04 3,36E+04 1,04E+06 2



180 0 4,4 3,91E+06 3,91E+06 4,88E+05 4,88E+05 3,91E+06 1

236 0 5,5 4,84E+05 4,84E+05 4,03E+04 4,03E+04 4,84E+05 1

344 0 5,8 1,67E+06 1,67E+06 9,26E+04 9,26E+04 1,67E+06 1

341 0 5,3 4,67E+05 4,67E+05 3,11E+04 3,11E+04 4,67E+05 1

733 1 1,8 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

73 0 13,7 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

66 0 16,7 8,89E+05 8,89E+05 2,96E+05 2,96E+05 8,89E+05 1

120 0 20,8 1,66E+06 1,66E+06 2,76E+05 2,76E+05 1,66E+06 2

73 0 13,7 1,25E+07 1,25E+07 4,18E+06 4,18E+06 1,25E+07 3

90 0 15,6 2,84E+06 2,84E+06 7,09E+05 7,09E+05 2,84E+06 2

68 0 14,7 2,45E+06 2,45E+06 6,13E+05 6,13E+05 2,45E+06 2

97 1 11,3 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

310 0 3,2 1,13E+06 1,13E+06 8,05E+04 8,05E+04 1,13E+06 1

307 0 23,8 3,34E+06 3,34E+06 1,96E+05 1,96E+05 3,34E+06 3

411 0,003953 2,7 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1



MS/MS CountOnly identified by siteReverse Potential contaminantid Peptide IDsPeptide is razorMod. peptide IDsEvidence IDs

3 + 0 461;607;694;1106True;True;True;True463;610;698;1112523;695;800;1269

2 + 1 45;558;1192True;False;False45;561;119852;643;1370

14 + 2 13;284;332;440;676;763;785;934;939;947;948;954;1047;1059;1235True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True13;285;333;442;680;767;789;938;943;951;952;958;1052;1064;124213;318;369;497;781;875;899;1072;1077;1086;1087;1095;1202;1214;1421

12 + 3 46;380;558;588;808;858;911;942;973;974;1147;1192True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True46;382;561;591;812;862;915;946;977;978;1153;119853;428;643;674;926;982;1047;1048;1081;1116;1117;1118;1317;1370

7 + 4 136;304;335;336;406;464;835;1045;1049True;True;True;True;True;True;True;True;True137;305;336;337;408;466;839;1050;1054153;340;372;373;461;528;956;1199;1204

10 + 5 82;284;331;337;440;555;663;769;935;1110True;False;True;True;False;True;True;True;True;True82;285;332;338;442;558;667;773;939;111690;318;368;374;497;640;764;882;1073;1273

4 + 6 373;404;977True;True;True375;406;981420;421;459;1121

1 + 7 699 True 703 805

1 + 8 573 True 576 658

1 9 416;724;1130True;True;True418;728;1136471;832;1297

1 10 54 True 54 61

10 11 31;204;265;444;577;578;613;655;823;880True;True;True;True;True;True;True;True;True;True31;205;266;446;580;581;616;659;827;88434;35;231;298;502;662;663;704;755;943;1007;1008

1 12 365 True 366 409

1 13 68 True 68 76

8 14 37;285;316;438;637;649True;True;True;True;True;True37;286;317;440;640;65341;319;352;353;495;734;747

2 15 742;825;1058;1212True;True;True;True746;829;1063;1218851;945;1213;1392

8 16 107;192;891;1156;1237;1248True;True;True;True;True;True108;193;895;1162;1244;1255119;218;1025;1330;1423;1435;1436

1 17 38 True 38 42

3 18 22;48;84;299True;True;True;True22;48;84;30022;55;92;334

64 19 29;100;119;219;241;287;308;342;383;450;458;459;483;530;542;630;634;635;673;710;951;952;1027;1075;1087;1100;1101;1149;1174;1197;1232True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True29;100;101;120;220;242;288;309;343;385;452;460;461;485;532;545;633;637;638;677;714;955;956;1031;1032;1080;1092;1105;1106;1107;1155;1180;1203;1238;123930;31;32;109;110;111;132;247;272;321;322;344;380;381;432;433;508;518;519;520;551;552;606;607;608;623;624;723;727;728;729;730;731;732;776;777;778;816;817;1090;1091;1092;1093;1177;1178;1231;1245;1261;1262;1263;1264;1319;1320;1348;1376;1416;1417;1418

1 20 41;1213 True;True 41;1219 45;1393;1394;1395;1396

6 21 36;66;364;503;714;1088;1259True;True;True;True;True;True;True36;66;365;505;718;1093;126640;74;408;573;821;1246;1247;1450

0 22 956 True 960 1097

1 23 420;527 True;True 422;529 476;602

11 24 242;314;656;845;864;916;1046;1090;1116;1225;1226;1263True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True243;315;660;849;868;920;1051;1095;1122;1231;1232;1270273;350;756;967;989;1053;1200;1201;1249;1250;1280;1409;1410;1454;1455

2 25 198;648 True;True 199;652 225;746

1 26 133 True 134 150

3 27 175;524;730;834True;True;True;True176;526;734;838199;599;838;955

7 28 370;831;832;1238;1239True;True;True;False;False372;835;836;1245;1246417;951;952;953;1424;1425;1426

36 29 42;43;93;126;129;177;321;586;587;643;679;749;759;819;847;848;854;860;900;968;969;1177;1223;1258True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True42;43;93;127;130;178;322;589;590;647;683;753;763;823;851;852;858;864;904;972;973;1183;1229;126546;47;48;49;50;101;141;144;201;358;672;673;741;784;860;870;939;970;971;972;978;984;985;1035;1036;1111;1112;1351;1407;1449

1 30 27 True 27 28

10 31 551;612;677;729;844;986;1040;1085;1151;1187;1199True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True554;615;681;733;848;990;1045;1090;1157;1193;1205634;703;782;837;966;1131;1194;1242;1243;1322;1365;1378

20 32 156;243;418;436;550;1113;1154;1160;1176;1178;1250;1251True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True157;244;420;438;553;1119;1160;1166;1182;1184;1257;1258176;177;274;473;493;632;633;1277;1327;1328;1334;1350;1352;1438;1439;1440

4 33 238;1052 True;True 239;1057 268;269;1207

6 34 3;147;340;774;838;1057True;True;True;True;True;True3;148;341;778;842;10623;166;377;888;960;1212

9 35 247;374;375;709;747;829;1005;1114True;True;True;True;True;True;True;True248;376;377;713;751;833;1009;1120279;422;423;815;858;949;1152;1278

10 36 5;170;171;312;526;678;784;873;1054;1153True;True;True;True;True;True;True;True;True;True5;171;172;313;528;682;788;877;1059;11595;193;194;195;348;601;783;898;1000;1209;1325;1326

11 37 47;62;271;376;569;596;668;790;965;978True;True;True;True;True;True;True;True;True;True47;62;272;378;572;599;672;794;969;98254;69;304;424;654;683;770;771;904;1108;1122

57 38 71;98;186;194;206;213;245;341;366;372;395;398;445;465;537;538;599;719;817;851;852;887;888;889;899;957;958;984;989;1002;1003;1023;1121;1195;1196True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True71;98;187;195;207;214;246;342;367;368;374;397;400;447;467;539;540;602;723;821;855;856;891;892;893;903;961;962;988;993;1006;1007;1027;1127;1201;120279;107;211;212;220;233;241;276;277;378;379;410;411;412;419;449;452;453;503;529;530;615;616;617;687;827;937;975;976;1018;1019;1020;1021;1022;1023;1034;1098;1099;1100;1101;1128;1129;1135;1148;1149;1150;1173;1285;1286;1373;1374;1375

3 39 205;319;1028True;True;True206;320;1033232;356;1179

34 40 0;63;64;104;125;160;197;401;515;560;636;665;688;689;700;717;780;781;809;866;938;1152True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True0;63;64;105;126;161;198;403;517;563;639;669;692;693;704;721;784;785;813;870;942;11580;70;71;72;115;116;139;140;182;224;456;586;587;645;733;766;767;793;794;795;806;824;825;894;895;927;928;991;992;1076;1323;1324

41 41 89;132;150;151;225;234;269;276;290;292;306;310;347;355;495;528;581;631;744;894;895;982;1000;1179;1180;1206;1233True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True89;133;151;152;226;235;270;277;291;293;307;311;348;356;497;530;584;634;748;898;899;986;1004;1185;1186;1212;124097;148;149;169;170;171;253;254;263;302;310;325;327;342;346;386;387;396;564;603;604;666;667;724;853;854;1028;1029;1030;1126;1146;1353;1354;1355;1356;1385;1419

5 42 266;531;826;1200;1230True;True;True;True;True267;533;830;1206;1236299;609;946;1379;1414

2 43 746;1202 True;True 750;1208 857;1381

4 44 371;529;1064;1068;1117True;True;True;True;True373;531;1069;1073;1123418;605;1219;1223;1281

1 45 39;944 True;True 39;948 43;1083

1 46 583 True 586 669

1 47 291 True 292 326

5 48 250;627;697;862;1171True;True;True;True;True251;630;701;866;1177282;720;803;987;1345



4 49 28;345;346;754;1094True;True;True;True;True28;346;347;758;109929;384;385;865;1254

19 50 157;333;388;425;589;598;609;610;768;795;941;1084True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True158;334;390;427;592;601;612;613;772;799;945;1089178;179;370;438;482;675;676;685;686;697;698;699;700;881;909;910;1079;1080;1240;1241

2 51 449;757;883;1108;1194True;True;True;True;True451;761;887;1114;1200507;868;1011;1271;1372

1 52 877 True 881 1004

4 53 40;217;394;562;998;1080True;True;True;True;True;True40;218;396;565;1002;108544;245;448;647;1144;1236

0 54 827 True 831 947

3 55 432;499;567;805;1198True;True;True;True;True434;501;570;809;1204489;568;652;922;1377

19 56 24;131;362;369;410;460;566;872;910;959;996;1185;1252;1253;1254;1264True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True24;132;363;371;412;462;569;876;914;963;1000;1191;1259;1260;1261;127124;146;147;406;415;416;465;521;522;651;998;999;1046;1102;1142;1362;1363;1441;1442;1443;1444;1445;1456

7 57 138;546;556;593;597;731;821;1099;1255True;True;True;True;True;True;True;True;True139;549;559;596;600;735;825;1104;1262155;628;641;680;684;839;941;1260;1446

8 58 11;595;603;778;853;936;1018;1241True;True;True;True;True;True;True;True11;598;606;782;857;940;1022;124811;682;691;892;977;1074;1167;1428

1 59 797 True 801 913

1 60 502 True 504 572

2 61 214;327;788True;True;True215;328;792242;364;902

6 62 96;716;921;932;970;1216;1222True;True;True;True;True;True;True96;720;925;936;974;1222;1228104;823;1058;1070;1113;1399;1406

10 63 60;61;90;240;305;496;525;647;760;994True;True;True;True;True;True;True;True;True;True60;61;90;241;306;498;527;651;764;99867;68;98;271;341;565;600;745;871;1140

4 64 279;391;485;1170True;True;True;True280;393;487;1176313;443;554;1344

3 65 92;407;563True;True;True92;409;566100;462;648

19 66 56;237;324;330;389;390;504;520;552;553;639;732;904;1001;1219;1220;1228;1229;1238;1239True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True56;238;325;331;391;392;506;522;555;556;642;643;736;908;1005;1225;1226;1234;1235;1245;124663;266;267;361;367;439;440;441;442;574;593;594;635;636;637;638;736;737;840;1040;1147;1402;1403;1404;1412;1413;1424;1425;1426

2 67 674;1269 True;True 678;1276 779;1461

7 68 200;286;397;475;798;1033;1128True;True;True;True;True;True;True201;287;399;477;802;1038;1134227;320;451;542;543;914;1186;1295

24 69 8;35;69;70;158;202;329;379;392;494;519;533;621;682;803;804;837;912;975;1041;1060;1112;1127;1136;1148True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True8;35;69;70;159;203;330;381;394;496;521;535;624;686;807;808;841;916;979;1046;1065;1118;1133;1142;11548;39;77;78;180;229;366;427;444;445;563;592;611;713;787;920;921;959;1049;1119;1195;1215;1275;1276;1294;1303;1304;1318

0 + 70 295 True 296 330

2 71 300;692 True;True 301;696 335;798

3 72 221;222;301;302;417;480True;True;True;True;True;True222;223;302;303;419;482249;250;336;337;338;472;548

6 73 26;516;755;972;976;1008True;True;True;True;True;True26;518;759;976;980;101226;27;588;866;1115;1120;1155

4 74 117;181;522;1173True;True;True;True118;182;524;1179130;206;596;1347

11 75 57;130;148;196;359;360;462;463;517;799;931True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True57;131;149;197;360;361;464;465;519;803;93564;145;167;223;402;403;404;524;525;526;527;589;915;1069

6 76 758;937;1011;1275True;True;True;True762;941;1015;1282869;1075;1158;1159;1467

22 77 72;85;191;263;268;273;470;486;518;523;713;796;836;839;843;991;1246True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True72;85;192;264;269;274;472;488;520;525;717;800;840;843;847;995;125380;93;217;295;296;301;306;307;536;537;555;590;591;597;598;820;911;912;957;958;961;965;1137;1433

11 78 20;168;368;652;856;1006;1051;1095;1167;1218True;True;True;True;True;True;True;True;True;True20;169;370;656;860;1010;1056;1100;1173;122420;191;414;751;752;980;1153;1206;1255;1341;1401

2 79 641;870;940True;True;True645;874;944739;996;1078

4 80 256;307;1273True;True;True257;308;1280288;343;1465

3 81 671;855;1015True;True;True675;859;1019774;979;1163

3 82 645;698;909True;True;True649;702;913743;804;1045

1 83 733;1048 True;True 737;1053 841;1203

2 84 711;782 True;True 715;786 818;896

2 85 833;960 True;True 837;964 954;1103

1 86 918 True 922 1055

2 87 691;1234 True;True 695;1241 797;1420

1 88 919 True 923 1056

2 89 14;702 True;True 14;706 14;808

2 90 162;384;670True;True;True163;386;674184;434;773

14 91 228;258;492;547;561;945;946;1012;1019;1082;1217;1268True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True229;259;494;550;564;949;950;1016;1023;1087;1223;1275257;290;561;629;646;1084;1085;1160;1168;1238;1400;1460

11 92 99;137;173;199;227;261;309;481;859;1032True;True;True;True;True;True;True;True;True;True99;138;174;200;228;262;310;483;863;1037108;154;197;226;256;293;345;549;983;1184;1185

3 93 176;203;574;646True;True;True;True177;204;577;650200;230;659;744

8 94 34;169;356;451;513;703;728;1016;1104True;True;True;True;True;True;True;True;True34;170;357;453;515;707;732;1020;111038;192;397;398;509;584;809;836;1164;1267

18 95 146;155;212;239;349;350;466;500;501;802;818;846;850;868;884;1211True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True147;156;213;240;350;351;468;502;503;806;822;850;854;872;888;1217165;175;239;240;270;389;390;531;569;570;571;918;919;938;968;969;974;994;1012;1013;1391

10 96 114;134;275;325;402;448;576;590;708;772;775;1257True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True115;135;276;326;404;450;579;593;712;776;779;1264127;151;309;362;457;506;661;677;814;886;889;1448

12 97 87;167;182;189;361;564;738;789;865;979;1067;1145;1162True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True87;168;183;190;362;567;742;793;869;983;1072;1151;116895;190;207;215;405;649;847;903;990;1123;1222;1315;1336

1 98 280 True 281 314



1 99 244 True 245 275

0 + 100 328 True 329 365

1 101 1039;1164 True;True 1044;1170 1193;1338

15 102 83;351;381;536;557;725;871;926;927;980;993;1037;1261True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True83;352;383;538;560;729;875;930;931;984;997;1042;126891;391;429;430;614;642;833;997;1064;1065;1124;1139;1190;1452

2 103 113;1050 True;True 114;1055 126;1205

2 104 437;882;1157True;True;True439;886;1163494;1010;1331

10 105 4;108;142;720;721;745;762;907;929;930True;True;True;True;True;True;True;True;True;True4;109;143;724;725;749;766;911;933;9344;120;159;828;829;855;856;873;874;1043;1067;1068

21 106 382;385;427;434;435;605;638;828;1025;1062;1083;1129;1135;1155;1221;1247;1276True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True384;387;429;436;437;608;641;832;1029;1067;1088;1135;1141;1161;1227;1254;1283431;435;484;491;492;693;735;948;1175;1217;1239;1296;1302;1329;1405;1434;1468

1 107 580 True 583 665

14 108 23;103;231;267;283;317;554;644;933;966;981;1144;1165;1203;1224True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True23;104;232;268;284;318;557;648;937;970;985;1150;1171;1209;123023;114;260;300;317;354;639;742;1071;1109;1125;1314;1339;1382;1408

1 109 761 True 765 872

24 110 33;121;143;159;208;270;277;421;468;469;608;611;625;626;739;740;743;779;878;896;1081;1086;1105True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True33;122;144;160;209;271;278;423;470;471;611;614;628;629;743;744;747;783;882;900;1086;1091;111137;135;160;161;181;235;303;311;477;533;534;535;696;701;702;718;719;848;849;852;893;1005;1031;1237;1244;1268

3 111 111;149;1036True;True;True112;150;1041124;168;1189

1 112 281;1043 True;True 282;1048 315;1197

2 113 164;249 True;True 165;250 186;187;281

3 114 81;297;766True;True;True81;298;77089;332;879

4 115 49;623;906;1063True;True;True;True49;626;910;106856;715;1042;1218

4 116 348;393;618;667;857True;True;True;True;True349;395;621;671;861388;446;447;709;769;981

3 117 17;53;1092True;True;True17;53;109717;60;1252

2 118 18 True 18 18

2 119 544;1091 True;True 547;1096 626;1251

1 120 55 True 55 62

3 121 2;412;1184True;True;True2;414;11902;467;1361

12 122 174;230;405;411;594;601;715;791;988;1056True;True;True;True;True;True;True;True;True;True175;231;407;413;597;604;719;795;992;1061198;259;460;466;681;689;822;905;1133;1134;1211

5 123 497;620;654;783;794True;True;True;True;True499;623;658;787;798566;712;754;897;908

3 124 447;1190;1256True;True;True449;1196;1263505;1368;1447

1 125 704 True 708 810

3 126 15;52;185;1189True;True;True;True15;52;186;119515;59;210;1367

0 127 490;1102 True;True 492;1108 559;1265

0 128 737 True 741 846

4 129 792;840;1182;1262True;True;True;True796;844;1188;1269906;962;1359;1453

6 130 124;152;339;658;1069;1122;1166True;True;True;True;True;True;True125;153;340;662;1074;1128;1172138;172;376;758;759;1224;1287;1340

10 131 59;399;474;568;629;707;1024;1078;1183;1215True;True;True;True;True;True;True;True;True;True59;401;476;571;632;711;1028;1083;1189;122166;454;541;653;722;813;1174;1234;1360;1398

3 132 452;685;1109True;True;True454;689;1115510;790;1272

3 133 101;484;943True;True;True102;486;947112;553;1082

1 134 1142 True 1148 1311

3 135 386;591;955True;True;True388;594;959436;678;1096

3 136 296;532;1022True;True;True297;534;1026331;610;1172

14 137 115;116;145;210;211;352;413;414;493;539;687;726;741;771;874;1030;1031True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True116;117;146;211;212;353;415;416;495;541;542;691;730;745;775;878;1035;1036128;129;163;164;237;238;392;393;468;469;562;618;619;620;792;834;850;885;1001;1181;1182;1183

7 138 10;226;303;396;579;898;1272True;True;True;True;True;True;True10;227;304;398;582;902;127910;255;339;450;664;1033;1464

4 139 669;1131;1169True;True;True673;1137;1175772;1298;1343

5 140 454;672;734;897;922;1267;1270;1271True;True;True;True;True;True;True;True456;676;738;901;926;1274;1277;1278512;513;775;842;843;1032;1059;1459;1462;1463

2 141 914;1014;1227True;True;True918;1018;12331051;1162;1411

4 142 651 True 655 749;750

5 143 94;166;1126True;True;True94;167;1132102;189;1292;1293

9 144 209;274;367;443;511;881;995;997;1035;1181True;True;True;True;True;True;True;True;True;True210;275;369;445;513;885;999;1001;1040;1187236;308;413;501;582;1009;1141;1143;1188;1357;1358

10 145 75;509;622;893;990;1175;1236True;True;True;True;True;True;True75;511;625;897;994;1181;124383;580;714;1027;1136;1349;1422

4 146 80;112;272;408;424;767;1007;1146True;True;True;True;True;True;True;True80;113;273;410;426;771;1011;115288;125;305;463;481;880;1154;1316

1 147 928 True 932 1066

4 148 86;429;507True;True;True86;431;50994;486;577



4 149 73;1201 True;True 73;1207 81;1380

2 150 218;430 True;True 219;432 246;487

1 151 690;813 True;True 694;817 796;933

2 152 604;750 True;True 607;754 692;861

4 153 106;363;565;816;1249True;True;True;True;True107;364;568;820;1256118;407;650;936;1437

3 154 127;1004 True;True 128;1008 142;1151

1 155 30;482;506;787True;True;True;True30;484;508;79133;550;576;901

1 156 428 True 430 485

6 157 12;74;224;315;686;876;1141True;True;True;True;True;True;True12;74;225;316;690;880;114712;82;252;351;791;1003;1310

2 158 1118;1266 True;True 1124;1273 1282;1458

0 159 311 True 312 347

2 160 262;1159 True;True 263;1165 294;1333

2 161 549;1053 True;True 552;1058 631;1208

1 162 139;154 True;True 140;155 156;174

0 163 807 True 811 925

2 164 322;748 False;True 323;752 359;859

0 165 642;661;1065True;True;True646;665;1070740;762;1220

3 166 51;712;765;892True;True;True;True51;716;769;89658;819;878;1026

11 167 50;248;288;540;571;606;675;811;905;915;1163;1188True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True50;249;289;543;574;609;679;815;909;919;1169;119457;280;323;621;656;694;780;930;1041;1052;1337;1366

1 168 400 True 402 455

3 169 455;514;723;1205True;True;True;True457;516;727;1211514;585;831;1384

6 170 95;252;253;863True;True;True;True95;253;254;867103;284;285;988

4 171 215;535;777;806;820True;True;True;True;True216;537;781;810;824243;613;891;923;924;940

2 172 628;1079;1209True;True;True631;1084;1215721;1235;1389

36 173 6;32;178;179;184;201;323;357;358;433;477;548;666;770;786;812;886;920;1017;1055;1072;1073;1103;1161;1191;1214True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True6;32;179;180;185;202;324;358;359;435;479;551;670;774;790;816;890;924;1021;1060;1077;1078;1109;1167;1197;12206;36;202;203;204;209;228;360;399;400;401;490;545;630;768;883;884;900;931;932;1016;1017;1057;1165;1166;1210;1228;1229;1266;1335;1369;1397

2 174 1042;1172 True;True 1047;1178 1196;1346

2 175 235;1119 True;True 236;1125 264;1283

3 176 223;322;879True;True;True224;323;883251;359;1006

1 177 353 True 354 394

6 178 79;320;431;476;987;1137True;True;True;True;True;True79;321;433;478;991;114387;357;488;544;1132;1305;1306

3 179 1070 True 1075 1225;1226

2 180 76 True 76 84

4 181 756;776;1242True;True;True760;780;1249867;890;1429

0 182 77 True 77 85

1 183 16;633 True;True 16;636 16;726

1 184 338;489 True;True 339;491 375;558

6 185 44;232;491;585;650;1150True;True;True;True;True;True44;233;493;588;654;115651;261;560;671;748;1321

13 186 220;326;409;423;508;510;967;999;1097;1125;1207;1244True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True221;327;411;425;510;512;971;1003;1102;1131;1213;1251248;363;464;480;578;579;581;1110;1145;1258;1290;1291;1386;1387;1431

2 187 403;1120 True;True 405;1126 458;1284

1 188 1193 True 1199 1371

5 189 118;161;415;1089;1134True;True;True;True;True119;162;417;1094;1140131;183;470;1248;1301

11 190 188;254;294;387;543;584;653;1020;1143;1274True;True;True;True;True;True;True;True;True;True189;255;295;389;546;587;657;1024;1149;1281214;286;329;437;625;670;753;1169;1170;1312;1313;1466

10 191 426;457;830;901;953;962;1093;1245True;True;True;True;True;True;True;True428;459;834;905;957;966;1098;1252483;516;517;950;1037;1094;1105;1253;1432

0 192 128 True 129 143

3 193 657;696;1026True;True;True661;700;1030757;802;1176

2 194 19;964 True;True 19;968 19;1107

1 195 793 True 797 907

4 196 861;1009;1010;1115True;True;True;True865;1013;1014;1121986;1156;1157;1279

6 197 120;419;903;1265True;True;True;True121;421;907;1272133;134;474;475;1039;1457

5 198 102;1044;1139;1158True;True;True;True103;1049;1145;1164113;1198;1308;1332



1 199 801;1243 True;True 805;1250 917;1430

4 200 65;706;1186;1204;1260True;True;True;True;True65;710;1192;1210;126773;812;1364;1383;1451

1 201 640 True 644 738

1 202 683 True 687 788

2 203 570;1132 True;True 573;1138 655;1299

1 204 961 True 965 1104

1 205 913 True 917 1050

2 206 140;141 True;True 141;142 157;158

1 207 58;1168 True;True 58;1174 65;1342

2 208 1013 True 1017 1161

5 209 153;313;441;488;752True;True;True;True;True154;314;443;490;756173;349;498;557;863

10 210 110;163;229;282;722;751;810;867;983;1111;1240True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True111;164;230;283;726;755;814;871;987;1117;1247123;185;258;316;830;862;929;993;1127;1274;1427

4 211 122;632;890;1096True;True;True;True123;635;894;1101136;725;1024;1256;1257

0 212 727 True 731 835

3 213 193;293;869;1208True;True;True;True194;294;873;1214219;328;995;1388

12 214 25;97;105;165;190;236;378;925;1021;1034;1074;1133True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True25;97;106;166;191;237;380;929;1025;1039;1079;113925;105;106;117;188;216;265;426;1062;1063;1171;1187;1230;1300

3 215 582;815;1123True;True;True585;819;1129668;935;1288

2 216 255;257 True;True 256;258 287;289

7 217 123;278;318;498;534;684;800;963True;True;True;True;True;True;True;True124;279;319;500;536;688;804;967137;312;355;567;612;789;916;1106

8 218 135;172;487;624;764;814;917;1138True;True;True;True;True;True;True;True136;173;489;627;768;818;921;1144152;196;556;716;717;876;877;934;1054;1307

1 219 822 True 826 942

4 220 7;195;344;660;736;1066True;True;True;True;True;True7;196;345;664;740;10717;221;222;383;761;845;1221

1 221 681;693 True;True 685;697 786;799

1 222 377 True 379 425

2 223 144;216;718;735True;True;True;True145;217;722;739162;244;826;844

2 224 971;1098 True;True 975;1103 1114;1259

5 225 442;705;753;824;1061True;True;True;True;True444;709;757;828;1066499;500;811;864;944;1216

2 226 617;664;701True;True;True620;668;705708;765;807

3 227 251;439;680True;True;True252;441;684283;496;785

2 228 456;473 True;True 458;475 515;540

1 229 512 True 514 583

2 230 88;467 True;True 88;469 96;532

2 231 260;471 True;True 261;473 292;538

8 232 187;559;600;614;841;849;902;1038;1071True;True;True;True;True;True;True;True;True188;562;603;617;845;853;906;1043;1076213;644;688;705;963;973;1038;1191;1192;1227

3 233 78;91 True;True 78;91 86;99

6 234 422;875;949True;True;True424;879;953478;479;1002;1088

1 235 985 True 989 1130

1 236 246 True 247 278

3 237 207;602;695True;True;True208;605;699234;690;801

1 238 521 True 523 595

2 239 183 True 184 208

1 240 479 True 481 547

5 241 21;264;289;478;992;1029;1077True;True;True;True;True;True;True21;265;290;480;996;1034;108221;297;324;546;1138;1180;1233

2 242 1;842;1140;1231True;True;True;True1;846;1146;12371;964;1309;1415

1 243 67 True 67 75

0 244 616 True 619 707

4 245 180;453;662True;True;True181;455;666205;511;763

1 246 575 True 578 660

5 247 109;233;572True;True;True110;234;575121;122;262;657

2 248 541;659;950True;True;True544;663;954622;760;1089



1 249 505 True 507 575

1 250 1107 True 1113 1270

1 251 1124 True 1130 1289

1 252 615 True 618 706

0 + 253 472 True 474 539

0 254 592 True 595 679

1 255 446 True 448 504

2 256 334;354 True;True 335;355 371;395

3 257 885;908 True;True 889;912 1014;1015;1044

2 258 923;924 True;True 927;928 1060;1061

2 259 619 True 622 710;711

0 + 260 1210 True 1216 1390

1 261 545 True 548 627

3 262 259;298;343;773;1076True;True;True;True;True260;299;344;777;1081291;333;382;887;1232

1 263 9 True 9 9



MS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDsOxidation (M) site positions

585;778;902;1428585;778;902;1428 0 94

54;722;154654;722;1546 1 119

13;352;409;555;881;987;1012;1200;1206;1215;1216;1230;1349;1363;160313;352;409;555;881;987;1012;1200;1206;1215;1216;1230;1349;1363;16032;3 259;262

55;480;722;757;1040;1105;1174;1175;1210;1255;1256;1257;1482;154655;480;722;757;1040;1105;1175;1210;1255;1257;1482;15461;4;5 150;306;321

168;376;412;413;517;590;1073;1346;1351168;376;412;413;517;590;1073;1346;13516 326

95;352;408;414;555;719;857;995;1201;143295;352;408;414;555;719;857;995;1201;1432

471;472;515;1260471;515;1260

907 907

740 740

527;937;1460527;937;1460 7 86

63 63

36;37;256;332;560;744;745;789;848;1060;1132;113337;256;332;560;744;745;789;848;1060;11338 56

452 452

78 78

43;353;389;390;391;392;553;825;83843;353;389;553;825;8389 167

962;1062;1362;1571962;1062;1362;157110;11 41;124

130;243;1150;1496;1497;1606;1619;1620130;243;1150;1497;1606;1619

44 44

23;57;97;37023;57;97;370

32;33;34;119;120;121;144;145;146;147;273;302;355;356;357;381;420;421;486;487;488;566;579;580;581;616;617;618;675;676;677;678;679;680;681;682;683;684;685;686;687;702;703;809;813;814;815;816;817;818;819;820;821;822;874;875;876;877;878;918;919;1219;1220;1221;1222;1223;1224;1225;1226;1227;1228;1324;1325;1382;1400;1401;1402;1419;1420;1421;1422;1423;1484;1485;1517;1552;1553;1598;1599;160033;120;146;273;302;357;381;420;486;566;579;581;616;680;703;809;818;822;877;919;1220;1222;1325;1382;1400;1419;1420;1484;1517;1552;159812;13;14;15;16;1797;234;255;322;426;492

47;1572;1573;1574;1575;157647;1574 18;19 80;82

42;76;451;639;923;1403;1404;163542;76;451;639;923;1403;163520 84

1232 1232 21 63

532;671 532;671

303;387;849;1087;1112;1180;1181;1347;1348;1406;1407;1439;1590;1591;1639;1640303;387;849;1087;1112;1181;1347;1407;1439;1590;1591;163922;23;24 199;274;408

250;837 250;837

165 165

219;668;944;1072219;668;944;1072 25 342

466;1068;1069;1070;1607;1608;1609466;1068;1070;1607;1609

48;49;50;51;52;109;156;159;221;222;397;755;756;832;885;886;971;982;1056;1090;1091;1092;1093;1101;1107;1108;1160;1161;1162;1163;1246;1247;1248;1249;1250;1251;1521;1522;1523;1588;163448;51;109;156;159;222;397;755;756;832;885;971;982;1056;1092;1093;1101;1107;1161;1247;1248;1522;1588;163426;27 142;208

30 30

713;788;882;883;943;1086;1270;1341;1397;1398;1487;1538;1555713;788;882;943;1086;1270;1341;1397;1487;1538;155528;29;30;31556;592;904;907

194;195;304;529;551;711;712;1436;1492;1493;1494;1501;1502;1519;1520;1524;1622;1623;1624;1625195;304;529;551;711;1436;1494;1501;1519;1524;1622;1625

297;298;299;1354298;1354

3;182;417;1001;1080;13613;182;417;1001;1080;1361

311;473;474;475;917;969;1066;1294;1437311;473;475;917;969;1066;1294;1437

5;212;213;214;215;385;670;884;1011;1124;1356;1490;14915;213;215;385;670;884;1011;1124;1356;149032;33;34 128;233;247

56;71;338;476;735;766;866;867;868;869;1017;1243;126156;71;338;476;735;766;868;1017;1243;126135 406

81;117;235;236;245;258;266;306;307;308;309;418;419;453;454;455;456;457;458;459;460;468;469;470;505;508;509;561;591;592;593;694;695;696;770;931;932;1054;1096;1097;1098;1099;1143;1144;1145;1146;1147;1148;1159;1233;1234;1235;1236;1267;1268;1274;1289;1290;1291;1319;1320;1444;1445;1446;1447;1549;1550;155181;117;236;245;258;266;306;419;453;468;505;508;561;593;694;696;770;931;1054;1096;1098;1143;1144;1147;1159;1234;1235;1268;1274;1289;1291;1320;1444;1549;155136;37 99;263

257;395;1326257;395;1326

0;72;73;74;125;126;127;154;155;200;249;512;653;654;724;823;824;859;860;861;862;863;895;896;897;908;926;927;928;929;1007;1008;1041;1042;1115;1116;1204;1205;1488;14890;72;74;125;154;200;249;512;653;724;823;861;895;897;908;928;1007;1008;1042;1116;1204;148938;39 339;446

103;104;163;164;186;187;188;279;280;281;290;336;344;360;362;363;378;379;383;426;427;436;630;672;673;749;750;810;964;965;1153;1154;1155;1265;1287;1525;1526;1527;1528;1564;1601103;163;186;188;281;290;336;344;360;363;378;383;427;436;630;672;750;810;964;1153;1155;1265;1287;1526;1527;1564;1601

333;688;1063;1556;1596333;688;1063;1556;1596

968;1560 968;1560

467;674;1369;1373;1440467;674;1369;1373;144040 134

45;1212 45;1212 41 432

752 752

361 361

314;806;905;1110;1514314;806;905;1110;1514



31;424;425;976;141131;424;425;976;141142;43 10;16

196;197;410;493;539;758;759;768;769;780;781;782;783;994;1022;1023;1208;1209;1395;1396196;410;493;539;759;768;781;783;994;1022;1208;1395

565;980;1136;1430;1548565;980;1136;1430;154844 243

1129 1129

46;270;271;504;726;1284;1285;138746;270;504;726;1284;138745;46;47;48197;203;266;363

1064 1064 49 134

546;634;733;1036;1554546;634;733;1036;155450;51;52 77;84;211

25;161;162;447;448;464;465;521;582;583;584;732;1122;1123;1173;1237;1282;1534;1535;1536;1626;1627;1628;1629;1630;164125;162;448;464;521;583;732;1122;1173;1237;1282;1536;1626;1628;1630;164153;54 196;303

170;707;720;763;767;945;1058;1417;1418;1631170;707;720;763;767;945;1058;1418;163155;56;57;58;5929;33;146;147;158

11;765;774;1005;1100;1202;1313;161111;765;774;1005;1100;1202;1313;1611

1027 1027

638 638

267;404;1015267;404;1015 60 159

114;925;1186;1198;1252;1579;1587114;925;1186;1198;1252;1579;158761;62 44;46

69;70;105;106;301;377;631;669;836;983;128069;70;106;301;377;631;669;836;983;128063 668

347;498;620;1513347;498;620;1513

108;518;727108;518;727

65;293;294;295;296;400;401;407;494;495;496;497;640;660;661;662;663;714;715;716;717;827;828;946;1167;1288;1583;1584;1585;1593;1594;1595;1607;1608;160965;293;400;407;495;496;640;660;714;716;828;946;1167;1288;1583;1585;1593;1595;1607;160964;65;66;67;68;69;70;7129;57;114;255;256;257;304;310

879;1646 879;1646

252;354;507;606;607;1028;1333;1458252;354;507;606;1028;1333;145872 390

8;41;79;80;198;254;406;479;499;500;629;659;690;798;889;1034;1035;1079;1176;1258;1342;1364;1434;1435;1457;1466;1467;14838;41;79;80;198;254;406;479;499;629;659;690;798;889;1034;1035;1079;1176;1258;1342;1364;1435;1457;1466;148373;74;75 135;214;513

366 366 76 392

371;900 371;900

275;276;372;373;374;528;612;613275;276;373;374;528;61277;78;79 61;411;481

28;29;655;977;1254;1259;129728;655;977;1254;1259;1297

142;229;665;1516142;229;665;1516

66;160;183;248;443;444;445;586;587;588;589;656;1029;119766;160;183;248;443;445;587;588;656;1029;119780;81;82 97;226;231

981;1203;1300;1301;1302;1653981;1203;1301;1653

82;98;241;242;329;330;335;340;341;599;600;621;657;658;666;667;922;1024;1025;1026;1074;1075;1076;1077;1078;1081;1085;1276;161782;98;242;329;335;341;600;621;658;667;922;1024;1076;1081;1085;1276;161783;84;85;8618;35;119;124

21;210;462;463;844;845;1103;1295;1353;1412;1509;1581;158221;210;463;845;1103;1295;1353;1412;1509;158187;88 94;164

830;1120;1207830;1120;1207 89 403

320;380;1650;1651320;380;1650

872;1102;1307872;1102;1307

834;906;1172834;906;1172

947;1350 947;1350 90 50

920;1009 920;1009

1071;1238 1071;1238

1183 1183

899;1602 899;1602

1184 1184

14;910 14;910

202;489;871202;489;871 91 819

284;322;323;324;627;708;725;1213;1214;1303;1314;1389;1580;1645284;322;627;708;725;1213;1214;1303;1314;1389;1580;1645

118;169;217;251;283;327;382;614;1106;1331;1332118;169;217;251;283;327;382;614;1106;1331

220;255;741;835220;255;741;835

40;211;437;438;567;651;911;941;942;1308;142640;211;437;567;651;911;942;1308;142692 142

181;193;264;265;300;429;430;594;635;636;637;1032;1033;1055;1088;1089;1095;1118;1137;1138;1570181;193;265;300;429;430;594;635;637;1032;1055;1088;1095;1118;1138;157093;94 153;174

138;166;343;402;513;564;743;760;916;999;1002;1633138;166;343;402;513;564;743;760;916;999;1002;163395;96 67;488

101;208;209;230;239;446;728;729;730;958;1016;1113;1114;1262;1372;1480;1504101;208;230;239;446;728;958;1016;1114;1262;1372;1480;150497;98;99;100322;359;385;519

348 348



305 305

405 405 101 285

1340;1506 1340;1506

96;431;481;482;483;484;693;721;938;1121;1192;1193;1263;1278;1279;1337;163796;431;481;693;721;938;1121;1192;1193;1263;1279;1337;1637102 410

137;1352 137;1352

552;1135;1498552;1135;1498

4;131;174;933;934;966;967;985;986;1170;1195;11964;131;174;933;934;966;985;1170;1195;1196103 175

485;490;541;549;550;776;826;1065;1322;1366;1367;1390;1391;1392;1393;1394;1459;1465;1495;1586;1618;1654485;490;541;549;550;776;826;1065;1322;1367;1393;1459;1465;1495;1586;1618;1654104 59

748 748

24;124;287;334;351;393;718;833;1199;1244;1264;1479;1507;1561;158924;124;287;334;351;393;718;833;1199;1244;1264;1479;1507;1561;1589105 1357

984 984

39;150;175;176;177;199;260;337;345;533;596;597;598;779;784;785;786;787;804;805;959;960;963;1006;1130;1156;1388;1399;142739;150;176;199;260;337;345;533;596;598;779;785;804;805;959;960;963;1006;1130;1156;1388;1399;1427106;107;10814;124;356

135;184;185;1336135;184;1336 109 482

349;1344 349;1344 110 38

204;205;313204;313

94;368;99294;368;992

58;800;1169;136858;800;1169;1368

428;501;502;503;794;865;1104428;502;794;865;1104111 51

17;62;140917;62;1409

18;19 19

705;1408 705;1408

64 64

2;523;15332;523;1533

218;286;516;522;764;772;924;1018;1272;1273;1359;1360218;286;516;522;764;772;924;1018;1272;1359

632;797;847;1010;1021632;797;847;1010;1021

563;1541;1632563;1541;1632

912 912

15;61;234;154015;61;234;1540 112 75

625;1424 625;1424 113 409

957 957 114;115 78;81

1019;1082;1531;16381019;1082;1531;1638

153;189;416;851;852;1374;1448;1508153;189;416;851;1374;1448;1508116 82

68;510;604;605;734;808;915;1321;1385;1532;157868;510;604;734;808;915;1321;1385;1532;1578

568;892;1431568;892;1431

122;619;1211122;619;1211

1476 1476

491;761;1231491;761;1231

367;689;1318367;689;1318

139;140;141;179;180;262;263;432;433;524;525;628;697;698;699;894;939;961;998;1125;1328;1329;1330139;141;179;262;263;433;524;525;628;698;894;939;961;998;1125;1328;1330117;118;119;120;12177;187;251;255;280

10;282;375;506;746;747;1158;164910;282;375;506;747;1158;1649

870;1461;1511;1512870;1461;1511

571;572;873;948;949;950;951;952;953;954;1157;1187;1644;1647;1648571;873;948;1157;1187;1644;1647;1648122;123;124;125;126;1271;11;14;15;72;121

1178;1306;15921178;1306;1592 128 4

840;841;842;843 840

110;207;1453;1454;1455;1456110;207;1456 129 408

261;342;461;559;649;1134;1281;1283;1335;1529;1530261;342;461;559;649;1134;1281;1283;1335;1530130;131 57;202

85;86;646;647;799;1152;1275;1518;1604;160585;646;799;1152;1275;1518;1604

93;136;339;519;538;993;1296;148193;136;339;519;538;993;1296;1481132;133;134;135137;378;502;503

1194 1194

99;100;543;64399;543;643



83;1557;1558;155983;1558

272;544 272;544

898;1050 898;1050

775;972 775;972

129;449;450;731;1053;1621129;449;731;1053;1621136 527

157;1292;1293157;1292

35;615;642;101435;615;642;1014137;138;13914;97;325

542 542

12;84;278;388;893;1128;147512;84;278;388;893;1128;1475140 1038

1441;1643 1441;1643

384 384 141 161

328;1500 328;1500

710;1355 710;1355

171;192 171;192

1039 1039 142 87

398;970 398;970

831;855;1370831;855;1370143;144;145172;185;346

60;921;991;115160;921;991;1151 146 260

59;312;358;700;737;777;880;1044;1168;1179;1505;153959;312;358;700;737;777;880;1044;1168;1179;1505;1539147 385

511 511

573;652;936;1563573;652;936;1563

111;112;113;316;317;1111112;316;317;1111

268;692;1004;1037;1038;1057268;692;1004;1037;1057148;149 291;339

807;1386;1568807;1386;1568 150 218

6;38;223;224;225;233;253;399;439;440;441;442;547;548;609;709;864;996;997;1013;1045;1046;1047;1048;1049;1141;1142;1185;1309;1310;1311;1312;1357;1358;1379;1380;1425;1503;1542;1543;1544;1545;15776;38;223;225;233;253;399;439;442;548;609;709;864;996;1013;1045;1142;1185;1310;1357;1379;1380;1425;1503;1544;1577151;152;153;154255;305;326;546

1343;1515 1343;1515

291;1442 291;1442

277;398;1131277;398;1131

434 434

92;396;545;608;1271;1468;146992;396;545;608;1271;1469155 594

1375;1376;13771375

87;88 87

978;979;1003;1612978;1003;1612

89 89

16;812 16;812

415;624 415;624

53;288;626;754;839;148653;288;626;754;839;1486

274;403;520;537;644;645;648;1245;1286;1415;1451;1452;1565;1566;1614;1615274;403;520;537;645;648;1245;1286;1415;1452;1565;1614156;157 370;499

514;1443 514;1443

1547 1547

143;201;526;1405;1464143;201;526;1405;1464

238;318;365;492;704;753;846;1315;1316;1477;1478;1652238;318;365;492;704;753;846;1315;1478;1652158;159 329;346

540;575;576;577;578;1067;1164;1229;1240;1410;1616540;576;1067;1164;1229;1240;1410;1616160 309

158 158 161 56

850;904;1323850;904;1323

20;1242 20;1242

1020 1020

1109;1298;1299;14381109;1298;1299;1438

148;149;530;531;1166;1642148;530;1166;1642

123;1345;1471;1472;1499123;1345;1472;1499



1031;1613 1031;1613 162;163 170;178

75;914;1537;1562;163675;914;1537;1562;1636

829 829

890 890

736;1462 736;1462

1239 1239

1177 1177

172;173 172;173

67;1510 67;1510 164 34

1304;1305 1305

190;191;386;556;623;974191;386;556;623;974165 281

134;203;285;350;935;973;1043;1117;1266;1433;1610134;203;285;350;935;973;1043;1117;1266;1433;1610166 475

151;811;1149;1413;1414151;811;1149;1413

940 940 167 1

244;364;1119;1567244;364;1119;1567168 27

26;27;115;116;128;206;240;292;478;1190;1191;1317;1334;1381;146326;116;128;206;240;292;478;1190;1317;1334;1381;1463169;170;171133;270;599

751;1052;1449751;1052;1449

319;321 319;321

152;346;394;633;691;891;1030;1241152;346;394;633;691;891;1030;1241172 218

167;216;622;801;802;803;988;989;990;1051;1182;1470167;216;622;803;990;1051;1182;1470173;174;175;176;177156;378;408;410;427

1059 1059

7;246;247;423;854;956;13717;246;423;854;956;1371178;179;18039;65;90

888;901 888;901 181 415

477 477

178;269;930;955178;269;930;955182;183 4;18

1253;1416 1253;1416

557;558;913;975;1061;1365557;913;975;1061;1365

793;858;909793;858;909 184 404

315;554;887315;554;887

574;603 574;603

650 650

102;595 102;595

326;601 326;601

237;723;771;790;1083;1094;1165;1338;1339;1378237;723;771;790;1083;1094;1165;1339;1378185 192

90;91;107 91;107

534;535;536;1126;1127;1217536;1126;1217

1269 1269

310 310

259;773;903259;773;903

664 664

231;232 232

611 611

22;331;359;610;1277;1327;138422;331;359;610;1277;1327;1384186;187;188;189234;247;269;279

1;1084;1473;1474;15971;1084;1474;1597190;191 229;246

77 77

792 792 192 281

226;227;228;569;570;856227;570;856 193 82

742 742

132;133;289;738;739133;289;738

701;853;1218701;853;1218 194 288



641 641

1429 1429

1450 1450

791 791

602 602 195 702

762 762 196 42

562 562

411;435 411;435

1139;1140;11711139;1171

1188;1189 1188;1189

795;796 796

1569 1569 197 41

706 706

325;369;422;1000;1383325;369;422;1000;1383198;199;20086;88;227

9 9



103;163;186;188;281;290;336;344;360;363;378;383;427;436;630;672;750;810;964;1153;1155;1265;1287;1526;1527;1564;1601



Protein IDsMajority protein IDsPeptide counts (all)Peptide counts (razor+unique)Peptide counts (unique)Fasta headersNumber of proteinsPeptides Razor + unique peptides

CON__P00761CON__P00761 4 4 4 >P00761 SWISS-PROT:P00761|TRYP_PIG Trypsin - Sus scrofa (Pig).1 4 4

CON__P02533;CON__P08779;CON__P19012;CON__Q6IFX2CON__P02533;CON__P08779;CON__P190125;5;4;2 1;1;1;1 0;0;0;0 >P02533 SWISS-PROT:P02533 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT14 Keratin, type I cytoskeletal 14;>P08779 SWISS-PROT:P08779 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT16 Keratin, type I cytoskeletal 16;>P19012 SWISS-PROT:P19012 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT15 Keratin, type I cytoskel4 5 1

CON__P02668CON__P02668 3 3 3 >P02668 SWISS-PROT:P02668 Kappa-casein [Contains: Casoxin C; Casoxin 6; Casoxin A; Casoxin B; Casoplatelin] - Bos taurus (Bovine).1 3 3

CON__P04264;CON__H-INV:HIT000016045CON__P0426423;1 21;1 15;0 >P04264 SWISS-PROT:P04264 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT1 Keratin, type II cytoskeletal 12 23 21

CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P05784;CON__Q148H6;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__Q7Z3Y7;CON__Q99456;CON__Q14525;CON__Q9UE12;CON__Q15323;CON__A2A5Y0;CON__Q92764;CON__Q14532;CON__Q7Z3Z0;CON__A2AB72;CON__Q497I4;CON__O76015;CON__Q7Z3Y8;CON__O76013;CON__Q7Z3Y9;CON__O76014;CON__REFSEQ:XP_986630;CON__Q2M2I5CON__P1364526;7;4;4;3;3;3;3;2;2;2;2;2;2;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;126;7;4;4;3;3;3;3;2;2;2;2;2;2;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;1;121;4;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0>P13645 SWISS-PROT:P13645 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT10 Keratin, type I cytoskeletal 1030 26 26

CON__P35527CON__P35527 14 13 13 >P35527 SWISS-PROT:P35527 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT9 Keratin, type I cytoskeletal 91 14 13

CON__P35908;CON__Q3TTY5;CON__Q6NXH9;CON__Q9R0H5;CON__Q7RTS7;CON__Q32MB2;CON__Q7Z794;CON__Q14CN4-1;CON__Q6IME9;CON__Q3SY84;CON__P19013;CON__Q9H552CON__P3590824;5;4;3;3;3;3;2;2;2;2;124;5;4;3;3;3;3;2;2;2;2;116;1;0;0;0;0;0;0;0;0;0;0>P35908 SWISS-PROT:P35908 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=KRT2 Keratin, type II cytoskeletal 2 epidermal12 24 24

CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q8BGZ7;CON__P50446;CON__P05787CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q8BGZ7;CON__P50446;CON__P057878;8;5;5;4 2;2;1;1;1 0;0;0;0;0 >Q922U2 SWISS-PROT:Q922U2 Tax_Id=10090 Gene_Symbol=Krt5 Keratin, type II cytoskeletal 5;>Q5XQN5 SWISS-PROT:Q5XQN5 (Bos taurus) Keratin, type II cytoskeletal 5;>Q8BGZ7 TREMBL:Q8BGZ7;Q99MH7 Tax_Id=10090 Gene_Symbol=Krt75 10 days neonate skin cDNA, RIKEN full5 8 2

CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 5 5 5 >Q86YZ3 SWISS-PROT:Q86YZ3 Tax_Id=9606 Gene_Symbol=HRNR Hornerin1 5 5

REV__sp|P0CZ17|ASP21_YEAST;REV__sp|P0CX79|ASP24_YEAST;REV__sp|P0CX78|ASP23_YEAST;REV__sp|P0CX77|ASP22_YEASTREV__sp|P0CZ17|ASP21_YEAST;REV__sp|P0CX79|ASP24_YEAST;REV__sp|P0CX78|ASP23_YEAST;REV__sp|P0CX77|ASP22_YEAST1;1;1;1 1;1;1;1 1;1;1;1 >sp|P0CZ17|ASP21_YEAST L-asparaginase 2-1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ASP3-1 PE=1 SV=1;>sp|P0CX79|ASP24_YEAST L-asparaginase 2-4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ASP3-4 PE=1 SV=4 1 1

REV__sp|P32380|SP110_YEASTREV__sp|P32380|SP110_YEAST1 1 1 >sp|P32380|SP110_YEAST Spindle pole body component 110 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SPC110 PE=1 SV=11 1 1

REV__sp|P46949|FYV8_YEASTREV__sp|P46949|FYV8_YEAST1 1 1 >sp|P46949|FYV8_YEAST Protein FYV8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FYV8 PE=1 SV=11 1 1

sp|A5Z2X5|YP010_YEASTsp|A5Z2X5|YP010_YEAST1 1 1 >sp|A5Z2X5|YP010_YEAST UPF0495 protein YPR010C-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YPR010C-A PE=3 SV=11 1 1

sp|P00044|CYC1_YEAST;sp|P00045|CYC7_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST3;1 3;1 3;1 >sp|P00044|CYC1_YEAST Cytochrome c iso-1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CYC1 PE=1 SV=22 3 3

sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST1 1 1 >sp|P00127|QCR6_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR6 PE=1 SV=21 1 1

sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST10 10 10 >sp|P00128|QCR7_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR7 PE=1 SV=21 10 10

sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEAST2;2;2;2 2;2;2;2 2;2;2;2 >sp|P00163|CYB_YEAST Cytochrome b OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COB PE=1 SV=3;>sp|P03873|MBI2_YEAST Cytochrome b mRNA maturase bI2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BI2 PE=1 SV=2;>4 2 2

sp|P00401|COX1_YEASTsp|P00401|COX1_YEAST2 2 2 >sp|P00401|COX1_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX1 PE=3 SV=21 2 2

sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST9 9 9 >sp|P00410|COX2_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX2 PE=1 SV=11 9 9

sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST7 7 6 >sp|P00424|COX5A_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide 5A, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX5A PE=1 SV=11 7 7

sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST3 2 2 >sp|P00425|COX5B_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide 5B, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX5B PE=1 SV=31 3 2

sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST7 7 7 >sp|P00427|COX6_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 6, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX6 PE=1 SV=11 7 7

sp|P00560|PGK_YEASTsp|P00560|PGK_YEAST2 2 2 >sp|P00560|PGK_YEAST Phosphoglycerate kinase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PGK1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST25 25 25 >sp|P00830|ATPB_YEAST ATP synthase subunit beta, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP2 PE=1 SV=21 25 25

sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST9 9 9 >sp|P00890|CISY1_YEAST Citrate synthase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CIT1 PE=1 SV=21 9 9

sp|P01123|YPT1_YEASTsp|P01123|YPT1_YEAST1 1 1 >sp|P01123|YPT1_YEAST GTP-binding protein YPT1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YPT1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P02992|EFTU_YEASTsp|P02992|EFTU_YEAST2 2 2 >sp|P02992|EFTU_YEAST Elongation factor Tu, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TUF1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST16 16 16 >sp|P02994|EF1A_YEAST Elongation factor 1-alpha OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TEF1 PE=1 SV=11 16 16

sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST5 5 5 >sp|P04037|COX4_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 4, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX4 PE=1 SV=11 5 5

sp|P04039|COX8_YEASTsp|P04039|COX8_YEAST1 1 1 >sp|P04039|COX8_YEAST Cytochrome c oxidase polypeptide VIII, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX8 PE=1 SV=21 1 1

sp|P04385|GAL1_YEAST;sp|P13045|GAL3_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST5;1 5;1 5;1 >sp|P04385|GAL1_YEAST Galactokinase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAL1 PE=1 SV=42 5 5

sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST5 2 2 >sp|P04710|ADT1_YEAST ADP,ATP carrier protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AAC1 PE=1 SV=11 5 2

sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST26 26 26 >sp|P04840|VDAC1_YEAST Mitochondrial outer membrane protein porin 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=POR1 PE=1 SV=41 26 26

sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEAST13;11 13;11 13;11 >sp|P05030|PMA1_YEAST Plasma membrane ATPase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMA1 PE=1 SV=2;>sp|P19657|PMA2_YEAST Plasma membrane ATPase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMA2 PE2 13 13

sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST10 10 10 >sp|P05626|ATPF_YEAST ATP synthase subunit 4, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP4 PE=1 SV=21 10 10

sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEAST4;4;4;4 4;4;4;4 4;4;4;4 >sp|P0CH09|RL40B_YEAST Ubiquitin-60S ribosomal protein L40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RPL40B PE=1 SV=1;>sp|P0CH08|RL40A_YEAST Ubiquitin-60S ribosomal protein L40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S4 4 4

sp|P06779|RAD7_YEASTsp|P06779|RAD7_YEAST2 2 2 >sp|P06779|RAD7_YEAST DNA repair protein RAD7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RAD7 PE=1 SV=31 2 2

sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST5 5 5 >sp|P06780|RHO1_YEAST GTP-binding protein RHO1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RHO1 PE=1 SV=31 5 5

sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST10 10 10 >sp|P07143|CY1_YEAST Cytochrome c1, heme protein, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CYT1 PE=1 SV=11 10 10

sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST11 11 11 >sp|P07213|TOM70_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM70 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM70 PE=1 SV=21 11 11

sp|P07246|ADH3_YEASTsp|P07246|ADH3_YEAST1 1 1 >sp|P07246|ADH3_YEAST Alcohol dehydrogenase 3, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ADH3 PE=1 SV=21 1 1

sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST28 28 28 >sp|P07251|ATPA_YEAST ATP synthase subunit alpha, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP1 PE=1 SV=51 28 28

sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST3 3 3 >sp|P07255|COX9_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 7A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX9 PE=1 SV=21 3 3

sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST26 26 26 >sp|P07256|QCR1_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COR1 PE=1 SV=11 26 26

sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST32 32 32 >sp|P07257|QCR2_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR2 PE=1 SV=11 32 32

sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST2 2 2 >sp|P07560|SEC4_YEAST Ras-related protein SEC4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC4 PE=1 SV=11 2 2

sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST12 12 12 >sp|P08067|UCRI_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit Rieske, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RIP1 PE=1 SV=11 12 12

sp|P08417|FUMH_YEASTsp|P08417|FUMH_YEAST1 1 1 >sp|P08417|FUMH_YEAST Fumarate hydratase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FUM1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P08466|NUC1_YEASTsp|P08466|NUC1_YEAST4 4 4 >sp|P08466|NUC1_YEAST Mitochondrial nuclease OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NUC1 PE=1 SV=11 4 4



sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST3 3 3 >sp|P08525|QCR8_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR8 PE=1 SV=21 3 3

sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST12 12 12 >sp|P09457|ATPO_YEAST ATP synthase subunit 5, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP5 PE=1 SV=11 12 12

sp|P0C5R9|YP17B_YEASTsp|P0C5R9|YP17B_YEAST1 1 1 >sp|P0C5R9|YP17B_YEAST Uncharacterized protein YPR170W-B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YPR170W-B PE=3 SV=11 1 1

sp|P0CX54|RL12B_YEAST;sp|P0CX53|RL12A_YEASTsp|P0CX54|RL12B_YEAST;sp|P0CX53|RL12A_YEAST1;1 1;1 1;1 >sp|P0CX54|RL12B_YEAST 60S ribosomal protein L12-B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RPL12B PE=1 SV=1;>sp|P0CX53|RL12A_YEAST 60S ribosomal protein L12-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 2 1 1

sp|P10174|COX7_YEASTsp|P10174|COX7_YEAST1 1 1 >sp|P10174|COX7_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX7 PE=1 SV=31 1 1

sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST4 4 4 >sp|P10614|CP51_YEAST Lanosterol 14-alpha demethylase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG11 PE=1 SV=11 4 4

sp|P40150|SSB2_YEAST;sp|P11484|SSB1_YEASTsp|P40150|SSB2_YEAST;sp|P11484|SSB1_YEAST2;2 2;2 2;2 >sp|P40150|SSB2_YEAST Ribosome-associated molecular chaperone SSB2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SSB2 PE=1 SV=2;>sp|P11484|SSB1_YEAST Ribosome-associated molecular chaperone SSB1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain A2 2 2

sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST5 5 5 >sp|P11491|PPB_YEAST Repressible alkaline phosphatase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHO8 PE=1 SV=21 5 5

sp|P12684|HMDH2_YEAST;sp|P12683|HMDH1_YEASTsp|P12684|HMDH2_YEAST;sp|P12683|HMDH1_YEAST2;1 2;1 2;1 >sp|P12684|HMDH2_YEAST 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme A reductase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HMG2 PE=1 SV=1;>sp|P12683|HMDH1_YEAST 3-hydroxy-3-methylglutaryl-coenzyme A reductase 1 OS=Saccharomyces cerevisi2 2 2

sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST14 14 14 >sp|P13181|GAL2_YEAST Galactose transporter OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAL2 PE=1 SV=31 14 14

sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST8 8 8 >sp|P14020|DPM1_YEAST Dolichol-phosphate mannosyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DPM1 PE=1 SV=31 8 8

sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST9 9 9 >sp|P14906|SEC63_YEAST Protein translocation protein SEC63 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC63 PE=1 SV=21 9 9

sp|P16547|OM45_YEASTsp|P16547|OM45_YEAST2 2 2 >sp|P16547|OM45_YEAST Mitochondrial outer membrane protein OM45 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OM45 PE=1 SV=21 2 2

sp|P16603|NCPR_YEASTsp|P16603|NCPR_YEAST1 1 1 >sp|P16603|NCPR_YEAST NADPH--cytochrome P450 reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NCP1 PE=1 SV=31 1 1

sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST4 4 4 >sp|P16622|HEMH_YEAST Ferrochelatase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HEM15 PE=1 SV=11 4 4

sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST5 5 5 >sp|P17255|VATA_YEAST V-type proton ATPase catalytic subunit A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA1 PE=1 SV=31 5 5

sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST1 1 1 >sp|P17505|MDHM_YEAST Malate dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDH1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P17695|GLRX2_YEASTsp|P17695|GLRX2_YEAST1 1 1 >sp|P17695|GLRX2_YEAST Glutaredoxin-2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GRX2 PE=1 SV=31 1 1

sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST24;5 24;5 21;2 >sp|P18239|ADT2_YEAST ADP,ATP carrier protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PET9 PE=1 SV=22 24 24

sp|P19073|CDC42_YEASTsp|P19073|CDC42_YEAST2 2 2 >sp|P19073|CDC42_YEAST Cell division control protein 42 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CDC42 PE=1 SV=21 2 2

sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST10 10 10 >sp|P19414|ACON_YEAST Aconitate hydratase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ACO1 PE=1 SV=21 10 10

sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST20 20 20 >sp|P19882|HSP60_YEAST Heat shock protein 60, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HSP60 PE=1 SV=11 20 20

sp|P20107|ZRC1_YEASTsp|P20107|ZRC1_YEAST2 2 2 >sp|P20107|ZRC1_YEAST Zinc/cadmium resistance protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ZRC1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST6 6 6 >sp|P21147|ACO1_YEAST Acyl-CoA desaturase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OLE1 PE=1 SV=21 6 6

sp|P21560|CBP3_YEASTsp|P21560|CBP3_YEAST2 2 2 >sp|P21560|CBP3_YEAST Protein CBP3, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CBP3 PE=1 SV=11 2 2

sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST1 1 1 >sp|P21576|VPS1_YEAST Vacuolar protein sorting-associated protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VPS1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P21592|COX10_YEASTsp|P21592|COX10_YEAST1 1 1 >sp|P21592|COX10_YEAST Protoheme IX farnesyltransferase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX10 PE=3 SV=11 1 1

sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST9 9 9 >sp|P21801|SDHB_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] iron-sulfur subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH2 PE=1 SV=11 9 9

sp|P21825|SEC62_YEASTsp|P21825|SEC62_YEAST1 1 1 >sp|P21825|SEC62_YEAST Translocation protein SEC62 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SEC62 PE=1 SV=21 1 1

sp|P21954|IDHP_YEAST;sp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST;sp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEAST2;1;1 2;1;1 2;1;1 >sp|P21954|IDHP_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NADP], mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDP1 PE=1 SV=1;>sp|P41939|IDHC_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NADP] cytoplasmic OS=Saccharomyces cerevisiae (strain 3 2 2

sp|P22146|GAS1_YEASTsp|P22146|GAS1_YEAST4 4 4 >sp|P22146|GAS1_YEAST 1,3-beta-glucanosyltransferase GAS1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GAS1 PE=1 SV=21 4 4

sp|P22289|QCR9_YEASTsp|P22289|QCR9_YEAST2 2 2 >sp|P22289|QCR9_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 9 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR9 PE=1 SV=21 2 2

sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST8 8 8 >sp|P22855|MAN1_YEAST Alpha-mannosidase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AMS1 PE=1 SV=21 8 8

sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST16 16 16 >sp|P23641|MPCP_YEAST Mitochondrial phosphate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIR1 PE=1 SV=11 16 16

sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST10 10 10 >sp|P23644|TOM40_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM40 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM40 PE=1 SV=11 10 10

sp|P23833|SCO1_YEASTsp|P23833|SCO1_YEAST1 1 1 >sp|P23833|SCO1_YEAST Protein SCO1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SCO1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST5 5 5 >sp|P25045|LCB1_YEAST Serine palmitoyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LCB1 PE=1 SV=21 5 5

sp|P25087|ERG6_YEASTsp|P25087|ERG6_YEAST2 2 2 >sp|P25087|ERG6_YEAST Sterol 24-C-methyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG6 PE=1 SV=41 2 2

sp|P25340|ERG4_YEASTsp|P25340|ERG4_YEAST3 3 3 >sp|P25340|ERG4_YEAST Delta(24(24(1)))-sterol reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG4 PE=1 SV=21 3 3

sp|P25349|YCP4_YEASTsp|P25349|YCP4_YEAST1 1 1 >sp|P25349|YCP4_YEAST Flavoprotein-like protein YCP4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YCP4 PE=1 SV=11 1 1

sp|P25374|NFS1_YEASTsp|P25374|NFS1_YEAST1 1 1 >sp|P25374|NFS1_YEAST Cysteine desulfurase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NFS1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST3 3 3 >sp|P25379|STDH_YEAST Catabolic L-serine/threonine dehydratase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CHA1 PE=1 SV=21 3 3

sp|P25515|VATL1_YEASTsp|P25515|VATL1_YEAST1 1 1 >sp|P25515|VATL1_YEAST V-type proton ATPase subunit c OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA3 PE=1 SV=11 1 1

sp|P25574|EMC1_YEASTsp|P25574|EMC1_YEAST2 2 2 >sp|P25574|EMC1_YEAST ER membrane protein complex subunit 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=EMC1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P25618|CWH43_YEASTsp|P25618|CWH43_YEAST2 2 2 >sp|P25618|CWH43_YEAST Protein CWH43 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CWH43 PE=1 SV=21 2 2

sp|P25628|ARE1_YEASTsp|P25628|ARE1_YEAST1 1 1 >sp|P25628|ARE1_YEAST Sterol O-acyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ARE1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST5 5 5 >sp|P28241|IDH2_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH2 PE=1 SV=11 5 5

sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST3 3 3 >sp|P28834|IDH1_YEAST Isocitrate dehydrogenase [NAD] subunit 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IDH1 PE=1 SV=21 3 3

sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST4 4 4 >sp|P29704|FDFT_YEAST Squalene synthase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG9 PE=1 SV=21 4 4

sp|P30624|LCF1_YEAST;sp|P47912|LCF4_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST9;1 9;1 9;1 >sp|P30624|LCF1_YEAST Long-chain-fatty-acid--CoA ligase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FAA1 PE=1 SV=12 9 9



sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST10 10 10 >sp|P30902|ATP7_YEAST ATP synthase subunit d, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP7 PE=1 SV=21 10 10

sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST8;2 8;2 8;2 >sp|P31382|PMT2_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT2 PE=1 SV=22 8 8

sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST12 12 12 >sp|P32191|GPDM_YEAST Glycerol-3-phosphate dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GUT2 PE=1 SV=21 12 12

sp|P32317|AFG1_YEASTsp|P32317|AFG1_YEAST2 2 2 >sp|P32317|AFG1_YEAST Protein AFG1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AFG1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P32331|YMC1_YEASTsp|P32331|YMC1_YEAST3 3 3 >sp|P32331|YMC1_YEAST Mitochondrial glycine transporter YMC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YMC1 PE=3 SV=21 3 3

sp|P32332|OAC1_YEASTsp|P32332|OAC1_YEAST3 3 3 >sp|P32332|OAC1_YEAST Mitochondrial oxaloacetate transport protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OAC1 PE=1 SV=11 3 3

sp|P32335|MSS51_YEASTsp|P32335|MSS51_YEAST1 1 1 >sp|P32335|MSS51_YEAST Protein MSS51, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MSS51 PE=1 SV=21 1 1

sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST9 9 9 >sp|P32340|NDI1_YEAST Rotenone-insensitive NADH-ubiquinone oxidoreductase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDI1 PE=1 SV=11 9 9

sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST7 7 7 >sp|P32366|VA0D_YEAST V-type proton ATPase subunit d OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA6 PE=1 SV=21 7 7

sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST13 13 13 >sp|P32368|SAC1_YEAST Phosphoinositide phosphatase SAC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SAC1 PE=1 SV=11 13 13

sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST7 7 7 >sp|P32386|YBT1_YEAST ATP-dependent bile acid permease OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBT1 PE=1 SV=21 7 7

sp|P32476|ERG1_YEASTsp|P32476|ERG1_YEAST2 2 2 >sp|P32476|ERG1_YEAST Squalene monooxygenase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST18 18 18 >sp|P32563|VPH1_YEAST V-type proton ATPase subunit a, vacuolar isoform OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VPH1 PE=1 SV=31 18 18

sp|P32564|SCM4_YEASTsp|P32564|SCM4_YEAST1 1 1 >sp|P32564|SCM4_YEAST Protein SCM4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SCM4 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32568|SNQ2_YEASTsp|P32568|SNQ2_YEAST4 4 4 >sp|P32568|SNQ2_YEAST Protein SNQ2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SNQ2 PE=1 SV=21 4 4

sp|P32792|YHH7_YEASTsp|P32792|YHH7_YEAST1 1 1 >sp|P32792|YHH7_YEAST UPF0744 protein YSC83 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YSC83 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32795|YME1_YEASTsp|P32795|YME1_YEAST1 1 1 >sp|P32795|YME1_YEAST Mitochondrial inner membrane i-AAA protease supercomplex subunit YME1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YME1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST6 6 6 >sp|P32799|COX13_YEAST Cytochrome c oxidase subunit 6A, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX13 PE=1 SV=11 6 6

sp|P32803|EMP24_YEASTsp|P32803|EMP24_YEAST2 2 2 >sp|P32803|EMP24_YEAST Endosomal protein P24B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=EMP24 PE=1 SV=11 2 2

sp|P32839|BCS1_YEASTsp|P32839|BCS1_YEAST2 2 2 >sp|P32839|BCS1_YEAST Mitochondrial chaperone BCS1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BCS1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P32842|VATL2_YEASTsp|P32842|VATL2_YEAST1 1 1 >sp|P32842|VATL2_YEAST V-type proton ATPase subunit c OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA11 PE=1 SV=11 1 1

sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST32 32 32 >sp|P32843|YME2_YEAST Mitochondrial escape protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YME2 PE=1 SV=11 32 32

sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST2 2 2 >sp|P32891|DLD1_YEAST D-lactate dehydrogenase [cytochrome] 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=DLD1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST3 3 3 >sp|P32897|TIM23_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM23 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM23 PE=1 SV=11 3 3

sp|P33310|MDL1_YEASTsp|P33310|MDL1_YEAST1 1 1 >sp|P33310|MDL1_YEAST ATP-dependent permease MDL1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDL1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST5 5 5 >sp|P33311|MDL2_YEAST ATP-dependent permease MDL2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDL2 PE=1 SV=31 5 5

sp|P33333|PLSC_YEASTsp|P33333|PLSC_YEAST1 1 1 >sp|P33333|PLSC_YEAST Probable 1-acyl-sn-glycerol-3-phosphate acyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SLC1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST2 2 2 >sp|P33421|SDH3_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH3 PE=1 SV=11 2 2

sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST5 5 5 >sp|P33767|OSTB_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit WBP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=WBP1 PE=1 SV=11 5 5

sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST5 5 5 >sp|P33775|PMT1_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT1 PE=1 SV=11 5 5

sp|P33892|GCN1_YEASTsp|P33892|GCN1_YEAST2 2 2 >sp|P33892|GCN1_YEAST eIF-2-alpha kinase activator GCN1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GCN1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P34224|YBF9_YEASTsp|P34224|YBF9_YEAST1 1 1 >sp|P34224|YBF9_YEAST Uncharacterized protein YBL059W OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBL059W PE=1 SV=11 1 1

sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST3 3 3 >sp|P34248|YKK0_YEAST Probable intramembrane protease YKL100C OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YKL100C PE=1 SV=11 3 3

sp|P35179|SC61G_YEASTsp|P35179|SC61G_YEAST1 1 1 >sp|P35179|SC61G_YEAST Protein transport protein SSS1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SSS1 PE=1 SV=21 1 1

sp|P35191|MDJ1_YEASTsp|P35191|MDJ1_YEAST2 2 2 >sp|P35191|MDJ1_YEAST DnaJ homolog 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDJ1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST8 8 8 >sp|P36060|MCR1_YEAST NADH-cytochrome b5 reductase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MCR1 PE=1 SV=11 8 8

sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST5 5 5 >sp|P36112|MIC60_YEAST MICOS complex subunit MIC60 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIC60 PE=1 SV=11 5 5

sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST3 3 3 >sp|P36147|PAM17_YEAST Presequence translocated-associated motor subunit PAM17, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PAM17 PE=1 SV=11 3 3

sp|P36148|GPT2_YEASTsp|P36148|GPT2_YEAST2 2 2 >sp|P36148|GPT2_YEAST Glycerol-3-phosphate O-acyltransferase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GPT2 PE=1 SV=11 2 2

sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST4 4 4 >sp|P37298|DHSD_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] cytochrome b small subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH4 PE=1 SV=11 4 4

sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST5 5 5 >sp|P37299|QCR10_YEAST Cytochrome b-c1 complex subunit 10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=QCR10 PE=1 SV=21 5 5

sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST16 16 16 >sp|P38077|ATPG_YEAST ATP synthase subunit gamma, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP3 PE=1 SV=11 16 16

sp|P38169|KMO_YEASTsp|P38169|KMO_YEAST1 1 1 >sp|P38169|KMO_YEAST Kynurenine 3-monooxygenase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BNA4 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST8 8 8 >sp|P38244|PFF1_YEAST Vacuolar membrane protease OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PFF1 PE=1 SV=31 8 8

sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST2 2 2 >sp|P38248|ECM33_YEAST Cell wall protein ECM33 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ECM33 PE=1 SV=31 2 2

sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST8 8 8 >sp|P38264|PHO88_YEAST SRP-independent targeting protein 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHO88 PE=1 SV=11 8 8

sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST3 3 3 >sp|P38286|MKAR_YEAST Very-long-chain 3-oxoacyl-CoA reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=IFA38 PE=1 SV=11 3 3

sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST3 3 3 >sp|P38325|OM14_YEAST Mitochondrial outer membrane protein OM14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OM14 PE=1 SV=11 3 3

sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST4 4 4 >sp|P38353|SSH1_YEAST Sec sixty-one protein homolog OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SSH1 PE=1 SV=11 4 4

sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST9 9 9 >sp|P38626|NCB5R_YEAST NADH-cytochrome b5 reductase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CBR1 PE=1 SV=21 9 9



sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEAST9;5 9;5 9;5 >sp|P38631|FKS1_YEAST 1,3-beta-glucan synthase component FKS1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FKS1 PE=1 SV=2;>sp|P40989|FKS2_YEAST 1,3-beta-glucan synthase component GSC2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 2045082 9 9

sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST5 5 5 >sp|P38694|MSC7_YEAST Putative aldehyde dehydrogenase-like protein YHR039C OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MSC7 PE=1 SV=11 5 5

sp|P38703|LAG1_YEASTsp|P38703|LAG1_YEAST1 1 1 >sp|P38703|LAG1_YEAST Sphingosine N-acyltransferase LAG1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LAG1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST3 3 3 >sp|P38885|AIM46_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 46, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM46 PE=1 SV=11 3 3

sp|P47176|BCA2_YEAST;sp|P38891|BCA1_YEASTsp|P47176|BCA2_YEAST;sp|P38891|BCA1_YEAST1;1 1;1 1;1 >sp|P47176|BCA2_YEAST Branched-chain-amino-acid aminotransferase, cytosolic OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=BAT2 PE=1 SV=1;>sp|P38891|BCA1_YEAST Branched-chain-amino-acid aminotransferase, mitochondrial OS=Saccharomyce2 1 1

sp|P38988|GGC1_YEASTsp|P38988|GGC1_YEAST1 1 1 >sp|P38988|GGC1_YEAST Mitochondrial GTP/GDP carrier protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GGC1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P38992|SUR2_YEASTsp|P38992|SUR2_YEAST3 3 3 >sp|P38992|SUR2_YEAST Sphingolipid C4-hydroxylase SUR2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SUR2 PE=1 SV=11 3 3

sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P39004|HXT7_YEASTsp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P39004|HXT7_YEAST4;3 4;3 4;3 >sp|P39003|HXT6_YEAST High-affinity hexose transporter HXT6 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HXT6 PE=1 SV=2;>sp|P39004|HXT7_YEAST High-affinity hexose transporter HXT7 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S2 4 4

sp|P39007|STT3_YEASTsp|P39007|STT3_YEAST1 1 1 >sp|P39007|STT3_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit STT3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=STT3 PE=1 SV=21 1 1

sp|P39103|COX14_YEASTsp|P39103|COX14_YEAST2 2 2 >sp|P39103|COX14_YEAST Cytochrome c oxidase assembly protein COX14 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX14 PE=1 SV=11 2 2

sp|P39109|YCFI_YEASTsp|P39109|YCFI_YEAST2 2 2 >sp|P39109|YCFI_YEAST Metal resistance protein YCF1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YCF1 PE=1 SV=21 2 2

sp|P39540|ELO1_YEASTsp|P39540|ELO1_YEAST1 1 1 >sp|P39540|ELO1_YEAST Elongation of fatty acids protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ELO1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P39727|ERV46_YEASTsp|P39727|ERV46_YEAST3 3 3 >sp|P39727|ERV46_YEAST ER-derived vesicles protein ERV46 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERV46 PE=1 SV=21 3 3

sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P39925|AFG3_YEAST4 3 3 >sp|P39925|AFG3_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein AFG3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AFG3 PE=1 SV=11 4 3

sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST5 5 5 >sp|P39952|OXA1_YEAST Mitochondrial inner membrane protein OXA1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OXA1 PE=1 SV=11 5 5

sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST1 1 1 >sp|P39968|VAC8_YEAST Vacuolar protein 8 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VAC8 PE=1 SV=31 1 1

sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST7 7 7 >sp|P39986|ATC6_YEAST Manganese-transporting ATPase 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SPF1 PE=1 SV=11 7 7

sp|P40008|FMP52_YEASTsp|P40008|FMP52_YEAST1 1 1 >sp|P40008|FMP52_YEAST Protein FMP52, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP52 PE=1 SV=11 1 1

sp|P40012|PPOX_YEASTsp|P40012|PPOX_YEAST1 1 1 >sp|P40012|PPOX_YEAST Protoporphyrinogen oxidase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HEM14 PE=1 SV=11 1 1

sp|P40035|PIC2_YEASTsp|P40035|PIC2_YEAST3 3 3 >sp|P40035|PIC2_YEAST Mitochondrial phosphate carrier protein 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PIC2 PE=1 SV=11 3 3

sp|P40046|VTC1_YEASTsp|P40046|VTC1_YEAST3 3 3 >sp|P40046|VTC1_YEAST Vacuolar transporter chaperone 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC1 PE=1 SV=31 3 3

sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST5 5 5 >sp|P40075|SCS2_YEAST Vesicle-associated membrane protein-associated protein SCS2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SCS2 PE=1 SV=31 5 5

sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST8 8 8 >sp|P40086|COX15_YEAST Cytochrome c oxidase assembly protein COX15 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX15 PE=3 SV=11 8 8

sp|P40098|FMP10_YEASTsp|P40098|FMP10_YEAST2 2 2 >sp|P40098|FMP10_YEAST Uncharacterized mitochondrial membrane protein FMP10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP10 PE=1 SV=11 2 2

sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST22 22 22 >sp|P40215|NDH1_YEAST External NADH-ubiquinone oxidoreductase 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=NDE1 PE=1 SV=11 22 22

sp|P40318|DOA10_YEASTsp|P40318|DOA10_YEAST4 4 4 >sp|P40318|DOA10_YEAST ERAD-associated E3 ubiquitin-protein ligase DOA10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SSM4 PE=1 SV=11 4 4

sp|P40319|ELO3_YEASTsp|P40319|ELO3_YEAST1 1 1 >sp|P40319|ELO3_YEAST Elongation of fatty acids protein 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ELO3 PE=1 SV=11 1 1

sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST7 7 6 >sp|P40341|YTA12_YEAST Mitochondrial respiratory chain complexes assembly protein YTA12 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YTA12 PE=1 SV=21 7 7

sp|P40548|SNL1_YEASTsp|P40548|SNL1_YEAST1 1 1 >sp|P40548|SNL1_YEAST HSP70 co-chaperone SNL1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SNL1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST11 11 11 >sp|P40961|PHB1_YEAST Prohibitin-1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHB1 PE=1 SV=21 11 11

sp|P40970|LCB2_YEASTsp|P40970|LCB2_YEAST5 5 5 >sp|P40970|LCB2_YEAST Serine palmitoyltransferase 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=LCB2 PE=1 SV=11 5 5

sp|P41543|OST1_YEASTsp|P41543|OST1_YEAST1 1 1 >sp|P41543|OST1_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OST1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P42839|VNX1_YEASTsp|P42839|VNX1_YEAST2 2 2 >sp|P42839|VNX1_YEAST Low affinity vacuolar monovalent cation/H(+) antiporter OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VNX1 PE=1 SV=11 2 2

sp|P42940|ETFB_YEASTsp|P42940|ETFB_YEAST1 1 1 >sp|P42940|ETFB_YEAST Probable electron transfer flavoprotein subunit beta OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CIR1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P42949|TIM16_YEASTsp|P42949|TIM16_YEAST2 2 2 >sp|P42949|TIM16_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM16 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PAM16 PE=1 SV=11 2 2

sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST2 2 2 >sp|P43557|FMP32_YEAST Protein FMP32, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP32 PE=1 SV=11 2 2

sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST3 3 3 >sp|P43585|VTC2_YEAST Vacuolar transporter chaperone 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC2 PE=1 SV=11 3 3

sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST12 12 12 >sp|P46367|ALDH4_YEAST Potassium-activated aldehyde dehydrogenase, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALD4 PE=1 SV=21 12 12

sp|P46964|OST2_YEASTsp|P46964|OST2_YEAST1 1 1 >sp|P46964|OST2_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit OST2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OST2 PE=1 SV=31 1 1

sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST3 3 3 >sp|P46971|PMT4_YEAST Dolichyl-phosphate-mannose--protein mannosyltransferase 4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PMT4 PE=1 SV=11 3 3

sp|P47069|MPS3_YEASTsp|P47069|MPS3_YEAST1 1 1 >sp|P47069|MPS3_YEAST Spindle pole body assembly component MPS3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MPS3 PE=1 SV=21 1 1

sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST14 14 14 >sp|P47075|VTC4_YEAST Vacuolar transporter chaperone 4 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC4 PE=1 SV=21 14 14

sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST2 2 2 >sp|P47127|AIM24_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 24, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM24 PE=1 SV=11 2 2

sp|P47154|STE24_YEASTsp|P47154|STE24_YEAST2 2 2 >sp|P47154|STE24_YEAST CAAX prenyl protease 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=STE24 PE=1 SV=11 2 2

sp|P48439|OST3_YEASTsp|P48439|OST3_YEAST1 1 1 >sp|P48439|OST3_YEAST Dolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=OST3 PE=1 SV=11 1 1

sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST1 1 1 >sp|P49334|TOM22_YEAST Mitochondrial import receptor subunit TOM22 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TOM22 PE=1 SV=31 1 1

sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST5 5 5 >sp|P49573|CTR1_YEAST Copper transport protein CTR1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=CTR1 PE=1 SV=11 5 5

sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST13 13 13 >sp|P50085|PHB2_YEAST Prohibitin-2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PHB2 PE=1 SV=21 13 13

sp|P52871|SC6B2_YEASTsp|P52871|SC6B2_YEAST1 1 1 >sp|P52871|SC6B2_YEAST Protein transport protein SBH2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SBH2 PE=1 SV=11 1 1

sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST3 3 3 >sp|P53075|SHE10_YEAST Outer spore wall assembly protein SHE10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SHE10 PE=1 SV=11 3 3



sp|P53199|ERG26_YEASTsp|P53199|ERG26_YEAST2 2 2 >sp|P53199|ERG26_YEAST Sterol-4-alpha-carboxylate 3-dehydrogenase, decarboxylating OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG26 PE=1 SV=11 2 2

sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST5 5 5 >sp|P53206|CYSKL_YEAST Putative cysteine synthase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YGR012W PE=1 SV=11 5 5

sp|P53337|ERV29_YEASTsp|P53337|ERV29_YEAST1 1 1 >sp|P53337|ERV29_YEAST ER-derived vesicles protein ERV29 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERV29 PE=1 SV=11 1 1

sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST7 7 7 >sp|P53721|RCF2_YEAST Respiratory supercomplex factor 2, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RCF2 PE=1 SV=11 7 7

sp|P53735|ZRG17_YEASTsp|P53735|ZRG17_YEAST1 1 1 >sp|P53735|ZRG17_YEAST Protein ZRG17 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ZRG17 PE=1 SV=11 1 1

sp|P53736|YN8O_YEASTsp|P53736|YN8O_YEAST1 1 1 >sp|P53736|YN8O_YEAST Uncharacterized protein YNR040W OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YNR040W PE=1 SV=11 1 1

sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST5 5 5 >sp|P54781|ERG5_YEAST Cytochrome P450 61 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG5 PE=1 SV=11 5 5

sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST12 12 12 >sp|P54783|ALO_YEAST D-arabinono-1,4-lactone oxidase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALO1 PE=1 SV=11 12 12

sp|P60010|ACT_YEASTsp|P60010|ACT_YEAST1 1 1 >sp|P60010|ACT_YEAST Actin OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ACT1 PE=1 SV=11 1 1

sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST2 2 2 >sp|P81450|ATP18_YEAST ATP synthase subunit J, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP18 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST10;2 10;2 10;2 >sp|Q00711|SDHA_YEAST Succinate dehydrogenase [ubiquinone] flavoprotein subunit, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SDH1 PE=1 SV=12 10 10

sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST7 7 7 >sp|Q02725|VTC3_YEAST Vacuolar transporter chaperone 3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VTC3 PE=1 SV=11 7 7

sp|Q02774|SHR3_YEASTsp|Q02774|SHR3_YEAST1 1 1 >sp|Q02774|SHR3_YEAST Secretory component protein SHR3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SHR3 PE=1 SV=21 1 1

sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST9 9 9 >sp|Q02776|TIM50_YEAST Mitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM50 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TIM50 PE=1 SV=11 9 9

sp|Q02889|MGR2_YEASTsp|Q02889|MGR2_YEAST1 1 1 >sp|Q02889|MGR2_YEAST Protein MGR2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MGR2 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST5 5 5 >sp|Q03028|ODC1_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC1 PE=1 SV=11 5 5

sp|Q03707|SRC1_YEASTsp|Q03707|SRC1_YEAST1 1 1 >sp|Q03707|SRC1_YEAST Inner nuclear membrane protein SRC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=SRC1 PE=1 SV=21 1 1

sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST5 5 5 >sp|Q03713|RCF1_YEAST Respiratory supercomplex factor 1, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RCF1 PE=1 SV=11 5 5

sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST4 4 4 >sp|Q03798|AIM36_YEAST Altered inheritance of mitochondria protein 36, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM36 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q03880|PKR1_YEASTsp|Q03880|PKR1_YEAST1 1 1 >sp|Q03880|PKR1_YEAST V-type ATPase assembly factor PKR1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PKR1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST8 8 8 >sp|Q04013|YHM2_YEAST Citrate/oxoglutarate carrier protein OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YHM2 PE=1 SV=11 8 8

sp|Q04458|HFD1_YEASTsp|Q04458|HFD1_YEAST3 3 3 >sp|Q04458|HFD1_YEAST Fatty aldehyde dehydrogenase HFD1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=HFD1 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST3 3 3 >sp|Q04697|GSF2_YEAST Glucose-signaling factor 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=GSF2 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q04935|COX20_YEASTsp|Q04935|COX20_YEAST2 2 2 >sp|Q04935|COX20_YEAST Cytochrome c oxidase assembly protein COX20, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=COX20 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST11 11 11 >sp|Q04947|RTN1_YEAST Reticulon-like protein 1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=RTN1 PE=1 SV=11 11 11

sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST3 3 3 >sp|Q05359|ERP1_YEAST Protein ERP1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERP1 PE=1 SV=11 3 3

sp|Q05867|YL283_YEASTsp|Q05867|YL283_YEAST1 1 1 >sp|Q05867|YL283_YEAST Uncharacterized protein YLR283W, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YLR283W PE=1 SV=11 1 1

sp|Q06116|YP117_YEASTsp|Q06116|YP117_YEAST1 1 1 >sp|Q06116|YP117_YEAST Uncharacterized protein YPR117W OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YPR117W PE=1 SV=11 1 1

sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST4 4 4 >sp|Q06405|ATPK_YEAST ATP synthase subunit f, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ATP17 PE=1 SV=11 4 4

sp|Q06409|YL422_YEASTsp|Q06409|YL422_YEAST1 1 1 >sp|Q06409|YL422_YEAST DOCK-like protein YLR422W OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YLR422W PE=1 SV=11 1 1

sp|Q07349|MRX9_YEASTsp|Q07349|MRX9_YEAST1 1 1 >sp|Q07349|MRX9_YEAST MIOREX complex component 9 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MRX9 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q08023|FMP25_YEASTsp|Q08023|FMP25_YEAST2 2 2 >sp|Q08023|FMP25_YEAST Protein FMP25, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FMP25 PE=4 SV=11 2 2

sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST5 5 5 >sp|Q08179|MDM38_YEAST Mitochondrial distribution and morphology protein 38 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MDM38 PE=1 SV=11 5 5

sp|Q08548|ALE1_YEASTsp|Q08548|ALE1_YEAST1 1 1 >sp|Q08548|ALE1_YEAST Lysophospholipid acyltransferase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ALE1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12010|YPQ1_YEASTsp|Q12010|YPQ1_YEAST1 1 1 >sp|Q12010|YPQ1_YEAST Probable vacuolar amino acid transporter YPQ1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YPQ1 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST5 5 5 >sp|Q12029|FSF1_YEAST Probable mitochondrial transport protein FSF1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=FSF1 PE=1 SV=11 5 5

sp|Q12117|MRH1_YEASTsp|Q12117|MRH1_YEAST2 2 2 >sp|Q12117|MRH1_YEAST Protein MRH1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MRH1 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q12452|ERG27_YEASTsp|Q12452|ERG27_YEAST2 2 2 >sp|Q12452|ERG27_YEAST 3-keto-steroid reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ERG27 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q12480|ETFA_YEASTsp|Q12480|ETFA_YEAST5 5 5 >sp|Q12480|ETFA_YEAST Probable electron transfer flavoprotein subunit alpha, mitochondrial OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AIM45 PE=1 SV=11 5 5

sp|Q12482|AGC1_YEASTsp|Q12482|AGC1_YEAST1 1 1 >sp|Q12482|AGC1_YEAST Mitochondrial aspartate-glutamate transporter AGC1 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=AGC1 PE=3 SV=11 1 1

sp|Q12746|PGA3_YEASTsp|Q12746|PGA3_YEAST2 2 2 >sp|Q12746|PGA3_YEAST Plasma membrane-associated coenzyme Q6 reductase PGA3 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=PGA3 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST1 1 1 >sp|Q2V2P4|YI156_YEAST Uncharacterized protein YIL156W-B OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YIL156W-B PE=3 SV=11 1 1

sp|Q2V2P9|YD19A_YEASTsp|Q2V2P9|YD19A_YEAST2 2 2 >sp|Q2V2P9|YD19A_YEAST Uncharacterized protein YDR119W-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YDR119W-A PE=4 SV=11 2 2

sp|Q3E776|YB255_YEASTsp|Q3E776|YB255_YEAST2 2 2 >sp|Q3E776|YB255_YEAST Uncharacterized protein YBR255C-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBR255C-A PE=4 SV=11 2 2

sp|Q3E7B6|VA0E_YEASTsp|Q3E7B6|VA0E_YEAST1 1 1 >sp|Q3E7B6|VA0E_YEAST V-type proton ATPase subunit e OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=VMA9 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST1 1 1 >sp|Q3E824|YO020_YEAST Uncharacterized protein YOR020W-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YOR020W-A PE=4 SV=11 1 1

sp|Q6Q560|ISD11_YEASTsp|Q6Q560|ISD11_YEAST2 2 2 >sp|Q6Q560|ISD11_YEAST Protein ISD11 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ISD11 PE=1 SV=11 2 2

sp|Q8TGU7|YB126_YEASTsp|Q8TGU7|YB126_YEAST1 1 1 >sp|Q8TGU7|YB126_YEAST Uncharacterized protein YBR126W-A OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=YBR126W-A PE=4 SV=11 1 1

sp|Q96VH5|MIC10_YEASTsp|Q96VH5|MIC10_YEAST1 1 1 >sp|Q96VH5|MIC10_YEAST MICOS complex subunit MIC10 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=MIC10 PE=1 SV=11 1 1

sp|Q99190|TECR_YEASTsp|Q99190|TECR_YEAST3 3 3 >sp|Q99190|TECR_YEAST Very-long-chain enoyl-CoA reductase OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=TSC13 PE=1 SV=11 3 3



sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST4 4 4 >sp|Q99297|ODC2_YEAST Mitochondrial 2-oxodicarboxylate carrier 2 OS=Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 / S288c) OX=559292 GN=ODC2 PE=1 SV=11 4 4



Unique peptidesPeptides TM_DIMRazor + unique peptides TM_DIMUnique peptides TM_DIMSequence coverage [%]Unique + razor sequence coverage [%]Unique sequence coverage [%]Mol. weight [kDa]Sequence length

4 4 4 4 25,1 25,1 25,1 24,409 231

0 5 1 0 7,8 2,5 0 51,621 472

3 3 3 3 23,1 23,1 23,1 18,974 169

15 23 21 15 41,3 40,1 31,5 66,017 644

21 26 26 21 46,2 46,2 40 59,51 593

13 14 13 13 40,1 39 39 62,129 623

16 24 24 16 46,7 46,7 36,3 65,865 645

0 8 2 0 11,4 2,9 0 61,766 580

5 5 5 5 8,6 8,6 8,6 282,39 2850

1 1 1 1 0 0 0 38,686 362

1 1 1 1 0 0 0 111,78 944

1 1 1 1 0 0 0 90,797 817

1 1 1 1 11,1 11,1 11,1 7,9021 72

3 3 3 3 33 33 33 12,182 109

1 1 1 1 8,2 8,2 8,2 17,257 147

10 10 10 10 80,3 80,3 80,3 14,565 127

2 2 2 2 4,4 4,4 4,4 43,655 385

2 2 2 2 7,7 7,7 7,7 58,797 534

9 9 9 9 50,2 50,2 50,2 28,567 251

6 7 7 6 52,9 52,9 42,5 17,14 153

2 3 2 2 22,5 11,9 11,9 17,197 151

7 7 7 7 54,1 54,1 54,1 17,341 148

2 2 2 2 5,5 5,5 5,5 44,738 416

25 25 25 25 71,4 71,4 71,4 54,793 511

9 9 9 9 23,2 23,2 23,2 53,359 479

1 1 1 1 6,8 6,8 6,8 23,214 206

2 2 2 2 7,1 7,1 7,1 47,972 437

16 16 16 16 43,4 43,4 43,4 50,032 458

5 5 5 5 45,8 45,8 45,8 17,142 155

1 1 1 1 12,8 12,8 12,8 8,9066 78

5 5 5 5 11 11 11 57,944 528

2 5 2 2 8,7 3,6 3,6 34,12 309

26 26 26 26 95,4 95,4 95,4 30,428 283

13 13 13 13 19,3 19,3 19,3 99,618 918

10 10 10 10 41 41 41 26,925 244

4 4 4 4 25,8 25,8 25,8 14,554 128

2 2 2 2 2,7 2,7 2,7 63,777 565

5 5 5 5 25,8 25,8 25,8 23,152 209

10 10 10 10 39,2 39,2 39,2 34,054 309

11 11 11 11 25,4 25,4 25,4 70,122 617

1 1 1 1 2,4 2,4 2,4 40,369 375

28 28 28 28 57,6 57,6 57,6 58,607 545

3 3 3 3 35,6 35,6 35,6 6,9631 59

26 26 26 26 68,7 68,7 68,7 50,227 457

32 32 32 32 77,2 77,2 77,2 40,478 368

2 2 2 2 12,6 12,6 12,6 23,505 215

12 12 12 12 60 60 60 23,365 215

1 1 1 1 2,3 2,3 2,3 53,151 488

4 4 4 4 12,5 12,5 12,5 37,209 329



3 3 3 3 35,1 35,1 35,1 10,974 94

12 12 12 12 61,3 61,3 61,3 22,814 212

1 1 1 1 9,4 9,4 9,4 9,3609 85

1 1 1 1 9,1 9,1 9,1 17,822 165

1 1 1 1 20 20 20 6,9323 60

4 4 4 4 11,5 11,5 11,5 60,719 530

2 2 2 2 4,9 4,9 4,9 66,594 613

5 5 5 5 11,7 11,7 11,7 63,003 566

2 2 2 2 2,5 2,5 2,5 115,69 1045

14 14 14 14 25,4 25,4 25,4 63,625 574

8 8 8 8 26,2 26,2 26,2 30,362 267

9 9 9 9 16,9 16,9 16,9 75,344 663

2 2 2 2 6,9 6,9 6,9 44,58 393

1 1 1 1 1,7 1,7 1,7 76,771 691

4 4 4 4 14 14 14 44,596 393

5 5 5 5 4,8 4,8 4,8 118,64 1071

1 1 1 1 6 6 6 35,65 334

1 1 1 1 9,1 9,1 9,1 15,861 143

21 24 24 21 53,5 53,5 48,4 34,426 318

2 2 2 2 11 11 11 21,322 191

10 10 10 10 16,2 16,2 16,2 85,367 778

20 20 20 20 48,1 48,1 48,1 60,751 572

2 2 2 2 8,6 8,6 8,6 48,344 442

6 6 6 6 13,3 13,3 13,3 58,402 510

2 2 2 2 7,5 7,5 7,5 39,083 335

1 1 1 1 1,7 1,7 1,7 78,736 704

1 1 1 1 2,8 2,8 2,8 52,147 462

9 9 9 9 33,8 33,8 33,8 30,231 266

1 1 1 1 3,6 3,6 3,6 31,346 274

2 2 2 2 6,8 6,8 6,8 48,19 428

4 4 4 4 6,8 6,8 6,8 59,582 559

2 2 2 2 27,3 27,3 27,3 7,4763 66

8 8 8 8 8 8 8 124,5 1083

16 16 16 16 68,2 68,2 68,2 32,812 311

10 10 10 10 47,5 47,5 47,5 42,038 387

1 1 1 1 4,4 4,4 4,4 33,166 295

5 5 5 5 12,7 12,7 12,7 62,206 558

2 2 2 2 6,8 6,8 6,8 43,43 383

3 3 3 3 3,4 3,4 3,4 56,039 473

1 1 1 1 6,5 6,5 6,5 26,35 247

1 1 1 1 3,4 3,4 3,4 54,466 497

3 3 3 3 7,8 7,8 7,8 39,301 360

1 1 1 1 11,2 11,2 11,2 16,35 160

2 2 2 2 2 2 2 87,18 760

2 2 2 2 2,3 2,3 2,3 107,88 953

1 1 1 1 1,6 1,6 1,6 71,612 610

5 5 5 5 17,9 17,9 17,9 39,739 369

3 3 3 3 10,6 10,6 10,6 39,324 360

4 4 4 4 8,3 8,3 8,3 51,719 444

9 9 9 9 17,9 17,9 17,9 77,865 700



10 10 10 10 62,1 62,1 62,1 19,809 174

8 8 8 8 12,4 12,4 12,4 86,869 759

12 12 12 12 23,9 23,9 23,9 72,388 649

2 2 2 2 4,3 4,3 4,3 58,264 509

3 3 3 3 14 14 14 33,375 307

3 3 3 3 9 9 9 35,153 324

1 1 1 1 2,3 2,3 2,3 50,88 436

9 9 9 9 27,1 27,1 27,1 57,249 513

7 7 7 7 28,4 28,4 28,4 39,79 345

13 13 13 13 27,1 27,1 27,1 71,124 623

7 7 7 7 5,2 5,2 5,2 189,16 1661

2 2 2 2 4,4 4,4 4,4 55,125 496

18 18 18 18 23,7 23,7 23,7 95,528 840

1 1 1 1 4,3 4,3 4,3 20,118 187

4 4 4 4 3,5 3,5 3,5 168,76 1501

1 1 1 1 2,1 2,1 2,1 44,235 385

1 1 1 1 1,9 1,9 1,9 81,771 747

6 6 6 6 30,2 30,2 30,2 15,021 129

2 2 2 2 12,8 12,8 12,8 23,332 203

2 2 2 2 5,9 5,9 5,9 51,107 456

1 1 1 1 11 11 11 17,037 164

32 32 32 32 45,3 45,3 45,3 96,687 850

2 2 2 2 4,1 4,1 4,1 65,292 587

3 3 3 3 23,9 23,9 23,9 23,243 222

1 1 1 1 1,4 1,4 1,4 75,949 695

5 5 5 5 7,1 7,1 7,1 85,136 773

1 1 1 1 4 4 4 33,887 303

2 2 2 2 9,6 9,6 9,6 22,068 198

5 5 5 5 15,1 15,1 15,1 49,391 430

5 5 5 5 8,1 8,1 8,1 92,674 817

2 2 2 2 0,9 0,9 0,9 296,69 2672

1 1 1 1 6,7 6,7 6,7 22,278 193

3 3 3 3 3,7 3,7 3,7 67,524 587

1 1 1 1 12,5 12,5 12,5 8,9435 80

2 2 2 2 6,3 6,3 6,3 55,56 511

8 8 8 8 29,1 29,1 29,1 34,137 302

5 5 5 5 11,1 11,1 11,1 61,081 540

3 3 3 3 20,3 20,3 20,3 21,968 197

2 2 2 2 3,9 3,9 3,9 83,644 743

4 4 4 4 24,3 24,3 24,3 20,248 181

5 5 5 5 44,2 44,2 44,2 8,5928 77

16 16 16 16 58,8 58,8 58,8 34,35 311

1 1 1 1 2 2 2 52,429 460

8 8 8 8 10,5 10,5 10,5 111,03 976

2 2 2 2 5,8 5,8 5,8 43,768 429

8 8 8 8 44,1 44,1 44,1 21,137 188

3 3 3 3 15,6 15,6 15,6 38,708 347

3 3 3 3 48,5 48,5 48,5 14,609 134

4 4 4 4 12,2 12,2 12,2 53,311 490

9 9 9 9 40,5 40,5 40,5 31,493 284



9 9 9 9 6,5 6,5 6,5 214,85 1876

5 5 5 5 10,4 10,4 10,4 71,32 644

1 1 1 1 4,9 4,9 4,9 48,454 411

3 3 3 3 12,3 12,3 12,3 34,113 310

1 1 1 1 2,4 2,4 2,4 41,624 376

1 1 1 1 3,3 3,3 3,3 33,215 300

3 3 3 3 5,4 5,4 5,4 40,734 349

4 4 4 4 11,9 11,9 11,9 62,704 570

1 1 1 1 1,4 1,4 1,4 81,528 718

2 2 2 2 38,6 38,6 38,6 7,9589 70

2 2 2 2 1,8 1,8 1,8 171,12 1515

1 1 1 1 2,9 2,9 2,9 36,233 310

3 3 3 3 8 8 8 46,235 415

3 4 3 3 5,1 3,5 3,5 84,543 761

5 5 5 5 16,2 16,2 16,2 44,815 402

1 1 1 1 2,6 2,6 2,6 63,207 578

7 7 7 7 7,8 7,8 7,8 135,27 1215

1 1 1 1 4,3 4,3 4,3 25,086 231

1 1 1 1 3,7 3,7 3,7 59,702 539

3 3 3 3 12 12 12 33,528 300

3 3 3 3 14 14 14 14,371 129

5 5 5 5 25,4 25,4 25,4 26,925 244

8 8 8 8 15,2 15,2 15,2 54,658 486

2 2 2 2 9,4 9,4 9,4 27,698 244

22 22 22 22 48,2 48,2 48,2 62,773 560

4 4 4 4 3,9 3,9 3,9 151,45 1319

1 1 1 1 4,9 4,9 4,9 39,465 345

6 7 7 6 12,2 12,2 10,8 93,275 825

1 1 1 1 10,7 10,7 10,7 18,306 159

11 11 11 11 62,4 62,4 62,4 31,427 287

5 5 5 5 15,5 15,5 15,5 63,11 561

1 1 1 1 4,4 4,4 4,4 54,071 476

2 2 2 2 2,3 2,3 2,3 102,5 908

1 1 1 1 6,1 6,1 6,1 28,758 261

2 2 2 2 22,8 22,8 22,8 16,216 149

2 2 2 2 12,1 12,1 12,1 24,018 207

3 3 3 3 3,3 3,3 3,3 95,44 828

12 12 12 12 32,6 32,6 32,6 56,723 519

1 1 1 1 13,1 13,1 13,1 14,697 130

3 3 3 3 5,9 5,9 5,9 87,965 762

1 1 1 1 1,2 1,2 1,2 79,174 682

14 14 14 14 20,8 20,8 20,8 83,154 721

2 2 2 2 7,9 7,9 7,9 44,427 394

2 2 2 2 6 6 6 52,323 453

1 1 1 1 3,4 3,4 3,4 39,483 350

1 1 1 1 9,9 9,9 9,9 16,79 152

5 5 5 5 14,3 14,3 14,3 44,441 406

13 13 13 13 38,1 38,1 38,1 34,406 310

1 1 1 1 14,8 14,8 14,8 9,606 88

3 3 3 3 6,6 6,6 6,6 66,862 577



2 2 2 2 12 12 12 38,706 349

5 5 5 5 14 14 14 42,8 393

1 1 1 1 3,9 3,9 3,9 35,012 310

7 7 7 7 22,8 22,8 22,8 25,344 224

1 1 1 1 1,2 1,2 1,2 67,46 605

1 1 1 1 4,3 4,3 4,3 28,636 256

5 5 5 5 11,3 11,3 11,3 61,334 538

12 12 12 12 27,6 27,6 27,6 59,493 526

1 1 1 1 2,7 2,7 2,7 41,689 375

2 2 2 2 25,4 25,4 25,4 6,6877 59

10 10 10 10 20,3 20,3 20,3 70,229 640

7 7 7 7 8,1 8,1 8,1 96,552 835

1 1 1 1 4,8 4,8 4,8 23,512 210

9 9 9 9 26,9 26,9 26,9 55,098 476

1 1 1 1 16,8 16,8 16,8 12,252 113

5 5 5 5 14,2 14,2 14,2 34,206 310

1 1 1 1 1,3 1,3 1,3 95,496 834

5 5 5 5 30,8 30,8 30,8 18,477 159

4 4 4 4 18,8 18,8 18,8 29,076 255

1 1 1 1 13,9 13,9 13,9 13,962 122

8 8 8 8 28 28 28 34,184 314

3 3 3 3 5,8 5,8 5,8 59,978 532

3 3 3 3 7,9 7,9 7,9 45,869 403

2 2 2 2 9,3 9,3 9,3 23,758 205

11 11 11 11 38 38 38 32,916 295

3 3 3 3 12,8 12,8 12,8 24,723 219

1 1 1 1 4,5 4,5 4,5 36,574 314

1 1 1 1 0,3 0,3 0,3 285,9 2489

4 4 4 4 29,7 29,7 29,7 11,312 101

1 1 1 1 0,5 0,5 0,5 221,56 1932

1 1 1 1 2,9 2,9 2,9 48,312 420

2 2 2 2 4,6 4,6 4,6 66,689 583

5 5 5 5 12,6 12,6 12,6 65,004 573

1 1 1 1 2,4 2,4 2,4 72,227 619

1 1 1 1 3,2 3,2 3,2 34,872 308

5 5 5 5 18 18 18 35,414 327

2 2 2 2 8,1 8,1 8,1 36,19 320

2 2 2 2 5,2 5,2 5,2 39,724 347

5 5 5 5 23,3 23,3 23,3 36,802 344

1 1 1 1 1,9 1,9 1,9 104,3 902

2 2 2 2 8,7 8,7 8,7 35,287 312

1 1 1 1 13,7 13,7 13,7 8,1644 73

2 2 2 2 18,2 18,2 18,2 7,4516 66

2 2 2 2 20 20 20 13,741 120

1 1 1 1 13,7 13,7 13,7 8,381 73

1 1 1 1 20 20 20 9,6176 90

2 2 2 2 21,3 21,3 21,3 11,266 94

1 1 1 1 14,7 14,7 14,7 7,759 68

1 1 1 1 17,5 17,5 17,5 10,408 97

3 3 3 3 9 9 9 36,767 310



4 4 4 4 15,3 15,3 15,3 34,007 307



Sequence lengthsQ-value Sequence coverage TM_DIM [%]Intensity Intensity TM_DIMiBAQ iBAQ TM_DIMLFQ intensity TM_DIMMS/MS Count TM_DIM

231 0 25,1 1,67E+09 1,67E+09 1,52E+08 1,52E+08 1,66E+09 7

472;473;456;452 0 7,8 8,62E+07 8,62E+07 2,97E+06 2,97E+06 8,62E+07 5

169 0 23,1 2,50E+06 2,50E+06 3,57E+05 3,57E+05 2,50E+06 3

644;99 0 41,3 2,86E+08 2,86E+08 9,23E+06 9,23E+06 2,86E+08 27

593;570;437;456;400;403;432;433;423;464;469;474;486;494;404;416;416;416;425;448;450;453;455;456;459;467;468;471;476;5250 46,2 3,71E+08 3,71E+08 1,43E+07 1,43E+07 3,71E+08 37

623 0 40,1 7,00E+07 7,00E+07 2,69E+06 2,69E+06 7,00E+07 13

645;707;539;524;529;540;578;511;520;523;594;4990 46,7 1,68E+08 1,68E+08 4,30E+06 4,30E+06 1,68E+08 27

580;601;551;553;4830 11,4 5,30E+07 5,30E+07 1,77E+06 1,77E+06 5,30E+07 9

2850 0 8,6 5,08E+06 5,08E+06 5,98E+04 5,98E+04 5,08E+06 5

362;362;362;362 1 0 0,00E+00 0,00E+00 NaN NaN 0,00E+00 0

944 0,008658 0 7,10E+07 7,10E+07 NaN NaN 7,10E+07 1

817 0,004695 0 5,08E+06 5,08E+06 NaN NaN 5,08E+06 1

72 0,00463 11,1 1,19E+07 1,19E+07 3,98E+06 3,98E+06 1,19E+07 2

109;113 0 33 1,38E+07 1,38E+07 2,29E+06 2,29E+06 1,38E+07 1

147 0 8,2 2,33E+07 2,33E+07 3,88E+06 3,88E+06 2,33E+07 2

127 0 80,3 4,73E+08 4,73E+08 5,92E+07 5,92E+07 4,73E+08 15

385;423;517;638 0 4,4 4,85E+07 4,85E+07 9,71E+06 9,71E+06 4,85E+07 2

534 0 7,7 6,07E+07 6,07E+07 7,59E+06 7,59E+06 6,07E+07 5

251 0 50,2 1,27E+08 1,27E+08 1,59E+07 1,59E+07 1,27E+08 10

153 0 52,9 6,93E+07 6,93E+07 8,66E+06 8,66E+06 6,93E+07 6

151 0 22,5 3,70E+07 3,70E+07 4,11E+06 4,11E+06 3,70E+07 3

148 0 54,1 3,74E+07 3,74E+07 3,74E+06 3,74E+06 3,74E+07 10

416 0 5,5 1,12E+06 1,12E+06 4,14E+04 4,14E+04 1,12E+06 2

511 0 71,4 4,53E+08 4,53E+08 1,68E+07 1,68E+07 4,53E+08 34

479 0 23,2 4,75E+07 4,75E+07 1,90E+06 1,90E+06 4,75E+07 9

206 0 6,8 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

437 0 7,1 3,01E+06 3,01E+06 1,25E+05 1,25E+05 3,01E+06 1

458 0 43,4 1,47E+08 1,47E+08 6,70E+06 6,70E+06 1,47E+08 15

155 0 45,8 3,80E+07 3,80E+07 4,75E+06 4,75E+06 3,80E+07 6

78 0 12,8 1,17E+07 1,17E+07 2,93E+06 2,93E+06 1,17E+07 1

528;520 0 11 1,08E+07 1,08E+07 4,31E+05 4,31E+05 1,08E+07 5

309 0 8,7 1,30E+08 1,30E+08 6,87E+06 6,87E+06 1,30E+08 5

283 0 95,4 4,27E+09 4,27E+09 2,67E+08 2,67E+08 4,27E+09 47

918;947 0 19,3 1,92E+08 1,92E+08 6,40E+06 6,40E+06 1,92E+08 11

244 0 41 4,70E+07 4,70E+07 3,36E+06 3,36E+06 4,70E+07 15

128;128;152;381 0 25,8 4,72E+07 4,72E+07 7,87E+06 7,87E+06 4,72E+07 6

565 0 2,7 1,91E+05 1,91E+05 7,34E+03 7,34E+03 1,91E+05 0

209 0 25,8 3,42E+07 3,42E+07 3,42E+06 3,42E+06 3,42E+07 7

309 0 39,2 6,97E+08 6,97E+08 6,34E+07 6,34E+07 6,97E+08 18

617 0 25,4 6,63E+07 6,63E+07 2,01E+06 2,01E+06 6,63E+07 13

375 0,008475 2,4 9,20E+05 9,20E+05 4,18E+04 4,18E+04 9,20E+05 1

545 0 57,6 8,44E+08 8,44E+08 2,81E+07 2,81E+07 8,44E+08 47

59 0 35,6 8,36E+07 8,36E+07 2,79E+07 2,79E+07 8,36E+07 4

457 0 68,7 1,80E+09 1,80E+09 7,83E+07 7,83E+07 1,80E+09 43

368 0 77,2 1,97E+09 1,97E+09 9,37E+07 9,37E+07 1,97E+09 66

215 0 12,6 1,40E+07 1,40E+07 1,00E+06 1,00E+06 1,40E+07 2

215 0 60 9,45E+07 9,45E+07 9,45E+06 9,45E+06 9,45E+07 12

488 1 2,3 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

329 0 12,5 8,76E+06 8,76E+06 4,87E+05 4,87E+05 8,76E+06 4



94 0 35,1 4,05E+07 4,05E+07 6,75E+06 6,75E+06 4,05E+07 6

212 0 61,3 9,73E+07 9,73E+07 8,11E+06 8,11E+06 9,73E+07 19

85 0,004546 9,4 6,27E+06 6,27E+06 6,27E+06 6,27E+06 6,27E+06 1

165;165 0 9,1 1,88E+06 1,88E+06 2,09E+05 2,09E+05 1,88E+06 1

60 0 20 5,27E+06 5,27E+06 2,64E+06 2,64E+06 5,27E+06 2

530 0 11,5 5,29E+06 5,29E+06 2,03E+05 2,03E+05 5,29E+06 2

613;613 0 4,9 1,10E+06 1,10E+06 3,67E+04 3,67E+04 1,10E+06 1

566 0 11,7 4,23E+06 4,23E+06 1,63E+05 1,63E+05 4,23E+06 4

1045;1054 0 2,5 2,01E+06 2,01E+06 4,18E+04 4,18E+04 2,01E+06 2

574 0 25,4 4,49E+08 4,49E+08 2,14E+07 2,14E+07 4,49E+08 17

267 0 26,2 1,62E+07 1,62E+07 1,08E+06 1,08E+06 1,62E+07 5

663 0 16,9 1,88E+07 1,88E+07 6,27E+05 6,27E+05 1,88E+07 13

393 0 6,9 1,45E+06 1,45E+06 6,60E+04 6,60E+04 1,45E+06 2

691 0 1,7 9,92E+05 9,92E+05 3,01E+04 3,01E+04 9,92E+05 1

393 0 14 3,20E+07 3,20E+07 1,68E+06 1,68E+06 3,20E+07 5

1071 0 4,8 1,45E+07 1,45E+07 2,34E+05 2,34E+05 1,45E+07 6

334 0 6 4,93E+05 4,93E+05 3,08E+04 3,08E+04 4,93E+05 1

143 0 9,1 2,74E+06 2,74E+06 3,43E+05 3,43E+05 2,74E+06 1

318;307 0 53,5 1,31E+09 1,31E+09 6,87E+07 6,87E+07 1,31E+09 21

191 0 11 6,73E+06 6,73E+06 1,12E+06 1,12E+06 6,73E+06 2

778 0 16,2 2,38E+07 2,38E+07 5,96E+05 5,96E+05 2,38E+07 8

572 0 48,1 1,24E+08 1,24E+08 3,88E+06 3,88E+06 1,24E+08 23

442 0 8,6 5,73E+06 5,73E+06 6,37E+05 6,37E+05 5,73E+06 3

510 0 13,3 8,11E+06 8,11E+06 4,06E+05 4,06E+05 8,11E+06 5

335 0 7,5 2,71E+06 2,71E+06 1,42E+05 1,42E+05 2,71E+06 2

704 0 1,7 2,28E+06 2,28E+06 5,17E+04 5,17E+04 2,28E+06 1

462 0,008368 2,8 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

266 0 33,8 9,68E+07 9,68E+07 6,05E+06 6,05E+06 9,68E+07 9

274 0,008403 3,6 7,64E+05 7,64E+05 5,46E+04 5,46E+04 7,64E+05 1

428;412;420 0 6,8 1,94E+06 1,94E+06 8,44E+04 8,44E+04 1,94E+06 2

559 0 6,8 2,03E+07 2,03E+07 9,24E+05 9,24E+05 2,03E+07 3

66 0 27,3 1,57E+07 1,57E+07 7,83E+06 7,83E+06 1,57E+07 2

1083 0 8 1,33E+07 1,33E+07 2,12E+05 2,12E+05 1,33E+07 6

311 0 68,2 3,70E+08 3,70E+08 2,31E+07 2,31E+07 3,70E+08 35

387 0 47,5 3,66E+07 3,66E+07 2,44E+06 2,44E+06 3,66E+07 11

295 0,008439 4,4 2,41E+06 2,41E+06 1,42E+05 1,42E+05 2,41E+06 1

558 0 12,7 9,55E+06 9,55E+06 4,55E+05 4,55E+05 9,55E+06 4

383 0 6,8 9,47E+05 9,47E+05 4,31E+04 4,31E+04 9,47E+05 1

473 0 3,4 3,19E+06 3,19E+06 1,77E+05 1,77E+05 3,19E+06 3

247 0,004425 6,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

497 0,004505 3,4 1,45E+06 1,45E+06 5,80E+04 5,80E+04 1,45E+06 1

360 0 7,8 8,56E+06 8,56E+06 4,28E+05 4,28E+05 8,56E+06 2

160 0 11,2 2,62E+06 2,62E+06 5,24E+05 5,24E+05 2,62E+06 3

760 0 2 3,68E+06 3,68E+06 1,47E+05 1,47E+05 3,68E+06 2

953 0 2,3 7,17E+06 7,17E+06 2,24E+05 2,24E+05 7,17E+06 1

610 0 1,6 6,40E+05 6,40E+05 2,78E+04 2,78E+04 6,40E+05 1

369 0 17,9 7,74E+06 7,74E+06 6,45E+05 6,45E+05 7,74E+06 5

360 0 10,6 2,00E+06 2,00E+06 1,05E+05 1,05E+05 2,00E+06 4

444 0 8,3 3,18E+07 3,18E+07 1,51E+06 1,51E+06 3,18E+07 4

700;694 0 17,9 6,91E+07 6,91E+07 1,82E+06 1,82E+06 6,91E+07 13



174 0 62,1 3,91E+07 3,91E+07 3,91E+06 3,91E+06 3,91E+07 13

759;753 0 12,4 6,65E+07 6,65E+07 1,85E+06 1,85E+06 6,65E+07 8

649 0 23,9 3,97E+07 3,97E+07 9,92E+05 9,92E+05 3,97E+07 14

509 0 4,3 4,15E+05 4,15E+05 1,66E+04 1,66E+04 4,15E+05 2

307 0 14 8,47E+05 8,47E+05 5,65E+04 5,65E+04 8,47E+05 1

324 0 9 1,81E+06 1,81E+06 1,01E+05 1,01E+05 1,81E+06 2

436 0 2,3 1,38E+06 1,38E+06 5,31E+04 5,31E+04 1,38E+06 1

513 0 27,1 3,33E+07 3,33E+07 1,33E+06 1,33E+06 3,33E+07 7

345 0 28,4 2,02E+07 2,02E+07 1,26E+06 1,26E+06 2,02E+07 11

623 0 27,1 2,88E+07 2,88E+07 8,01E+05 8,01E+05 2,88E+07 20

1661 0 5,2 1,13E+07 1,13E+07 1,39E+05 1,39E+05 1,13E+07 6

496 0 4,4 3,99E+06 3,99E+06 1,60E+05 1,60E+05 3,99E+06 3

840 0 23,7 5,07E+07 5,07E+07 1,54E+06 1,54E+06 5,07E+07 21

187 0,004651 4,3 9,89E+05 9,89E+05 1,41E+05 1,41E+05 9,89E+05 2

1501 0 3,5 6,28E+06 6,28E+06 8,85E+04 8,85E+04 6,28E+06 5

385 1 2,1 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

747 0 1,9 2,29E+06 2,29E+06 6,03E+04 6,03E+04 2,29E+06 2

129 0 30,2 1,11E+07 1,11E+07 1,23E+06 1,23E+06 1,11E+07 5

203 0 12,8 6,79E+06 6,79E+06 5,66E+05 5,66E+05 6,79E+06 3

456 0 5,9 4,80E+06 4,80E+06 2,18E+05 2,18E+05 4,80E+06 2

164 0 11 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

850 0 45,3 2,16E+08 2,16E+08 4,32E+06 4,32E+06 2,16E+08 32

587 0 4,1 5,65E+06 5,65E+06 2,26E+05 2,26E+05 5,65E+06 2

222 0 23,9 1,53E+07 1,53E+07 1,70E+06 1,70E+06 1,53E+07 5

695 0 1,4 3,36E+06 3,36E+06 1,05E+05 1,05E+05 3,36E+06 1

773 0 7,1 1,29E+07 1,29E+07 3,70E+05 3,70E+05 1,29E+07 5

303 0,004367 4 2,85E+06 2,85E+06 1,58E+05 1,58E+05 2,85E+06 1

198 0 9,6 2,08E+07 2,08E+07 1,74E+06 1,74E+06 2,08E+07 2

430 0 15,1 1,20E+07 1,20E+07 5,99E+05 5,99E+05 1,20E+07 7

817 0 8,1 9,92E+06 9,92E+06 3,20E+05 3,20E+05 9,92E+06 5

2672 0 0,9 4,55E+06 4,55E+06 3,18E+04 3,18E+04 4,55E+06 1

193 0 6,7 1,38E+06 1,38E+06 1,38E+05 1,38E+05 1,38E+06 1

587 0 3,7 1,08E+07 1,08E+07 6,00E+05 6,00E+05 1,08E+07 2

80 0 12,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1

511 0 6,3 2,38E+06 2,38E+06 8,50E+04 8,50E+04 2,38E+06 1

302 0 29,1 2,26E+07 2,26E+07 1,26E+06 1,26E+06 2,26E+07 7

540 0 11,1 1,48E+07 1,48E+07 5,49E+05 5,49E+05 1,48E+07 6

197 0 20,3 4,79E+07 4,79E+07 6,84E+06 6,84E+06 4,79E+07 4

743 0 3,9 2,69E+06 2,69E+06 7,07E+04 7,07E+04 2,69E+06 1

181 0 24,3 2,12E+07 2,12E+07 2,36E+06 2,36E+06 2,12E+07 4

77 0 44,2 1,22E+08 1,22E+08 2,44E+07 2,44E+07 1,22E+08 7

311 0 58,8 1,21E+08 1,21E+08 6,70E+06 6,70E+06 1,21E+08 19

460 0,004673 2 1,98E+06 1,98E+06 7,61E+04 7,61E+04 1,98E+06 1

976 0 10,5 3,11E+07 3,11E+07 7,59E+05 7,59E+05 3,11E+07 10

429 0 5,8 7,74E+06 7,74E+06 7,74E+05 7,74E+05 7,74E+06 2

188 0 44,1 7,04E+07 7,04E+07 5,03E+06 5,03E+06 7,04E+07 5

347 0 15,6 2,91E+06 2,91E+06 1,82E+05 1,82E+05 2,91E+06 2

134 0 48,5 9,58E+06 9,58E+06 2,39E+06 2,39E+06 9,58E+06 10

490 0 12,2 4,63E+06 4,63E+06 2,73E+05 2,73E+05 4,63E+06 3

284 0 40,5 2,28E+07 2,28E+07 1,20E+06 1,20E+06 2,28E+07 6



1876;1895 0 6,5 2,43E+07 2,43E+07 3,33E+05 3,33E+05 2,43E+07 11

644 0 10,4 6,10E+06 6,10E+06 2,11E+05 2,11E+05 6,10E+06 4

411 1 4,9 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

310 0 12,3 4,20E+06 4,20E+06 2,10E+05 2,10E+05 4,20E+06 4

376;393 0,004386 2,4 1,82E+06 1,82E+06 8,27E+04 8,27E+04 1,82E+06 1

300 0 3,3 2,16E+06 2,16E+06 1,20E+05 1,20E+05 2,16E+06 1

349 0 5,4 1,88E+06 1,88E+06 1,88E+05 1,88E+05 1,88E+06 2

570;570 0 11,9 4,78E+06 4,78E+06 2,39E+05 2,39E+05 4,78E+06 2

718 0 1,4 1,20E+06 1,20E+06 3,63E+04 3,63E+04 1,20E+06 1

70 0 38,6 1,14E+06 1,14E+06 2,85E+05 2,85E+05 1,14E+06 2

1515 0 1,8 2,70E+06 2,70E+06 3,55E+04 3,55E+04 2,70E+06 1

310 0,004566 2,9 1,02E+07 1,02E+07 1,14E+06 1,14E+06 1,02E+07 1

415 0 8 3,20E+06 3,20E+06 1,68E+05 1,68E+05 3,20E+06 3

761 0 5,1 2,43E+07 2,43E+07 6,95E+05 6,95E+05 2,43E+07 5

402 0 16,2 1,30E+07 1,30E+07 1,18E+06 1,18E+06 1,30E+07 3

578 0 2,6 2,14E+06 2,14E+06 9,28E+04 9,28E+04 2,14E+06 2

1215 0 7,8 1,54E+07 1,54E+07 2,52E+05 2,52E+05 1,54E+07 9

231 0,004608 4,3 1,04E+06 1,04E+06 6,91E+04 6,91E+04 1,04E+06 1

539 0,004484 3,7 4,94E+05 4,94E+05 1,37E+04 1,37E+04 4,94E+05 2

300 0 12 3,58E+06 3,58E+06 2,56E+05 2,56E+05 3,58E+06 4

129 0 14 1,54E+07 1,54E+07 2,20E+06 2,20E+06 1,54E+07 3

244 0 25,4 1,79E+07 1,79E+07 1,49E+06 1,49E+06 1,79E+07 5

486 0 15,2 4,00E+07 4,00E+07 1,74E+06 1,74E+06 4,00E+07 10

244 0 9,4 2,57E+06 2,57E+06 1,61E+05 1,61E+05 2,57E+06 2

560 0 48,2 4,28E+08 4,28E+08 1,34E+07 1,34E+07 4,28E+08 37

1319 0 3,9 6,27E+06 6,27E+06 1,18E+05 1,18E+05 6,27E+06 4

345 0 4,9 6,05E+06 6,05E+06 5,04E+05 5,04E+05 6,05E+06 1

825 0 12,2 4,11E+07 4,11E+07 8,75E+05 8,75E+05 4,11E+07 9

159 0,008621 10,7 1,12E+06 1,12E+06 1,39E+05 1,39E+05 1,12E+06 1

287 0 62,4 1,77E+08 1,77E+08 1,26E+07 1,26E+07 1,77E+08 14

561 0 15,5 1,90E+07 1,90E+07 7,61E+05 7,61E+05 1,90E+07 6

476 0 4,4 7,52E+05 7,52E+05 4,70E+04 4,70E+04 7,52E+05 2

908 0 2,3 1,11E+06 1,11E+06 4,27E+04 4,27E+04 1,11E+06 2

261 0 6,1 9,91E+05 9,91E+05 7,62E+04 7,62E+04 9,91E+05 2

149 0 22,8 1,71E+06 1,71E+06 1,55E+05 1,55E+05 1,71E+06 2

207 0 12,1 6,73E+06 6,73E+06 5,18E+05 5,18E+05 6,73E+06 3

828 0 3,3 7,93E+06 7,93E+06 1,69E+05 1,69E+05 7,93E+06 3

519 0 32,6 3,91E+07 3,91E+07 1,30E+06 1,30E+06 3,91E+07 18

130 0 13,1 1,01E+06 1,01E+06 1,68E+05 1,68E+05 1,01E+06 1

762 0 5,9 2,06E+07 2,06E+07 7,92E+05 7,92E+05 2,06E+07 6

682 0,004464 1,2 3,99E+07 3,99E+07 1,17E+06 1,17E+06 3,99E+07 1

721 0 20,8 6,13E+07 6,13E+07 1,70E+06 1,70E+06 6,13E+07 16

394 0 7,9 3,91E+06 3,91E+06 1,56E+05 1,56E+05 3,91E+06 4

453 0 6 4,36E+06 4,36E+06 2,18E+05 2,18E+05 4,36E+06 2

350 0 3,4 1,32E+06 1,32E+06 1,10E+05 1,10E+05 1,32E+06 1

152 0,004587 9,9 8,21E+05 8,21E+05 1,17E+05 1,17E+05 8,21E+05 1

406 0 14,3 1,71E+07 1,71E+07 1,07E+06 1,07E+06 1,71E+07 4

310 0 38,1 4,39E+08 4,39E+08 2,58E+07 2,58E+07 4,39E+08 24

88 0 14,8 8,62E+06 8,62E+06 1,72E+06 1,72E+06 8,62E+06 1

577 0 6,6 8,76E+06 8,76E+06 3,37E+05 3,37E+05 8,76E+06 4



349 0 12 6,73E+06 6,73E+06 3,74E+05 3,74E+05 6,73E+06 1

393 0 14 6,84E+06 6,84E+06 2,85E+05 2,85E+05 6,84E+06 4

310 0 3,9 1,32E+06 1,32E+06 9,46E+04 9,46E+04 1,32E+06 1

224 0 22,8 3,69E+08 3,69E+08 4,62E+07 4,62E+07 3,69E+08 9

605 0,008333 1,2 1,39E+06 1,39E+06 8,70E+04 8,70E+04 1,39E+06 1

256 0,008511 4,3 1,01E+06 1,01E+06 8,41E+04 8,41E+04 1,01E+06 1

538 0 11,3 1,62E+07 1,62E+07 5,38E+05 5,38E+05 1,62E+07 4

526 0 27,6 4,11E+07 4,11E+07 1,42E+06 1,42E+06 4,11E+07 13

375 0,004525 2,7 1,43E+06 1,43E+06 7,13E+04 7,13E+04 1,43E+06 1

59 0 25,4 2,07E+07 2,07E+07 5,18E+06 5,18E+06 2,07E+07 2

640;634 0 20,3 4,84E+07 4,84E+07 1,51E+06 1,51E+06 4,84E+07 11

835 0 8,1 1,00E+07 1,00E+07 2,17E+05 2,17E+05 1,00E+07 8

210 0,004348 4,8 3,66E+06 3,66E+06 9,14E+05 9,14E+05 3,66E+06 1

476 0 26,9 2,43E+07 2,43E+07 1,01E+06 1,01E+06 2,43E+07 11

113 0 16,8 2,85E+06 2,85E+06 9,50E+05 9,50E+05 2,85E+06 2

310 0 14,2 2,42E+07 2,42E+07 1,42E+06 1,42E+06 2,42E+07 4

834 0,004329 1,3 1,05E+06 1,05E+06 2,61E+04 2,61E+04 1,05E+06 1

159 0 30,8 2,77E+07 2,77E+07 3,46E+06 3,46E+06 2,77E+07 4

255 0 18,8 3,38E+06 3,38E+06 1,99E+05 1,99E+05 3,38E+06 5

122 0,004405 13,9 9,50E+05 9,50E+05 4,75E+05 4,75E+05 9,50E+05 1

314 0 28 4,21E+07 4,21E+07 3,01E+06 3,01E+06 4,21E+07 11

532 0 5,8 6,49E+06 6,49E+06 2,95E+05 2,95E+05 6,49E+06 2

403 0 7,9 6,60E+06 6,60E+06 3,30E+05 3,30E+05 6,60E+06 2

205 0 9,3 3,98E+06 3,98E+06 3,06E+05 3,06E+05 3,98E+06 2

295 0 38 5,54E+07 5,54E+07 2,92E+06 2,92E+06 5,54E+07 8

219 0 12,8 3,81E+06 3,81E+06 3,81E+05 3,81E+05 3,81E+06 3

314 0 4,5 9,79E+05 9,79E+05 5,15E+04 5,15E+04 9,79E+05 1

2489 1 0,3 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

101 0 29,7 8,89E+07 8,89E+07 1,48E+07 1,48E+07 8,89E+07 5

1932 0,008584 0,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 1

420 0 2,9 9,69E+05 9,69E+05 4,04E+04 4,04E+04 9,69E+05 1

583 0 4,6 4,76E+06 4,76E+06 1,49E+05 1,49E+05 4,76E+06 1

573 0 12,6 4,62E+07 4,62E+07 1,40E+06 1,40E+06 4,62E+07 7

619 0,008547 2,4 2,51E+06 2,51E+06 9,64E+04 9,64E+04 2,51E+06 1

308 1 3,2 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

327 0 18 1,51E+07 1,51E+07 1,08E+06 1,08E+06 1,51E+07 4

320 0 8,1 1,01E+07 1,01E+07 1,01E+06 1,01E+06 1,01E+07 1

347 0 5,2 4,88E+06 4,88E+06 2,32E+05 2,32E+05 4,88E+06 2

344 0 23,3 9,40E+06 9,40E+06 5,22E+05 5,22E+05 9,40E+06 5

902 0,004444 1,9 6,53E+05 6,53E+05 1,39E+04 1,39E+04 6,53E+05 1

312 0 8,7 7,37E+06 7,37E+06 4,91E+05 4,91E+05 7,37E+06 3

73 0 13,7 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

66 0 18,2 2,22E+07 2,22E+07 7,39E+06 7,39E+06 2,22E+07 3

120 0 20 4,66E+06 4,66E+06 7,76E+05 7,76E+05 4,66E+06 3

73 0 13,7 5,17E+07 5,17E+07 1,72E+07 1,72E+07 5,17E+07 2

90 1 20 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

94 0 21,3 3,30E+05 3,30E+05 4,12E+04 4,12E+04 3,30E+05 2

68 0 14,7 1,06E+07 1,06E+07 2,65E+06 2,65E+06 1,06E+07 2

97 1 17,5 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0,00E+00 0

310 0 9 1,22E+07 1,22E+07 8,69E+05 8,69E+05 1,22E+07 4



307 0 15,3 1,90E+07 1,90E+07 1,12E+06 1,12E+06 1,90E+07 4



MS/MS CountOnly identified by siteReverse Potential contaminantid Peptide IDsPeptide is razorMod. peptide IDsEvidence IDs

7 + 0 454;602;686;1111True;True;True;True454;602;687;1114528;713;814;1314;1315

5 + 1 50;562;575;576;1182True;False;False;False;False50;562;575;576;1186;118759;666;681;682;683;1401;1402

3 + 2 888;962;1230True;True;True891;965;12361050;1136;1457

27 + 3 15;168;281;282;299;323;432;581;672;722;756;757;776;823;925;938;944;945;950;1052;1060;1198;1216True;True;False;True;True;True;False;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True15;168;281;282;299;323;432;581;673;724;758;759;779;826;928;941;947;948;953;1055;1063;1203;122218;199;330;331;349;376;499;689;796;797;855;891;892;916;970;1092;1093;1107;1114;1115;1116;1122;1245;1255;1256;1419;1442

37 + 4 13;14;17;52;220;368;458;490;562;575;576;588;628;747;795;796;843;897;928;942;971;972;1027;1142;1182;1220True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True13;14;17;52;220;368;458;490;562;575;576;588;628;749;798;799;846;900;931;945;974;975;1030;1145;1186;1187;122616;17;20;61;258;259;429;534;535;576;577;666;681;682;683;697;743;881;937;938;939;994;995;1059;1060;1096;1112;1148;1149;1150;1217;1352;1401;1402;1446

13 + 5 132;300;324;327;328;575;726;801;819;849;892;906;983;1050True;True;True;True;True;False;True;True;True;True;True;True;True;True132;300;324;327;328;575;728;804;822;852;895;909;986;1053158;350;377;380;381;681;859;946;965;1002;1054;1070;1163;1242

27 + 6 83;256;257;281;322;326;329;330;374;432;559;633;657;658;760;921;926;949;985;1000;1081;1113;1156;1240True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True83;256;257;281;322;326;329;330;374;432;559;633;658;659;762;924;929;952;988;1003;1084;1116;1159;1246100;301;302;330;375;379;382;383;435;499;662;663;750;778;779;780;895;1087;1094;1121;1165;1185;1186;1280;1317;1370;1472

9 + 7 256;257;280;633;672;757;938;1217False;False;True;False;False;False;False;True256;257;280;633;673;759;941;1223301;302;329;750;796;797;892;1107;1443

5 + 8 362;363;366;398;842True;True;True;True;True362;363;366;398;845422;423;427;461;993

0 + + 9 427 True 427 494

1 + 10 688 True 689 816

1 + 11 851 True 854 1005

2 12 673 True 674 798;799

1 13 408;708;1130True;True;True408;709;1133473;839;1336

2 14 59 True 59 70;71

15 15 35;77;207;258;578;579;609;651;808;864True;True;True;True;True;True;True;True;True;True35;77;207;258;578;579;609;652;811;86740;41;93;94;243;244;303;685;686;721;771;954;1018;1019

2 16 171;354 True;True 171;354 202;413

5 17 70;976 True;True 70;979 84;85;1155

10 18 42;198;199;283;308;431;632;646;1222True;True;True;True;True;True;True;True;True42;198;199;283;308;431;632;647;122848;234;235;332;360;361;498;748;749;765;1448

6 19 314;812;825;869;930;1059;1199True;True;True;True;True;True;True314;815;828;872;933;1062;1204367;958;972;973;1024;1098;1253;1254;1420

3 20 202;629;930True;True;False202;629;933238;744;1098

10 21 110;191;814;1150;1158;1219;1234True;True;True;True;True;True;True110;191;817;1153;1161;1225;1240132;226;960;1363;1372;1445;1461;1462

2 22 87;1229 True;True 87;1235 104;1456

34 23 33;103;241;285;303;338;442;452;453;482;528;545;623;630;669;698;947;1023;1091;1104;1105;1144;1168;1186;1212True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True33;103;241;285;303;338;442;452;453;482;528;545;623;630;670;699;950;1026;1094;1107;1108;1147;1171;1191;121837;38;122;123;285;334;335;354;392;512;525;526;527;564;565;626;646;738;745;746;793;827;828;1118;1119;1213;1291;1307;1308;1354;1383;1407;1438

9 24 41;57;98;505;668;700;896;1092;1244True;True;True;True;True;True;True;True;True41;57;98;505;669;701;899;1095;125047;68;116;117;595;792;830;1058;1292;1476

0 25 237 True 237 279

1 26 413;524 True;True 413;524 478;621

15 27 201;242;259;307;441;652;830;848;903;914;989;1029;1051;1118;1208;1246True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True201;242;259;307;441;653;833;851;906;917;992;1032;1054;1121;1214;1252237;286;304;359;511;772;978;1001;1066;1067;1079;1171;1219;1243;1244;1323;1433;1478;1479

6 28 197;586;587;645;1007True;True;True;True;True197;586;587;646;1010233;695;696;764;1195

1 29 130 True 130 155

5 30 46;177;217;274;817True;True;True;True;True46;177;217;274;82052;210;255;322;963

5 31 815;816;1223;1224;1225True;True;False;False;False818;819;1229;1230;1231961;962;1449;1450;1451;1452

47 32 47;48;94;124;127;180;309;584;585;643;644;677;724;739;752;805;832;838;844;845;885;966;967;1170;1206;1242True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True47;48;94;124;127;180;309;584;585;644;645;678;726;741;754;808;835;841;847;848;888;969;970;1173;1211;1212;124853;54;55;56;57;112;147;150;213;362;692;693;694;762;763;803;857;873;886;951;980;981;987;988;996;997;998;1046;1047;1141;1142;1143;1144;1385;1430;1431;1474

11 33 316;390;554;608;674;712;829;988;1042;1090;1098;1178;1188True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True316;390;554;608;675;713;832;991;1045;1093;1101;1182;1193369;453;655;656;720;800;843;977;1170;1233;1289;1290;1300;1397;1409

15 34 102;430;553;827;1116;1147;1152;1169;1235;1236True;True;True;True;True;True;True;True;True;True102;430;553;830;1119;1150;1155;1172;1241;1242121;497;654;975;1321;1360;1365;1384;1463;1464;1465

6 35 239;484;929;1055True;True;True;True239;484;932;1058282;283;567;568;1097;1248

0 36 0;727 True;True 0;729 0;860

7 37 244;697;736;1011;1117True;True;True;True;True244;698;738;1014;1120288;826;870;1200;1322

18 38 8;174;175;305;522;675;773;857;1057;1146True;True;True;True;True;True;True;True;True;True8;174;175;305;522;676;775;776;860;1060;11499;205;206;207;356;357;618;619;801;912;913;1011;1250;1251;1358;1359

13 39 53;65;138;210;265;491;572;582;661;782;963True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True53;65;138;210;265;491;572;582;662;785;96662;63;78;164;248;311;578;678;690;784;922;1137;1138

1 40 508 True 508 599

47 41 71;81;97;185;243;337;355;361;386;391;437;460;541;596;836;872;884;953;954;986;991;1009;1010;1018;1121;1141;1184;1185True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True71;81;97;185;243;337;355;361;386;391;437;460;541;596;839;875;887;956;957;989;994;1012;1013;1021;1124;1144;1189;119086;98;115;218;219;287;390;391;414;421;449;454;506;537;538;642;707;985;1029;1030;1045;1125;1126;1127;1166;1167;1174;1175;1197;1198;1199;1208;1326;1327;1351;1404;1405;1406

4 42 208;1024;1025True;True;True208;1027;1028245;246;1214;1215

43 43 1;66;67;106;123;160;195;395;423;516;565;631;659;666;682;683;689;702;749;771;772;797;850;893;936;1145True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True1;66;67;106;123;160;195;395;423;516;565;631;660;667;683;684;690;703;751;773;774;800;853;896;939;11481;79;80;81;127;128;145;146;189;231;458;489;609;610;669;670;747;781;782;789;790;809;810;811;817;832;833;883;908;909;910;911;940;941;1003;1004;1055;1105;1355;1356;1357

66 44 91;117;121;129;150;151;225;226;233;263;264;272;287;288;302;304;340;497;525;536;580;625;733;734;877;878;981;1004;1172;1173;1196;1213True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True91;117;121;129;150;151;225;226;233;263;264;272;287;288;302;304;340;497;525;536;580;625;735;736;880;881;984;1007;1175;1176;1201;1219109;139;143;153;154;176;177;178;265;266;267;274;275;308;309;310;319;320;337;338;353;355;394;395;585;586;622;623;635;636;687;688;740;866;867;868;1035;1036;1037;1160;1161;1190;1191;1192;1387;1388;1389;1390;1417;1439

2 45 196;1192 True;True 196;1197 232;1413

12 46 359;407;526;527;987;994;1067;1068;1071;1072;1119;1200True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True359;407;526;527;990;997;1070;1071;1074;1075;1122;1205419;472;624;625;1168;1169;1179;1263;1264;1265;1268;1269;1324;1421;1422

0 + 47 943 True 946 1113

4 48 246;511;519;687True;True;True;True246;511;519;688290;602;614;815



6 49 31;746;1093True;True;True31;748;109634;35;880;1293;1294

19 50 158;325;379;421;589;594;605;606;759;786;941;1089True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True158;325;379;421;589;594;605;606;761;789;944;1092186;187;378;440;487;698;703;704;705;716;717;718;894;926;1110;1111;1288

1 51 861 True 864 1015

1 52 99 True 99 118

2 53 434 True 434 501;502

2 54 221;384;999;1082True;True;True;True221;384;1002;1085260;447;1184;1281

1 55 451;852 True;True 451;855 524;1006

4 56 425;570;792;913;1187True;True;True;True;True425;570;795;916;1192491;492;675;933;1078;1408

2 57 43;360 True;True 43;360 49;420

17 58 27;128;351;402;569;856;895;955;997;1176;1237;1238;1239;1249True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True27;128;351;402;569;859;898;958;1000;1179;1180;1243;1244;1245;125530;151;152;410;465;466;674;1010;1057;1128;1182;1393;1394;1395;1466;1467;1468;1469;1470;1471;1482

5 59 133;415;560;592;713;806;1101;1241True;True;True;True;True;True;True;True133;415;560;592;714;809;1104;1247159;480;664;701;844;952;1303;1473

13 60 440;480;593;599;768;769;837;927;1109True;True;True;True;True;True;True;True;True440;480;593;599;770;771;840;930;1112510;562;702;710;905;906;986;1095;1312

2 61 779;874 True;True 782;877 919;1032

1 62 387 True 387 450

5 63 20;915;968;1205True;True;True;True20;918;971;121023;1080;1145;1428;1429

6 64 92;249;301;753;996True;True;True;True;True92;249;301;755;999110;293;351;352;887;1181

1 65 894 True 897 1056

1 66 399 True 399 462

21 67 61;238;312;321;380;381;506;521;535;556;557;636;714;715;890;1008;1049;1202;1203;1210;1211;1223;1224;1225True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True61;238;312;321;380;381;506;521;535;556;557;636;637;715;716;717;893;1011;1052;1207;1208;1216;1217;1229;1230;123173;280;281;365;374;441;442;443;596;616;617;634;658;659;660;754;755;845;846;847;1052;1196;1241;1424;1425;1426;1435;1436;1437;1449;1450;1451;1452

2 68 670;1255 True;True 671;1261 794;1488

8 69 134;179;200;284;334;389;474;523;788;1086True;True;True;True;True;True;True;True;True;True134;179;200;284;334;389;474;523;791;1089160;212;236;333;387;452;555;556;620;929;1285

23 70 11;206;320;367;382;496;638;679;791;794;822;866;899;1043;1061;1114;1126;1127;1135;1143True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True11;206;320;367;382;496;639;680;794;797;825;869;902;1046;1064;1117;1129;1130;1138;114614;242;373;428;444;445;584;757;805;932;936;969;1021;1062;1234;1257;1318;1319;1332;1333;1341;1342;1353

3 71 469;684 True;True 469;685 549;812

5 72 296;297;409;510;634;1251True;True;True;True;True;True296;297;409;510;634;1257346;347;474;601;751;1484

2 73 230;1214 True;True 230;1220 271;1440

1 74 1166 True 1169 1381

0 75 867 True 870 1022

9 76 111;148;194;350;455;456;513;789;920True;True;True;True;True;True;True;True;True111;148;194;350;455;456;513;792;923133;174;230;409;529;530;531;604;605;930;1086

1 77 54 True 54 64

2 78 751;1013 True;True 753;1016 885;1202

3 79 231;533;534;538True;True;True;True231;533;534;538272;632;633;639

2 80 414;902 True;True 414;905 479;1065

6 81 60;69;373;495;868;961;1115;1204True;True;True;True;True;True;True;True60;69;373;495;871;964;1118;120972;83;434;583;1023;1135;1320;1427

35 82 72;88;190;254;262;267;268;356;467;485;518;699;787;821;828;982True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True72;88;190;254;262;267;268;356;467;485;518;700;790;824;831;98587;105;225;298;299;307;313;314;315;415;416;546;547;569;612;613;829;927;928;967;968;976;1162

11 83 21;170;358;551;649;841;1012;1054;1094;1160True;True;True;True;True;True;True;True;True;True21;170;358;551;650;844;1015;1057;1097;116324;201;418;652;769;992;1201;1247;1295;1374

1 84 1167 True 1170 1382

4 85 34;640;840;855;939True;True;True;True;True34;641;843;858;94239;759;991;1009;1108

1 86 250;710 True;True 250;711 294;841

3 87 45;663;664True;True;True45;664;66551;786;787

0 88 716 True 718 848

1 89 911 True 914 1076

2 90 336;464;1215True;True;True336;464;1221389;542;1441

3 91 912 True 915 1077

2 92 228;690 True;True 228;691 269;818

1 93 162;333 True;True 162;333 191;386

1 94 1232 True 1238 1459

5 95 1015;1087;1201;1252;1254True;True;True;True;True1018;1090;1206;1258;12601205;1286;1423;1485;1487

4 96 101;478;1032True;True;True101;478;1035120;560;1222

4 97 178;577;627;900True;True;True;True178;577;627;903211;684;742;1063

13 98 40;141;161;346;443;457;514;1038;1108True;True;True;True;True;True;True;True;True40;141;161;346;443;457;514;1041;111146;167;190;403;404;513;532;533;606;607;1228;1311



13 99 147;157;215;240;461;502;503;790;831;834True;True;True;True;True;True;True;True;True;True147;157;215;240;461;502;503;793;834;837173;185;253;284;539;592;593;931;979;983

8 100 115;209;270;313;396;695;764;777True;True;True;True;True;True;True;True115;209;270;313;396;696;766;780137;247;317;366;459;824;900;917

14 101 80;89;169;183;188;567;618;723;781;978;1140;1157True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True80;89;169;183;188;567;618;725;784;981;1143;116097;106;107;200;216;222;223;672;732;856;921;1157;1349;1350;1371

2 102 276;667 True;True 276;668 324;791

1 103 145;319;992True;True;True145;319;995171;372;1176

2 104 335;604;719True;True;True335;604;721388;715;852

1 105 1041 True 1044 1232

7 106 84;343;369;540;709;917;979;995;1245True;True;True;True;True;True;True;True;True84;343;369;540;710;920;982;998;1251101;399;430;641;840;1083;1158;1180;1477

11 107 4;704;705;735;755;918;919True;True;True;True;True;True;True4;705;706;737;757;921;9225;835;836;869;889;890;1084;1085

20 108 375;428;429;600;635;741;813;1019;1063;1088;1129;1148;1260True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True375;428;429;600;635;743;816;1022;1066;1091;1132;1151;1266436;495;496;711;752;753;875;959;1209;1259;1287;1335;1361;1493

6 109 26;232;778;922;1037;1193;1207True;True;True;True;True;True;True26;232;781;925;1040;1198;121329;273;918;1088;1227;1414;1432

3 110 172;948 True;True 172;951 203;1120

21 111 39;120;140;159;211;273;465;466;530;603;607;621;732;770;862;880;1084;1110True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True39;120;140;159;211;273;465;466;530;603;607;621;734;772;865;883;1087;111345;142;166;188;249;321;543;544;545;628;714;719;736;865;907;1016;1040;1283;1313

2 112 1048 True 1051 1240

5 113 114;149;271;1036True;True;True;True114;149;271;1039136;175;318;1226

0 + 114 783 True 786 923

2 115 637 True 638 756

5 116 166;236;277;932;933;1046True;True;True;True;True;True166;236;277;935;936;1049196;278;325;326;1100;1101;1238

3 117 165;245 True;True 165;245 195;289

2 118 1064;1122 True;True 1067;1125 1260;1328

0 119 908 True 911 1072;1073

32 120 9;24;82;85;126;154;218;291;318;365;372;385;393;476;517;529;555;654;678;711;758;765;766;775;802;865;889;904;1056;1085;1189;1228True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True9;24;82;85;126;154;218;291;318;365;372;385;393;476;517;529;555;655;679;712;760;767;768;778;805;868;892;907;1059;1088;1194;123410;11;27;99;102;149;181;182;256;341;371;425;426;433;448;456;558;611;627;657;774;804;842;893;901;902;903;915;947;948;1020;1051;1068;1249;1284;1410;1455

2 121 619;1066 True;True 619;1069 733;1262

5 122 383;613;1075True;True;True383;613;1078446;725;726;1272

1 123 1096 True 1099 1298

5 124 419;547;611;980;1097True;True;True;True;True419;547;611;983;1100485;648;723;1159;1299

1 125 468 True 468 548

2 126 3;1175 True;True 3;1178 4;1392

7 127 403;444;598;701;990True;True;True;True;True403;444;598;702;993467;514;515;709;831;1172;1173

5 128 499;595;615;784;818True;True;True;True;True499;595;615;787;821588;706;729;924;964

1 129 30;86 True;True 30;86 33;103

1 130 1164 True 1167 1379

2 131 261;1179;1247True;True;True261;1183;1253306;1398;1480

1 132 691 True 692 819

1 133 492;1106 True;True 492;1109 579;1309

7 134 122;152;332;371;655;1073;1074;1159True;True;True;True;True;True;True;True122;152;332;371;656;1076;1077;1162144;179;385;432;775;776;1270;1271;1373

6 135 450;472;571;622;1174True;True;True;True;True450;472;571;622;1177523;552;676;677;737;1391

4 136 445;680;1112True;True;True445;681;1115516;806;807;1316

1 137 275;931 True;True 275;934 323;1099

4 138 377;590;951;952True;True;True;True377;590;954;955438;699;1123;1124

7 139 289;290;481;532;1017True;True;True;True;True289;290;481;532;1020339;340;563;630;631;1207

19 140 116;143;213;214;260;344;404;494;542;681;762;811;858;1030;1031;1248True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True116;143;213;214;260;344;404;494;542;682;764;814;861;1033;1034;1254138;169;251;252;305;400;401;468;469;582;643;808;898;957;1012;1220;1221;1481

1 141 23 True 23 26

10 142 12;227;298;370;388;883;956;969True;True;True;True;True;True;True;True12;227;298;370;388;886;959;97215;268;348;431;451;1044;1129;1146

2 143 1131;1161 True;True 1134;1164 1337;1375

5 144 203;446;665;717;881;1253;1256;1257True;True;True;True;True;True;True;True203;446;666;719;884;1259;1262;1263239;517;518;788;849;850;1041;1042;1486;1489;1490

2 145 347;901;1209True;True;True347;904;1215405;1064;1434

10 146 341;394;648True;True;True341;394;649396;457;767;768

3 147 95;167;740;1125True;True;True;True95;167;742;1128113;197;198;874;1331

6 148 38;212;269;357;436;512;998;1034;1039True;True;True;True;True;True;True;True;True38;212;269;357;436;512;1001;1037;104244;250;316;417;505;603;1183;1224;1229



11 149 75;144;479;509;617;639;774;876;1218True;True;True;True;True;True;True;True;True75;144;479;509;617;640;777;879;122490;91;170;561;600;731;758;914;1034;1444

4 150 113;266;295;376;420True;True;True;True;True113;266;295;376;420135;312;345;437;486

0 + 151 426 True 426 493

4 152 6;73;1191 True;True;True6;73;1196 7;88;1412

1 153 583 True 583 691

1 154 742 True 744 876

2 155 68;447;448True;True;True68;447;44882;519;520

2 156 107;352;568;854True;True;True;True107;352;568;857129;411;673;1008

1 157 125 True 125 148

2 158 51;1221 True;True 51;1227 60;1447

1 159 74;860 True;True 74;863 89;1014

1 160 100 True 100 119

3 161 135;155;459True;True;True135;155;459161;183;536

5 162 310;738;924;1154False;True;True;True310;740;927;1157363;872;1091;1368

3 163 501;539;642;785;1069True;True;True;True;True501;539;643;788;1072590;591;640;761;925;1266

2 164 58 True 58 69

9 165 56;286;544;601;671;799;891True;True;True;True;True;True;True56;286;544;601;672;802;89466;67;336;645;712;795;944;1053

1 166 392 True 392 455

2 167 965 True 968 1140

4 168 515;707;1195True;True;True515;708;1200608;838;1416

3 169 416;531;1120True;True;True416;531;1123481;629;1325

5 170 96;247;248;520;847True;True;True;True;True96;247;248;520;850114;291;292;615;1000

10 171 216;537;767;793;909;910;934;1233True;True;True;True;True;True;True;True216;537;769;796;912;913;937;1239254;637;638;904;934;935;1074;1075;1102;1103;1460

2 172 62;1197 True;True 62;1202 74;1418

37 173 10;36;109;181;184;205;311;348;349;475;552;660;725;761;800;871;1014;1058;1078;1107;1181;1243True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True10;36;109;181;184;205;311;348;349;475;552;661;727;763;803;874;1017;1061;1081;1110;1185;124912;13;42;131;214;217;241;364;406;407;408;557;653;783;858;896;897;945;1027;1028;1203;1204;1252;1275;1276;1277;1310;1400;1475

4 174 748;940;1045;1165True;True;True;True750;943;1048;1168882;1109;1237;1380

1 175 234 True 234 276

9 176 224;310;400;483;564;863;1035True;True;True;True;True;True;True224;310;400;483;564;866;1038264;363;463;566;668;1017;1225

1 177 76 True 76 92

14 178 16;63;64;131;146;616;839;923;1103;1124;1149True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True16;63;64;131;146;616;842;926;1106;1127;115219;75;76;77;156;157;172;730;989;990;1089;1090;1305;1306;1330;1362

6 179 78;412;422;424;1163True;True;True;True;True78;412;422;424;116695;477;488;490;1378

2 180 1227 True 1233 1454

2 181 694;1001 True;True 695;1004 823;1187

2 182 294 True 294 344

2 183 18;25 True;True 18;25 21;28

3 184 331;489 True;True 331;489 384;574;575

3 185 49;647;730True;True;True49;648;73258;766;863

18 186 104;223;315;401;418;507;566;975;1003;1022;1099;1231True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True104;223;315;401;418;507;566;978;1006;1025;1102;1237124;263;368;464;484;597;598;671;1153;1154;1189;1212;1301;1458

1 187 1183 True 1188 1403

6 188 406;1134;1190True;True;True406;1137;1195471;1340;1411

1 189 685 True 686 813

16 190 187;222;342;378;411;546;650;662;728;729;1016;1026;1139;1258True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True187;222;342;378;411;546;651;663;730;731;1019;1029;1142;1264221;261;262;397;398;439;476;647;770;785;861;862;1206;1216;1347;1348;1491

4 191 449;959 True;True 449;962 521;522;1132

2 192 653;1021 True;True 654;1024 773;1211

1 193 19 True 19 22

1 194 846 True 849 999

4 195 119;550;887;1076;1250True;True;True;True;True119;550;890;1079;1256141;651;1049;1273;1483

24 196 2;105;182;462;820;879;964;973;974;1047;1137;1151;1153True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True2;105;182;462;823;882;967;976;977;1050;1140;1154;11562;3;125;126;215;540;966;1038;1039;1139;1151;1152;1239;1344;1345;1364;1366;1367

1 197 810 True 813 956

4 198 139;558;1177True;True;True139;558;1181165;661;1396



1 199 37;1128 True;True 37;1131 43;1334

4 200 504;573;1002;1102;1133True;True;True;True;True504;573;1005;1105;1136594;679;1188;1304;1339

1 201 957 True 960 1130

9 202 136;137;473;873;875;1020;1095True;True;True;True;True;True;True136;137;473;876;878;1023;1098162;163;553;554;1031;1033;1210;1296;1297

1 203 676 True 677 802

1 204 251 True 251 295

4 205 153;306;433;488;744True;True;True;True;True153;306;433;488;746180;358;500;572;573;878

13 206 5;112;163;229;279;706;743;798;937;984;1194;1226True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True5;112;163;229;279;707;745;801;940;987;1199;12326;134;192;270;328;837;877;942;943;1106;1164;1415;1453

1 207 28 True 28 31

2 208 192;853 True;True 192;856 227;1007

11 209 29;44;189;235;317;364;410;916;1033;1079True;True;True;True;True;True;True;True;True;True29;44;189;235;317;364;410;919;1036;108232;50;224;277;370;424;475;1081;1082;1223;1278

8 210 498;500;543;780;958;960;1180True;True;True;True;True;True;True498;500;543;783;961;963;1184587;589;644;920;1131;1133;1134;1399

1 211 624 True 624 739

11 212 32;173;176;486;620;737;824;907;1136True;True;True;True;True;True;True;True;True32;173;176;486;620;739;827;910;113936;204;208;209;570;734;735;871;971;1071;1343

2 213 807 True 810 953

4 214 193;339;656;720;1070True;True;True;True;True193;339;657;722;1073228;229;393;777;853;1267

1 215 1171 True 1174 1386

4 216 142;219;703;718;1044True;True;True;True;True142;219;704;720;1047168;257;834;851;1235;1236

5 217 970;1083;1100;1259True;True;True;True973;1086;1103;12651147;1282;1302;1492

1 218 118 True 118 140

11 219 435;692;693;745;809;835;882;1062True;True;True;True;True;True;True;True435;693;694;747;812;838;885;1065503;504;820;821;822;879;955;984;1043;1258

2 220 470;641;1132True;True;True470;642;1135550;760;1338

2 221 90;405;463True;True;True90;405;463108;470;541

2 222 253;1155 True;True 253;1158 297;1369

8 223 186;563;597;610;826;833;886;935;1006;1040;1077True;True;True;True;True;True;True;True;True;True;True186;563;597;610;829;836;889;938;1009;1043;1080220;667;708;722;974;982;1048;1104;1194;1230;1231;1274

3 224 79;93;156 True;True;True79;93;156 96;111;184

1 225 754 True 756 888

0 + 226 1053 True 1056 1246

5 227 417;750;859;946True;True;True;True417;752;862;949482;483;884;1013;1117

1 228 561 True 561 665

1 229 471 True 471 551

1 230 477;1065 True;True 477;1068 559;1261

7 231 22;108;255;993;1028True;True;True;True;True22;108;255;996;103125;130;300;1177;1178;1218

1 232 278 True 278 327

0 + 233 721 True 723 854

4 234 204;397;549;626;1138True;True;True;True;True204;397;549;626;1141240;460;650;741;1346

1 235 612;803 True;True 612;806 724;949

2 236 7;574 True;True 7;574 8;680

5 237 55;696;898;977;1123True;True;True;True;True55;697;901;980;112665;825;1061;1156;1329

1 238 353 True 353 412

3 239 1080;1162 True;True 1083;1165 1279;1376;1377

0 240 591 True 591 700

3 241 438;439 True;True 438;439 507;508;509

3 242 293;345 True;True 293;345 343;402

2 243 870 True 873 1025;1026

0 + 244 905 True 908 1069

2 245 731;804 True;True 733;807 864;950

2 246 614 True 614 727;728

0 + 247 1005 True 1008 1193

4 248 164;493;548True;True;True164;493;548193;194;580;581;649



4 249 252;292;487;763True;True;True;True252;292;487;765296;342;571;899



MS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDsOxidation (M) site positions

656;878;1002;1638;1639;1640;1641;1642656;878;1002;1640 0 94

78;820;839;840;841;1762;176378;820;839;841;17631 119

1300;1408;1826;18271300;1408;1826 2 95

26;255;420;421;443;475;621;847;981;982;1056;1098;1099;1125;1208;1352;1353;1369;1376;1377;1378;1379;1380;1390;1552;1553;1563;1564;1783;1784;180726;255;420;421;443;475;621;847;982;1056;1098;1099;1125;1208;1352;1369;1377;1380;1390;1553;1563;1784;18073;4;5;6 259;262;296;493

20;21;22;23;24;25;29;30;80;332;333;541;662;663;717;718;820;839;840;841;861;915;1085;1152;1153;1154;1155;1156;1157;1240;1241;1310;1311;1357;1374;1435;1436;1437;1516;1517;1518;1519;1520;1521;1691;1692;1762;1763;181120;23;29;80;332;541;662;718;820;839;841;861;915;1085;1153;1155;1241;1311;1357;1374;1435;1437;1519;1692;1763;18111;7;8;9 150;271;306;321

202;203;204;444;476;479;480;839;1060;1171;1172;1195;1249;1305;1323;1451;1549204;444;476;479;480;839;1060;1171;1195;1249;1305;1323;1451;154910;11;12;13;14157;234;269;276;286

128;389;390;420;474;478;481;482;547;621;816;817;924;957;958;959;960;1104;1346;1347;1354;1389;1454;1478;1479;1591;1644;1720;1844128;389;390;420;474;478;481;482;547;621;816;924;957;959;1104;1347;1354;1389;1454;1478;1591;1644;1720;184415;16 263;343

389;390;419;924;981;982;1099;1369;1808389;390;419;924;982;1099;1369;1808

534;535;539;579;1239534;535;539;579;1239

615 615 17 183

1004 1004

1252 1252

983;984 983

591;1037;1667591;1037;1667 18 86

90;91 90

56;57;119;120;121;122;313;314;315;391;843;844;890;949;1183;1265;126657;122;313;391;843;844;890;949;1183;126519 56

260;518 260;518

105;106;107;108;1442106;1442

67;302;303;304;305;422;455;456;457;620;921;922;923;941;1813;1814;181567;302;305;422;455;620;922;941;181420;21 167;232

464;1188;1210;1211;1271;1359;1561;1562;1785464;1188;1210;1271;1359;1561;178522;23 41;124

308;916;1359308;916;1359

170;293;294;1190;1708;1709;1723;1810;1832;1833170;293;1190;1709;1723;1810;1832

132;1825 132;1825

53;54;153;154;155;156;157;158;369;424;425;426;448;491;638;652;653;654;655;704;705;706;773;774;775;796;797;798;909;917;918;977;978;1017;1018;1382;1383;1384;1385;1386;1512;1606;1607;1625;1626;1627;1628;1629;1630;1631;1694;1734;1768;180354;157;369;425;448;491;638;652;655;706;774;797;909;918;977;1017;1382;1512;1607;1626;1629;1694;1734;1768;180324;25;26;27;2897;255;322;426;492

65;66;87;147;148;740;976;1021;1309;1608;184966;87;148;740;976;1021;1309;1608;184929 84

360 360 30 173

596;767 596;767

307;370;392;453;454;637;950;1217;1248;1317;1318;1319;1320;1335;1463;1523;1550;1551;1651;1652;1798;1851;1852307;370;392;454;637;950;1217;1248;1317;1335;1463;1523;1550;1652;1798;185131;32;33 274;292;408

301;859;860;940;1490;1491301;859;860;940;1490

198 198

71;272;328;412;119371;272;328;412;1193

1191;1192;1816;1817;1818;18191191;1192;1816;1818;1819

72;73;74;75;76;143;188;189;193;275;276;277;458;850;851;852;853;854;855;856;857;858;938;939;989;990;991;1058;1076;1090;1177;1178;1220;1221;1222;1233;1234;1242;1243;1244;1245;1296;1297;1416;1417;1418;1419;1420;1421;1422;1423;1424;1425;1426;1427;1428;1736;1737;1738;1795;1796;184674;75;143;188;193;277;458;850;853;938;939;990;1058;1076;1090;1178;1222;1234;1242;1244;1296;1416;1419;1736;1795;184634;35;36;371;142;167;208

467;570;808;809;887;888;889;985;986;1041;1216;1462;1538;1604;1605;1617;1754;1770467;570;808;888;986;1041;1216;1462;1538;1605;1617;1754;177038;39;40;41;42;43258;556;592;631;904;907

152;619;807;1213;1648;1702;1703;1711;1712;1713;1735;1834;1835;1836;1837152;619;807;1213;1648;1703;1712;1735;1834;1836

366;367;708;709;1358;1556367;708;1358;1556

0;1061 0;1061 44 1

373;1015;1016;1073;1496;1649;1650373;1015;1073;1496;1649

9;10;11;263;264;265;266;267;268;269;450;451;764;765;987;1121;1122;1258;1558;1559;1698;1699;1700;17019;265;269;451;765;987;1121;1258;1559;169845;46;47 128;233;247

81;82;99;210;319;399;719;836;848;968;1131;1409;141082;99;210;319;399;719;836;848;968;1131;1409

744 744

109;126;146;282;283;284;371;372;489;490;519;520;521;532;533;566;571;629;630;631;632;665;666;792;872;1227;1228;1229;1230;1231;1276;1277;1295;1393;1394;1395;1455;1456;1466;1467;1493;1494;1495;1507;1655;1656;1657;1658;1690;1765;1766;1767109;126;146;282;371;490;521;532;566;571;630;666;792;872;1231;1277;1295;1394;1395;1456;1467;1493;1494;1507;1656;1690;1765;176748;49 99;263

316;317;1513;1514316;1513;1514

1;100;101;102;163;164;165;166;186;187;244;299;576;610;754;755;824;825;826;919;920;961;962;963;964;965;966;973;974;997;998;999;1005;1006;1023;1024;1025;1026;1027;1028;1029;1030;1031;1087;1117;1118;1119;1120;1158;1159;1160;1161;1162;1250;1251;1306;1367;1695;1696;16971;100;102;163;186;244;299;576;610;754;824;920;962;974;997;999;1006;1030;1087;1118;1120;1161;1251;1306;1367;169750;51;52;53;54339;446;452;454;455

137;138;139;140;177;178;179;180;184;196;197;230;231;232;342;343;344;345;354;355;356;396;397;398;408;409;410;428;429;430;447;449;493;494;495;730;731;768;769;770;784;785;786;845;846;911;912;1067;1068;1069;1070;1282;1283;1284;1285;1447;1448;1484;1485;1486;1740;1741;1742;1743;1744;1780;1781;1804137;180;184;197;230;232;342;345;356;396;398;409;428;430;447;449;494;730;770;786;845;911;1067;1070;1282;1284;1447;1486;1741;1742;1780;1804

300;1775 300;1775

527;528;529;530;590;771;772;1457;1458;1459;1460;1461;1471;1472;1572;1573;1574;1578;1579;1580;1653;1786;1787527;590;771;772;1459;1471;1572;1573;1578;1579;1653;178755;56;57;58;5959;63;82;91;134

1375 1375 60 432

375;747;759;1003375;747;759;1003



47;48;49;50;51;1084;1609;161051;1084;161061;62 10;16

240;241;477;552;607;862;868;869;870;881;882;883;884;1102;1103;1135;1372;1373;1603240;477;552;607;862;868;882;884;1102;1135;1372;1603

1262 1262

149 149

623;624 623

334;564;1477;1592334;564;1477;159263;64;65 197;203;363

651;1253 651;1253 66 89

612;613;833;1147;1334;1769613;833;1147;1334;176967;68;69 77;84;211

68;531 68;531

41;194;195;515;583;584;832;1257;1308;1396;1397;1398;1399;1475;1747;1748;1749;1750;1751;1838;1839;1840;1841;1842;1843;185541;195;515;583;832;1257;1308;1396;1475;1748;1838;1840;1843;185570 303

205;598;818;865;1042;1179;1180;1620;1845205;598;818;865;1042;1179;1620;184571;72;73;74;7529;33;146;147;158

636;699;700;701;866;867;875;1114;1115;1232;1355;1356;1636636;701;867;875;1114;1115;1232;1356;1636

1128;1279 1128;1279

567 567

33;1336;1337;1429;1793;179433;1336;1429;179376;77 44;46

141;378;445;446;1091;1474141;378;446;1091;1474

1307 1307

580 580

93;361;362;363;364;365;461;462;473;553;554;555;556;557;558;559;741;761;762;763;783;811;812;813;814;929;930;1043;1044;1045;1046;1302;1492;1548;1789;1790;1791;1800;1801;1802;1816;1817;1818;181993;362;461;473;555;559;741;762;783;811;813;929;1045;1046;1302;1492;1548;1789;1790;1800;1801;1816;1818;181978;79;80;81;82;83;84;8529;57;114;255;256;257;304;310

979;1861 979;1861

206;274;306;423;486;569;692;693;766;1143;1598206;274;306;423;486;569;693;766;1143;159886;87;88 520;596;615

17;18;312;471;472;540;560;561;727;728;729;933;993;1146;1151;1207;1268;1313;1539;1565;1645;1646;1663;1664;1675;1676;169317;312;472;540;560;728;933;993;1146;1151;1207;1268;1313;1539;1565;1646;1663;1664;1675;169389;90;91 135;214;513

685;686;1000685;1000

439;440;441;592;746;925;1857439;441;592;746;925;185792;93 56;481

350;1805 350;1805

1732 1732

1269 1269 94 138

171;224;225;226;298;514;657;658;659;749;750;1144;1345171;224;298;514;658;659;749;1144;134595;96;97 97;127;240

83 83

1089;1498 1089;1498

351;352;781;782;789351;781;782;789 98 431

597;1316 597;1316

92;104;546;726;1270;1407;1647;179292;104;546;726;1270;1407;1647;179299;100 221;931

110;133;291;292;383;384;385;386;395;401;402;403;404;522;523;677;678;679;680;681;682;683;710;757;758;1019;1020;1136;1137;1138;1139;1140;1141;1142;1197;1198;1199;1200;1201;1202;1203;1204;1205;1206;1214;1215;1449;1450110;133;291;383;395;401;404;522;681;710;757;1019;1140;1205;1214;1449101;102;103;10435;56;119;124

34;35;258;259;525;526;805;947;1238;1497;1555;1611;1612;172535;258;525;805;947;1238;1497;1555;1612;1725105;106 94;164

1733 1733

55;935;1237;1256;137055;935;1237;1256;1370107 403

379;1039 379;1039 108 254

70;970;97170;970;971

1047 1047 109 50

1330 1330

488;670;1806488;670;1806 110 46

1331;1332;13331332

348;1007 348;1007

246;485 246;485

1830 1830

1504;1599;1788;1858;18601504;1599;1788;1858;1860

151;697;1526;1527151;697;1526

273;842;914;1314273;842;914;1314

63;64;213;245;507;508;639;660;661;751;752;1533;163564;213;245;507;639;660;752;1533;1635



221;222;223;239;326;368;667;737;738;1145;1218;1219;1224;1225223;239;326;368;667;737;738;1145;1219;1225111 174

175;318;406;463;577;1013;1109;1126175;318;406;463;577;1013;1109;1126

125;134;135;256;257;280;287;288;289;830;901;1057;1130;1444;1688;1689;1721;1722125;135;257;280;287;830;901;1057;1130;1444;1688;1721112;113;114322;359;519

414;975 414;975

218;470;1468218;470;1468115;116 247;285

487;880;1053487;880;1053117;118 50;56

1537 1537

129;502;542;791;1038;1341;1445;1473;1850129;502;542;791;1038;1341;1445;1473;1850119 410

5;1033;1034;1071;1072;1093;1094;1095;1096;1097;1342;1343;13445;1033;1034;1072;1093;1342;1343120 175

548;616;617;618;876;926;927;928;1078;1189;1508;1567;1568;1600;1601;1602;1666;1704;1705;1866548;616;618;876;928;1078;1189;1508;1568;1602;1666;1704;1866

40;353;1127;1348;1532;1776;179740;353;1127;1348;1532;1776;1797

261;1387;1388261;1387

62;183;212;242;243;320;321;322;411;671;672;673;674;675;676;777;879;885;886;907;1066;1116;1263;1288;1289;1595;163762;183;212;242;322;411;671;673;777;879;885;907;1066;1116;1263;1289;1595;1637121;122;12314;124;356

1546;1547 1546

174;227;228;229;407;1531174;228;407;1531124 482

1132 1132 125 127

931;932 931

252;359;415;416;1361;1362;1363;1543;1544252;359;416;1361;1363;1544126;127 38;50

250;251;374250;374

1569;1659 1569;1659

1325;1326 1326 128 57

12;13;38;127;130;191;192;235;236;329;330;433;469;537;538;545;565;573;695;756;776;810;952;992;1040;1100;1101;1110;1111;1112;1124;1173;1174;1267;1301;1321;1557;1596;1597;1771;182412;38;127;130;191;236;329;433;469;537;545;565;573;695;756;776;810;952;992;1040;1101;1110;1112;1124;1174;1267;1301;1321;1557;1597;1771;1824129;130;131;132;133;134341;398;474;480;660;741

902;1571 902;1571

562;563;894;895;1583563;895;1583

1615 1615

604;801;892;1446;1616604;801;892;1446;1616

684 684

4;1746 4;1746

585;640;641;874;1022;1464;1465585;641;874;1022;1465

733;871;898;1133;1194733;871;898;1133;1194

46;131 46;131

1730 1730

394;1755;1853394;1755;1853135;136 152;153

1008 1008

720;1632;1633720;1632 137 409

185;233;484;544;953;954;955;1581;1582;1724185;233;484;544;953;1581;1582;1724138 82

650;689;834;835;908;1745650;689;835;908;1745

642;994;995;1643642;995;1643

413;1360 413;1360 139 130

550;863;1391;1392550;863;1391;1392

431;432;702;703;779;780;1506431;432;702;779;1506

176;215;216;324;325;393;503;504;586;587;723;724;725;793;996;1107;1186;1187;1259;1524;1525;1854176;216;324;325;393;504;586;724;793;996;1107;1187;1259;1524;1525;1854140;141;14277;251;255

37 37

19;346;347;442;543;568;1294;1400;1430;1431;1432;143319;346;442;543;568;1294;1400;1433143 609

1668;1726 1668;1726

309;643;644;972;1048;1049;1050;1051;1290;1291;1859;1862;1863309;643;972;1049;1290;1859;1862;1863144;145;146;147;148;1491;11;14;15;72;121

509;510;1315;1799509;1315;1799 150 208

496;497;498;499;574;575;943;944;945;946499;575;943

144;253;254;1077;1662144;254;1077;1662151 408

61;323;405;524;628;748;1476;1529;153461;323;405;524;628;748;1476;1529;1534152;153;15457;170;202



114;115;116;117;217;698;745;900;934;1123;1281;1809115;217;698;745;900;934;1123;1281;1809155;156 185;190

173;400;438;549;605;606173;400;438;549;606157;158 502;503

614 614 159 40

7;111;112;1773;17747;112;1774

849 849

1079 1079

103;645;646103;645;646

167;516;831;1255167;516;831;1255160;161 527;555

190 190

79;1812 79;1812

113;1261 113;1261 162 1038

150 150

207;237;664207;237;664

459;1075;1351;1717;1718459;1075;1351;1718

735;736;790;937;1134;1575;1576736;790;937;1134;1575163;164;165172;185;346

88;89 88

85;86;427;795;877;980;1165;1303;130486;427;795;877;980;1165;1303

572 572

1414;1415 1415

753;1036;1778;1779753;1036;1779

599;778;1654599;778;1654

145;376;377;760;1247145;376;377;760;1247

327;787;788;1113;1148;1149;1150;1327;1328;1329;1364;1365;1831327;788;1113;1148;1328;1329;1365;1831166;167 291;339

94;1782 94;1782

14;15;16;58;59;169;278;281;311;460;511;512;513;694;806;967;1059;1105;1106;1166;1167;1168;1169;1170;1274;1275;1499;1500;1501;1502;1503;1560;1586;1587;1588;1634;1757;1758;1759;1760;1761;1847;184816;59;169;278;281;311;460;511;512;694;806;967;1059;1105;1168;1275;1503;1560;1588;1634;1757;1848168;169 255;326

1086;1371;1542;17311086;1371;1542;1731

357 357

340;341;459;581;707;822;823;1264;1530340;459;581;707;823;1264;1530

118 118

27;28;95;96;97;98;199;200;201;219;220;899;1235;1236;1349;1350;1622;1623;1624;1661;1706;170727;95;96;200;220;899;1236;1349;1624;1661;1707170;171;17229;89;175

123;595;608;609;611;1729123;595;608;611;1729

1822;1823 1823

1012;1480 1012;1480

436;437 437

31;39 31;39

483;715;716483;716

77;942;106477;942;1064

159;337;338;339;465;466;582;602;603;742;743;827;828;829;1440;1441;1482;1483;1511;1618;1828;1829159;337;466;582;602;743;828;1441;1483;1511;1618;1829173 499

1764 1764

589;1671;1672;1673;1674;1772589;1673;1772

1001 1001

286;335;336;500;501;551;594;799;800;948;969;1062;1063;1505;1515;1686;1687;1864286;336;500;551;594;799;948;969;1062;1063;1505;1515;1686;1864174;175 329;346

647;648;649;1403648;1403

951;1510 951;1510

32 32

1246 1246

182;804;1299;1584;1856182;804;1299;1584;1856

2;3;160;161;162;279;668;1196;1286;1287;1411;1412;1413;1438;1439;1545;1679;1680;1681;1682;1683;1710;1714;1715;17162;160;279;668;1196;1286;1411;1438;1439;1545;1681;1710;1715

1185 1185

211;815;1752;1753211;815;1752



60;1665 60;1665

739;837;1481;1621;1670739;837;1481;1621;1670176 304

1401 1401

208;209;690;691;1278;1280;1509;1613;1614208;209;691;1278;1280;1509;1613

988 988

380 380

234;452;622;713;714;1082234;452;622;714;1082177 281

6;172;247;349;418;1035;1080;1081;1163;1164;1368;1452;1453;1777;1820;18216;172;247;349;418;1035;1080;1163;1368;1452;1777;1821178 475

42 42

295;1254 295;1254

43;44;45;69;290;358;468;536;593;1338;1339;1340;1528;158945;69;290;358;468;536;593;1338;1528;1589179;180;181133;340;599

732;734;794;1129;1402;1404;1405;1406;1756732;734;794;1129;1402;1405;1756182 444

910 910

52;262;270;271;711;903;904;905;906;1074;1209;1324;1677;167852;262;271;711;904;1074;1209;1324;1677183;184 378;427

1181;1182 1181

296;297;492;956;1054;1577297;492;956;1054;1577185;186 39;90

1739 1739

214;331;1032;1052;1540;1541214;331;1032;1052;1541187;188 4;18

1434;1593;1594;1619;18651434;1594;1619;1865

181 181

625;626;627;1009;1010;1011;1083;1184;1226;1292;1293;1566626;1009;1010;1083;1184;1226;1292;1566189 183

687;936;1669687;936;1669 190 91

136;588;669136;588;669 191 157

382;1719 382;1719

285;821;873;891;1212;1223;1298;1366;1489;1535;1536;1585285;821;873;891;1212;1223;1298;1366;1489;1536;1585192 192

124;142;238124;142;238

1092 1092

1554 1554 193 2349

600;601;1088;1260;1381601;1088;1260;1381

819 819

688 688

696;1570 696;1570

36;168;387;388;1469;1470;152236;168;388;1469;1522

417 417

1055 1055 194 1

310;578;803;913;1684;1685310;578;803;913;1685195 246

893;1175 893;1175 196 281

8;838 8;838

84;1014;1312;1443;166084;1014;1312;1443;1660

517 517

1590;1727;17281590;1727

864 864 197 42

633;634;635633;635

435;505;506435;505

1272;1273 1272

1322 1322 198 62

1065;1176 1065;1176

896;897 897

1487;1488 1488 199 47

248;249;721;722;802248;721;802



381;434;712;1108381;434;712;1108



137;180;184;197;230;232;342;345;356;396;398;409;428;430;447;449;494;730;770;786;845;911;1067;1070;1282;1284;1447;1486;1741;1742;1780;1804



 BY M N-term cleavage windowC-term cleavage windowAmino acid beforeFirst amino acidSecond amino acidSecond last amino acidLast amino acidAmino acid after

AAAPPPVR SLRAAASKAAAPPPVRAAAPPPVRLFGVEGTYK A A V R L

AAFLGSEVRTKPVLKKKAAFLGSEVAFLGSEVRLRDDTLPKK A A V R L

AAIAEEQILNKVASEMNTKAAIAEEQIAEEQILNKQRAKRPISK A A N K Q

AALANVYEYRAQDFEGVRAALANVYELANVYEYRGFLETGNLR A A Y R G

AANQGALPPDLSLIVKYPNEQAARAANQGALPPDLSLIVKARHGGCDYR A A V K A

AAVDHYTGVMDCLTKHPAVVAAKAAVDHYTGGVMDCLTKIVKKEGFSK A A T K I

AAVEEGILPGGGTALVKDDALNATRAAVEEGILGGGTALVKASRVLDEVR A A V K A

ADFLVPGENQVTPSSTPYISLKIPNLKIIKADFLVPGESTPYISLKVLVRSAKQK A D L K V

AEAESLVAEAQLSNITRVLEQELVRAEAESLVAAQLSNITREKLKAAYSR A E T R E

AEAESLYQSKEDIAQKSKAEAESLYQAESLYQSKYEELQITAK A E S K Y

AFHLDMDRALGELVIRAFHLDMDRAFHLDMDRVRAGPVAGR A F D R V

AFSENITK PTNEGLIKAFSENITKAFSENITKKLQEFPQPK A F T K K

AFSMNPAFQTSHTFSIGSQALPKGLRADLNKAFSMNPAFIGSQALPKYAFSALFAK A F P K Y

AFSNGSWNGIDPIDREAVQAADRAFSNGSWNNGIDPIDRGKALYRLAR A F D R G

AGISYAAYLNVAAQAIR________________NVAAQAIRSSLKTELQK A G I R S

AGREELER YNEFLYSKAGREELERAGREELERVNV_____K A G E R V

AHGGFSVFTGVGERELINNIAKAHGGFSVFVFTGVGERTREGNDLYK A H E R T

AHQTELTHHLLPRARAYRIIRAHQTELTHLTHHLLPRNEWIKAQER A H P R N

AIADLAVGEAKLAYIGSDKAIADLAVGDLAVGEAKYRLAGSFTK A I A K Y

AIFEILNK FQDVTREKAIFEILNKAIFEILNKSNYDTNRKK A I N K S

AIFTDNSLLPSLIKPVQAAQDVKSLVQTGSKAIFTDNSLVQAAQDVKYIIHFDSIK A I V K Y

AIGVLPQLIIDRTVLFGVARAIGVLPQLLPQLIIDRAVGAPIERR A I D R A

AIGYQWYWKISPAMTIKAIGYQWYWIGYQWYWKYEYSDFINK A I W K Y

AIQQAADEVASGKGLDPKISKAIQQAADEADEVASGKLDDHFPLVK A I G K L

AISLGLR ETLSYFARAISLGLRLRAISLGLRLGSNILAGR A I L R L

AITMEIR ACRDVVSRAITMEIRERAITMEIREGRGVGKKR A I I R E

AKANSIINAIPGNNILTKPEKQTDPKAKANSIINPGNNILTKTGVLGTSAK A K T K T

AKHVYSESLRQVLKLYQRAKHVYSESHVYSESLRVLKAVKLMR A K L R V

AKQPVKDGPLSTNVEAKNGIKFSLKAKQPVKDGLSTNVEAKLNDKQTGLK A K A K L

AKVSDSGIVTLAYKPDASSQVKAKVSDSGIGIVTLAYKQLLRPGVTK A K Y K Q

ALELKPDYSKKVVEMSTKALELKPDYELKPDYSKVLLRRASAK A L S K V

ALGDASLQRESAEMKWRALGDASLQLGDASLQRFNFKLAVER A L Q R F

ALKQVAGSLKVGSAAQVKALKQVAGSKQVAGSLKLFLAQYREK A L L K L

ALVHHYEECAERFKNTEEGKALVHHYEEHYEECAERVKIQQQQPK A L E R V

AMEVVASERKTEKGVLRAMEVVASEMEVVASERREAAKQLSR A M E R R

AMFGFKK FAFKDKIKAMFGFKKEKAMFGFKKEEGYAKWFK A M K K E

AMLNNSMSLYRDQATKTRKAMLNNSMSNNSMSLYRCHTIMNCTK A M Y R C

ANEELLQAKKELEEKLKANEELLQANEELLQAKHANEVGLLK A N A K H

ANFTAEEKDKYALALKGEPDFSNKANFTAEEKDKYALALKDKGNQFFRK A N L K D

ANLLSSK YTSGLVSKANLLSSKAKANLLSSKALYYGKVGK A N S K A

ANLLSSSNFEATKNQSFIQQKANLLSSSNSSNFEATKKSVLKQVQK A N T K K

ANLLSSSNFEATKKNQSFIQQKANLLSSSNSNFEATKKSVLKQVQDK A N K K S

ANQEVLEWLFKLAGPLHGRANQEVLEWEVLEWLFKLREEVKGDR A N F K L

ANSIINAIPGNNILTKKQTDPKAKANSIINAIPGNNILTKTGVLGTSAK A N T K T

APGFGDNRQVKVCAVKAPGFGDNRAPGFGDNRKNTIGDIAK A P N R K

APGILPR GRSRAQVKAPGILPRRKAPGILPRRSVHEPVQK A P P R R

APGQSTVGLLAQLAKSKVNKTKKAPGQSTVGGLLAQLAKQLGFFGSFK A P A K Q

APILINNLLDSGIRAALNDPAKAPILINNLNLLDSGIRLMSKNTPIK A P I R L

APTASQLQNPPPPPSTTKTYSLRNSRAPTASQLQPPPPSTTKGRFFGKGGR A P T K G



AQEDVPYLLPYILEAEAAAKLPRNEWIKAQEDVPYLLEAEAAAKEKDELDNIK A Q A K E

AQIYDDQLQNYRTLFQATYKAQIYDDQLDDQLQNYRDAGAQDFGK A Q Y R D

AQLDLVIEALNERKAFWEFSKAQLDLVIEVIEALNERKHLINTAPK A Q E R K

AQYEEIAQRDSIIAEVKAQYEEIAQQYEEIAQRSKEEAEALK A Q Q R S

ASEFYYGFAGPKAKFLVFERASEFYYGFYYGFAGPKEKLSSTSTR A S P K E

ASLVYHDGSFNDSRMLTTDNLKASLVYHDGDGSFNDSRLNATLAITK A S S R L

ATFSVDSR IGDGLSDRATFSVDSRATFSVDSRDTSLMERVR A T S R D

AVADVWSDLEAEFKSPYDLNGKAVADVWSDSDLEAEFKQQAISKKIK A V F K Q

AVDALVPIGREPVQTGLKAVDALVPIDALVPIGRGQRELIIGK A V G R G

AVEALISDLDLR A V L R

AVGAPIERPKLPQLIIDRAVGAPIERGAPIERPKSFSTEKYKR A V P K S

AVHETIAEGKEYATRISKAVHETIAEHETIAEGKHTTRDIGGK A V G K H

AVLDSWVRVELAHEAKAVLDSWVRAVLDSWVRYEASLRQLK A V V R Y

AVLEGKYDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKKDTVASFKAVLEGKYDGIEDVVAKAEKLAAEAK A V A K A

AWISLAVEGEPVNSPNYFVAKLRDDTLPKAWISLAVESPNYFVAKLAAQIFGSK A W A K L

AYFSCTSAHTCTGDGNAMVSRIATGGYGRAYFSCTSADGNAMVSRAGFPLQDLR A Y S R A

AYTEQNVETAHVAKLQGPEALKAYTEQNVEVETAHVAKESEEGESEK A Y A K E

CSNTTLPSEPLDTSKRVHVPMEVRCSNTTLPSEPLDTSKRTNTSPGPVR C S K R T

DANNEWFFNRQVTCYGYKDANNEWFFNNEWFFNRERGLPSWSK D A N R E

DAPTFQESALIADKLSINGIGKDAPTFQESESALIADKLLSVMKAGK D A D K L

DDLFAINASIVRPRKPGMTRDDLFAINAAINASIVRDLAAATAER D D V R D

DEEGQDVLLFIDNIFRLTIAEYFRDEEGQDVLLFIDNIFRFTQAGSEVR D E F R F

DELATLQARIAEGWIPRDELATLQAELATLQARLGEMIARLR D E A R L

DFQSYIVSSLPGSTDKALSSNISRDFQSYIVSSLPGSTDKSLDFLNQSR D F D K S

DFVTEGQLVVADIHSDGSVGDGQKDPEQVCIRDFVTEGQLGSVGDGQKLNLFVRDSR D F Q K L

DFYHATPAAFDVQTTTANGIKNINDLLNKDFYHATPATTTANGIKFSLKAKQPK D F I K F

DFYTAEGEYRWPEEIKERDFYTAEGEYTAEGEYRVDARASETR D F Y R V

DGPLSTNVEAKLKAKQPVKDGPLSTNVLSTNVEAKLNDKQTGLK D G A K L

DGTEVLQSIEDRLQRSSFPKDGTEVLQSVLQSIEDRKKLDGLYEK D G D R K

DGTHYLSNVRRRFGMKHKDGTHYLSNTHYLSNVRTGLIVAIFK D G V R T

DGVAHLLNRGGSRYATKDGVAHLLNGVAHLLNRFNFQNTNTK D G N R F

DGVYENIPFKMKRSVHFKDGVYENIPVYENIPFKVKGRKTPYK D G F K V

DIALGSSVVSIKSDVGQGPRDIALGSSVGSSVVSIKNQALGGSLR D I I K N

DIAQVVTENNKTAVSSGNRDIAQVVTEQVVTENNKNYLVLYASR D I N K N

DIENQYETQITQIEHEVSSSGQEVQSSAKQLIAKNRKDIENQYETQEVQSSAKEVTQLRHGK D I A K E

DIGGSSSTTDFTNEIINKAEGKHTTRDIGGSSSTFTNEIINKLSTM____R D I N K L

DILVKNITMELAKQLGSFIMKDILVKNITNITMELAKIKSDLLSTK D I A K I

DINSQGFK YLENCNPRDINSQGFKDINSQGFKIALELLAKR D I F K I

DKDGNEFMLKPPHGDGLPQRNPLTDKLKDKDGNEFMHGDGLPQRGYDAGENTK D K Q R G

DKFVEGLSNNKRWKSLSTKDKFVEGLSVEGLSNNKYKIITGAWK D K N K Y

DLDDMTFGERSSFDVTERDLDDMTFGDDMTFGERIIYHCKKQR D L E R I

DLFEYTLANQMLTAMAQGYAAEISARDTDANVPRDLFEYTLAYAAEISARRNAMDNASR D L A R R

DLQSTLDNIQSARSLVSKELKDLQSTLDNLDNIQSARPFDELTVDK D L A R P

DLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKSLVSKELKDLQSTLDNLTVDDLTKIKPEIDAKK D L T K I

DLVPDLTNFYQQYKLPHMFIVKDLVPDLTNTNFYQQYKSIQPYLQRK D L Y K S

DMGLLDVRLPSFYCPKDMGLLDVRDMGLLDVRTSDGRVMFK D M V R T

DQDSAVVSSNIKGLFTLFVRDQDSAVVSAVVSSNIKKIVADLKKR D Q I K K

DQDSAVVSSNIKKGLFTLFVRDQDSAVVSVVSSNIKKIVADLKKGR D Q K K I

DQGELIGILNNLGYSKSGEKKSPKDQGELIGILNNLGYSKDQVFKF__K D Q S K D

DQSQNENLAQEEKCGPCYGAKDQSQNENLENLAQEEKVCCQDCDAK D Q E K V



DRFGNLNVMKWDVPGYKDRFGNLNVRFGNLNVM________K D R V M -

DRIDSVSQLQNVAETTKNKHVEAVKDRIDSVSQQNVAETTKVLFDVSKEK D R T K V

DRNSVIDAIVETHKLNPALSLKDRNSVIDADAIVETHKNLDGYVVNK D R H K N

DRYDDALNATREVEVGEKKDRYDDALNDDALNATRAAVEEGILK D R T R A

DSAYTLGQLGLVQFRYIPQEISRDSAYTLGQQLGLVQFRDLNSKVRAR D S F R D

DSGLWGFSTATRNHFSLSYKDSGLWGFSWGFSTATRNVTMIDDLK D S T R N

DSVGNEYRRQKLNLFVRDSVGNEYRSVGNEYRRKRDFAGDVR D S R R K

DTDYDDFEMRLAAGPVKKDTDYDDFEDYDDFEMRGMALKVEEK D T M R G

DTSHGEITLSAPYKHEVLKTVRDTSHGEITITLSAPYKGHFQYCFLR D T Y K G

DVAAPVTLKKHTLSWQKDVAAPVTLVAAPVTLKYRRVIDHTK D V L K Y

DVETNELVRKVIGAEARDVETNELVVETNELVRINAKCVVNR D V V R I

DVFLSQYFFTGLRNLNKEVSRDVFLSQYFQYFFTGLRADLNKAFSR D V L R A

DVHNGYILRSSVEHIMRDVHNGYILVHNGYILRYLHANGASR D V L R Y

DVIEPSFVDSPLFKLSGFKGERDVIEPSFVFVDSPLFKSEGIEFFAR D V F K S

DVPANASFNLEDPNIDFERLHPVVTPKDVPANASFDPNIDFERVILNAVESK D V E R V

DVTTFLNWCAEPEHDERATTSQMAKDVTTFLNWAEPEHDERKRLGLKTVK D V E R K

DWEPQESEELKKGTAIYMARDWEPQESEQESEELKKDIDNGYTLR D W K K D

DYAVFEPGSRVAGANFGRDYAVFEPGAVFEPGSRHVGLDIKGR D Y S R H

DYFSPSSEELVVSSNHLLNKSPKGHVIRDYFSPSSESSNHLLNKYVYNARKSR D Y N K Y

DYNEDLVDGRLQKTNIIRDYNEDLVDNEDLVDGRSFWPKEIWR D Y G R S

DYQELMNTKEDLARLLRDYQELMNTYQELMNTKLALDLEIAR D Y T K L

DYVDQDLRVEFAAELRDYVDQDLRDYVDQDLRKWMPELSKR D Y L R K

DYVDQDLRKVEFAAELRDYVDQDLRYVDQDLRKWMPELSKER D Y R K W

EAAEAAIQVEVLENLQSVLKNVSSSDAREAAEAAIQENLQSVLK________R E A L K -

EAISNQFIQFLKYSRYPALREAISNQFINQFIQFLKDATIPTNER E A L K D

EALNAVHATVKRFAFLDAKEALNAVHANAVHATVKVMGDEFNWK E A V K V

EALQILNLTENTLTKFDPKMNSKEALQILNLLTENTLTKKKLKEVHRK E A T K K

EANPSTQVPQSDTFPNGSKYVSYSLYREANPSTQVDTFPNGSKRKTLVILGR E A S K R

EAYPGDVFYLHSRLLRRPPGREAYPGDVFDVFYLHSRLLERAAKLR E A S R L

ECAIEYLK GHHHNNKKECAIEYLKECAIEYLKARLNSASAK E C L K A

EDDVEEAVQAADRICHIYEGREDDVEEAVEAVQAADRAFSNGSWNR E D D R A

EDNFDGVDRDTELTMVREDNFDGVDDNFDGVDRTHKNWRRTR E D D R T

EDVLSAWAGVRPLVRYIEFPVKREDVLSAWAAGVRPLVRDPRTIPADR E D V R D

EEGIGSFYSGFTPILFKGGFSRILKEEGIGSFYGFTPILFKQIPYNIAKK E E F K Q

EFINDPR ADLSSNTKEFINDPRNKEFINDPRNPRFAKGGK E F P R N

EFQSDLTHQLATTVLKSKINSWNKEFQSDLTHQLATTVLKNYNADDALK E F L K N

EGICGSCAMNIGGRLTFRRSCREGICGSCACAMNIGGRNTLACICKR E G G R N

EGLALSSNISRENSAVAAKEGLALSSNALSSNISRDFQSYIVSK E G S R D

EGNDLYR TGVGERTREGNDLYREREGNDLYREMKETGVIR E G Y R E

EGVITIR SAMEKVGKEGVITIREKEGVITIREGRTLEDEK E G I R E

EGVYEAVESLKRNIKQTDHKEGVYEAVEEAVESLKRNKIGLKGLK E G K R N

EHAALEPR NFGEGSSREHAALEPREHAALEPRFLGGFAIIR E H P R F

EIADNLTERNMPNLEQKEIADNLTEIADNLTERQKLPWKTLK E I E R Q

EIETYHNLLEGGQEDFESSGAGKSIKMRLEKEIETYHNLFESSGAGKIGLGGRGGK E I G K I

EISDAQEIR YEYSSFLKEISDAQEIISDAQEIRLKIMSSIEK E I I R L

EKDELDNIEVSKLEAEAAAKEKDELDNILDNIEVSK________K E K S K -

EKFYAELAERHMDKINKREKFYAELAFYAELAERKKQEN___R E K E R K

EKGELSKELLASLKNELLTEIREKGELSKEKELLASLKSATESFVAR E K L K S

ELDSWFQDVTRSELYAIAKELDSWFQDSWFQDVTREKAIFEILK E L T R E

ELIIGDR VPIGRGQRELIIGDRQRELIIGDRQTGKTAVAR E L D R Q



ELIVAITSDKATETGAPKELIVAITSIVAITSDKGLCGSIHSK E L D K G

ELIVAITSDKGLCGSIHSQLAKATETGAPKELIVAITSSIHSQLAKAVRRHLNDK E L A K A

ELKDLQSTLDNIQSARETESLVSKELKDLQSTLDNIQSARPFDELTVDK E L A R P

ELKDLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKETESLVSKELKDLQSTLTVDDLTKIKPEIDAKK E L T K I

ELMDENFCRERWFPSSRELMDENFCLMDENFCRREDKKDLWR E L C R R

ELMNAELQNKKSLLVLKKELMNAELQMNAELQNKISKDVETKK E L N K I

ELSSQELSGGARGILDGEAKELSSQELSQELSGGARISYVFHETK E L A R I

ELTTEIDNNIEQISSYKAWFNEKSKELTTEIDNIEQISSYKSEITELRRK E L Y K S

EMKETGVINLEGESKREGNDLYREMKETGVIINLEGESKVALVFGQMR E M S K V

EMSVDALQNYLQVKFNASGLGREMSVDALQLQNYLQVKAVRAKLDER E M V K A

ENLEVSGENVVEADLKRFADKVYTKENLEVSGEVVEADLKRFVDESLLSK E N K R F

ENTEGEYSGIEHIVCPGVVQSIKNVDLVLIRENTEGEYSPGVVQSIKLITRDASER E N I K L

EQDPDNVFLANKKKFRKIRKEQDPDNVFDNVFLANKQWAIINGIK E Q N K Q

EQGLQYEDEPLSETAKSYYYKICKEQGLQYEDEPLSETAKYFYEDLKLK E Q A K Y

ESELLGGTFKRSALKLVRESELLGGTELLGGTFKSTLDREYIR E S F K S

ESEVSGSVASGSSTGVKGGKKTVKKESEVSGSVSGSSTGVKTSNTKVSSK E S V K T

ESNFLIDFLMGGVSAAVAKPPAPAPKKESNFLIDFGVSAAVAKTAASPIERK E S A K T

ETESLVSK KHAMTNAKETESLVSKETESLVSKELKDLQSTK E T S K E

ETGVINLEGESKNDLYREMKETGVINLEINLEGESKVALVFGQMK E T S K V

ETVELESEAFELKKVLFDVSKETVELESEESEAFELKQKVELAHEK E T L K Q

ETVESESSQTALSKSPPVVAYRETVESESSSSQTALSKSPNKHNRIR E T S K S

EVAAFAQFGSDLDASTKKLFLAQYREVAAFAQFSDLDASTKQTLVRGERR E V T K Q

EVKDEQSYIVIRRKLSKLTREVKDEQSYEQSYIVIRERTHRNTAR E V I R E

EVPAEPETQPPVQVKVPAVVNEKEVPAEPETTQPPVQVKKEEVPPVVK E V V K K

EVYDFLASATAKKRAIDLNKEVYDFLASFLASATAKYNMGFWKPK E V A K Y

EYPDLTLETELIDNSVLKNVAKELSKEYPDLTLELIDNSVLKVVTNPSAYK E Y L K V

FAFDFAK PKTERIARFAFDFAKKRFAFDFAKKYNRKSVTR F A A K K

FALAGAIGCGSTHSSMVPIDVVKYSVSDYMKFALAGAIGMVPIDVVKTRIQLEPTK F A V K T

FALIAGYGKSLRELSEKFALIAGYGALIAGYGKALLELLDDK F A G K A

FASFIDK QIKTLNNKFASFIDKVKFASFIDKVRFLEQQNK F A D K V

FDDLIAEENPIMQTALRGYKKLGLKFDDLIAEEPIMQTALRRLPEDESYK F D L R R

FEIDTDANVPREQSPSFGKFEIDTDANDTDANVPRDLFEYTLAK F E P R D

FFIDNLGYDTASRGGYEVFKKFFIDNLGYLGYDTASRYKNSVYMGK F F S R Y

FFLGEENRVRLVSKSEPKFFLGEENRLGEENRVRFIGDSVAAK F F V R F

FGDIDTATATPTELSTQPAKAMSKLKEKFGDIDTATELSTQPAKERKDKQENK F G A K E

FGGYEVFKKYSIQGAFKFGGYEVFKGGYEVFKKFFIDNLGYK F G K K F

FGSYYLR WDEAHFGKFGSYYLRHKFGSYYLRHEFYHDVHK F G L R H

FIGDSVAAIGIPVNKLGEENRVRFIGDSVAAAIGIPVNKASLAQYEVR F I N K A

FISEVENTDPTQERLDSIRAARFISEVENTNTDPTQERVNVIGGHSR F I E R V

FLEQQNQVLQTKASFIDKVRFLEQQNQVQNQVLQTKWELLQQVDR F L T K W

FLGGFAIITKEHAALEPRFLGGFAIIGGFAIITKSFARIHETR F L T K S

FLSQPFAVAEVFTGIPGKERARKIQRFLSQPFAVVFTGIPGKLVRLKDTVR F L G K L

FLSQPFAVAEVFTGIPGKLVRERARKIQRFLSQPFAVGIPGKLVRLKDTVASFR F L V R L

FNFQNTNTRGVAHLLNRFNFQNTNTNFQNTNTRSALKLVRER F N T R S

FNYVAVGDVSNLPYLDELVKDFKLGKFNYVAVGDNLPYLDEL________K F N E L -

FPTPILK ________________RFPTPILKVYWPFFVAR F P L K V

FQDTLYK VFTEGWPKFQDTLYKKKFQDTLYKKIPLLGPTK F Q Y K K

FQLEVTTPTAAAVGKPLDVVKTRFQLEVTTPPTAAAVGKQVERYNGVR F Q G K Q

FSSSSGYGGGSSRGGRGGGGRFSSSSGYGGYGGGSSRVCGRGGGGR F S S R V

FTCNATHELVVRREVPELLKFTCNATHEATHELVVRTPRSVRRLK F T V R T



FTDGGLFTLFVRISSAKLDKFTDGGLFTGLFTLFVRDQDSAVVSK F T V R D

FTQAGSEVSALLGRLFIDNIFRFTQAGSEVEVSALLGRIPSAVGYQR F T G R I

FTVTLIPGDGVGKLPKKYGGRFTVTLIPGIPGDGVGKEITDSVRTR F T G K E

FVDESLLSTLPAGKVVEADLKRFVDESLLSLSTLPAGKSLVSKSEPR F V G K S

FVFNPPKPRWAGIKTRKFVFNPPKPVFNPPKPRK_______K F V P R K

FVVTAADVIHDFAIPSLGIKVPVDTHIRFVVTAADVAIPSLGIKVDATPGRLR F V I K V

FYAELAER DKINKREKFYAELAERFYAELAERKKQEN___K F Y E R K

GAFDLCLK TQPFFTARGAFDLCLKGAFDLCLKSPTFVGDLR G A L K S

GAILSGPPGTGKKMGAKIPRGAILSGPPSGPPGTGKTLLAKATAR G A G K T

GALAYIGSDKEDFKYNHKGALAYIGSLAYIGSDKAIADLAVGK G A D K A

GCGANILR EGVGSLFKGCGANILRGCGANILRGVAGAGVIK G C L R G

GDEDPEKLHTLTTSFRVIEIMDQRGDEDPEKLHTLTTSFRIKNLEMGCR G D F R I

GDVDLVINYLKGKAISSSRGDVDLVINDLVINYLKSSAGFADKR G D L K S

GFISPYFITDPKTEGMRFDRGFISPYFIPYFITDPKSSKVEFEKR G F P K S

GFLPSVVGIVVYRDGVAGLYRGFLPSVVGVVGIVVYRGLYFGMYDR G F Y R G

GFSSGSAVVSGGSRGGGGGGFRGFSSGSAVAVVSGGSRRSTSSFSCR G F S R R

GGGGGGYGSGGSSYGSGGGSYGSGGGGGGGRTISGGGSRGGGGGGYGGGGGGGGRGSYGSGGSR G G G R G

GGLIVELGDKNVVKPEIKGGLIVELGLIVELGDKTVDLSISTK G G D K T

GGSGGSHGGGSGFGGESGGSYGGGEEASGSGGGYGGGSGKYGGGSGSRGGSGGSHGGYGGGSGKSSHS____R G G G K S

GGSGGSYGGGGSGGGYGGGSGSRGSYGRGSRGGSGGSYGYGGGSGSRGGSGGSYGR G G S R G

GHFQLVVKPVSDLSQKGHFQLVVKGHFQLVVKHYEGGKMTK G H V K H

GHLENISNNYMIGAINAENKAGPWLKYRGHLENISNGAINAENKKANCVKNVR G H N K K

GHLENISNNYMIGAINAENKKAGPWLKYRGHLENISNAINAENKKANCVKNVYR G H K K A

GIESTMWREGIMGLYKGIESTMWRGIESTMWRNALWNGGYK G I W R N

GILNQIDNLPFLTKAVWETVRKGILNQIDNDNLPFLTKKIFWTAYNK G I T K K

GIRPAINVGLSVSRLEAELFYKGIRPAINVNVGLSVSRVGSAAQVKK G I S R V

GISELGIYPAVDPLDSKDATTVLSRGISELGIYAVDPLDSKSRLLDAAVR G I S K S

GITSYAVSPYAQKHMGGPKQKGITSYAVSAVSPYAQKPLQGIFHNK G I Q K P

GITSYAVSPYAQKPLQGIFHNAVFNSFRHMGGPKQKGITSYAVSNAVFNSFRRFKSQFLYK G I F R R

GKDLSPAINYTKKIVADLKKGKDLSPAISPAINYTKLKNAVQNEK G K T K L

GKPNSTVLATTAGALGLLTLDGIISKNHNARFLKGKPNSTVLTLDGIISKKYYSRYDKK G K S K K

GKWDVPGYKKVEEMVKKGKWDVPGYKWDVPGYKDRFGNLNVK G K Y K D

GKWDVPGYKDRKVEEMVKKGKWDVPGYDVPGYKDRFGNLNVM_K G K D R F

GLCGSIHSQLAKIVAITSDKGLCGSIHSSIHSQLAKAVRRHLNDK G L A K A

GLGNPLLYDGVERLYAITFRKGLGNPLLYLLYDGVERVSLQDIKDK G L E R V

GLIHSLVQTGSKAYDTLGEKGLIHSLVQSLVQTGSKAIFTDNSLK G L S K A

GLLIDNK LEEQDSRRGLLIDNKLRGLLIDNKLQLLGAKGR G L N K L

GLNPGLAIAEIKNCTRTCPKGLNPGLAIGLAIAEIKKSLAFA__K G L I K K

GLNPGLAIAEIKKNCTRTCPKGLNPGLAILAIAEIKKSLAFA___K G L K K S

GLWHTPADQTGHGSLNVALRKRNKIGLKGLWHTPADGSLNVALRKQLDIYANK G L L R K

GLYYGSYR VMFMHMAKGLYYGSYRGLYYGSYRSPRVTLWNK G L Y R S

GMALNLEPGQVGIVLFGSDRVEFSSGVKGMALNLEPIVLFGSDRLVKEGELVK G M D R L

GMALNLEPGQVGIVLFGSDRLVKVEFSSGVKGMALNLEPFGSDRLVKEGELVKRTK G M V K E

GNFFSSNPISSFVVDTYKPLTAKQSKGNFFSSNPSFVVDTYKQLHSHRQSK G N Y K Q

GPAPLNLEIPAYEFDGDKVIVGDISGRIRKGPAPLNLEDGDKVIVG________K G P V G -

GPIDAAGR LGNPIDGKGPIDAAGRGPIDAAGRSRAQVKAPK G P G R S

GSAPLFGNFLEPLTKHRPRHYGKGSAPLFGNNFLEPLTKTAWWVVPVK G S T K T

GSDWLGDQDSIHYMTRWHMYDTVKGSDWLGDQDSIHYMTREAPKSIIEK G S T R E

GSGSGQSPSSGQHGTGFGRQSPGHGQRGSGSGQSPQHGTGFGRSSSSGPYVR G S G R S

GSIDITTTNSYEKQERIEQIKGSIDITTTTTTNSYEKEKLQERLAK G S E K E



GSLGGGFSSGGFSGGSFSRSLRISSSKGSLGGGFSFSGGSFSRGSSGGGCFK G S S R G

GSNNIFAIGDNAFAGLPPTAQVAHQEAEYLAKVNDFLQVKGSNNIFAIQEAEYLAKNFDKMAQIK G S A K N

GSNVVRPYTPVSDLSQKFAKFVTPKGSNVVRPYPVSDLSQKGHFQLVVKK G S Q K G

GSSSGGGYSSGSSSYGSGGRAFGGSGGRGSSSGGGYSSYGSGGRQSGSRGGSR G S G R Q

GSVPIYWAEINNLKVFSFLQTRGSVPIYWAWAEINNLKYKPNLVLGR G S L K Y

GSVTSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRERITTTKKGSVTSVQADATTVLSRGISELGIYK G S S R G

GTPNDAYVPPPENKPQKPGGVRGTPNDAYVYVPPPENKLEGSYHWYR G T N K L

GTVTSAEPLDPKDAHNGLLKGTVTSAEPSAEPLDPKSFKRIEKAK G T P K S

GVAGAGVISMYDQLQMILFGKGCGANILRGVAGAGVILQMILFGKKFK_____R G V G K K

GVAGAGVISMYDQLQMILFGKKGCGANILRGVAGAGVIQMILFGKKFK______R G V K K F

GVATDLSHIPTNSVVKLYDLKGAKGVATDLSHIPTNSVVKGFTPEEPDK G V V K G

GVETLAEAVAATLGPKEGRASLLKGVETLAEAVAATLGPKGRNVLIEQK G V P K G

GVEYLDLEEEQLSSLEGSQGLIPSRHPLAGLDKGVEYLDLESQGLIPSRGWTDDLCYK G V S R G

GVSDEANLNETGRSILEERIKGVSDEANLANLNETGRVLAVGDGIK G V G R V

GYDAGENTYQAPPADRHGDGLPQRGYDAGENTYQAPPADRSTVEVKVSR G Y D R S

GYFIKPTVFGDVKGGERLGSKGYFIKPTVPTVFGDVKEDMRIVKEK G Y V K E

HALIVYDDLSKEWFRDNGKHALIVYDDIVYDDLSKQAVAYRQLK H A S K Q

HEDLVNSIESKVVGTGNIKHEDLVNSILVNSIESKNLSLQTGTK H E S K N

HEFYHDVHPPLGKKFGSYYLRHEFYHDVHDVHPPLGKMLVGLSGYR H E G K M

HGVQELEIELQSQLSKAKEVTQLRHGVQELEIELQSQLSKKAALEKSLR H G S K K

HIYQSAAAGLKTGSTATGRHIYQSAAAQSAAAGLKKVTLELGGR H I L K K

HLIWDTAK IHYGGAIRHLIWDTAKHLIWDTAKELTLKGVYR H L A K E

HLNDQPNADIVTIGDKQLAKAVRRHLNDQPNADIVTIGDKIKMQLLRTR H L D K I

HLNDQPNADIVTIGDKIKQLAKAVRRHLNDQPNAVTIGDKIKMQLLRTHPR H L I K M

HMDLPEIAAKRLLIPVAKHMDLPEIADLPEIAAKLEQEVQANK H M A K L

HQDTDAFLHSHLARYFDIITIKHQDTDAFLFLHSHLARYPQRYEDGK H Q A R Y

HSNAAQNVLADMRAFSGGVYRHSNAAQNVQNVLADMRVAVIKESKR H S M R V

HVGLDIK AVFEPGSRHVGLDIKGRHVGLDIKGQNVANPTR H V I K G

IALPTRVEPKLQRTPGKKIALPTRVELPTRVEPKVFFANERTK I A P K V

IANVVHFYKGSAPNAKRIANVVHFYANVVHFYKSLPQGPAPR I A Y K S

IAPALVTGNTVVLKPLLMWAWKIAPALVTGTGNTVVLKTAESTPLSK I A L K T

IASDFGVLNDAHNGLLKNRLGCFEKIASDFGVLDAHNGLLKGTVTSAEPK I A L K G

IASITVQPDIPICIKKRLVDENGKIASITVQPDIPICIKKDCLVSIHNK I A K K D

IDQLNWK QYFKKAYKIDQLNWKMKIDQLNWKMTHAKDDSK I D W K M

IEISELNR GDSVRNSKIEISELNRIEISELNRVIQRLRSEK I E N R V

IGASALGGGLSAWNQPIEVIRDKLNPFEKIGASALGGNQPIEVIRVEMQSKKEK I G I R V

IGDYILK QSFTSIARIGDYILKSRIGDYILKSPVLSKLCR I G L K S

IGEFESSFLSYLKLDGIELSRIGEFESSFSSFLSYLKSNHNELLTR I G L K S

IGGIGTVPVGRLPLQDVYKIGGIGTVPIGTVPVGRVETGVIKPK I G G R V

IGLFGGAGVGKAPYARGGKIGLFGGAGFGGAGVGKTVFIQELIK I G G K T

IGSEVYHNLKKTFAEAMRIGSEVYHNSEVYHNLKSLTKKRYGR I G L K S

IGVLANHVPTVEQLLPGVVEVMEGSNSKNLPAKSGRIGVLANHVVMEGSNSKKFFISGGFR I G S K K

IIELANRPSLFIATVSQDGRVANDVNSKIIELANRPATVSQDGRVDFQSTSKK I I G R V

IIGSSVLEILAAPNFQTSRFKSSLFHRIIGSSVLEAPNFQTSRRPFDSSRSR I I S R R

IINVIGEPIDERVGRETLGRIINVIGEPIGEPIDERGPIKSKLRR I I E R G

IINVIGEPIDERGPIKVGRETLGRIINVIGEPIDERGPIKSKLRKPIHR I I I K S

IKDEQDSTLTFRMVLDALLKIKDEQDSTQDSTLTFRRSCREGICK I K F R R

IKFEMEQNLRRMTLDDFRIKFEMEQNFEMEQNLRQGVDADINR I K L R Q

IKGVSDEANLNETGRVSSILEERIKGVSDEAANLNETGRVLAVGDGIR I K G R V

IKPEIDAK LTVDDLTKIKPEIDAKIKPEIDAKVEEMVKKGK I K A K V



IKPEIDAKVEEMVKLTVDDLTKIKPEIDAKAKVEEMVKKGKWDVPGK I K V K K

ILKEEGIGSFYSGFTPILFKGLVGGFSRILKEEGIGGFTPILFKQIPYNIAKR I L F K Q

ILSNEQIYNRESTCSGKKILSNEQIYSNEQIYNRWNLLADDFK I L N R W

ILYGHLDDPHGQDIQRRPFTYAEKILYGHLDDPHGQDIQRGVSYLKLRK I L Q R G

INATQEQSGQDSLEKLIKMNGGRINATQEQSSGQDSLEKLIRQKAKNR I N E K L

IPDIDLIVIR SLKGVKTRIPDIDLIVDIDLIVIRENTEGEFSR I P I R E

IPLLGPTLEDHTPPEDKPNFQDTLYKKIPLLGPTLTPPEDKPN________K I P P N -

IPSAVGYQPTLATDMGLLQEREVSALLGRIPSAVGYQDMGLLQERITTTKKGSR I P E R I

IQDKEGIPPDQQRTIDNVKSKIQDKEGIPGIPPDQQRLIFAGKQLK I Q Q R L

IQLEPTVYNKPIDVVKTRIQLEPTVYLEPTVYNKGMVGSFKQR I Q N K G

IQNYTSGLVSK________________YTSGLVSKANLLSSKAR I Q S K A

IQQEQMGGQTFTLKEEEKEKIRIQQEQMGGGGQTFTLKDYVEGNLPR I Q L K D

IREESSHHDLQIKDLSLEKGRIREESSHHSHHDLQIKEIDTKIEQR I R I K E

IRLENEIQTYRYQQLLDIKIRLENEIQENEIQTYRSLLEGEGSK I R Y R S

ISIFEAVHGSAPDIAGQDKPSANIGHKISIFEAVHPDIAGQDKANPTALLLK I S D K A

ISIFYNDPVSSLSFEPSEKPIFNAKMKAGTYPKISIFYNDPEKPIFNAKTIEQSPSFK I S A K T

ISSIQDILPALEISNQSRLLLLSEKKISSIQDILLEISNQSRRPLLIIAEK I S S R R

ISTLAVK SARDAPTKISTLAVKVKISTLAVKVHGGSRYAK I S V K V

ISYKPASFISKLLPEDTKRISYKPASFKPASFISKFIESHKKMR I S S K F

ITDEIAHLK PSRDRKEKITDEIAHLTDEIAHLKYKDPQSTKK I T L K Y

ITGSTATQLSSFKAKVISSLRITGSTATQATQLSSFKKRNDEARRR I T F K K

ITGSTATQLSSFKKAKVISSLRITGSTATQTQLSSFKKRNDEARRQR I T K K R

ITSTDPNADYGKRNVFKDGKITSTDPNADPNADYGKNLAQLLGYK I T G K N

IVAAEGVGSLFKGAFDCLRKIVAAEGVGEGVGSLFKGCGANILRK I V F K G

IVAPLTDR GARMIYQKIVAPLTDRIVAPLTDRYILRDVSKK I V D R Y

IVGEAITNHPKNIVSGFGKIVGEAITNEAITNHPKIKKVAFTGK I V P K I

IVKKHDK LNFTGFAKIVKKHDKLKIVKKHDKLYPKYPSVK I V D K L

IYPLPHMFIVKQNESKQLKIYPLPHMFLPHMFIVKDLVPDLTNK I Y V K D

IYQSAHDAINREDRRQSGKIYQSAHDASAHDAINRIKEVRPDIK I Y N R I

KAAFLGSEVRGTKPVLKKKAAFLGSEAFLGSEVRLRDDTLPKK K A V R L

KAGISYAAYLNVAAQAIR________________NVAAQAIRSSLKTELQR K A I R S

KAPGQSTVGLLAQLAKLSKVNKTKKAPGQSTVGLLAQLAKQLGFFGSFK K A A K Q

KDRYDDALNATRSEVEVGEKKDRYDDALDDALNATRAAVEEGILK K D T R A

KESNFLIDFLMGGVSAAVAKLPPAPAPKKESNFLIDGVSAAVAKTAASPIERK K E A K T

KFFIDNLGYDTASRFGGYEVFKKFFIDNLGLGYDTASRYKNSVYMGK K F S R Y

KFISAYDAKPDFVAREKCPSIIKKFISAYDAAKPDFVARSPGRVNLIK K F A R S

KFVFNPPKPRKWAGIKTRKFVFNPPKVFNPPKPRK_______R K F P R K

KGDKNTIVSSYNRQWDRRDIKKGDKNTIVTIVSSYNRNFTSRNDGK K G N R N

KGEELEIVGHNSTPLKRVERGNLKKGEELEIVGHNSTPLKTTVTGIEMK K G L K T

KGLGNPLLYDGVERQLYAITFRKGLGNPLLLLYDGVERVSLQDIKDR K G E R V

KGPAPLNLEIPAYEFDGDKYDISGRIRKGPAPLNLAYEFDGDKVIVG____R K G D K V

KGPAPLNLEIPAYEFDGDKVIVGYDISGRIRKGPAPLNLDGDKVIVG________R K G V G -

KGSVTSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRQERITTTKKGSVTSVQDATTVLSRGISELGIYK K G S R G

KISSIQDILPALEISNQSRPLLLLSEKKISSIQDILEISNQSRRPLLIIAEK K I S R R

KIVAAEGVGSLFKDGAFDCLRKIVAAEGVEGVGSLFKGCGANILRR K I F K G

KIVADLKK AVVSSNIKKIVADLKKKIVADLKKGKDLSPAIK K I K K G

KLDNPAIGPMRVQAISLFKKLDNPAIGNPAIGPMRKISLALLAK K L M R K

KLFGVTTLDSIRNKGVYNPKKLFGVTTLVTTLDSIRAARFISEVK K L I R A

KLSSYAQSHLENTSIKIVLNMFEKKLSSYAQSHLENTSIKVHLRTAVAK K L I K V

KLYCVYVAVGQKNNGSDESKKLYCVYVAVYVAVGQKRSTVAQLVK K L Q K R



KLYCVYVAVGQKRNNGSDESKKLYCVYVAYVAVGQKRSTVAQLVQK K L K R S

KMDEAEQLFYKEKAKISAKKMDEAEQLEAEQLFYKNAETKNLDK K M Y K N

KPADLASLLLNSAGDAQGDEAPALKKPNGLSEKKPADLASLGDEAPALKLGDASCAAK K P L K L

KPIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKGPIKSKLRKPIHADPPEILETGIKVVDLLAPYR K P I K V

KPTLDDVLKKDTEIDLSKKPTLDDVLTLDDVLKKISANNHNIK K P K K I

KTFGLFANVRPAKRSLNLTLRKTFGLFANFANVRPAKSIEGFKTTR K T A K S

KVDATTITAKLRLKTMVKKVDATTITDATTITAKTGDGDIENK K V A K T

KVEITLEK NNYGTALKKVEITLEKKVEITLEKEKTLTDEHK K V E K E

KVSDVLNASRDFADARMKKVSDVLNASDVLNASRNKHVEAVKK K V S R N

KYAGILDCFKLKQGTLDRKYAGILDCAGILDCFKRTATQEGVR K Y F K R

KYAGILDCFKRLKQGTLDRKYAGILDCGILDCFKRTATQEGVIR K Y K R T

LAADVPLEPESKPQTASTSKLAADVPLEVPLEPESKAYTSSAQVK L A S K A

LAAQIFGSYNAFEPASRSPNYFVAKLAAQIFGSNAFEPASRLQGIKLLDK L A S R L

LADGLFVNVAKVHKSTIQRLADGLFVNGLFVNVAKELSKEYPDR L A A K E

LAELIEQDKDVIASIETLDNGKDRGKALYRLAELIEQDIETLDNGKAISSSRGDR L A G K A

LAGAEEWTQNYVALLAQNYHLSSKPCHTRDIKLAGAEEWTQNYHLSSKMSNYLVQNK L A S K M

LAGNASWGELFSSKLAGVEAEKLAGNASWGWGELFSSKTKVLQRLIK L A S K T

LAGNASWGELFSTKMAGIEAEKLAGNASWGWGELFSTKTKVFQRLLK L A T K T

LASYLDKVRTMQNLNDRLASYLDKVASYLDKVRALEESNYER L A V R A

LCVPVANQFINLAGYKLKSPVLSKLCVPVANQFINLAGYKKLGLKFDDK L C Y K K

LCVPVANQFINLAGYKKLKSPVLSKLCVPVANQINLAGYKKLGLKFDDLK L C K K L

LDKFTDGGLFTLFVRSGLISSAKLDKFTDGGGLFTLFVRDQDSAVVSK L D V R D

LDSELKNMQDMVEDYRQLKSDQSRLDSELKNMQDMVEDYRNKYEDEINR L D Y R N

LDSNNSSVYYHRNYFDKALKLDSNNSSVNSSVYYHRGQMNFILQK L D H R G

LEFANLTPGLKNTNNLQTKLEFANLTPANLTPGLKNELITSLTK L E L K N

LEFANLTPGLKNELITSLTPGVAKNTNNLQTKLEFANLTPSLTPGVAKSAVLNTTFK L E A K S

LENEIQTYRQLLDIKIRLENEIQTYENEIQTYRSLLEGEGSR L E Y R S

LENVVKPEIKVGQGKSLKLENVVKPENVVKPEIKGGLIVELGK L E I K G

LETENDGVVGLVKVSLFGIYKLETENDGVDGVVGLVKSLWDSSEKK L E V K S

LETLDNQTMRRNTGLTPKLETLDNQTTLDNQTMRNYMKRYLNK L E M R N

LFAGMSPEMAKNIKPLTTRLFAGMSPEGMSPEMAKKTELIFVDR L F A K K

LFDNIIVFPTKDLYDKEQRLFDNIIVFNIIVFPTKGGKNLARQR L F T K G

LFEEQLDKNNEDEKLKESFTKAARLFEEQLDKNNEDEKLKEKLAISLER L F L K E

LFGVEGTYATALYQAAAKAAAPPPVRLFGVEGTYALYQAAAKNSSIDAAFR L F A K N

LFLAQYR KQVAGSLKLFLAQYREKLFLAQYREVAAFAQFK L F Y R E

LFLGQGLITKGSIEFVSKLFLGQGLILGQGLITKYGPKECPNK L F T K Y

LFLNELGIYPSPKGAVPNTIRLFLNELGILGIYPSPKGHVIRDYFR L F P K G

LFTLEDAK GDIHTLGKLFTLEDAKLFTLEDAKIGEVLGIKK L F A K I

LGANSLLDLVVFGRVSVHGANRLGANSLLDLDLVVFGRAVAHTVADR L G G R A

LGDGLFR VHKANIMKLGDGLFRNKLGDGLFRNIITEIGQK L G F R N

LGEHNIDVLEGNEQFINAAKYKSRIQVRLGEHNIDVEQFINAAKIITHPNFNR L G A K I

LGEMIAR ELATLQARLGEMIARLRLGEMIARLGIDVPSIR L G A R L

LGHLLLNPALSLKSTVKKNPKLGHLLLNPLNPALSLKDRNSVIDAK L G L K D

LGHLLLNPALSLKDRSTVKKNPKLGHLLLNPPALSLKDRNSVIDAIVK L G D R N

LGLKFDDLIAEENPIMQTALRINLAGYKKLGLKFDDLPIMQTALRRLPEDESYK L G L R R

LGPISNLVKYLDKVESKLGPISNLVGPISNLVKSKTAPVSSK L G V K S

LGSDAYVVSRKVGDLISRLGSDAYVVSDAYVVSRSMTQKVSDR L G S R S

LHSHDHKPPVSESSDWQKFHTVTRCRLHSHDHKPSESSDWQKEVSCYGYSR L H Q K E

LIDDMVAQMLKLGIWYEHRLIDDMVAQDMVAQMLKSKGGYIIAR L I L K S

LIDEYGDDFAKEGSVIIGKLIDEYGDDEYGDDFAKGYDASKSEK L I A K G



LIKDPTSGKLNYVEVQKLIKDPTSGIKDPTSGKVIGAEARDK L I G K V

LINASESTDRLLDENMMKLINASESTNASESTDRCDWVEKPTK L I D R C

LIPFLEYLATQQTKEADDKLVRLIPFLEYLYLATQQTKDVRPILNSR L I T K D

LKANEELLQAKKDKELEEKLKANEELLNEELLQAKHANEVGLLK L K A K H

LKDTVASFKGIPGKLVRLKDTVASFKDTVASFKAVLEGKYDR L K F K A

LKNAVQNESVSSPIELNFDAVKSPAINYTKLKNAVQNEELNFDAVKDFKLGKFNK L K V K D

LKYENEVALRRLAADDFRLKYENEVAYENEVALRQSVEADINR L K L R Q

LLANPETPKFGLFGLVRLLANPETPLANPETPKTMNREWQLR L L P K T

LLASAMEK NGDSHVGKLLASAMEKLLASAMEKVGKEGVITK L L E K V

LLDAAVVGQEHYDVASKDPLDSKSRLLDAAVVGEHYDVASKVQETLQTYR L L S K V

LLDAVDEYIPTPERIGEQAIMKLLDAVDEYEYIPTPERDLNKPFLMK L L E R D

LLDNIQEYQLCDNFNHFSLSYKASRLQGIKLLDNIQEYNHFSLSYKDSGLWGFSK L L Y K D

LLIQNQDEMLKASPIERVKLLIQNQDEQNQDEMLKQGTLDRKYK L L L K Q

LMDSNNDAVQTLQKTSVSKVLKLMDSNNDADAVQTLQKLSKSLHDSK L M Q K L

LNDKQTGLGLTQGWSNTNNLQTKLSTNVEAKLNDKQTGLNTNNLQTKLEFANLTPK L N T K L

LNQVSALIQRKVDATPGRLNQVSALIQVSALIQREGVFYGACR L N Q R E

LNRPFTYAEKTLDIVRKRLNRPFTYARPFTYAEKILYGHLDDR L N E K I

LNSASAVACGYLQAFVSKAIEYLKARLNSASAVAYLQAFVSKTQDFAKVCR L N S K T

LNYGWDKKNDLSVSGRLNYGWDKKLNYGWDKKNISKVNLQR L N K K N

LNYNKDELTSAKENEINDSRLNYNKDELKDELTSAKIEGLPSERR L N A K I

LPEDESYARIMQTALRRLPEDESYAPEDESYARAYRIIRAHR L P A R A

LPLQDVYK RPTDKPLRLPLQDVYKLPLQDVYKIGGIGTVPR L P Y K I

LPTEDSEMGLVLASALFAKDTRRFTFKLPTEDSEMLASALFAKFVTPKGSNK L P A K F

LQDVNSQFKPFELVKIRLQDVNSQFQDVNSQFKTPIEVVKNR L Q F K T

LQFALPHETLYSGSEVTQVNLPAKAAASSGLKLQFALPHETQVNLPAKSGRIGVLAK L Q A K S

LQLGQLYESGNPVNDANLLGAEVLIKERAKSLLKLQLGQLYELGAEVLIKGSKLSLGEK L Q I K G

LQLLKPFKPWDGKKVSPTSDRLQLLKPFKPFKPWDGKDAKDMPILR L Q G K D

LQVTTVR AMSGEGEKLQVTTVRDKLQVTTVRDYDLKEIDK L Q V R D

LRDQLLSADRQQRVDFAKLRDQLLSADQLLSADRSEFHNIQNK L R D R S

LREFAETLRWNSLLTTKLREFAETLREFAETLRTALKERSAK L R L R T

LRKPIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKERGPIKSKLRKPIHADEILETGIKVVDLLAPYK L R I K V

LRPSEDNLQLDGVDKPLLKESIKLRPSEDNLLQLDGVDKIAVLHGGTK L R D K I

LRSEIDNVKKELNRVIQRLRSEIDNVSEIDNVKKQISNLQQSR L R K K Q

LRTDETLR GTYFTYKKLRTDETLRLRTDETLRLTGNPELSK L R L R L

LSEPVHK GSSFDALKLSEPVHKLKLSEPVHKLGWSLSFDK L S H K L

LSEQENEINDSRSIQEANRKLSEQENEIENEINDSRLNYNKDELK L S S R L

LSGGVAVIRKLQERLAKLSGGVAVISGGVAVIRVGGASEVEK L S I R V

LSHNQQLAQFNNKIVGSQVFKLSHNQQLAQLAQFNNKNKEFLKHIK L S N K N

LSIATDYSNDYKKKELPAEEKLSIATDYSDYSNDYKKHKFLDLNRK L S K K H

LSINGIGK RTHPNNIKLSINGIGKLSINGIGKDAPTFQESK L S G K D

LSLGEAFK EVLIKGSKLSLGEAFKLSLGEAFKKIDAITVKK L S F K K

LSLGEAFKKEVLIKGSKLSLGEAFKSLGEAFKKIDAITVKDK L S K K I

LSSPATLNSRDNDIMLIKLSSPATLNSPATLNSRVATVSLPRK L S S R V

LTISVTDTEVERFTLKQWNRLTISVTDTVTDTEVERAKSLLKLQR L T E R A

LTQEEIDR TITNDKGRLTQEEIDRLTQEEIDRMVEEAEKFR L T D R M

LTQQFQGMSIPRETLWSLVKLTQQFQGMFQGMSIPREVSDNVIEK L T P R E

LVEDGIR GSRFGLSRLVEDGIRKRLVEDGIRKITGKTNKR L V I R K

LVGSDVGQGPRMPSLFQARLVGSDVGQSDVGQGPRDIALGSSVR L V P R D

LVLEVAQHLGENTVREIKTPQGKLVLEVAQHHLGENTVRTIAMDGTEK L V V R T

LVSQPQFANGLVGGFSRPLEATRIRLVSQPQFAGLVGGFSRILKEEGIGR L V S R I



LVSTIYEVAPGVLTKFPDYELFKLVSTIYEVVAPGVLTKHGKTKNPWK L V T K H

LVWIGSSDFLKFQNLNNARLVWIGSSDIGSSDFLKNKNQDSNQR L V L K N

LWDQDIAIAGTGQIEGLLDYMRVKAWAGKRLWDQDIAIEGLLDYMRIRSDMSMMR L W M R I

LYCVYVAVGQKNGSDESKKLYCVYVAVVYVAVGQKRSTVAQLVK L Y Q K R

LYCVYVAVGQKRNGSDESKKLYCVYVAVYVAVGQKRSTVAQLVQK L Y K R S

LYHEFNYIR IQEYASSKLYHEFNYIYHEFNYIRDQSSGSTRK L Y I R D

LYQLNEFLGAKVTVDAGMRLYQLNEFLLNEFLGAKGYSIQNLGR L Y A K G

LYTSNLQGFRCRLQVNPKLYTSNLQGTSNLQGFRKIIANEGWK L Y F R K

MDEAEQLFYKKAKISAKKMDEAEQLFEAEQLFYKNAETKNLDK M D Y K N

MFLGAQSQGIPVVTAYDTLGEKATSHKWMKMFLGAQSQAYDTLGEKGLIHSLVQK M F E K G

MMMTSGQAVKPLDTVRRRMMMTSGQAMTSGQAVKYDGAFDCLR M M V K Y

MNPQVSNIIIMLVMMQLSR________________LVMMQLSRRIDMEDPT- M N S R R

MPSSFDVTER________________SSFDVTERDLDDMTFGR M P E R D

MQLQVTTKPLDVVKTRMQLQVTTKMQLQVTTKGHPAVVAAR M Q T K G

MSGECAPNVSVSVSTSHTTISGGGSRLLEGEESRMSGECAPNTISGGGSRGGGGGGYGR M S S R G

MSNYLVQNYGTRQNYHLSSKMSNYLVQNLVQNYGTRSSIICEFFK M S T R S

NAGDMINRNAMDNASKNAGDMINRNAGDMINRYSILYNRTK N A N R Y

NANPWGGYSQVQSKSDEYLKSKNANPWGGYGYSQVQSK________K N A S K -

NASYLEER SVIDDYVRNASYLEERNASYLEERLIQMEDATR N A E R L

NAVQNESVSSPIELNFDAVKAINYTKLKNAVQNESVELNFDAVKDFKLGKFNK N A V K D

NAVQNESVSSPIELNFDAVKDFKAINYTKLKNAVQNESVFDAVKDFKLGKFNYVAK N A F K L

NEGATLITGGERLKYVDIGKNEGATLITTLITGGERLGSKGYFIK N E E R L

NELITSLTPGVAKANLTPGLKNELITSLTSLTPGVAKSAVLNTTFK N E A K S

NFLGSTTLAAGPVKKGGKPHWAKNFLGSTTLLAAGPVKKDTDYDDFEK N F K K D

NFTFLESVKKTTMAANRNFTFLESVFTFLESVKHVWSRGGIR N F V K H

NGNEYNEFLYSKGIYWYWWKNGNEYNEFYNEFLYSKAGREELERK N G S K A

NIEASVQPSRRVTLKSIRNIEASVQPEASVQPSRDRKEKITDR N I S R D

NIIVATGSEVTPFPGIEIDEEKEDHILDVKNIIVATGSGIEIDEEKIVSSTGALK N I E K I

NINDLLNK PVYSDISRNINDLLNKNINDLLNKDFYHATPAR N I N K D

NIPSFLSTDNIGTRGFLKDGVKNIPSFLSTSTDNIGTRETFLAGLIK N I T R E

NIQKNELLKTEVLSCLKNIQKNELLIQKNELLKYGAYGIQLK N I L K Y

NKYEDEINKRQDMVEDYRNKYEDEINYEDEINKRTNAENEFVR N K K R T

NLAEEFDHRLNSFEDKKNLAEEFDHLAEEFDHRVKKLKDKFK N L H R V

NLDGYVVNLLKDAIVETHKNLDGYVVNGYVVNLLKVLSENNRLK N L L K V

NLDLDSIIAEVKILSMDNSRNLDLDSIIDSIIAEVKAQYEEIAQR N L V K A

NLDTTLYNVVVVSPRWGSVSLLKNLDTTLYNNVVVVSPRNYFLFTPLK N L P R N

NLDVEATETGAPKFYKNAETKNLDVEATEATETGAPKELIVAITSK N L P K E

NLHTHPVAAPVSKLVHKSTGRNLHTHPVAPVAAPVSKTQWEVSGYR N L S K T

NLLENPVTVQLVHRDKKDLWWRNLLENPVTVTVQLVHRTCAYVAFTR N L H R T

NLLQEVDEFKENLTKEFEKNLQKNLLQEVDEEFKENLTKQKDKELEEK N L T K Q

NLSDLYTVLKQQLAKVNKNLSDLYTVSDLYTVLKTTSTTLESK N L L K T

NLSLQTGTKPVLKLVNSIESKNLSLQTGTTGTKPVLKKKAAFLGSK N L L K K

NLSLQTGTKPVLKKLVNSIESKNLSLQTGTGTKPVLKKKAAFLGSEK N L K K K

NMAEEFEYDDEPDEQGNPKSHTNEEVRNMAEEFEYPDEQGNPKKRPGKLSDR N M P K K

NMQDMVEDYRSRLDSELKNMQDMVEDQDMVEDYRNKYEDEINK N M Y R N

NNDYDLDLKIKVKSSAKNNDYDLDLNDYDLDLKYDYLVVGVK N N L K Y

NPSGLPDSPLNDNSKDAILQMDRNPSGLPDSSPLNDNSKIKSTFNQIR N P S K I

NPTVENFIEATNLLEKGKATLLTRNPTVENFIEATNLLEKASKLDPRSR N P E K A

NQHSFVFNESNKTAFYFANRNQHSFVFNFVFNESNKVFKGDDKWR N Q N K V

NSSIDAAFQSLQKALYQAAAKNSSIDAAFAAFQSLQKVESTVKKNK N S Q K V



NSVYMGSAAMAEFLADIALCPLEATRYDTASRYKNSVYMGSALCPLEATRIRLVSQPQK N S T R I

NTIVSSYNRRDIKKGDKNTIVSSYNTIVSSYNRNFTSRNDGK N T N R N

NTLACICK CAMNIGGRNTLACICKNTLACICKIDQNESKQR N T C K I

NTSVIDKIESYVKSHYRSVLKNTSVIDKIDKIESYVKQYKPVKIDK N T V K Q

NVAAGCNPMDLRAIFTESVKNVAAGCNPGCNPMDLRRGSQVAVEK N V L R R

NVIITLPHSSKRKPRAPMRNVIITLPHITLPHSSKVTSGKILSR N V S K V

NVSTGDVNVEMNAAPGVDLTQLLNNMREEEMKDLRNVSTGDVNTQLLNNMRSQYEQLAER N V M R S

NVTMIDDLIHFTLKWGFSTATRNVTMIDDLDLIHFTLKQWNRLTISR N V L K Q

NWAGIYSAKPERFRKNYVFKNWAGIYSAIYSAKPERYFQPSSIDK N W E R Y

NYFLFTPLLPSTPVGTIELKNVVVVSPRNYFLFTPLPVGTIELKSIVEPVRTR N Y L K S

NYLMFMK LIHEEGQKNYLMFMKMKNYLMFMKMIEEEKEKK N Y M K M

NYNADDALLNKQLATTVLKNYNADDALADDALLNKTRLQKQDNK N Y N K T

NYSPYYNTIDDLKDQIVDLTVGNNKKGPAAIQKNYSPYYNTDLTVGNNKTLLDIDNTK N Y N K T

PAINVGLSVSRELFYKGIRPAINVGLSNVGLSVSRVGSAAQVKR P A S R V

PFDELTVDDLTKLDNIQSARPFDELTVDLTVDDLTKIKPEIDAKR P F T K I

PGVTLGVGSSFDALKLAYKQLLRPGVTLGVGGSSFDALKLSEPVHKLR P G L K L

PHVASESNPIESRSLSSPVFKPHVASESNESNPIESRLKTSKNVAK P H S R L

PIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKPIKSKLRKPIHADPPSEILETGIKVVDLLAPYK P I I K V

PLTIASDPMSGFFGLQKSTARMMARPLTIASDPSGFFGLQKKYLENCNPR P L Q K K

PQSFTSIAR________________QSFTSIARIGDYILKSM P Q A R I

PSTTNTAAANVIEK________________AAANVIEKKPVSFSNIM P S E K K

QAVWYISYGEWGPRAQLTEPEKQAVWYISYSYGEWGPRRPVLNKGDK Q A P R R

QELHVEGAYVGDSSNDTVAPKDIANSVERQELHVEGASNDTVAPKFIKNQTLKR Q E P K F

QEYEQLIAKTKTLNDMRQEYEQLIAEYEQLIAKNRKDIENQR Q E A K N

QFNGLLDVYKGSKSTSQRQFNGLLDVNGLLDVYKKTLKTDGLR Q F Y K K

QFNGLLDVYKKGSKSTSQRQFNGLLDVGLLDVYKKTLKTDGLLR Q F K K T

QGPVRPFIVTDPSAELASLRPVPELDIKQGPVRPFISAELASLRTMVTLKEKK Q G L R T

QGVDADINGLRFEMEQNLRQGVDADINDADINGLRQVLDNLTMR Q G L R Q

QIIAGEGAGALLTGFGPTLLGYSIQGAFKKGMVGSFKQIIAGEGAYSIQGAFKFGGYEVFKK Q I F K F

QIIENAGEEGSVIIGKKAITRPAKQIIENAGEEGSVIIGKLIDEYGDDK Q I G K L

QISLEGLQKLQEELRKKQISLEGLQISLEGLQKQVKNLEKYK Q I Q K Q

QISNLQQSISDAEQRSEIDNVKKQISNLQQSSISDAEQRGENALKDAK Q I Q R G

QKVELAHEAKESEAFELKQKVELAHEVELAHEAKAVLDSWVRK Q K A K A

QLGFFGSFAGLPTRGLLAQLAKQLGFFGSFSFAGLPTRLVMVGTLTK Q L T R L

QLIVAVNK LAFTLGVRQLIVAVNKQLIVAVNKMDSVKWDER Q L N K M

QLLELQSQPTEVDFSHYRKRNDEARRQLLELQSQEVDFSHYRSVLKNTSVR Q L Y R S

QLLRPGVTLGVGSSFDALKGIVTLAYKQLLRPGVTGSSFDALKLSEPVHKLK Q L L K L

QLPVFQAHIRPHIDEALKQLPVFQAHPVFQAHIRKTVFAQVPK Q L I R K

QLQVIESFEKPVKIDASKQLQVIESFQVIESFEKHAMTNAKEK Q L E K H

QNVETLDIVRDHSFINYKQNVETLDIVETLDIVRKRLNRPFTK Q N V R K

QPVKDGPLSTNVEAKIKFSLKAKQPVKDGPLLSTNVEAKLNDKQTGLK Q P A K L

QPVVELDGDEMTRAFSKIKVKQPVVELDGLDGDEMTRIIWDKIKKK Q P T R I

QQGPLEPTVGNSTAITEERDSLGAAVKQQGPLEPTSTAITEERRNKISSHKK Q Q E R R

QQGPLEPTVGNSTAITEERRDSLGAAVKQQGPLEPTTAITEERRNKISSHKQK Q Q R R N

QSLELVNPGTVENLNKYKQLHSHRQSLELVNPGTVENLNKEVSRDVFLR Q S N K E

QSLGHGQHGSGSGQSPSPSRGQHGSGSRQSLGHGQHGQSPSPSRGRHGSGSGR Q S S R G

QSLNFALKPTEVLSCLKSVYSNLYKQSLNFALKTEVLSCLKNIQKNELLK Q S L K N

QSVEADINGLRRYENEVALRQSVEADINADINGLRRVLDELTLTR Q S R R V

QTDHKEGVYEAVESLKRDWETINIKQTDHKEGVEAVESLKRNKIGLKGLK Q T K R N

QTGLGLTQGWSNTNNLQTKVEAKLNDKQTGLGLTQNTNNLQTKLEFANLTPK Q T T K L



QTISNFFGFTSSFVRDIVPPGKRQTISNFFGGFTSSFVRNAFTKSGNR Q T V R N

QTVAVGVIKRFAVRDMRQTVAVGVITVAVGVIKSVDKTEKAR Q T I K S

QVLDNLTMEKDADINGLRQVLDNLTMLDNLTMEKSDLEMQYER Q V E K S

QVPENPMPTEADIQDILKGTTDIPLKQVPENPMPADIQDILKELQHYIEFK Q V L K E

QVQDFEENDHPNRATKKSVLKQVQDFEENEENDHPNRVLEHLHSTK Q V N R V

QWDTLWTSSEFIRITFENLLKQWDTLWTSWTSSEFIRVWWYPYTRK Q W I R V

RFPTPILK ________________RFPTPILKVYWPFFVAK R F L K V

RGNNYDLEDLQHDDKPWYKEGWIPSSRRGNNYDLEHDDKPWYKAMLE____R R G Y K A

RHLNDQPNADIVTIGDKSQLAKAVRRHLNDQPNDIVTIGDKIKMQLLRTR R H D K I

RIANVVHFYKIGSAPNAKRIANVVHFANVVHFYKSLPQGPAPK R I Y K S

RLPEDESYARPIMQTALRRLPEDESYPEDESYARAYRIIRAHR R L A R A

RPLLIIAEDVDGEALAACILNKLEISNQSRRPLLIIAELAACILNKLRGQVKVCR R P N K L

RPVLNKGDSSFIAKSYGEWGPRRPVLNKGDGDSSFIAKGVAAGLLFR R P A K G

RPYIAGLGAEKVLLVAVGRRPYIAGLGIAGLGAEKIGLEVDKRR R P E K I

RQLLELQSQPTEVDFSHYRKKRNDEARRQLLELQSEVDFSHYRSVLKNTSVR R Q Y R S

RSDLRPEFAELHPLVAPRRSDLRPEFDLRPEFAE________R R S A E -

RSHGEVHYYEAEAYDVDPENKEPVRTIARRSHGEVHYYDVDPENKTIKVKSSAR R S N K T

RSPESYDKADESFTKNGLSNLYKRSPESYDKKADESFTKAARLFEEQK R S T K A

RSTVAQLVQTLEQHDAMKVYVAVGQKRSTVAQLVLEQHDAMKYSIIVAATK R S M K Y

RSVHEPVQTGLKKAPGILPRRSVHEPVQEPVQTGLKAVDALVPIR R S L K A

RTGNIVDVPVGPGLLGRVKEGELVKRTGNIVDVVGPGLLGRVVDALGNPK R T G R V

SADEVINMANDSEYGLAAGIHTSNINTALKVVTVTKFKSADEVINMSNINTALKVADRVNAGK S A L K V

SAEDQLYAITFRVAEQCPVKSAEDQLYAQLYAITFRKGLGNPLLK S A F R K

SAEMALVQFYIPQEISREKEEAIFRSAEMALVQYIPQEISRDSAYTLGQR S A S R D

SALEHNEVKMQSISPVKSALEHNEVALEHNEVKIHLFGKPAK S A V K I

SASAGGVPQSSWSVFKTVEITRHKSASAGGVPQSSWSVFKNIYKKEGIK S A F K N

SATESFVATFKELLASLKSATESFVATESFVATF________K S A T F -

SAVLNTTFTQPFFTARSLTPGVAKSAVLNTTFTQPFFTARGAFDLCLKK S A A R G

SCPGFGNCQCGRQREIQKAKSCPGFGNCFGNCQCGRHPEPSPDPK S C G R H

SDGVAGLYRDVYKKTLKSDGVAGLYDGVAGLYRGFLPSVVGK S D Y R G

SDMSMMRWLLDYMRIRSDMSMMRWSDMSMMRW________R S D R W -

SEGWIPSSREEGVLPWKSEGWIPSSEGWIPSSRRGNNYDLEK S E S R R

SEIPEHVIQLLDSLPKLSADLAARSEIPEHVIQLLDSLPKDLHPMAQFR S E P K D

SEITELRR IEQISSYKSEITELRRSEITELRRNVQALEIEK S E R R N

SERPELTSAQNVVTGGRWVKTILTKSERPELTSQNVVTGGRALKDKETFK S E G R A

SEYTDMLATGIIDPFKAKGYDASKSEYTDMLATGIIDPFKVVRSGLVDK S E F K V

SFVSSPIVR ________________FVSSPIVRDSTLLVPKK S F V R D

SGGGGGGGLGSGGSIRFSSSYLSRSGGGGGGGLGSGGSIRSSYSRFSSR S G I R S

SGLDQEQLDARFVGWWMVKSGLDQEQLDQEQLDARKSKPTVSQK S G A R K

SHGEVHYYEAEAYDVDPENKPVRTIARRSHGEVHYYYDVDPENKTIKVKSSAR S H N K T

SHLQSNQLYSNQLPLDFALGKEGMADLVKSHLQSNQLPLDFALGKSNDPVKDLK S H G K S

SIEGFLNDLEKGKDDDVVKSIEGFLNDGFLNDLEKDTRQDTKAK S I E K D

SIEGFLNDLEKDTRGKDDDVVKSIEGFLNDNDLEKDTRQDTKAN__K S I T R Q

SIIELEHYGVPFSRYMTREAPKSIIELEHYHYGVPFSRTENGKIYQK S I S R T

SIIEPIVNFALKPVGTVDEKSIIEPIVNPIVNFALKKKGNVTYYK S I L K K

SIQPYLQR TNFYQQYKSIQPYLQRSIQPYLQRSSFPKDGTK S I Q R S

SKAEAESLYQSKQNEDIAQKSKAEAESLAESLYQSKYEELQITAK S K S K Y

SKELTTEIDNNIEQISSYKAEAWFNEKSKELTTEIIEQISSYKSEITELRRK S K Y K S

SLDFLNQSFIQQKSLPGSTDKSLDFLNQSNQSFIQQKANLLSSSNK S L Q K A

SLDLDSIIAEVKILSMDNNRSLDLDSIIDSIIAEVKAQNEDIAQR S L V K A



SLLEGEGSSGGGGRENEIQTYRSLLEGEGSGSSGGGGRGGGSFGGGR S L G R G

SLNLTLRK TPIGKGHRSLNLTLRKSLNLTLRKTFGLFANVR S L R K T

SLNNQFASFIDKSREREQIKSLNNQFASQFASFIDKVRFLEQQNK S L D K V

SLNNQFASFIDKVRSREREQIKSLNNQFASASFIDKVRFLEQQNQVK S L V R F

SLPQGPAPAIKANVVHFYKSLPQGPAPQGPAPAIKANTRLARYK S L I K A

SLQDIIAILGMDELSEQDKQETLQTYKSLQDIIAIDELSEQDKLTVERARKK S L D K L

SLQDIIAILGMDELSEQDKLTVERQETLQTYKSLQDIIAIQDKLTVERARKIQRFLK S L E R A

SLVNLGGSKAGGGFGSRSLVNLGGSLVNLGGSKSISISVARR S L S K S

SLWDSSEKDNSQKIEAKDGVVGLVKSLWDSSEKNSQKIEAKK_______K S L A K K

SMIEYLEATGRTSVFPFNKSMIEYLEAEYLEATGRGKIADFAKK S M G R G

SNHNELLTEIRSSFLSYLKSNHNELLTNELLTEIREKGELSKEK S N I R E

SNVNDNGVNLEKTSKGHVKKSNVNDNGVDNGVNLEKQVANDVNSK S N E K Q

SPNIVFADAELKKVTLELGGKSPNIVFADFADAELKKAVQNIILGK S P K K A

SPPVYSDISR________________PVYSDISRNINDLLNKM S P S R N

SPTFVGDLTMAHEGIVGGAEFGYDISAGSISRGAFDLCLKSPTFVGDLISAGSISRYAMALSYFK S P S R Y

SPTGIVLMNMGGPSKNMQNAQKRSPTGIVLMMNMGGPSKVEETYDFLR S P S K V

SQTDAFYTQYKQTASVLNRSQTDAFYTDAFYTQYKNGTAASEPR S Q Y K N

SQVVSNNPEMIRFKHRLCLRSQVVSNNPSNNPEMIRRLGVIAMNR S Q I R R

SQYEQLAEQNRKTQLLNNMRSQYEQLAEQLAEQNRKDAEAWFNER S Q R K D

SSAGFADKIDGRDLVINYLKSSAGFADKFADKIDGRMIDTGRTHK S S G R M

SSEVTDQGNTENSIVEEHIEQRMDKLLPGKSSEVTDQGVEEHIEQRGECKINTAK S S Q R G

SSLKTELQTASVLNRNVAAQAIRSSLKTELQQTASVLNRSQTDAFYTR S S N R S

STFNQIAVMDPKLNDNSKIKSTFNQIAVQIAVMDPKMVIPSIGVK S T P K M

STGVENSGAGPTSFKLVRFASTRSTGVENSGGAGPTSFKTMKVIDPQR S T F K T

STLDREYITLKELLGGTFKSTLDREYIDREYITLKATFLKDDLK S T L K A

STLGCPPTIEIGGGGHFGIYGSLKSTLGCPPTIEIGGGGH________K S T G H -

STQEVITFENLLKVVPGFNIKSTQEVITFITFENLLKQWDTLWTSK S T L K Q

STVAQLVQTLEQHDAMKYVAVGQKRSTVAQLVQLEQHDAMKYSIIVAATR S T M K Y

STVETFISSMTATADVLAMAKLLSSAGAKSTVETFISADVLAMAKVEVNLAAIK S T A K V

SVHAVHSHADGTSYDEEPYKFNEKSVIKSVHAVHSHSYDEEPYKIKDKVIYSK S V Y K I

SVHEPVQTGLKAPGILPRRSVHEPVQTEPVQTGLKAVDALVPIR S V L K A

SVTKPVAPTSTDAPAKPKFYSTDKSKSVTKPVAPTDAPAKPKETLMVKVKK S V P K E

SVYSNLYK PPTVAQFKSVYSNLYKSVYSNLYKQSLNFALKK S V Y K Q

SYAYFMVGAMGLLSSAGAKNNDADKGRSYAYFMVGLLSSAGAKSTVETFISR S Y A K S

SYPISEGPERELVKEVSKSYPISEGPPISEGPERANELVESYK S Y E R A

SYSNSVQWRYCTNYGTKSYSNSVQWYSNSVQWRVPLGLCFAK S Y W R V

TAAENDFVTLKYEDEINKRTAAENDFVENDFVTLKKDVDNAYMR T A L K K

TAFKPHELTESVLPAARALADVLYKTAFKPHELESVLPAARYDYAVAEQK T A A R Y

TATQEGVISFWRGILDCFKRTATQEGVIEGVISFWRGNTANVIRR T A W R G

TAVALDTILNQKIGDRQTGKTAVALDTILDTILNQKRWNNGSDEK T A Q K R

TAVALDTILNQKRIGDRQTGKTAVALDTIDTILNQKRWNNGSDESK T A K R W

TDGSAPGDAGVSYLTRGLETLYSRTDGSAPGDAGVSYLTRYVSKKQDWR T D T R Y

TEADIDEMVSKYLGSFPSKTEADIDEMDIDEMVSKAGKAQSTWK T E S K A

TEILANEQGNRVAVMKNGKTEILANEQLANEQGNRITPSYVAFK T E N R I

TELQTASVLNRQAIRSSLKTELQTASVQTASVLNRSQTDAFYTK T E N R S

TFDLQSDANNILAQGEKQQLIEMEKTFDLQSDANILAQGEKDAAATAN_K T F E K D

TFESEAAHGTVTRILVTPDGKTFESEAAHAAHGTVTRHYRKYQKGK T F T R H

TFGLFANVRPAKSLNLTLRKTFGLFANVFANVRPAKSIEGFKTTK T F A K S

TGDGDIENIPYGVLVWATGNAPRDATTITAKTGDGDIENWATGNAPREVSKNLMTK T G P R E

TGDLAGTATTSSFTEAVIKIASGPENRTGDLAGTASFTEAVIKRL______R T G I K R



TGHALLHTLYGQALRRTCAVADRTGHALLHTTLYGQALRHDTHFFIER T G L R H

TGNIVDVPVGPGLLGRKEGELVKRTGNIVDVPVGPGLLGRVVDALGNPR T G G R V

TGPIVYVQNADGIFFK________________NADGIFFKLAEGKGTNM T G F K L

THEYQADAYAKFVMSLISRTHEYQADAYQADAYAKKLGYKQNLR T H A K K

TIAMDGTEGLVRHLGENTVRTIAMDGTEDGTEGLVRGEKVLDTGR T I V R G

TIEQSPSFGKEKPIFNAKTIEQSPSFEQSPSFGKFEIDTDANK T I G K F

TIEQSPSFGKFEIDTDANVPREKPIFNAKTIEQSPSFDTDANVPRDLFEYTLAK T I P R D

TIFEAENIPIDWETINIKKEITDSVRTIFEAENIDWETINIKQTDHKEGVR T I I K Q

TIFTVTPGSEQIRAAHGLKSKTIFTVTPGTPGSEQIRATIERDGQK T I I R A

TIIATGGYGRIHRFRAHKTIIATGGYIATGGYGRAYFSCTSAK T I G R A

TKEQGYFEGNNSRPSKAKSNRTKEQGYFEYFEGNNSRNIPPPPPPR T K S R N

TKPYLDKVESKFSQMACEKTKPYLDKVYLDKVESKLGPISNLVK T K S K L

TLEDELEVTEGMRVITIREGRTLEDELEVLEVTEGMRFDRGFISPR T L M R F

TLFWNPVVNRFFWGDGDKTLFWNPVVFWNPVVNRHIEHDD__K T L N R H

TLLDIDNTRDLTVGNNKTLLDIDNTLLDIDNTRMTLDDFRIK T L T R M

TLLEAIDAIEQPSRPTDKPLRKAGVVKGKTLLEAIDARPTDKPLRLPLQDVYKK T L L R L

TLLEGEESRDLEIATYRTLLEGEESLLEGEESRMSGECAPNR T L S R M

TLNDMRQEYEQLIAKAPGKDLTKTLNDMRQEEYEQLIAKNRKDIENQK T L A K N

TLNPSFSEKSDFSVNVKTLNPSFSELNPSFSEKGEFTGVAVK T L E K G

TLSDYNIQKGKQLEDGRTLSDYNIQLSDYNIQKESTLHLVLR T L Q K E

TLTDEHEADVNNDDIIANNAVEEIDREITLEKEKTLTDEHEANAVEEIDRNLNKITKTK T L D R N

TLVGVSHTNEEVRSLDRVAWRTLVGVSHTSHTNEEVRNMAEEFEYR T L V R N

TNAENEFVTIKYEDEINKRTNAENEFVENEFVTIKKDVDGAYMR T N I K K

TNAENEFVTIKKYEDEINKRTNAENEFVNEFVTIKKDVDGAYMTR T N K K D

TNEAAGDGTTSATVLGRLLQEVASKTNEAAGDGTSATVLGRAIFTESVKK T N G R A

TNKDDKLNPFEKGIRKITGKTNKDDKLNDKLNPFEKIGASALGGK T N E K I

TPEEHETCSQLVDRFHAFIVYRTPEEHETCTCSQLVDRMVKRALNAR T P D R M

TPHEIQEANSVDMSALKKPVFIRHRTPHEIQEASVDMSALKDPQTDADRR T P L K D

TPHEIQEANSVDMSALKDPQTDADRKPVFIRHRTPHEIQEADPQTDADRVKDPQWLIR T P D R V

TPLDFLLR SMQYEYCRTPLDFLLRTPLDFLLRRTRFAFLDR T P L R R

TPNFDDVLKLASKSTYRTPNFDDVLPNFDDVLKENNDADKGR T P L K E

TPQDILLR VNLLYGNKTPQDILLRTPQDILLRKELDALKEK T P L R K

TPTDDANAAVGGQDTTKPKMSWLFGDKTPTDDANAGQDTTKPKELSLKQSLK T P P K E

TPTSTDQPLPGPTPKTTMPSHTKTPTSTDQPPLPGPTPKALTNEKTHK T P P K A

TQEFSQMACEKGVEISKQKTQEFSQMAFSQMACEKTKPYLDKVK T Q E K T

TQSQIEDFKRLKNQIVKTQSQIEDFQSQIEDFKYNHKGALAK T Q F K Y

TQSQIEDFKYNHKRLKNQIVKTQSQIEDFEDFKYNHKGALAYIGSK T Q H K G

TQSSLDEGVRQKDVSVFRTQSSLDEGSSLDEGVRNITAVEKTR T Q V R N

TREGNDLYRVFTGVGERTREGNDLYREGNDLYREMKETGVIR T R Y R E

TRIPDIDLIVIRFKSLKGVKTRIPDIDLDIDLIVIRENTEGEFSK T R I R E

TTSTTLESELYAIAKSDLYTVLKTTSTTLESSELYAIAKELDSWFQDK T T A K E

TTYENVDLVLIRAKSIEGFKTTYENVDLNVDLVLIRENTEGEYSK T T I R E

TVDAVLNATPIVLGLITRPVIYGYAKTVDAVLNAIVLGLITRRSIFRAGTK T V T R R

TVDLSISTK LIVELGDKTVDLSISTVDLSISTKIQKLNKVLK T V T K I

TVFIQELINNIAKFGGAGVGKTVFIQELIELINNIAKAHGGFSVFK T V A K A

TVIGEVLLEQAYGGMRKFKKEHGKTVIGEVLLEQAYGGMRGIKGLVWEK T V M R G

TYMGWWGHMGGPK________________WGHMGGPKQKGITSYAK T Y P K Q

VACFLER GTLDSNGKVACFLERKKVACFLERKVLPTLSVK V A E R K

VAEEEERLEKRRWENALRVAEEEERLEEEERLEKEGRRTGYVR V A E K E

VAFTGSTATGRTNHPKIKKVAFTGSTATGSTATGRHIYQSAAAK V A G R H



VALVFGQMNEPPGARINLEGESKVALVFGQMMNEPPGARARVALTGLK V A A R A

VAQYTVPVGK________________QYTVPVGKAANEHETAM V A G K A

VATVSLPR SPATLNSRVATVSLPRVATVSLPRSCAAAGTER V A P R S

VCHAHPTLSEAFKASAEDVARVCHAHPTLPTLSEAFKEANMAAYDR V C F K E

VDASSQSFSNPVPDYYGEKLKHIINNRVDASSQSFVPDYYGEKIGSLKEYKR V D E K I

VDLLNQEIEFLKIKVELQSKVDLLNQEINQEIEFLKVLYDAEISK V D L K V

VEEWYGEDLKKEMRGMALKVEEWYGEDWYGEDLKKFRKIRKEQK V E K K F

VEFEKPLLLLSEKITDPKSSKVEFEKPLLPLLLLSEKKISSIQDIK V E E K K

VELAHEAK EAFELKQKVELAHEAKVELAHEAKAVLDSWVRK V E A K A

VEVNLAAIPLGKADVLAMAKVEVNLAAILAAIPLGKNVVVKWQGK V E G K N

VFGLNNIQAEELVEFSSGVKAVGDGIARVFGLNNIQVEFSSGVKGMALNLEPR V F V K G

VFNTVVSTDSTPVTNQKRLQKQDNRVFNTVVSTSTPVTNQKSSGRCWLFR V F Q K S

VGDPFDESTFQGAQTSQMQLNKKAASESIKVGDPFDESTSQMQLNKILKYVDIGK V G N K I

VGGASEVEVGEKSGGVAVIRVGGASEVESEVEVGEKKDRYDDALR V G E K K

VGGASEVEVGEKKSGGVAVIRVGGASEVEEVEVGEKKDRYDDALNR V G K K D

VGLIGSCTNSSYEDMSRNNWPLDVRVGLIGSCTSSYEDMSRSASIVKDAR V G S R S

VGPAASWKNSLQRNEKVGPAASWKVGPAASWKTADERFFWK V G W K T

VGQSLSIVSNDELSKLNLTQLSKVGQSLSIVVSNDELSKAAFSNLTTK V G S K A

VHYQTTGPEIAHQTKFENEANWKVHYQTTGPPEIAHQTKGNIDAFIAK V H T K G

VIEFLSANKKGSQVAVEKVIEFLSANEFLSANKKEITTSEEIK V I K K E

VIIIDTDPNSYKKLNRDLSKVIIIDTDPDTDPNSYKLQPENAIPK V I Y K L

VIIQYLQQLKGESKLSGKVIIQYLQQIQYLQQLKELYVFKFGK V I L K E

VILNAVESLKDPNIDFERVILNAVESLNAVESLKEAST____R V I L K E

VKEVQEQVQHTVRKHSEVFRRVKEVQEQVEQVQHTVRLLDSNNPPR V K V R L

VKQPVVELDGDEMTRLAAFSKIKVKQPVVELLDGDEMTRIIWDKIKKK V K T R I

VLAGTTDIPLKFFLPWQGKVLAGTTDIGTTDIPLKQVPENPMPK V L L K Q

VLASLHDYILNNQDLIARSDFSRRLRVLASLHDYNNQDLIARVACRDSGKR V L A R V

VLAVGDGIARANLNETGRVLAVGDGIAVGDGIARVFGLNNIQR V L A R V

VLDELTLTKADINGLRRVLDELTLTLDELTLTKADLEMQIER V L T K A

VLDEVVVDNFDQKTALVKASRVLDEVVVDVVDNFDQKLGVDIIRKR V L Q K L

VLEELLSESTELDNFKLDADAFQRVLEELLSESTELDNFKRLNFTGFAR V L F K R

VLEHLHSTAFQNTPLSLPTREENDHPNRVLEHLHSTTPLSLPTRGTLESLENR V L T R G

VLFDDMVEYEDGTPATTSQMAKGGSIAMARVLFDDMVEATTSQMAKDVTTFLNWR V L A K D

VLFDVSK QNVAETTKVLFDVSKEKVLFDVSKETVELESEK V L S K E

VLFDVSKETVELESEAFELKQNVAETTKVLFDVSKEESEAFELKQKVELAHEK V L L K Q

VLGAEEFPVQGEVVKANQDQGVRVLGAEEFPPVQGEVVKIASLMGFIR V L V K I

VLQQSISEIEQLLSKGNPKFQEKVLQQSISEEIEQLLSKLK______K V L S K L

VLYDAEISQIHQSVTDTNVILSMDNSRNQEIEFLKVLYDAEISILSMDNSRNLDLDSIIK V L S R N

VMFFLPWQGKDVRTSDGRVMFFLPWQFFLPWQGKVLAGTTDIR V M G K V

VMGDEFNWSEKNAVHATVKVMGDEFNWDEFNWSEKKRQWELEKK V M E K K

VNLLYGNK ENPNDKTKVNLLYGNKVNLLYGNKTPQDILLRK V N N K T

VNQIGTLSESIKAADALLLKVNQIGTLSGTLSESIKAAQDSFAAK V N I K A

VNVFNINNNREGFSTLKKVNVFNINNVFNINNNRYLNSFQSSK V N N R Y

VNYGVMYDYVEKQGSGFYNRVNYGVMYDVMYDYVEKEGTRRRHQR V N E K E

VPVGDQPPDIERVDLPGLTKVPVGDQPPDQPPDIERQIKDMLLKK V P E R Q

VQALEEANNDLENKRLASYLDKVQALEEANANNDLENKIQDWYDKKK V Q N K I

VQETLQTYKEHYDVASKVQETLQTYQETLQTYKSLQDIIAIK V Q Y K S

VQLLDATEIFRNLNKIYNKVQLLDATELDATEIFRTLGKHKREK V Q F R T

VQSELGNPKLAKSVISRVQSELGNPQSELGNPKFQEKVLQQR V Q P K F

VSDSGIVTLAYKASSQVKAKVSDSGIVTGIVTLAYKQLLRPGVTK V S Y K Q



VSDVLNASRFADARMKKVSDVLNASSDVLNASRNKHVEAVKK V S S R N

VSLQDIK LLYDGVERVSLQDIKDRVSLQDIKDFADKVYTR V S I K D

VSLQDIKDFADKLLYDGVERVSLQDIKDDIKDFADKVYTKENLER V S D K V

VSLQDIKDFADKVYTKLLYDGVERVSLQDIKDFADKVYTKENLEVSGER V S T K E

VSNLNDAVEEVVSLKARVGDNLRVSNLNDAVVEEVVSLKGWPHKVCER V S L K G

VSNWYHQKGLGLTTEKVSNWYHQKVSNWYHQKFSKITEWSK V S Q K F

VSPEDPAVQAELDLIMAGIEAEKRSIAKSNKVSPEDPAVMAGIEAEKLAGNASWGK V S E K L

VTIADDNEDLNKLVVLPRYRVTIADDNEDDNEDLNKIGGFVTNLR V T N K I

VTSTSSAVLTDFQETFKAPKANTPKVTSTSSAVTDFQETFKTSKRAYFAK V T F K T

VTVLGAGGGIGQPLSLLLKSTVANPYKVTVLGAGGQPLSLLLKLNHKVTDLK V T L K L

VTVVEFQPQIGASMDGEVAKVYSRLGSKVTVVEFQPSMDGEVAKATQKFLKKK V T A K A

VVDALGNPIDGKVGPGLLGRVVDALGNPLGNPIDGKGPIDAAGRR V V G K G

VVDALGNPIDGKGPIDAAGRVGPGLLGRVVDALGNPGPIDAAGRSRAQVKAPR V V G R S

VVDLLAPYAREILETGIKVVDLLAPYDLLAPYARGGKIGLFGK V V A R G

VVPGYGHAVLRWDTLNAGRVVPGYGHAGYGHAVLRKTDPRYTAR V V L R K

VVTADQGEALAKNKSDMETRVVTADQGEDQGEALAKELGIPFIER V V A K E

VYVEESIYDKEVCCAGSRVYVEESIYVEESIYDKFIEEFKAAR V Y D K F

VYVEESIYDKFIEEFKEVCCAGSRVYVEESIYDKFIEEFKAASESIKVR V Y F K A

VYWPFFVAGAAVYYGMSKRFPTPILKVYWPFFVAAVYYGMSKAADLSSNTK V Y S K A

WDIVLSNMLVKVSTILDTKWDIVLSNMVLSNMLVKTAMGFGVGK W D V K T

WENMPSTEQQDIVSKAVMDLQSRWENMPSTEEQQDIVSKLSERQKLPR W E S K L

WHMYDTVKNMHKDNWKWHMYDTVKWHMYDTVKGSDWLGDQK W H V K G

WLISQEAIYDTIMNMTKNNKIIGSRWLISQEAIDTIMNMTKGQIGGKNWR W L T K G

WNNGSDESKKDTILNQKRWNNGSDESNGSDESKKLYCVYVAVR W N K K L

WQGKPVFIRLGKNVVVKWQGKPVFIQGKPVFIRHRTPHEIQK W Q I R H

YAFEYAR DASERVIRYAFEYARARYAFEYARAIGRPRVIR Y A A R A

YAGILDCFKKQGTLDRKYAGILDCFAGILDCFKRTATQEGVK Y A F K R

YAGILDCFKRKQGTLDRKYAGILDCFGILDCFKRTATQEGVIK Y A K R T

YAMALSYFAKISAGSISRYAMALSYFMALSYFAKDYSLGATLR Y A A K D

YCAITGASDGIGKKYGAKTGKYCAITGASGASDGIGKEFARQMAKK Y C G K E

YDGAFDCLRMTSGQAVKYDGAFDCLDGAFDCLRKIVAAEGVK Y D L R K

YDGAFDCLRKMTSGQAVKYDGAFDCLGAFDCLRKIVAAEGVGK Y D R K I

YDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKFKAVLEGKYDNIPEHAGIEDVVAKAEKLAAEAK Y D A K A

YDYAVAEQCPVKESVLPAARYDYAVAEQVAEQCPVKSAEDQLYAR Y D V K S

YECLQPSGSFKASAQFFLKYECLQPSGLQPSGSFKSRGIGNLIK Y E F K S

YEELQITAGRAESLYQSKYEELQITAELQITAGRHGDSVRNSK Y E G R H

YENEVALR AADDFRLKYENEVALRYENEVALRQSVEADINK Y E L R Q

YFDGDNASGKRLARYKAKYFDGDNASDGDNASGKPLWHFALGK Y F G K P

YFPTQALNFAFKGNTANVIRYFPTQALNQALNFAFKDKIKAMFGR Y F F K D

YFPTQALNFAFKDKGNTANVIRYFPTQALNLNFAFKDKIKAMFGFKR Y F D K I

YFQPSSIDEVVELVKIYSAKPERYFQPSSIDDEVVELVKSARLAEKSR Y F V K S

YGHPDGPQSTSHGIALPRLVRQNYLKYGHPDGPQSHGIALPRFLVDGSASK Y G P R F

YIPQAGIPPGVINIVSGFGKLSALYVSKYIPQAGIPNIVSGFGKIVGEAITNK Y I G K I

YLAPAYK GFTGLVAKYLAPAYKDKYLAPAYKDFADARMKK Y L Y K D

YLAPAYKDFADARGFTGLVAKYLAPAYKDYKDFADARMKKVSDVLK Y L A R M

YLCEVNKVEDAKTLVPESPRYLCEVNKVVNKVEDAKRSIAKSNKR Y L A K R

YLCEVNKVEDAKRTLVPESPRYLCEVNKVNKVEDAKRSIAKSNKVR Y L K R S

YLENCNPR GFFGLQKKYLENCNPRYLENCNPRDINSQGFKK Y L P R D

YLPDASSQVKVNIEFATRYLPDASSQPDASSQVKAKVSDSGIR Y L V K A

YLVDYAQDLFKEEKNILNMFDKYLVDYAQDQDLFKEEKIDLRLKTMK Y L E K I



YPFTIGELK LVNFDTFRYPFTIGELPFTIGELKYSMQYEYCR Y P L K Y

YQVTVIDAPGHRLWKFETPKYQVTVIDAVIDAPGHRDFIKNMITK Y Q H R D

YSILYNR NAGDMINRYSILYNRTRYSILYNRTRQAVITNR Y S N R T

YSMQYEYCRPFTIGELKYSMQYEYCSMQYEYCRTPLDFLLRK Y S C R T

YSTLPSANSKKKWDKQNKYSTLPSANTLPSANSKDEGKHYDTK Y S S K D

YTNPLFMQSISPVKGFMHLYLKYTNPLFMQMQSISPVKSALEHNEVK Y T V K S

YTVSFIEGDGIGPEISKKPNPSTGKYTVSFIEGGIGPEISKSVKKIFSAK Y T S K S

YVDIGKNEGATLITGGERMQLNKILKYVDIGKNETLITGGERLGSKGYFIK Y V E R L

YVEPGNAMSGEGEKKNDMTTMKYVEPGNAMAMSGEGEKLQVTTVRDK Y V E K L

YYQNNWTDGPRDFLNSASRYYQNNWTDNNWTDGPRQDSYDLFLR Y Y P R Q



A Count R Count N Count D Count C Count Q Count E Count G Count H Count

3 1 0 0 0 0 0 0 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

3 0 1 0 0 1 2 0 0

3 1 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 1 0 1 0 1 0

2 0 0 2 1 0 0 1 1

3 0 0 0 0 0 2 4 0

1 0 1 1 0 1 1 1 0

4 1 1 0 0 1 3 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

1 1 0 2 0 0 0 0 1

1 0 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 0 0 2 0 1 1

1 1 2 2 0 0 0 2 0

6 1 1 0 0 1 0 1 0

1 2 0 0 0 0 3 1 0

1 1 0 0 0 0 1 4 1

1 1 0 0 0 1 1 0 3

4 0 0 1 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 2 0 2 0 0 0

1 1 0 1 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

4 0 0 1 0 2 1 1 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

3 0 4 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 1

2 0 1 1 0 1 1 1 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

2 1 0 1 0 1 0 1 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

2 1 0 0 1 0 3 0 2

2 1 0 0 0 0 2 0 0

1 0 0 0 0 0 0 1 0

1 1 2 0 0 0 0 0 0

2 0 1 0 0 1 2 0 0

4 0 1 1 0 0 2 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 1 2 0 0

2 0 4 0 0 0 0 1 0

1 1 1 1 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

3 0 0 0 0 2 0 2 0

1 1 2 1 0 0 0 1 0

2 0 1 0 0 2 0 0 0



5 0 0 1 0 1 3 0 0

1 1 1 2 0 3 0 0 0

2 1 1 1 0 1 2 0 0

2 1 0 0 0 2 2 0 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 1 1 2 0 0 0 1 1

1 1 0 1 0 0 0 0 0

3 0 0 2 0 0 2 0 0

2 1 0 1 0 0 0 1 0

2 1 0 2 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

2 0 0 0 0 0 2 1 1

1 1 0 1 0 0 0 0 0

3 0 1 2 0 0 3 3 1

3 0 2 0 0 0 2 1 0

3 1 1 1 2 0 0 2 1

3 0 1 0 0 1 2 0 1

0 1 1 1 1 0 1 0 0

1 1 3 1 0 0 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 0 0

2 1 1 2 0 0 0 0 0

0 1 1 3 0 1 2 1 0

2 1 0 1 0 1 1 0 0

0 0 0 2 0 1 0 1 0

1 0 0 4 0 2 1 4 1

4 0 1 2 0 1 0 1 1

1 1 0 1 0 0 2 1 0

1 0 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 2 0 1 2 1 0

0 1 1 1 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

0 0 1 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 0 1 0

1 0 2 1 0 1 1 0 0

1 0 1 1 0 5 5 1 1

0 0 2 2 0 0 1 2 0

1 0 1 1 0 0 1 0 0

0 0 1 1 0 1 0 1 0

0 1 1 3 0 1 1 3 1

0 0 2 1 0 0 1 1 0

0 1 0 3 0 0 1 1 0

6 1 1 1 0 2 2 1 0

1 1 1 2 0 2 0 0 0

1 1 1 5 0 2 1 0 0

0 0 1 2 0 2 0 0 0

0 1 0 2 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 1 0 0 0

1 0 1 2 0 1 0 0 0

0 0 2 1 0 1 1 3 0

1 0 2 1 0 3 3 0 0



0 1 2 1 0 0 0 1 0

1 1 1 2 0 2 1 0 0

1 1 1 2 0 0 1 0 1

2 2 1 3 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 2 0 2 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

0 2 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 4 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 1 1 1

2 0 0 1 0 0 0 0 0

0 1 1 1 0 0 2 0 0

0 1 0 1 0 1 0 1 0

0 1 1 1 0 0 0 1 1

0 0 0 2 0 0 1 0 0

2 1 3 3 0 0 2 0 0

1 1 1 2 1 0 3 0 1

0 0 0 1 0 1 4 0 0

1 1 0 1 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 2 0 1

0 1 1 3 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 1 0 3 0 1 0 0 0

0 1 0 3 0 1 0 0 0

4 0 1 0 0 2 4 0 0

1 0 1 0 0 2 1 0 0

3 0 1 0 0 0 1 0 1

1 0 2 0 0 1 2 0 0

1 0 2 1 0 2 1 1 0

1 1 0 1 0 0 1 1 1

1 0 0 0 1 0 2 0 0

3 1 0 3 0 1 3 0 0

0 1 1 3 0 0 1 1 0

2 2 0 1 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 2 3 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 2 1 0 1

1 1 1 0 2 0 1 4 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 1 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

1 1 0 0 0 0 3 1 0

2 1 0 0 0 0 2 0 1

1 1 1 1 0 0 2 0 0

1 0 1 1 0 1 5 4 1

1 1 0 1 0 1 2 0 0

0 0 1 2 0 0 3 0 0

2 1 0 0 0 0 3 0 0

1 0 0 0 0 0 3 1 0

0 1 0 2 0 1 1 0 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0



1 0 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 1 1 1 1 2 1

1 1 1 2 0 2 1 0 0

1 1 1 5 0 2 2 0 0

0 1 1 1 1 0 2 0 0

1 0 2 0 0 1 2 0 0

1 1 0 0 0 1 2 2 0

0 0 2 1 0 1 3 0 0

0 0 1 0 0 0 4 2 0

1 0 1 1 0 2 1 0 0

1 1 2 1 0 0 4 1 0

0 0 1 0 1 1 4 3 1

1 0 2 2 0 1 1 0 0

1 0 0 1 0 2 4 1 0

0 0 0 0 0 0 2 2 0

1 0 0 0 0 0 2 3 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 0 3 2 0

1 0 0 0 0 0 5 0 0

1 0 0 0 0 1 3 0 0

4 0 0 2 0 1 1 1 0

0 1 0 1 0 1 2 0 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

3 0 0 1 0 0 1 0 0

0 0 1 2 0 0 3 0 0

2 0 0 1 0 0 0 0 0

3 0 0 1 1 0 0 3 1

2 0 0 0 0 0 0 2 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

2 1 1 2 0 1 2 0 0

1 1 1 2 0 0 1 0 0

1 1 1 2 0 0 0 1 0

0 2 1 0 0 0 2 1 0

3 0 0 2 0 1 1 1 0

0 0 0 0 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

2 0 1 1 0 0 0 2 0

0 1 1 1 0 1 3 0 0

0 0 1 0 0 4 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 2 0

2 0 0 0 0 1 1 2 0

2 1 0 0 0 1 1 2 0

0 1 3 0 0 1 0 0 0

1 0 2 2 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

3 0 0 0 0 1 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 4 0

1 1 1 0 1 0 1 0 1



0 1 0 1 0 0 0 2 0

2 1 0 0 0 1 1 2 0

0 0 0 1 0 0 0 3 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

3 0 0 2 0 0 0 1 1

2 1 0 0 0 0 2 0 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 0 0 0 0 0 0 4 0

2 0 0 1 0 0 0 2 0

1 1 1 0 1 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 2 1 1

0 0 1 2 0 0 0 1 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 4 0

0 1 0 0 0 0 0 21 0

0 0 0 1 0 0 1 3 0

1 0 0 0 0 0 3 23 1

0 1 0 0 0 0 0 15 0

0 0 0 0 0 1 0 1 1

2 0 5 0 0 0 2 2 1

2 0 5 0 0 0 2 2 1

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 1 0 1 0

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 0 0 2 0 0 1 2 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

3 1 2 0 0 2 0 2 1

1 0 1 1 0 0 0 1 0

3 0 1 1 0 0 0 4 0

0 0 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 0 2 0

1 0 0 0 1 1 0 2 1

0 1 1 1 0 0 1 3 0

0 0 0 0 0 1 0 2 1

0 0 1 1 0 0 0 1 0

2 0 1 0 0 0 1 2 0

2 0 1 0 0 0 1 2 0

2 1 1 1 0 1 0 3 2

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 1 1 4 0

1 1 1 1 0 1 1 4 0

0 0 2 1 0 0 0 1 0

2 0 1 2 0 0 2 3 0

2 1 0 1 0 0 0 2 0

1 0 1 0 0 0 1 2 0

0 1 0 3 0 1 0 2 1

0 1 0 0 0 2 0 7 1

0 0 1 1 0 0 1 1 0



0 1 0 0 0 0 0 8 0

7 0 3 1 0 2 2 3 1

0 1 1 1 0 1 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 8 0

1 0 2 0 0 0 1 1 0

6 1 0 4 0 1 0 1 1

1 0 2 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

2 0 0 1 0 2 0 4 0

2 0 0 1 0 2 0 4 0

1 0 1 1 0 0 0 1 1

4 0 0 0 0 0 2 2 0

0 1 0 1 0 2 5 3 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

3 1 1 2 0 1 1 2 0

0 0 0 1 0 0 0 2 0

1 0 0 2 0 0 0 0 1

0 0 1 1 0 0 2 0 1

0 0 0 1 0 0 1 1 3

0 0 0 0 0 3 3 1 1

3 0 0 0 0 1 0 1 1

1 0 0 1 0 0 0 0 1

1 0 2 3 0 1 0 1 1

1 0 2 3 0 1 0 1 1

2 0 0 1 0 0 1 0 1

2 1 0 2 0 1 0 0 3

3 1 2 1 0 1 0 0 1

0 0 0 1 0 0 0 1 1

1 1 0 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 1

2 0 1 0 0 0 0 1 0

2 0 2 2 0 0 0 2 1

1 0 0 1 1 1 0 0 0

0 0 1 1 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

3 1 1 0 0 1 1 4 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

0 0 0 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 0 4 0

1 0 0 0 0 0 0 5 0

0 0 1 0 0 0 1 1 1

1 0 2 0 0 1 3 3 1

2 2 1 1 0 1 1 1 0

2 1 1 0 0 1 1 1 0

0 1 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 1 0 0 2 2 0

0 1 0 2 0 1 1 0 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0



1 0 0 1 0 0 3 0 0

0 0 0 0 0 0 2 3 0

0 1 2 0 0 1 1 0 0

0 1 0 3 0 2 0 2 2

1 0 1 1 0 3 2 1 0

0 1 0 2 0 0 0 0 0

0 0 1 2 0 0 2 1 1

2 1 0 1 0 2 1 2 0

0 1 0 2 0 3 1 1 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

0 0 0 0 0 4 1 2 0

0 1 0 1 0 1 2 0 2

0 2 1 0 0 1 2 0 0

3 0 0 2 0 1 1 2 1

1 0 2 1 0 0 2 0 0

1 1 1 1 0 2 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 1 0 1

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 1 2 0 0 0 1 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 1 1 1

0 0 0 1 0 0 0 0 1

0 0 0 0 0 0 0 0 1

2 1 1 1 0 1 0 0 1

2 1 0 0 0 0 1 1 0

6 1 1 0 0 1 0 1 0

3 0 0 0 0 2 0 2 0

2 2 1 3 0 0 0 0 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

1 1 1 2 0 0 0 1 0

3 1 0 2 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 2 1 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 0 3 2 1

0 1 1 1 0 0 1 3 0

2 0 1 2 0 0 2 2 0

2 0 1 2 0 0 2 3 0

6 1 0 4 0 1 0 1 1

1 1 1 1 0 2 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

0 1 0 1 0 0 0 1 0

1 0 1 0 0 1 1 0 1

1 0 0 0 1 1 0 1 0



1 1 0 0 1 1 0 1 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0

6 0 1 3 0 1 1 2 0

3 0 0 1 0 1 3 1 1

0 0 0 2 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 0 1 0

2 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

2 0 0 1 0 0 2 0 0

4 1 1 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 0 0 1 0

2 0 1 3 0 1 3 1 0

4 0 2 0 0 2 2 1 1

2 0 1 0 0 0 1 2 0

2 0 1 0 0 0 1 2 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

0 1 0 2 0 0 0 2 0

0 1 1 3 0 1 2 0 0

0 1 2 1 0 0 0 0 1

1 0 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 0 0 2 2 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 0 1 0 0 0 2 0 0

0 0 1 1 0 0 2 2 0

0 1 1 1 0 1 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 0 2 2 0 1 4 0 0

5 0 0 0 0 1 1 2 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 0 1 0 2 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

1 1 1 1 0 0 0 2 0

0 1 0 1 0 0 0 2 0

2 0 3 1 0 1 3 2 1

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

2 1 1 2 0 1 2 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 1 0 0 0 1 0

0 0 0 2 0 1 1 0 3

1 0 0 2 0 1 0 0 0

1 0 0 3 0 0 1 1 0



0 0 0 1 0 0 0 1 0

1 1 1 1 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 2 1 0 0

2 0 1 0 0 1 2 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 1 1

1 1 0 2 0 0 2 0 0

0 0 3 2 1 2 1 0 1

0 0 1 1 0 2 1 0 0

1 0 2 2 0 2 0 0 0

0 0 4 1 0 3 0 3 0

1 1 1 0 0 2 0 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

4 0 1 0 1 1 0 1 0

0 0 1 1 0 0 0 1 0

1 0 2 1 0 0 1 0 0

1 1 0 1 0 0 2 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

3 0 0 1 0 0 2 1 0

0 0 1 1 0 2 0 0 0

2 0 1 0 0 2 2 1 1

2 0 3 1 0 2 2 3 0

0 0 0 1 0 1 0 1 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

1 2 0 2 0 1 0 0 0

1 2 0 0 0 0 2 0 0

3 1 0 1 0 1 3 1 1

0 1 1 3 0 1 1 1 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 2 0 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 0 1 0 1

0 1 2 1 0 1 3 0 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 0 3 0 0 3 0 0 1

1 0 1 2 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 0 2 0 0

0 1 0 1 0 1 2 0 0

0 1 0 0 0 3 0 1 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 1 0 3 0

1 1 1 0 0 1 2 1 1

1 1 1 0 0 2 0 3 0



1 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

2 1 0 3 0 2 1 3 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 1 0 0 1 1 0 1 0

0 1 1 0 0 0 1 0 1

1 0 1 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0

2 0 0 1 0 2 1 3 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

0 1 2 0 0 2 0 0 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 2 0 0 0

1 1 1 0 1 0 1 4 1

0 1 2 0 0 1 0 1 0

1 1 2 1 0 0 0 1 0

1 0 2 0 0 2 0 2 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

2 0 3 2 0 1 2 0 0

1 1 1 0 0 0 2 3 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

2 0 1 0 0 0 0 2 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 3 0 0 0 2 1 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

1 0 1 1 0 0 4 2 0

0 0 3 1 0 0 0 0 0

0 1 2 1 0 0 0 1 0

0 0 2 0 0 1 1 0 0

0 1 2 1 0 0 2 0 0

1 1 1 1 0 0 2 0 1

0 0 2 1 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 0 0 0 0

2 0 1 1 0 0 2 1 0

2 0 1 0 0 0 0 0 2

0 1 2 0 0 1 1 0 1

0 0 2 1 0 1 3 0 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

1 0 2 3 0 1 5 1 0

0 1 1 2 0 1 1 0 0

0 0 2 3 0 0 0 0 0

0 0 3 2 0 0 0 1 0

1 0 3 0 0 0 3 0 0

0 0 3 0 0 1 1 0 1

2 0 1 1 0 2 0 0 0



6 1 1 1 1 0 2 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 2 0 0 0 0

0 0 1 1 0 0 1 0 0

2 1 2 1 1 0 0 1 0

0 0 1 0 0 0 0 0 1

2 1 5 2 0 1 1 2 0

0 0 1 2 0 0 0 0 1

2 1 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 0 0 0

2 0 3 2 0 0 0 0 0

0 0 4 4 0 1 0 1 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

0 0 0 3 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 0 3 0

1 1 1 0 0 0 2 0 1

3 0 0 1 0 1 3 1 1

1 0 0 1 0 1 0 2 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0

3 0 2 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 1 1 2 0

2 0 1 2 0 1 2 2 1

1 0 0 0 0 2 2 0 0

0 0 1 1 0 1 0 1 0

0 0 1 1 0 1 0 1 0

2 2 0 1 0 1 1 1 0

1 1 1 2 0 1 0 2 0

4 0 0 0 0 2 1 7 0

1 0 1 0 0 1 3 3 0

0 0 0 0 0 2 1 1 0

1 1 1 1 0 4 1 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 1

1 1 0 0 0 1 0 3 0

1 0 1 0 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 3 2 0 1

1 1 0 1 0 1 0 3 0

1 1 0 0 0 2 0 0 1

0 0 0 0 0 2 2 0 0

0 1 1 1 0 1 1 0 0

1 0 1 1 0 1 1 1 0

0 1 0 2 0 1 2 1 0

1 1 1 0 0 2 3 2 0

1 2 1 0 0 2 3 2 0

0 0 3 0 0 1 2 1 0

0 1 0 0 0 3 0 5 2

1 0 1 0 1 1 1 0 0

1 2 1 1 0 1 1 1 0

1 1 0 1 0 1 3 1 1

0 0 3 0 0 3 0 3 0



0 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

1 0 1 2 0 2 2 0 0

0 1 2 2 0 2 2 0 1

0 1 0 1 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 2 4 0 1 1 1 1

1 1 2 3 0 1 0 1 1

1 1 1 0 0 0 0 0 1

1 2 0 1 0 0 2 0 0

4 1 1 2 1 0 2 1 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

2 1 0 0 0 0 1 2 0

0 2 0 1 0 3 2 0 1

1 2 0 1 0 0 2 0 0

2 1 1 2 0 0 4 1 2

1 1 0 2 0 0 2 0 0

2 1 0 1 0 3 1 0 1

0 1 0 0 0 1 1 1 1

0 2 1 1 0 0 0 4 0

5 0 4 2 0 0 2 2 1

2 1 0 1 0 1 1 0 0

2 1 0 0 0 2 2 0 0

1 0 1 0 0 0 2 0 1

2 0 0 0 0 1 0 2 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 3 1 0 3 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 1 0 1 2 0 1

0 2 0 0 0 0 2 0 0

1 2 1 0 0 1 2 2 0

1 0 0 2 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 10 0

1 1 0 2 0 2 1 1 0

2 0 1 2 0 0 4 1 2

1 0 2 1 0 3 0 1 1

0 0 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 2 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 2 1 1

1 0 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

0 0 2 1 0 1 3 0 0

0 0 1 1 0 3 0 0 0

1 0 0 2 0 0 1 0 0



0 1 0 0 0 0 2 6 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 2 1 0 1 0 0 0

1 1 2 1 0 1 0 0 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 0 3 0 2 2 1 0

1 1 0 3 0 2 3 1 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

1 0 1 2 0 1 2 0 0

1 1 0 0 0 0 2 1 0

0 1 2 0 0 0 2 0 1

0 0 4 1 0 0 1 1 0

2 0 1 1 0 0 1 0 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

3 1 0 2 0 0 2 6 1

0 0 1 0 0 0 0 3 0

1 0 0 1 0 2 0 0 0

0 1 2 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 3 2 0 0

2 1 0 2 0 0 0 2 0

0 1 2 1 0 2 5 1 1

1 1 1 0 0 1 1 0 0

1 0 1 1 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 1 3 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 1 0 1 5 1

0 0 1 0 0 1 2 0 0

2 0 0 1 0 3 1 0 1

4 0 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 2 0 0 2 1 3

0 0 0 0 0 1 1 1 1

3 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 0 0 0

4 0 0 0 0 0 0 3 0

0 1 0 0 0 0 2 1 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

2 0 1 1 0 0 1 0 0

3 1 0 0 0 0 2 0 1

1 1 0 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

2 1 1 1 0 1 0 0 0

2 1 0 2 0 0 0 3 0

1 0 0 2 0 0 2 0 0

1 1 2 0 0 1 2 1 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

2 0 2 2 0 2 1 1 0

2 1 0 0 0 0 2 1 1

2 1 1 0 0 0 0 1 0

2 1 2 2 0 0 1 4 0

3 0 0 1 0 0 1 2 0



2 1 0 0 0 1 0 2 2

0 1 1 1 0 0 0 4 0

1 0 1 1 0 1 0 2 0

3 0 0 1 0 1 1 0 1

1 1 0 1 0 0 1 2 0

0 0 0 0 0 1 1 1 0

1 1 1 2 0 1 2 1 0

1 0 2 1 0 0 3 0 0

0 1 0 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 0 3 0

0 1 2 0 0 1 2 2 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 1 0 1 0 0 4 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 1 2 0 0 0 0 0

2 2 0 2 0 1 2 0 0

0 1 0 0 0 0 3 1 0

1 1 1 1 0 2 2 0 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 1 0 1 0 0 0

3 1 4 5 0 0 4 0 1

0 1 1 0 0 0 2 1 1

1 0 2 0 0 0 2 0 0

1 0 2 0 0 0 2 0 0

3 1 1 1 0 0 1 3 0

0 0 2 2 0 0 1 0 0

0 1 0 1 1 1 3 0 1

2 0 1 1 0 1 2 0 1

3 1 1 4 0 2 2 0 1

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 0 1 2 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

3 0 1 3 0 1 0 2 0

0 0 0 1 0 1 0 1 0

1 0 0 0 1 2 2 0 0

0 0 0 1 0 2 1 0 0

0 0 1 1 0 2 1 0 1

0 1 0 1 0 1 1 1 0

0 2 1 1 0 0 1 1 0

0 2 0 2 0 0 0 0 0

2 0 0 0 0 0 2 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

2 1 1 1 0 0 0 1 0

0 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 2 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 1 2 3 0

0 0 0 0 0 0 0 4 1

1 1 0 0 1 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 5 0 0

2 1 0 0 0 0 0 2 0



2 1 1 0 0 1 1 2 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

2 0 0 0 1 0 1 0 2

1 0 1 2 0 1 1 1 0

0 0 1 1 0 1 2 0 0

0 0 0 1 0 0 3 1 0

0 0 0 0 0 0 3 0 0

2 0 0 0 0 0 2 0 1

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 0 2 0 0 1 3 2 0

0 0 2 1 0 1 0 0 0

1 0 1 2 0 4 1 2 0

1 0 0 0 0 0 3 3 0

1 0 0 0 0 0 3 3 0

0 1 1 1 1 0 1 2 0

2 0 0 0 0 0 0 1 0

0 0 1 1 0 1 1 1 0

1 0 0 0 0 2 1 1 2

1 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 2 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 3 0 0 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 3 2 0 1

0 1 0 2 0 1 2 1 0

1 0 0 1 0 0 0 1 0

2 1 2 2 0 1 0 0 1

2 1 0 1 0 0 0 2 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 0 1 3 0 1 1 0 0

0 0 1 1 0 0 4 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 2

2 0 0 3 0 1 2 1 0

0 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 5 0 0

1 0 0 0 0 1 3 2 0

0 0 0 0 0 3 2 0 0

1 1 2 3 0 2 1 0 1

0 0 0 0 0 1 0 1 0

0 0 1 1 0 0 2 1 0

0 0 2 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 1 1 1 0

0 1 5 0 0 0 0 0 0

0 0 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 2 0 1 1 1 0

2 0 3 1 0 1 3 0 0

0 0 0 0 0 2 1 0 0

1 1 0 1 0 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 1 1 0

1 0 0 1 0 0 0 1 0



1 1 1 1 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

1 0 2 1 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 1

4 0 0 2 0 1 4 1 0

1 0 2 3 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 1 1 0 0

1 0 0 0 0 1 0 5 0

2 0 0 1 0 2 2 2 0

1 0 1 2 0 0 0 2 0

3 1 1 3 0 0 0 4 0

2 1 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 2 1

3 0 0 1 0 1 1 1 0

0 0 0 1 0 0 2 0 0

0 0 0 1 0 0 4 0 0

3 0 0 0 0 0 0 2 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 0 1 1 0 2 2 0 0

0 0 0 1 0 0 0 0 1

1 0 1 1 0 1 1 0 0

0 0 2 1 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 1 0 1 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

3 0 0 0 0 0 0 0 0

2 0 0 1 1 0 0 3 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

2 0 1 2 0 0 2 2 1

2 0 0 1 1 1 1 0 0

0 0 0 0 1 1 1 1 0

1 1 0 0 0 1 2 1 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

1 0 1 2 0 0 0 2 0

2 0 1 0 0 1 0 0 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 1 2 0 0

1 1 0 1 0 1 0 3 2

1 0 1 0 0 1 0 4 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

4 1 0 2 0 0 0 0 0

1 0 1 1 1 0 2 0 0

1 1 1 1 1 0 2 0 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

1 0 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 2 0 1 2 0 0



0 0 0 0 0 0 1 1 0

1 1 0 1 0 1 0 1 1

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 0 2 3 0

1 1 1 1 0 0 2 4 0

1 0 1 0 0 0 3 3 0

0 1 2 1 0 1 0 1 0



I Count L Count K Count M Count F Count P Count S Count T Count W Count

0 0 0 0 0 3 0 0 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 2 1 0 0

0 1 1 1 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 1 0 1 0

1 2 1 0 1 3 3 2 0

1 2 0 0 0 0 2 1 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

1 0 1 0 1 0 1 1 0

1 1 1 1 3 2 4 2 0

2 0 0 0 1 1 2 0 1

2 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 2 0 1 1 0

0 3 0 0 0 1 0 2 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 1 0 0 0 0

2 3 2 0 1 2 2 1 0

3 2 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 2

1 0 1 0 0 0 1 0 0

1 2 0 0 0 0 1 0 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

4 1 2 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

0 1 3 0 0 2 1 1 0

1 1 2 0 0 0 2 1 0

0 2 2 0 0 1 1 0 0

0 2 0 0 0 0 1 0 0

0 2 2 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 0 2 1 2 0 0 0 0

0 2 0 2 0 0 2 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 3 0 1 0 0 1 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

0 2 1 0 1 0 3 1 0

0 2 2 0 1 0 3 1 0

0 2 1 0 1 0 0 0 1

4 1 1 0 0 1 1 1 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

1 1 0 0 0 2 0 0 0

0 3 1 0 0 1 1 1 0

3 3 0 0 0 1 1 0 0

0 1 1 0 0 6 2 3 0



1 3 1 0 0 2 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 3 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 2 1 1 0 0

0 1 0 0 1 0 3 0 0

0 0 0 0 1 0 2 1 0

0 1 1 0 1 0 1 0 1

1 1 0 0 0 1 0 0 0

1 3 0 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 2 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 1 0 1

2 1 2 1 1 1 0 0 0

1 1 1 0 1 2 2 0 1

0 0 0 1 1 0 3 3 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

0 2 1 0 0 2 3 3 0

0 0 0 0 2 0 0 0 1

1 1 1 0 1 1 1 1 0

2 1 0 0 1 0 1 0 0

2 2 0 0 2 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 0 1 0

1 1 1 0 1 1 4 1 0

1 1 1 0 1 0 2 1 0

1 0 1 0 2 1 0 4 0

0 0 0 0 1 0 0 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 2 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 1 1 0 0 0

2 1 1 0 0 0 3 0 0

1 0 1 0 0 0 0 1 0

3 0 1 0 0 0 5 2 0

3 0 1 0 1 0 3 3 0

2 2 2 1 0 0 0 1 0

1 0 1 0 1 0 1 0 0

0 2 2 1 1 3 0 0 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

0 1 0 1 1 0 0 1 0

1 3 0 2 1 0 1 2 0

1 2 0 0 0 0 2 1 0

1 4 1 0 1 1 2 3 0

0 2 1 0 1 1 0 1 0

0 2 0 1 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

1 0 2 0 0 0 3 0 0

2 3 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0



0 1 0 1 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 3 0 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 1 0 2 2 1

0 0 0 0 0 0 1 0 0

0 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 1 0 0 1 2 2 0

0 1 1 0 0 1 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 2 0 0 3 0 1 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 2 2 2 0 0

1 1 0 0 2 2 1 0 0

0 1 0 0 1 1 0 2 1

0 1 2 0 0 1 1 0 1

0 0 0 0 1 1 1 0 0

0 3 1 0 1 1 5 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 2 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

1 4 1 0 0 0 0 3 0

0 0 1 0 1 3 3 2 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0

0 2 0 0 0 1 1 0 1

2 1 1 0 3 1 2 1 0

1 0 0 0 1 1 0 0 0

0 3 1 0 1 0 1 3 0

2 0 0 1 0 0 1 0 0

1 2 0 0 0 0 3 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

2 0 0 0 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 2 1 0 1 0 2 1 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

0 4 3 0 0 0 2 0 0

0 1 0 0 1 0 1 1 1

2 1 0 0 0 0 0 0 0



2 1 1 0 0 0 1 1 0

3 3 2 0 0 0 3 1 0

1 3 1 0 0 0 2 1 0

1 5 2 0 1 1 2 3 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

0 2 1 1 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 3 0 0

3 1 1 0 0 0 2 2 0

1 1 2 1 0 0 1 1 0

0 2 1 1 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 0 0 1 2 1 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

0 2 1 0 0 1 1 1 0

0 2 1 0 1 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 6 1 0

1 2 1 1 2 0 2 0 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 2 1 0 1 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 4 2 0

0 1 1 0 2 0 2 1 0

2 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 4 0 1 0

0 1 1 0 1 0 1 1 0

1 4 1 0 0 1 1 2 0

0 0 1 0 3 0 0 0 0

2 1 1 1 1 1 3 1 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 0 1 0 2 0 1 0 0

2 2 0 1 1 1 0 1 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 1 0 0 2 0 1 1 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

1 1 1 0 1 2 1 5 0

0 0 2 0 2 0 0 0 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

3 0 1 0 1 1 1 0 0

1 0 0 0 1 1 1 2 0

0 2 1 0 1 0 0 1 0

2 1 1 0 2 0 0 1 0

1 1 1 0 3 2 1 1 0

1 2 1 0 3 2 1 1 0

0 0 0 0 2 0 0 2 0

0 3 0 0 1 1 1 0 0

1 1 1 0 1 2 0 1 0

0 1 1 0 1 0 0 1 0

0 1 1 0 1 1 0 3 0

0 0 0 0 1 0 6 0 0

0 1 0 0 1 0 0 2 0



0 2 0 0 3 0 0 2 0

0 2 0 0 1 0 2 1 0

1 1 1 0 1 1 0 2 0

0 3 1 0 1 1 2 1 0

0 0 1 0 2 3 0 0 0

3 1 1 0 2 1 1 1 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 1 1 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 1 1 1 3 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

2 0 1 0 2 2 1 1 0

1 1 0 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 1 0 5 0 0

0 0 0 0 0 0 6 0 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 1 0 8 0 0

0 0 0 0 0 0 5 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

3 1 1 1 0 0 1 0 0

3 1 2 1 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 1 1 1

2 3 1 0 1 1 0 1 0

2 1 0 0 0 1 2 0 0

2 2 1 0 0 2 2 0 0

1 0 1 0 0 1 2 1 0

2 1 1 0 3 2 3 1 0

1 1 2 0 0 1 1 1 0

2 5 2 0 0 1 2 4 0

0 0 2 0 0 1 0 0 1

0 0 2 0 0 1 0 0 1

1 2 1 0 0 0 2 0 0

0 3 0 0 0 1 0 0 0

1 2 1 0 0 0 2 1 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

2 2 1 0 0 1 0 0 0

2 2 2 0 0 1 0 0 0

0 3 0 0 0 1 1 2 1

0 1 0 0 0 0 1 0 0

1 3 0 1 1 1 1 0 0

1 4 1 1 1 1 1 0 0

1 0 1 0 3 1 4 1 0

2 2 1 0 1 3 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 0 0

0 3 1 0 2 2 1 1 0

1 1 0 1 0 0 2 1 1

0 0 0 0 1 1 5 1 0

2 0 1 0 0 0 2 3 0



0 1 0 0 3 0 6 0 0

2 2 1 0 2 2 1 1 0

0 1 1 0 0 2 3 1 0

0 0 0 0 0 0 9 0 0

2 1 1 0 0 1 1 0 1

0 3 0 0 1 3 3 6 0

0 0 1 0 0 4 0 1 0

0 1 1 0 0 2 1 2 0

2 2 1 2 1 0 1 0 0

2 2 2 2 1 0 1 0 0

1 1 1 0 0 1 2 2 0

0 2 1 0 0 1 0 2 0

1 5 0 0 0 1 4 0 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 2 0 1 0

1 0 2 0 2 1 0 1 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

0 1 1 0 1 2 0 0 0

1 3 1 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 1 1

2 1 1 0 0 1 0 1 0

3 1 2 0 0 1 0 1 0

1 1 1 1 0 1 0 0 0

0 2 0 0 1 0 1 1 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 0 1 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

1 2 1 0 0 1 0 2 0

1 3 1 0 1 0 1 0 0

5 0 2 0 0 2 1 1 0

1 1 1 0 0 0 0 0 1

2 1 0 0 0 0 1 0 0

3 2 0 0 0 1 2 0 1

2 1 1 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 2 0 3 0 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 3 1 1 0 2 2 1 0

3 2 0 0 1 1 2 1 0

3 2 0 0 1 1 3 1 0

4 0 0 0 0 1 0 0 0

5 0 1 0 0 2 0 0 0

1 1 1 0 1 0 1 2 0

1 1 1 1 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 0 1 0 0 0



2 0 3 1 0 1 0 0 0

3 2 2 0 3 1 2 1 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

2 2 0 0 0 1 0 0 0

1 1 1 0 0 0 2 1 0

4 1 0 0 0 1 0 0 0

1 3 1 0 0 5 0 2 0

1 3 0 1 0 2 1 2 0

2 0 1 0 0 2 0 0 0

1 1 1 0 0 1 0 1 0

1 1 1 0 0 0 2 1 0

1 1 1 1 1 0 0 2 0

2 1 1 0 0 0 2 0 0

2 1 0 0 0 0 0 1 0

3 0 1 0 1 1 2 0 0

3 1 2 0 3 3 5 0 0

4 2 0 0 0 1 4 0 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 1 1 3 0 0

2 1 1 0 0 0 0 1 0

1 1 1 0 1 0 3 3 0

1 1 2 0 1 0 3 3 0

1 0 1 0 0 1 1 2 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

1 1 0 0 0 1 0 1 0

2 0 1 0 0 1 0 1 0

1 0 3 0 0 0 0 0 0

2 1 1 1 1 2 0 0 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

2 1 1 0 0 0 1 0 0

0 3 2 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

1 2 2 1 2 0 2 0 0

1 1 1 0 2 0 1 1 0

1 0 2 0 2 1 1 0 0

0 0 2 0 2 3 0 0 0

1 0 2 0 0 0 2 1 0

1 2 2 0 0 1 1 1 0

0 3 1 0 0 1 0 0 0

1 2 2 0 1 3 0 0 0

2 2 2 0 1 3 0 0 0

0 3 1 0 1 3 3 6 0

4 2 1 0 0 1 4 0 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

1 1 3 0 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 2 0 0 0

1 2 1 0 1 0 1 2 0

1 2 2 0 0 0 4 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0



0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 1 1 0 0 0 0

0 5 2 0 0 2 2 0 0

3 1 2 0 1 3 3 2 0

0 2 3 0 0 1 0 1 0

0 1 2 0 2 1 0 1 0

1 0 2 0 0 0 0 3 0

1 1 2 0 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

1 1 2 0 1 0 0 0 0

1 1 2 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 2 1 0 0

1 1 0 0 2 1 2 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

3 3 2 0 0 0 1 1 0

0 4 1 0 0 0 2 1 1

0 2 1 0 1 0 3 0 1

0 2 1 0 1 0 2 1 1

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 1 1 0 0 0

1 2 2 0 1 1 0 0 0

0 3 1 0 3 0 0 2 0

0 2 1 2 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 3 0 0

0 3 1 0 1 1 0 1 0

1 5 2 0 1 2 1 3 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 2 0 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 1 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

0 1 1 2 1 1 1 0 0

2 1 1 0 2 1 0 1 0

0 3 3 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 0 2 0

0 2 0 0 1 0 0 0 0

1 3 1 0 1 0 0 1 0

1 3 1 0 1 2 1 0 0

0 2 1 0 1 0 0 1 0

0 4 0 0 1 0 1 0 0

0 2 0 0 1 0 0 0 0

2 2 1 0 1 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

2 4 1 1 1 1 0 1 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

0 1 2 0 0 2 4 0 1

1 2 1 2 0 0 0 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0



1 1 2 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 2 1 0

1 3 1 0 1 1 0 2 0

0 3 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 1 0 1 1 0

1 2 2 0 1 1 3 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 2 0 1 0

0 2 1 1 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

1 4 1 0 2 0 2 0 0

1 3 1 1 0 0 0 0 0

0 2 1 1 0 0 1 1 0

0 4 2 0 0 0 1 4 1

1 2 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 1 0 1 0

0 2 1 0 1 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 1

0 2 2 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 0 1 0 0 0

0 4 1 1 1 1 2 1 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

0 4 1 0 1 2 2 2 0

1 6 1 0 0 1 1 0 0

0 3 3 0 1 2 0 0 1

0 1 0 0 0 0 0 2 0

0 3 0 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 1 0 0 1 0

3 2 2 0 1 3 3 2 0

0 3 1 0 0 1 1 0 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 0 0

1 1 2 0 0 0 2 1 0

2 1 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 0 0

0 2 2 0 1 0 1 0 0

0 2 0 0 0 1 3 1 0

1 1 0 0 0 0 1 3 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 0 1 1 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 3 0 0 0 0 0 1 0

0 2 0 0 2 1 2 0 0



1 2 1 0 0 1 1 2 0

1 2 1 0 1 0 2 0 1

3 3 0 1 0 0 0 1 1

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 1 0 0 0 0

0 3 1 0 1 0 0 0 0

0 2 0 0 1 0 1 1 0

0 1 1 1 1 0 0 0 0

1 2 1 1 1 1 1 2 0

0 0 1 3 0 0 1 1 0

3 2 0 4 0 1 2 0 0

0 0 0 1 1 1 2 1 0

0 1 1 1 0 0 0 2 0

1 0 0 1 0 1 7 3 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 1

0 1 0 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 1 1 3 0 0

1 1 2 0 2 1 3 0 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 1 1 2 0

0 2 2 0 1 1 1 2 0

0 1 1 0 2 0 1 1 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

1 0 0 0 0 1 2 0 0

4 0 1 0 1 2 1 2 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

2 1 0 0 1 1 2 2 0

1 2 2 0 0 0 0 0 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 3 1 0 0 0 0 0 0

2 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 1 1 2 0

0 1 1 0 0 1 0 2 0

0 1 1 0 0 2 1 1 0

0 3 0 0 0 1 0 1 0

0 3 2 0 1 0 0 1 0

0 3 1 0 0 0 1 1 0

0 3 2 0 0 1 1 2 0

0 3 3 0 0 1 1 2 0

0 0 1 1 1 2 0 0 0

0 0 0 2 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 3 3 0 0

1 2 1 0 1 1 0 2 0

0 0 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 1 0 3 0 0



1 3 0 2 1 1 2 1 0

1 0 0 0 0 0 2 1 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

2 0 2 0 0 0 2 1 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 1 2 1 0

0 3 0 2 0 1 1 2 0

2 2 1 1 1 0 0 2 0

1 0 1 0 0 1 1 0 1

1 4 1 0 2 3 1 3 0

0 1 1 2 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

2 2 2 0 0 1 1 2 0

1 1 0 0 0 1 2 0 0

0 2 1 0 1 1 0 2 0

0 2 1 0 1 1 2 1 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

3 1 1 0 1 3 3 2 0

1 2 1 1 2 2 2 1 0

1 0 0 0 1 1 2 1 0

1 0 1 0 0 1 1 3 0

1 0 0 0 0 1 1 0 2

0 1 1 0 0 1 2 1 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

0 2 2 0 1 0 0 0 0

1 2 0 0 1 3 2 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

3 4 1 0 2 1 1 2 0

4 0 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 3 1 1 1 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 3 0 0 1 1 2 1 0

0 4 1 0 1 1 2 1 0

1 1 0 0 1 1 0 0 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

0 1 2 0 0 2 1 1 0

0 1 0 1 0 1 0 1 0

1 1 0 0 0 2 1 3 0

1 1 0 0 0 2 1 3 0

0 3 1 0 0 1 1 1 0

0 1 0 0 0 2 6 0 0

0 4 2 0 1 1 2 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 2 0 0 0 1 1 0

0 3 1 0 0 0 1 4 1



1 0 0 0 4 0 3 2 0

1 0 1 0 0 0 0 1 0

0 2 1 1 0 0 0 1 0

2 1 1 1 0 3 0 1 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

1 1 0 0 1 0 2 2 2

1 1 1 0 1 2 0 1 0

0 2 2 0 0 1 0 0 1

2 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

3 4 1 0 0 1 0 0 0

1 1 2 0 1 1 2 0 0

1 1 1 0 0 1 0 0 0

0 3 0 0 1 1 2 1 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 0 2 0 1 1 3 1 0

0 2 1 1 0 0 1 2 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

3 2 1 1 0 0 3 2 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

2 1 0 1 1 1 2 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 1 1 5 0 1

0 0 0 0 2 0 2 2 0

0 1 0 0 3 1 1 4 0

0 0 0 0 1 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

0 0 0 3 0 0 2 0 1

1 0 0 0 0 1 3 0 1

2 3 1 0 0 2 2 0 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 1 2 2 0

2 1 1 1 1 1 1 2 0

1 0 0 0 1 1 3 0 0

1 1 0 0 0 0 3 0 0

0 2 0 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 5 1 0 1 1 3 0 0

1 2 1 0 1 0 1 0 0

1 2 1 0 1 0 1 1 0

2 1 0 0 1 1 2 0 0

3 1 1 0 1 1 1 0 0

1 1 0 0 0 1 1 0 0

0 1 2 0 0 0 3 0 0

3 1 2 0 0 0 3 2 0

1 2 1 0 2 0 2 0 0

2 2 1 0 0 0 2 0 0



0 2 0 0 0 0 3 0 0

0 3 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 0 3 1 0 0

3 3 1 1 0 0 2 0 0

3 4 1 1 0 0 2 1 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

1 1 3 0 0 0 4 0 1

1 1 0 1 0 0 1 1 0

1 2 0 0 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 2 0 1 1 1 0 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

3 1 0 1 2 1 4 2 0

1 1 1 2 0 2 2 1 0

0 0 1 0 1 0 1 2 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 1 0 2 0 0

2 0 0 0 0 0 3 2 0

0 3 1 0 0 0 3 2 0

1 0 1 1 1 1 1 1 0

0 0 1 0 1 1 3 2 0

1 2 1 0 0 0 1 2 0

2 1 0 0 0 2 1 2 0

1 2 1 0 1 0 1 2 0

0 2 1 1 0 0 1 2 0

1 1 1 2 1 0 3 4 0

0 0 1 0 0 1 3 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

0 0 3 0 0 4 2 3 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

0 2 1 2 1 0 3 0 0

1 0 0 0 0 2 2 0 0

0 0 0 0 0 0 3 0 1

0 1 1 0 1 0 0 2 0

0 2 1 0 1 2 1 2 0

1 0 0 0 1 0 1 2 1

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 0 0 2 0

0 1 0 0 0 1 2 2 0

1 0 1 1 0 0 1 1 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

0 2 0 0 0 0 1 2 0

1 2 1 0 1 0 1 1 0

0 0 0 0 1 0 1 3 0

0 1 1 0 2 1 0 1 0

2 1 0 0 0 2 0 2 1

1 1 1 0 1 0 2 5 0



0 4 0 0 0 0 0 2 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

2 0 1 0 2 1 0 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

1 0 1 0 1 1 2 1 0

2 0 1 0 2 2 2 2 0

5 0 1 0 1 1 0 2 1

2 0 0 0 1 1 1 3 0

2 0 0 0 0 0 0 2 0

0 0 1 0 1 0 1 1 0

0 1 3 0 0 1 1 1 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 0 1 1 0 1 1

1 2 0 0 0 0 0 2 0

2 3 1 0 0 3 1 2 0

0 2 0 0 0 0 1 1 0

1 2 1 1 0 0 0 1 0

0 1 1 0 1 1 2 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

3 1 0 0 0 0 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 2 0

1 0 1 0 1 0 0 2 0

1 0 2 0 1 0 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 4 0

0 1 3 0 1 1 0 1 0

0 1 0 0 0 1 1 2 0

1 1 1 1 0 1 2 1 0

1 1 1 1 0 2 2 2 0

0 3 0 0 1 1 0 1 0

0 1 1 0 1 1 0 1 0

1 2 0 0 0 1 0 1 0

0 0 2 0 0 2 0 4 0

0 1 1 0 0 5 1 4 0

0 0 1 1 1 0 1 1 0

1 0 1 0 1 0 1 1 0

1 0 2 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

4 1 0 0 0 1 0 1 0

1 2 1 0 0 0 2 4 0

1 2 0 0 0 0 0 2 0

2 3 0 0 0 1 0 3 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

3 1 1 0 1 0 0 1 0

1 2 0 1 0 0 0 1 0

0 0 1 2 0 1 0 1 2

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 1 0 1 3 0



0 1 0 1 1 2 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

0 1 0 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 1 1 1 1 0

0 0 1 0 1 2 4 0 0

1 3 1 0 1 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 1

0 4 2 0 1 1 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 0 1 0 0 0

1 2 1 0 2 0 2 0 0

0 0 1 0 1 1 2 4 0

0 1 1 1 2 1 2 2 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 2 0 0 0 1 0 0

1 1 0 1 0 0 4 1 0

0 0 1 0 0 1 1 0 1

1 2 1 0 0 0 4 0 0

1 0 1 0 0 1 0 3 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

3 0 1 0 0 1 1 1 0

2 2 1 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

0 1 1 1 0 1 0 1 0

1 2 1 0 0 1 0 2 0

2 4 0 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 3 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

0 4 1 0 1 0 2 1 0

0 4 0 0 1 2 2 3 0

0 1 1 2 1 1 1 3 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

0 3 2 0 2 0 2 1 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

2 3 1 0 0 0 3 0 0

3 2 0 1 0 0 4 2 0

0 1 1 1 2 1 0 0 1

0 0 1 1 1 0 1 0 1

0 2 1 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 2 1 0

1 0 0 0 1 0 0 0 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 3 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 2 0

1 2 0 0 1 0 0 1 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 2 1 0



0 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

1 1 3 0 1 0 1 1 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 0 1 0 1

2 2 1 1 0 2 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

0 1 1 0 2 0 3 4 0

1 5 1 0 0 1 1 1 0

1 0 1 1 1 1 1 1 0

1 1 1 0 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 2 0 0 0

0 2 0 0 0 1 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

2 0 2 0 2 0 1 0 0

0 0 1 1 2 1 1 0 1

1 2 1 1 0 0 1 0 1

1 0 1 1 0 1 2 1 1

0 0 1 1 0 0 0 1 1

3 1 1 2 0 0 1 2 1

0 0 2 0 0 0 2 0 1

1 0 1 0 1 1 0 0 1

0 0 0 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

0 1 1 1 1 0 1 0 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

2 0 1 1 1 1 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 1 0 1 0 0

0 1 1 0 3 1 0 1 0

0 1 2 0 3 1 0 1 0

1 1 1 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 3 2 1 0

4 0 1 0 1 3 1 0 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 2 2 0 1 0 0 0 0



1 1 1 0 1 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 1 3 1 0

1 1 1 1 1 2 2 1 0

3 0 1 0 1 1 2 1 0

2 1 1 0 0 0 0 2 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 1 0 1 1



Y Count V Count U Count Length Missed cleavagesMass Proteins Leading razor proteinStart position

0 1 0 8 0 777,4497 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST21

0 1 0 9 0 948,5029 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST242

0 0 0 11 0 1198,656 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST60

2 1 0 10 0 1168,588 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST267

0 1 0 16 0 1605,909 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST167

1 2 0 15 0 1679,765 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST56

0 2 0 17 0 1580,877 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST427

1 2 0 22 0 2362,206 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST433

0 1 0 17 0 1800,922 sp|Q12230|LSP1_YEAST;sp|P53252|PIL1_YEASTsp|Q12230|LSP1_YEAST176

1 0 0 10 0 1124,535 CON__P04264CON__P04264 367

0 0 0 8 0 1003,455 sp|P21560|CBP3_YEASTsp|P21560|CBP3_YEAST102

0 0 0 8 0 908,4604 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST208

0 0 0 23 0 2466,2 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST91

0 0 0 15 0 1647,764 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST94

2 1 0 17 0 1750,937 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST7

0 0 0 8 1 958,4832 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST84

0 2 0 14 0 1419,69 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST210

0 0 0 13 0 1551,827 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST78

0 1 0 11 0 1056,582 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST505

0 0 0 8 0 946,5488 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST318

0 2 0 23 1 2467,369 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST176

0 1 0 12 0 1306,797 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST440

2 0 0 9 0 1213,592 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST119

0 1 0 13 0 1286,647 sp|P08417|FUMH_YEASTsp|P08417|FUMH_YEAST98

0 0 0 7 0 728,4545 sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST180

0 0 0 7 0 832,4477 sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST337

0 0 0 18 1 1851,058 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST48

1 1 0 10 1 1188,625 sp|P04385|GAL1_YEAST;sp|P13045|GAL3_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST394

0 2 0 17 2 1780,968 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST45

1 2 0 14 1 1450,803 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST235

1 0 0 10 1 1162,623 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST158

0 0 0 9 0 929,493 sp|P41811|COPB2_YEASTsp|P41811|COPB2_YEAST686

0 1 0 10 1 1013,623 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST419

1 1 0 12 0 1512,678 sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST93

0 2 0 9 0 990,4804 sp|Q12230|LSP1_YEASTsp|Q12230|LSP1_YEAST71

0 0 0 7 1 827,4364 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST113

1 0 0 11 0 1298,611 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST225

0 0 0 9 0 1014,535 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST256

1 0 0 16 2 1810,947 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST88

0 0 0 7 0 731,4178 sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST16

0 0 0 13 0 1380,689 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 0 0 14 1 1508,784 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 1 0 11 0 1375,714 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST315

0 0 0 16 0 1651,926 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST50

0 0 0 8 0 832,3828 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST299

0 0 0 7 0 722,4439 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST170

0 1 0 15 0 1452,83 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST248

0 0 0 14 0 1507,872 sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST171

0 0 0 18 0 1830,948 sp|P53252|PIL1_YEASTsp|P53252|PIL1_YEAST12



2 1 0 20 0 2203,141 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST96

2 0 0 12 0 1525,716 sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST51

0 1 0 13 0 1482,804 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST130

1 0 0 9 0 1106,536 CON__P35908;CON__P19013CON__P35908 360

2 0 0 12 0 1335,614 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST194

1 1 0 14 0 1566,706 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST212

0 1 0 8 0 881,4243 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST507

0 2 0 14 0 1578,757 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST100

0 2 0 10 0 1009,592 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST189

0 1 0 12 0 1313,719 REV__CON__Q6IME9

0 1 0 10 1 1036,603 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST452

0 1 0 10 0 1053,546 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST325

0 2 0 8 0 944,508 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST187

2 4 0 27 1 2963,474 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST476

1 3 0 21 0 2290,163 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST259

1 1 0 21 0 2291,936 sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST253

1 2 0 14 0 1559,758 sp|Q12349|ATP14_YEASTsp|Q12349|ATP14_YEAST84

0 0 0 16 1 1804,863 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST359

0 0 0 10 0 1311,563 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST384

0 0 0 14 0 1504,741 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST169

0 1 0 12 0 1332,704 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST106

0 1 0 16 0 1921,942 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST278

0 0 0 9 0 1015,53 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST344

1 1 0 16 0 1742,836 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST100

0 4 0 24 0 2472,177 sp|P54837|TMEDA_YEASTsp|P54837|TMEDA_YEAST38

1 1 0 21 0 2267,086 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST20

2 0 0 10 0 1249,525 sp|P39007|STT3_YEASTsp|P39007|STT3_YEAST606

0 1 0 11 0 1129,562 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST51

0 1 0 12 0 1360,647 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST159

1 1 0 10 0 1160,557 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST111

0 1 0 9 0 993,5356 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST45

1 1 0 10 0 1180,576 sp|P04039|COX8_YEASTsp|P04039|COX8_YEAST32

0 2 0 12 0 1187,676 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST341

0 2 0 11 0 1229,625 sp|P16603|NCPR_YEASTsp|P16603|NCPR_YEAST49

1 2 0 29 0 3263,507 CON__P35527CON__P35527 340

0 0 0 18 0 1897,891 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST339

0 1 0 13 1 1486,843 sp|P27895|CIN8_YEASTsp|P27895|CIN8_YEAST490

0 0 0 8 0 907,44 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST176

0 0 0 20 2 2250,085 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST513

0 1 0 11 1 1249,63 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST106

0 0 0 10 0 1197,497 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST14

2 0 0 26 0 2877,368 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST241

0 0 0 13 0 1459,727 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST117

0 1 0 25 1 2833,398 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST117

2 1 0 14 0 1742,852 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST132

0 1 0 8 0 917,4641 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST345

0 2 0 12 0 1261,615 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291

0 2 0 13 1 1389,71 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291

1 0 0 16 0 1732,9 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST281

0 0 0 13 0 1531,675 sp|P39727|ERV46_YEASTsp|P39727|ERV46_YEAST148



0 1 0 9 1 1064,507 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST166

0 2 0 17 1 1902,965 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST140

0 2 0 14 1 1595,827 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST83

1 0 0 11 1 1308,606 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST416

1 1 0 15 0 1666,868 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST28

0 0 0 12 0 1296,61 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST324

1 1 0 9 1 1094,511 sp|P54837|TMEDA_YEASTsp|P54837|TMEDA_YEAST68

1 0 0 10 0 1305,482 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST467

1 0 0 14 0 1517,736 sp|P32803|EMP24_YEASTsp|P32803|EMP24_YEAST80

0 2 0 9 0 912,528 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST608

0 2 0 9 0 1073,535 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST266

1 1 0 13 0 1591,804 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST73

1 1 0 9 0 1085,562 sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST71

0 2 0 14 0 1591,813 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST265

0 1 0 19 0 2161,992 sp|P81449|ATPJ_YEASTsp|P81449|ATPJ_YEAST64

0 1 0 17 0 2117,911 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST250

0 0 0 12 1 1516,705 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST134

1 1 0 10 0 1139,525 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST276

1 2 0 20 0 2264,096 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST142

1 1 0 10 0 1194,515 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST226

1 0 0 9 0 1140,512 CON__P04264CON__P04264 464

1 1 0 8 0 1022,467 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST295

1 1 0 9 1 1150,562 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST295

0 3 0 20 0 2153,158 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST141

0 0 0 12 0 1436,766 sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST495

0 2 0 11 0 1151,63 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST610

0 0 0 15 0 1699,936 sp|Q07914|TIM14_YEASTsp|Q07914|TIM14_YEAST112

0 1 0 19 0 2002,923 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST93

2 1 0 13 0 1552,731 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST329

1 0 0 8 0 1024,49 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST28

0 2 0 13 0 1445,627 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST81

0 1 0 9 0 1065,436 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST385

0 3 0 15 1 1666,916 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST409

1 0 0 17 0 1890,94 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST163

0 0 0 7 0 889,4294 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST39

0 1 0 16 0 1829,952 sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST16

0 0 0 14 0 1480,622 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST89

0 0 0 11 0 1145,604 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST89

1 0 0 7 0 865,393 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST226

0 1 0 7 0 786,46 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST193

1 2 0 12 1 1378,709 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST72

0 0 0 8 0 921,4668 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST669

0 0 0 9 0 1059,52 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST45

1 0 0 23 0 2509,125 CON__P35527CON__P35527 450

0 0 0 9 0 1059,52 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST243

0 1 0 12 1 1417,694 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST116

1 0 0 10 1 1254,625 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST45

0 0 0 14 2 1543,882 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST522

0 1 0 11 0 1394,647 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST305

0 0 0 7 0 814,4549 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST202



0 1 0 10 0 1087,613 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST105

0 1 0 22 1 2339,252 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST105

0 0 0 16 1 1829,948 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST114

0 1 0 28 2 3203,62 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST114

0 0 0 9 0 1212,49 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST337

0 0 0 10 0 1188,581 sp|P36775|LONM_YEASTsp|P36775|LONM_YEAST479

0 0 0 12 0 1232,6 sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST389

1 0 0 17 0 1995,964 CON__P13645CON__P13645 346

0 1 0 15 1 1662,814 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST233

1 2 0 14 0 1636,813 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST498

0 3 0 17 1 1899,954 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST183

1 3 0 23 0 2544,217 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST151

0 1 0 12 0 1388,657 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST499

1 0 0 16 0 1835,843 sp|P21560|CBP3_YEASTsp|P21560|CBP3_YEAST126

0 0 0 10 0 1079,55 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST70

0 3 0 17 0 1566,737 sp|P40319|ELO3_YEASTsp|P40319|ELO3_YEAST318

0 2 0 19 0 1968,003 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST20

0 1 0 8 0 891,4549 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST106

0 1 0 12 0 1274,635 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST236

0 1 0 13 0 1522,74 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST164

0 1 0 14 0 1494,705 sp|P32324|EF2_YEASTsp|P32324|EF2_YEAST565

0 1 0 17 0 1755,832 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST436

1 2 0 12 1 1477,778 sp|P32803|EMP24_YEASTsp|P32803|EMP24_YEAST145

0 3 0 15 0 1646,852 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST166

1 1 0 12 0 1313,65 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST145

1 1 0 18 0 2091,062 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST225

0 0 0 7 0 844,4119 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST176

0 3 0 23 0 2316,161 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST20

1 0 0 9 0 938,5226 sp|Q12230|LSP1_YEASTsp|Q12230|LSP1_YEAST213

0 0 0 7 0 826,4225 CON__P35908;CON__Q9R0H5;CON__Q5XKE5;CON__Q6NXH9;CON__O95678;CON__Q7Z794;CON__P19013CON__P35908 195

0 0 0 17 0 1974,972 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST45

0 1 0 11 0 1275,61 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST230

1 0 0 13 0 1517,715 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST100

0 1 0 10 1 1265,652 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST223

0 0 0 20 0 2063,006 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST223

1 1 0 9 1 1073,555 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST91

2 0 0 7 0 904,4443 sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST99

0 2 0 15 0 1499,835 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST233

0 1 0 14 0 1663,769 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST175

0 1 0 12 0 1474,778 CON__P04264;CON__P35908;CON__Q9R0H5;CON__Q6NXH9;CON__Q7Z794CON__P04264 200

0 0 0 10 0 1065,622 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST677

0 2 0 18 0 1907,019 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST446

0 3 0 21 1 2275,273 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST446

0 0 0 9 0 1140,531 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST54

2 3 0 18 0 2026,989 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST351

0 0 0 7 0 814,4953 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST5

1 0 0 7 0 913,4545 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST51

0 2 0 15 0 1531,825 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST40

1 0 0 13 0 1234,521 CON__P35527CON__P35527 47

0 2 0 12 0 1445,709 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST356



0 1 0 12 0 1371,719 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST279

0 1 0 14 0 1434,747 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST294

0 2 0 13 0 1302,718 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST29

0 1 0 14 0 1475,787 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST200

0 1 0 9 1 1100,613 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST300

0 3 0 20 0 2112,162 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST177

1 0 0 8 0 997,4869 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST47

0 0 0 8 0 922,4582 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST125

0 0 0 12 0 1053,582 sp|P40341|YTA12_YEAST;sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST383

1 0 0 10 0 993,5131 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST495

0 0 0 8 0 859,4334 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST287

0 0 0 16 1 1844,891 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST467

1 2 0 11 0 1247,676 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST143

1 0 0 12 0 1383,708 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST219

1 4 0 13 0 1404,813 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST192

0 2 0 14 0 1253,6 CON__P35908CON__P35908 21

3 0 0 31 0 2382,945 CON__P04264CON__P04264 519

0 1 0 10 0 999,5601 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST182

2 0 0 40 0 3222,274 CON__P35527CON__P35527 580

2 0 0 23 0 1790,72 CON__P35527CON__P35527 491

0 2 0 8 0 926,5338 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST116

1 0 0 20 0 2201,054 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST605

1 0 0 21 1 2329,149 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST605

0 0 0 8 0 978,4593 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST175

0 0 0 14 0 1584,888 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST374

0 2 0 14 1 1437,842 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST397

1 1 0 17 0 1772,92 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST371

2 1 0 13 0 1383,703 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST23

2 2 0 28 1 3111,593 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST23

1 0 0 12 1 1305,693 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST311

0 1 0 26 1 2510,432 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST100

1 1 0 9 1 1048,534 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST157

1 1 0 11 2 1319,662 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST157

0 0 0 12 0 1269,65 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST115

1 1 0 13 0 1401,725 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST154

0 1 0 12 0 1238,698 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST164

0 0 0 7 0 771,4491 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST404

0 0 0 12 0 1194,697 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST249

0 0 0 13 1 1322,792 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST249

0 1 0 20 0 2129,077 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST90

3 0 0 8 0 977,4607 sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST100

0 2 0 20 0 2072,073 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST98

0 3 0 23 1 2412,32 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST98

1 2 0 18 0 2007,958 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST29

1 2 0 22 1 2313,189 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST194

0 0 0 8 0 755,3926 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST156

0 0 0 15 0 1589,845 sp|Q03529|SCS7_YEASTsp|Q03529|SCS7_YEAST181

1 0 0 16 0 1879,816 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST120

0 0 0 19 0 1746,767 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 430

1 0 0 13 0 1427,678 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST372



0 0 0 19 0 1706,765 CON__P13645CON__P13645 41

1 1 0 32 0 3313,637 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST374

1 3 0 17 1 1845,959 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST99

2 0 0 20 0 1739,698 CON__P35908CON__P35908 531

1 1 0 14 0 1602,841 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST257

1 5 0 36 0 3685,848 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST335

1 1 0 14 0 1497,71 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST49

0 1 0 12 0 1213,619 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST138

1 2 0 21 0 2197,128 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

1 2 0 22 1 2325,223 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

0 3 0 16 0 1636,878 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST56

0 2 0 16 0 1525,835 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST40

1 1 0 25 0 2747,35 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST67

0 1 0 13 0 1360,622 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST55

2 0 0 16 0 1723,744 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST533

1 2 0 13 1 1469,792 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST400

1 1 0 11 0 1272,671 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST300

0 1 0 11 0 1269,62 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST216

1 1 0 13 0 1574,763 sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST106

0 1 0 16 0 1836,958 CON__P35527CON__P35527 375

1 0 0 11 0 1157,619 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST275

0 0 0 8 0 982,5236 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST163

0 1 0 16 0 1748,869 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST131

0 1 0 18 1 1990,048 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST131

0 0 0 10 0 1123,57 sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST156

0 0 0 14 0 1646,791 sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST344

0 1 0 13 0 1425,678 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST470

0 1 0 7 0 780,4494 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST286

0 1 0 10 1 1122,676 sp|P40046|VTC1_YEASTsp|P40046|VTC1_YEAST15

1 2 0 9 0 1089,597 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST30

0 3 0 14 0 1394,85 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST202

0 1 0 17 0 1782,926 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST121

0 1 0 16 1 1795,028 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST58

0 0 0 7 0 915,4814 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST456

0 0 0 8 0 972,524 CON__P04264;CON__P35908CON__P04264 396

0 1 0 21 0 2108,138 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST219

1 0 0 7 0 820,4695 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST11

1 0 0 13 0 1518,761 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST498

0 2 0 11 0 1024,603 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST254

0 1 0 11 0 974,5549 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST186

1 1 0 10 0 1158,603 sp|P00925|ENO2_YEAST;sp|P00924|ENO1_YEASTsp|P00925|ENO2_YEAST186

0 6 0 28 0 2915,543 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST61

0 1 0 20 1 2199,201 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST365

0 1 0 19 0 2015,105 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST112

0 1 0 12 0 1366,746 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 1 0 16 1 1761,999 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 0 0 12 1 1451,726 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST73

0 0 0 10 1 1306,67 CON__P35527CON__P35527 241

0 1 0 15 1 1601,801 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST53

0 0 0 8 1 912,528 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST142



0 2 0 14 2 1627,886 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST142

1 0 0 20 1 2245,204 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST160

1 0 0 10 0 1248,646 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST424

1 0 0 16 0 1875,923 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST65

0 0 0 15 0 1646,775 sp|Q08023|FMP25_YEASTsp|Q08023|FMP25_YEAST120

0 1 0 10 0 1165,707 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST131

0 0 0 19 1 2082,063 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST59

1 1 0 21 0 2259,157 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST308

0 0 0 13 1 1522,774 sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST30

1 1 0 10 0 1203,65 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST45

1 1 0 11 0 1208,64 sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST5

0 0 0 14 0 1607,798 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST422

0 0 0 13 1 1590,811 sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST148

1 0 0 11 1 1433,763 CON__P13645CON__P13645 440

0 1 0 19 0 1953,98 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST289

1 1 0 25 1 2828,427 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST195

0 0 0 18 0 1983,064 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST248

0 1 0 7 0 730,4589 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST28

1 0 0 11 1 1239,686 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST526

0 0 0 9 0 1038,571 sp|Q12230|LSP1_YEASTsp|Q12230|LSP1_YEAST149

0 0 0 13 0 1339,698 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST22

0 0 0 14 1 1467,793 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST22

1 0 0 12 0 1280,589 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST238

0 2 0 12 0 1189,671 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST275

0 1 0 8 0 883,5127 sp|Q12402|YOP1_YEASTsp|Q12402|YOP1_YEAST143

0 1 0 11 0 1177,646 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST250

0 1 0 7 2 866,5338 sp|P43585|VTC2_YEAST;sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST128

1 1 0 11 0 1356,763 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST121

1 0 0 11 0 1286,637 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST217

0 1 0 10 1 1076,598 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST241

2 1 0 18 1 1879,032 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST6

0 1 0 16 1 1580,925 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST247

1 0 0 12 2 1436,701 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST415

0 2 0 20 1 2096,098 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST19

1 0 0 14 1 1645,81 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST99

1 1 0 15 2 1726,904 sp|P04385|GAL1_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST35

0 1 0 10 2 1228,708 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST299

1 1 0 13 2 1480,763 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST459

0 1 0 16 1 1749,926 sp|P02992|EFTU_YEASTsp|P02992|EFTU_YEAST277

1 1 0 14 1 1529,82 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST153

1 0 0 19 1 2073,042 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST193

1 2 0 23 2 2441,284 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST193

1 5 0 37 1 3813,943 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST334

0 0 0 19 1 2111,159 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST247

0 2 0 13 1 1317,766 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST274

0 1 0 8 2 913,5961 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST303

0 0 0 11 1 1210,649 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST282

0 1 0 12 1 1348,772 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST160

1 0 0 16 1 1804,932 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST284

2 3 0 12 1 1426,764 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST235



2 3 0 13 2 1582,865 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST235

1 0 0 11 1 1400,665 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST76

0 0 0 25 1 2464,281 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST930

0 0 0 25 1 2665,36 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST148

0 1 0 10 2 1155,686 sp|Q99190|TECR_YEASTsp|Q99190|TECR_YEAST22

0 1 0 13 2 1447,83 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST120

0 1 0 10 1 1046,597 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST354

0 1 0 8 1 958,5699 sp|P39704|ERP2_YEAST;sp|Q12450|ERP4_YEASTsp|P39704|ERP2_YEAST116

0 2 0 10 1 1087,599 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST122

1 0 0 10 1 1213,617 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

1 0 0 11 2 1369,718 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

0 1 0 12 0 1267,666 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST236

1 0 0 17 0 1840,911 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST280

0 2 0 11 0 1145,645 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST210

0 1 0 22 1 2413,259 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST115

2 1 0 24 0 2705,345 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST495

0 0 0 14 0 1465,72 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST305

0 0 0 14 0 1479,736 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST311

1 1 0 9 1 1063,603 CON__P13645;CON__P08730-1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__A2A4G1;CON__Q99456CON__P13645 157

1 2 0 16 0 1805,95 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

1 2 0 17 1 1934,045 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

0 1 0 15 1 1727,925 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST276

1 1 0 16 1 1984,887 CON__P04264CON__P04264 252

2 1 0 12 0 1453,659 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST392

0 0 0 11 0 1201,671 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST85

0 1 0 24 1 2525,411 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST85

1 0 0 9 0 1164,578 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 442

0 2 0 10 1 1167,686 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST172

0 3 0 13 0 1371,725 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST151

0 0 0 10 0 1219,587 sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST34

0 0 0 11 0 1180,562 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST25

0 1 0 11 0 1305,733 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST75

0 0 0 16 2 1990,985 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST311

2 1 0 18 0 1872,962 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST29

1 0 0 7 0 909,5072 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST429

0 0 0 10 0 1088,659 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST75

1 0 0 13 0 1489,818 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST124

0 0 0 8 0 935,4964 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST395

0 2 0 14 0 1472,835 sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST445

0 0 0 7 0 776,4181 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST200

0 1 0 20 0 2210,097 CON__P00761CON__P00761 58

0 0 0 7 0 788,4215 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST353

0 0 0 13 0 1387,855 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 0 0 15 1 1658,983 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 0 0 21 1 2386,257 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST41

0 1 0 9 0 939,5753 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST208

1 2 0 10 0 1065,546 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST231

0 1 0 18 1 2112,998 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST408

0 1 0 11 0 1275,657 sp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEASTsp|P41939|IDHC_YEAST250

1 0 0 11 0 1284,587 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST491



0 0 0 9 1 957,5495 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST250

0 0 0 10 0 1104,541 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST371

1 0 0 14 0 1663,919 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST323

0 0 0 11 1 1255,714 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST254

0 1 0 9 1 1007,565 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST467

0 3 0 22 1 2401,249 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST323

1 1 0 10 1 1233,672 CON__P13645CON__P13645 236

0 0 0 9 0 981,5495 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST112

0 0 0 8 0 861,463 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST182

1 3 0 17 0 1813,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST390

1 1 0 14 0 1629,825 sp|P02992|EFTU_YEASTsp|P02992|EFTU_YEAST230

2 0 0 22 0 2760,285 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST302

0 0 0 11 0 1343,712 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST49

0 1 0 14 0 1575,756 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST402

0 0 0 23 1 2530,278 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST62

0 1 0 10 0 1140,662 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST204

1 0 0 10 1 1237,646 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST55

1 2 0 18 0 1884,94 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST38

1 0 0 8 1 1022,519 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST141

1 0 0 12 1 1394,704 sp|Q04172|SHE9_YEASTsp|Q04172|SHE9_YEAST121

1 0 0 9 0 1078,493 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST63

1 1 0 8 0 974,5437 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST246

0 1 0 19 0 1991,029 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST75

0 1 0 9 0 1077,546 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST150

1 2 0 24 0 2641,375 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST34

1 2 0 26 0 2767,476 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST372

0 0 0 13 2 1568,908 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST562

0 2 0 7 0 815,4865 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST79

0 0 0 10 1 1185,647 sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST93

0 0 0 9 1 1133,619 sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST184

0 0 0 27 2 2934,545 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST146

0 1 0 15 1 1697,858 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST321

0 1 0 10 2 1200,683 CON__P04264CON__P04264 408

0 0 0 8 1 1002,546 sp|A5Z2X5|YP010_YEASTsp|A5Z2X5|YP010_YEAST46

0 1 0 7 0 808,4443 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST268

0 0 0 12 0 1432,643 sp|Q04172|SHE9_YEASTsp|Q04172|SHE9_YEAST109

0 2 0 9 0 870,5287 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST394

0 0 0 13 0 1540,775 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST129

2 0 0 13 1 1516,741 sp|Q03529|SCS7_YEASTsp|Q03529|SCS7_YEAST132

0 0 0 8 0 800,4756 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST161

0 0 0 8 0 863,4753 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST401

0 0 0 9 1 991,5702 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST401

0 0 0 10 0 1044,556 CON__P00761CON__P00761 98

0 2 0 12 0 1361,704 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST354

0 0 0 8 0 1002,498 sp|P16474|BIP_YEASTsp|P16474|BIP_YEAST553

0 0 0 12 0 1404,718 sp|Q04080|GPI17_YEASTsp|Q04080|GPI17_YEAST397

0 1 0 7 0 800,4392 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST195

0 2 0 11 0 1083,567 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST330

0 3 0 15 0 1676,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST79

0 2 0 17 0 1775,932 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST143



1 3 0 15 0 1588,908 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST387

0 1 0 11 0 1263,686 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST229

1 0 0 22 0 2477,226 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST426

2 3 0 11 0 1298,669 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST236

2 3 0 12 1 1454,77 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST236

2 0 0 9 0 1253,619 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST76

1 0 0 11 0 1294,692 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST99

1 0 0 10 0 1197,614 sp|P40035|PIC2_YEASTsp|P40035|PIC2_YEAST52

1 0 0 10 0 1272,57 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST77

1 2 0 22 0 2324,172 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST142

0 1 0 10 0 1082,492 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST255

0 2 0 19 0 2217,151 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST1

0 1 0 10 0 1167,523 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST4

0 1 0 8 0 947,511 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST39

0 3 0 26 0 2564,16 CON__P04264CON__P04264 493

2 1 0 12 0 1444,677 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST519

0 0 0 8 0 889,4076 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST276

1 1 0 14 0 1534,717 sp|P00425|COX5B_YEAST;sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST140

1 0 0 8 0 980,4563 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST113

0 3 0 20 0 2160,07 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST325

0 3 0 23 1 2550,26 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST325

0 0 0 12 0 1216,605 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST384

0 1 0 13 0 1341,75 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST96

0 1 0 15 1 1502,846 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST452

0 1 0 9 0 1083,56 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST53

2 0 0 12 0 1476,652 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST72

0 1 0 10 0 1099,562 sp|Q12230|LSP1_YEASTsp|Q12230|LSP1_YEAST134

0 2 0 22 0 2357,2 sp|P09624|DLDH_YEASTsp|P09624|DLDH_YEAST169

0 0 0 8 0 942,5135 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST12

0 0 0 14 0 1533,779 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST585

0 0 0 9 1 1098,64 sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST78

1 0 0 10 2 1307,647 CON__P04264;CON__H-INV:HIT000016045CON__P04264 268

0 0 0 9 0 1129,515 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST350

1 2 0 11 0 1246,692 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST97

0 1 0 12 0 1328,719 CON__P35908;CON__Q5XKE5;CON__O95678CON__P35908 348

1 4 0 15 0 1688,91 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST130

0 1 0 13 0 1343,657 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST92

0 2 0 13 0 1369,747 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST426

0 3 0 14 0 1630,916 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST356

0 1 0 15 1 1818,936 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST230

1 1 0 10 0 1164,639 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST280

0 1 0 13 1 1397,824 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST227

0 1 0 14 2 1525,919 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST227

1 0 0 19 0 2255,88 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST127

1 1 0 10 0 1299,522 CON__P04264CON__P04264 258

1 0 0 9 0 1108,504 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST206

0 0 0 15 0 1553,732 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST297

0 1 0 16 0 1830,936 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST518

0 1 0 12 0 1449,664 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST34

0 0 0 13 0 1407,699 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST47



1 1 0 26 0 2800,323 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST115

1 1 0 9 0 1052,525 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST463

0 0 0 8 0 978,4627 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST103

1 2 0 13 1 1494,793 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST65

0 1 0 12 0 1316,597 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST127

0 1 0 11 0 1207,693 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST458

0 4 0 27 0 2871,386 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 296

0 1 0 14 0 1658,87 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST336

1 0 0 12 1 1390,699 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST14

1 1 0 20 0 2249,235 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST145

1 0 0 7 0 945,4452 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST405

1 0 0 11 0 1249,594 sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST32

3 2 0 25 1 2901,403 CON__P35527CON__P35527 200

0 2 0 11 0 1111,635 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST400

0 1 0 12 0 1391,682 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST130

0 2 0 15 0 1446,772 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST253

0 1 0 13 0 1421,69 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST67

0 0 0 24 0 2537,265 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST149

0 0 0 17 0 1807,918 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST150

0 0 0 9 0 1005,524 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST2

0 1 0 14 0 1415,726 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST2

2 1 0 14 0 1710,815 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST70

1 3 0 21 0 2215,039 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST247

1 0 0 9 0 1120,576 CON__P35527CON__P35527 328

1 1 0 10 0 1195,624 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST160

1 1 0 11 1 1323,719 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST160

0 2 0 20 1 2152,164 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST23

0 1 0 11 0 1156,584 CON__P35527CON__P35527 251

1 0 0 29 0 2849,533 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST62

0 1 0 16 0 1655,873 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST475

0 0 0 9 0 1014,571 sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST170

0 0 0 15 0 1715,844 CON__P04264CON__P04264 418

0 1 0 10 1 1151,63 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST177

0 0 0 14 0 1496,778 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST263

0 2 0 8 0 883,5491 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST147

1 1 0 18 0 2189,075 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST43

0 2 0 19 1 1957,1 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST249

0 1 0 10 0 1207,683 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST107

0 1 0 10 0 1219,645 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST89

0 2 0 10 0 1185,635 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST43

0 2 0 15 1 1581,836 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST47

0 2 0 13 0 1487,693 sp|P21954|IDHP_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST24

0 1 0 19 0 2025,997 sp|P18411|FUN14_YEASTsp|P18411|FUN14_YEAST78

0 1 0 20 1 2182,098 sp|P18411|FUN14_YEASTsp|P18411|FUN14_YEAST78

0 2 0 16 0 1753,921 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST53

0 0 0 20 0 1946,894 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 992

0 1 0 17 1 1947,05 sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST61

0 1 0 12 1 1356,711 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1CON__P13645 246

1 2 0 17 2 1987,996 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST67

0 0 0 19 0 2060,029 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST66



0 1 0 15 0 1736,852 sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST75

0 3 0 9 0 913,5597 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST429

0 1 0 10 0 1189,601 CON__P35527CON__P35527 262

0 1 0 18 0 2037,009 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST379

0 1 0 13 0 1626,702 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST147

0 0 0 13 0 1667,794 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST211

0 0 0 8 1 970,5964 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST4

2 0 0 19 2 2405,104 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST552

0 1 0 17 1 1904,97 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST130

1 2 0 10 1 1245,698 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST29

1 0 0 10 1 1234,594 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST62

0 1 0 22 1 2393,299 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST266

0 1 0 14 2 1530,852 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST84

1 0 0 11 1 1173,651 sp|P09624|DLDH_YEASTsp|P09624|DLDH_YEAST307

1 1 0 19 1 2345,176 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST42

0 0 0 10 2 1218,599 sp|Q3E7B6|VA0E_YEASTsp|Q3E7B6|VA0E_YEAST64

3 2 0 21 1 2507,099 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST176

1 0 0 15 2 1758,806 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST293

0 2 0 18 1 2054,058 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST247

0 2 0 12 1 1349,742 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST177

0 3 0 17 1 1718,979 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST127

1 1 0 30 0 3118,488 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST434

1 0 0 12 0 1412,694 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST141

1 1 0 17 0 1980,998 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST11

0 1 0 9 0 1025,514 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST129

0 2 0 16 0 1593,779 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST145

0 1 0 10 0 1058,492 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST536

0 1 0 16 0 1799,921 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST109

0 0 0 12 0 1398,523 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST303

1 1 0 9 0 936,4665 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST183

0 0 0 8 1 1042,403 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST450

0 0 0 9 0 1017,488 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST543

0 1 0 16 0 1816,994 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST157

0 0 0 8 1 1002,546 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 363

0 2 0 17 1 1799,913 sp|Q12480|ETFA_YEASTsp|Q12480|ETFA_YEAST216

1 0 0 16 0 1799,865 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST508

0 2 0 9 0 990,5498 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST5

0 0 0 16 0 1231,591 CON__P35527CON__P35527 14

0 0 0 11 0 1230,584 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST221

3 2 0 20 0 2350,998 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST177

1 0 0 21 0 2372,213 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST355

0 0 0 11 0 1263,635 sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST71

0 0 0 14 1 1635,81 sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST71

1 1 0 14 0 1645,846 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST140

0 1 0 12 0 1342,786 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST106

1 0 0 8 0 1003,545 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST146

1 0 0 12 1 1339,662 CON__P04264CON__P04264 365

1 0 0 19 1 2211,091 CON__P13645CON__P13645 344

0 0 0 13 0 1566,804 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST116

0 1 0 12 0 1301,708 CON__P04264CON__P04264 344



0 0 0 14 0 1261,59 CON__P13645CON__P13645 451

0 0 0 8 1 943,5815 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST113

0 0 0 12 0 1382,683 CON__P04264CON__P04264 186

0 1 0 14 1 1637,853 CON__P04264CON__P04264 186

0 0 0 11 0 1077,618 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST39

0 0 0 19 0 2117,056 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST416

0 1 0 24 1 2715,4 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST416

0 1 0 9 0 873,492 CON__P04264CON__P04264 66

0 0 0 17 2 1963,949 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST164

1 0 0 11 0 1268,607 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST298

0 0 0 11 0 1324,674 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST511

0 2 0 12 0 1301,621 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST344

0 1 0 13 1 1430,777 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST295

1 1 0 10 0 1119,556 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST2

1 2 0 32 0 3240,54 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST133

0 1 0 15 0 1487,748 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST37

2 0 0 11 0 1350,609 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST39

0 2 0 12 0 1372,677 sp|P32316|ACH1_YEASTsp|P32316|ACH1_YEAST350

1 0 0 12 1 1492,727 CON__P13645CON__P13645 323

0 0 0 12 1 1222,594 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST154

0 2 0 22 0 2500,131 sp|Q04172|SHE9_YEASTsp|Q04172|SHE9_YEAST356

0 1 0 15 1 1645,9 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST24

0 1 0 12 0 1349,665 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST314

0 1 0 15 0 1437,674 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST27

1 0 0 11 1 1337,719 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST80

0 0 0 16 0 1551,735 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST296

0 1 0 13 0 1520,809 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST198

0 2 0 17 0 1897,957 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST248

0 2 0 21 0 2173,065 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST73

2 2 0 20 0 2227,977 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST266

0 2 0 11 0 1193,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST178

0 2 0 18 2 1793,989 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST63

2 1 0 8 0 972,4917 sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST53

2 1 0 19 0 1922,927 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST54

1 0 0 10 0 1133,535 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST412

1 1 0 9 0 1125,52 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST234

0 1 0 11 0 1207,609 CON__P35908CON__P35908 282

0 1 0 17 1 1866 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST112

0 1 0 12 0 1393,699 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST77

0 1 0 12 0 1285,724 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST213

0 1 0 13 1 1441,825 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST213

1 1 0 16 0 1565,732 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST220

0 1 0 11 0 1236,554 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST130

0 0 0 11 0 1243,616 sp|P16474|BIP_YEASTsp|P16474|BIP_YEAST72

0 1 0 11 0 1230,657 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST28

0 0 0 17 0 1862,901 sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST129

0 1 0 13 0 1404,663 sp|P21954|IDHP_YEAST;sp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST319

0 1 0 12 1 1319,735 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST121

1 2 0 23 0 2414,187 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST364

0 1 0 19 0 1868,937 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST349



1 0 0 15 0 1649,9 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST187

0 3 0 16 0 1562,878 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST128

1 2 0 16 0 1767,92 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST2

2 0 0 11 0 1295,578 sp|P47154|STE24_YEASTsp|P47154|STE24_YEAST388

0 1 0 12 0 1261,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST94

0 0 0 10 0 1092,545 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 1 0 21 1 2350,144 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 0 0 18 0 2145,099 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST49

0 1 0 13 0 1447,767 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST409

1 0 0 10 0 1007,54 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST243

1 0 0 13 1 1528,691 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST140

1 1 0 11 2 1306,713 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST197

0 1 0 13 0 1520,703 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST203

0 2 0 10 0 1244,667 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST114

0 0 0 9 0 1059,556 CON__P35527CON__P35527 225

0 0 0 21 2 2362,286 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST225

0 0 0 9 0 1032,509 CON__P04264CON__P04264 484

1 0 0 15 1 1850,92 CON__P35527CON__P35527 322

0 0 0 9 0 1021,508 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST182

1 0 0 9 0 1080,545 sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST55

0 2 0 26 0 2924,327 sp|P39704|ERP2_YEASTsp|P39704|ERP2_YEAST126

0 3 0 13 0 1439,737 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST114

0 1 0 11 0 1264,63 CON__P04264CON__P04264 278

0 1 0 12 1 1392,725 CON__P04264CON__P04264 278

0 1 0 17 0 1619,775 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST102

0 0 0 12 2 1447,731 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST207

0 1 0 14 0 1699,747 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST505

0 1 0 17 0 1868,894 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST122

0 1 0 25 1 2767,272 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST122

0 0 0 8 0 973,5597 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST592

0 1 0 9 0 1047,524 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST36

0 0 0 8 0 954,5498 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST199

0 1 0 19 1 1885,902 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST9

0 0 0 15 0 1535,783 sp|P25573|MGR1_YEASTsp|P25573|MGR1_YEAST395

0 0 0 11 0 1357,564 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST186

0 0 0 9 0 1094,524 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST482

1 0 0 13 1 1636,785 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST482

0 1 0 10 0 1090,526 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST521

1 0 0 9 1 1122,542 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST224

0 1 0 12 1 1422,856 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST129

1 0 0 15 0 1626,835 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST290

1 2 0 12 0 1434,772 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST139

0 3 0 18 0 1865,099 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST189

0 1 0 9 0 962,5284 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST192

0 1 0 13 0 1501,85 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST197

1 2 0 16 0 1734,898 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST70

1 0 0 13 0 1506,654 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST8

0 1 0 7 0 893,4429 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST324

0 1 0 10 1 1230,609 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST194

0 1 0 11 0 1066,541 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST264



0 2 0 15 0 1584,808 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST248

1 3 0 10 0 1060,592 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST2

0 2 0 8 0 841,5022 CON__P00761CON__P00761 108

0 1 0 13 0 1495,724 sp|P09624|DLDH_YEASTsp|P09624|DLDH_YEAST474

2 2 0 19 0 2088,928 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST154

0 1 0 12 0 1459,792 CON__P35908CON__P35908 309

1 1 0 11 1 1394,672 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST482

0 1 0 13 1 1543,886 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST234

0 1 0 8 0 895,4763 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST179

0 2 0 12 0 1222,729 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST94

0 3 0 20 0 2179,116 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST78

0 4 0 17 0 1835,927 sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST52

0 1 0 22 0 2427,101 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST353

0 3 0 12 0 1159,572 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST403

0 3 0 13 1 1287,667 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST403

1 1 0 17 0 1874,814 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST376

0 1 0 8 0 814,4337 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST142

0 2 0 15 0 1574,815 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST248

1 1 0 15 0 1708,853 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST205

0 1 0 10 1 1147,66 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST148

1 1 0 12 0 1376,719 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST289

1 1 0 10 0 1244,749 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST223

0 2 0 10 0 1084,649 sp|P81449|ATPJ_YEASTsp|P81449|ATPJ_YEAST83

0 4 0 13 1 1578,848 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST74

0 3 0 15 1 1714,856 sp|P21954|IDHP_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST22

0 1 0 11 0 1126,66 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST368

1 1 0 18 0 2067,111 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST159

0 2 0 10 0 969,5607 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST68

0 1 0 9 0 1030,591 CON__P13645CON__P13645 258

0 4 0 13 0 1518,757 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST447

0 1 0 16 0 1864,931 sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST103

0 1 0 20 0 2260,196 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST160

1 2 0 22 0 2447,087 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST228

0 2 0 7 0 806,4538 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST157

0 3 0 20 1 2311,184 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST157

0 4 0 15 0 1599,851 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST40

0 1 0 15 0 1713,951 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST228

1 3 0 27 0 3047,487 CON__P35908CON__P35908 321

0 1 0 10 0 1251,647 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST358

0 1 0 11 0 1340,571 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST621

1 1 0 8 0 919,5127 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST191

0 1 0 12 0 1287,703 sp|P00925|ENO2_YEAST;sp|P00924|ENO1_YEASTsp|P00925|ENO2_YEAST347

0 2 0 10 0 1202,616 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST163

3 3 0 12 0 1478,675 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST266

0 2 0 12 0 1320,667 sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST185

0 1 0 14 0 1585,758 CON__P35527CON__P35527 171

1 1 0 9 0 1108,576 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST407

0 1 0 11 0 1303,714 sp|P53173|ERV14_YEASTsp|P53173|ERV14_YEAST89

0 1 0 9 0 970,5084 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST215

1 2 0 12 0 1251,671 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST237



0 2 0 9 0 959,5036 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST123

0 1 0 7 0 801,4596 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

0 1 0 12 1 1377,714 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

1 2 0 16 2 1868,988 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

0 4 0 15 0 1614,847 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST492

1 1 0 8 0 1060,509 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST129

0 2 0 23 0 2424,209 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST288

0 1 0 12 0 1345,636 sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST235

0 2 0 17 0 1859,915 sp|P46964|OST2_YEASTsp|P46964|OST2_YEAST12

0 2 0 19 0 1792,082 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST20

0 4 0 20 0 2104,051 sp|P09624|DLDH_YEASTsp|P09624|DLDH_YEAST230

0 2 0 12 0 1196,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

0 2 0 20 1 1934,022 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

1 2 0 10 0 1115,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST173

1 3 0 11 0 1166,656 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST352

0 2 0 12 0 1200,635 sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST141

2 2 0 10 0 1243,597 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST330

2 2 0 16 1 2036,998 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST330

3 3 0 18 0 2054,996 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST12

0 2 0 11 0 1316,716 sp|Q96VH5|MIC10_YEASTsp|Q96VH5|MIC10_YEAST34

0 1 0 15 0 1790,815 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST38

1 1 0 8 0 1078,491 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST112

1 0 0 17 0 2056,001 sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST68

0 0 0 10 1 1163,521 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST226

0 1 0 9 1 1129,64 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST111

2 0 0 7 0 918,4236 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST186

1 0 0 9 0 1085,522 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

1 0 0 10 1 1241,623 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

2 0 0 10 0 1163,569 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST165

1 0 0 13 0 1311,613 sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST64

1 0 0 9 0 1115,471 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

1 0 0 10 1 1243,566 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

2 3 0 21 0 2366,125 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST482

2 2 0 12 0 1441,655 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST129

1 0 0 11 0 1314,591 sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST27

1 0 0 10 0 1178,593 CON__P04264CON__P04264 377

1 1 0 8 0 992,4927 CON__P13645CON__P13645 238

1 0 0 10 0 1072,446 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST61

1 0 0 12 0 1445,734 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 0 0 14 1 1688,856 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 3 0 15 0 1751,898 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST26

1 0 0 18 0 1888,918 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST195

1 2 0 20 0 2026,125 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST230

2 0 0 7 0 824,4432 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

2 0 0 13 1 1499,741 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

1 2 0 12 1 1466,708 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 2 0 13 2 1622,809 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 0 0 8 0 1064,471 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST168

1 1 0 10 0 1106,561 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST225

2 1 0 14 1 1759,867 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST330



1 0 0 9 0 1066,57 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST574

1 2 0 12 0 1354,699 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST85

2 0 0 7 0 927,4814 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST284

3 0 0 9 0 1298,506 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST583

1 0 0 10 0 1066,53 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST191

1 1 0 14 0 1623,833 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST115

1 1 0 17 0 1810,899 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST37

1 1 0 18 1 1891,964 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST378

1 1 0 14 0 1466,635 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST65

2 0 0 11 0 1412,611 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST484



End positionUnique (Groups)Unique (Proteins)Charges PEP Score Experiment BY_MONOIntensity Intensity BY_MONO

28 yes yes 2 0,028307 62,717 1 12978000 12978000

250 yes yes 2 0,000107 126,07 1 8800900 8800900

70 yes yes 2 2,65E-07 145,28 1 2979200 2979200

276 yes yes 2 8,70E-05 121,9 1 710510 710510

182 yes yes 2 6,59E-05 90,259 1 5466800 5466800

70 yes yes 3 0,00121 61,409 1 0 0

443 yes yes 2 0,017175 52,93 1 6232200 6232200

454 yes yes 2 0,024119 40,197 1 275790 275790

192 no no 2;3 3,85E-07 120,39 2 1126800 1126800

376 yes yes 2 1,59E-07 155 1 891180 891180

109 yes yes 3 0,017337 45,68 1 0 0

215 yes yes 2 0,0234 67,897 1 688350 688350

113 yes yes 3 5,87E-05 76,533 1 0 0

108 yes yes 2 0,014257 81,656 1 428480 428480

23 yes yes 2;3 2,35E-13 167,92 2 2610600 2610600

91 yes yes 3 0,011898 64,265 1 2789100 2789100

223 yes yes 2;3 5,58E-08 134,06 3 77194000 77194000

90 yes yes 3;4 1,76E-08 142,76 2 12799000 12799000

515 yes yes 2 5,59E-07 136,81 1 3135000 3135000

325 yes yes 2 0,005036 96,492 1 495080 495080

198 yes yes 3 0,008475 42,348 1 752410 752410

451 yes yes 2 0,008002 66,393 1 870550 870550

127 yes yes 2 0,002327 93,162 1 666100 666100

110 yes yes 2 0,001714 81,128 1 689170 689170

186 yes yes 2 0,003289 118,69 1 6089500 6089500

343 yes no 2 0,006771 91,906 1 0 0

65 yes yes 3 0,033467 27,271 1 554860 554860

403 yes no 3 0,006131 65,627 1 175690 175690

61 yes yes 2;3;4 1,52E-06 118,55 3 1,07E+08 1,07E+08

248 yes yes 2;3 0,006227 57,288 2 1858300 1858300

167 yes yes 2;3 9,27E-06 141,91 2 3876600 3876600

694 yes yes 2 0,008177 78,113 1 709800 709800

428 yes yes 2 0,024282 60,167 1 811960 811960

104 yes yes 3 0,000824 81,525 1 1223000 1223000

79 yes yes 2 0,029677 45,598 1 0 0

119 yes yes 2 0,013423 44,531 1 0 0

235 yes yes 2 1,76E-05 110,84 1 0 0

264 yes yes 2 0,026711 57,532 1 395360 395360

103 yes yes 3 0,034028 32,53 1 432380 432380

22 yes yes 2 0,025561 74,255 1 1595400 1595400

141 yes yes 2 4,10E-21 220,32 1 4545100 4545100

142 yes yes 2;3 1,48E-07 129,77 2 13551000 13551000

325 yes yes 2 3,83E-05 118,87 1 388540 388540

65 yes yes 2;3 0,001771 71,601 2 47409000 47409000

306 yes yes 2 0,033434 58,981 1 358850 358850

176 yes yes 2 0,013016 88,734 1 74517000 74517000

262 yes yes 2 4,64E-07 128,74 1 7136800 7136800

184 yes yes 2 4,29E-06 124,51 1 678050 678050

29 yes yes 3 0,00632 52,019 1 899090 899090



115 yes yes 2;3 9,43E-06 83,666 2 4396900 4396900

62 yes yes 2 3,43E-06 128,57 1 1050900 1050900

142 yes yes 2 0,002802 77,42 1 576960 576960

368 no no 2 2,73E-05 136,52 1 2488600 2488600

205 yes yes 2 8,75E-08 148,28 1 8629600 8629600

225 yes yes 3 0,014147 46,282 1 1294100 1294100

514 yes yes 2 0,006971 88,819 1 240720 240720

113 yes yes 2 0,000384 92,151 1 206860 206860

198 yes yes 2 0,000493 104,22 1 1,28E+08 1,28E+08

yes yes 2 0,009932 61,344 1 3089400 3089400

461 yes yes 3 0,006828 63,076 1 1187500 1187500

334 yes yes 3 0,015916 49,418 1 2576300 2576300

194 yes yes 2 1,34E-08 178,99 1 37108000 37108000

502 yes yes 3;4 5,04E-05 79,021 2 0 0

279 yes yes 2;3 7,09E-07 104,95 2 6090500 6090500

273 yes no 3 0,000272 61,87 1 0 0

97 yes yes 3 0,008585 53,136 1 4774000 4774000

374 yes yes 3 0,025547 32,702 1 944600 944600

393 yes yes 2 0,000215 107,79 1 299440 299440

182 yes yes 2 3,46E-22 221,59 1 52963000 52963000

117 yes yes 2 0,000271 102,87 1 422140 422140

293 yes yes 2 6,94E-05 89,358 1 1133800 1133800

352 yes yes 2 0,000686 105,2 1 527460 527460

115 yes yes 2;3 3,55E-07 123,92 2 11194000 11194000

61 yes yes 3 0,001245 57,986 1 720920 720920

40 yes yes 3 3,85E-07 102,89 1 0 0

615 yes yes 2 0,002302 86,189 1 359920 359920

61 yes yes 2 7,56E-07 131,12 1 52805000 52805000

170 yes yes 2 8,23E-14 196,7 1 2370000 2370000

120 yes yes 3 0,033862 28,577 1 379490 379490

53 yes yes 2;3 0,000328 106,68 2 20198000 20198000

41 yes yes 2 9,38E-06 138,25 1 2295700 2295700

352 yes yes 2 1,57E-07 144,57 1 732180 732180

59 yes yes 2 3,10E-05 121,02 1 231270 231270

368 yes yes 3 5,30E-07 84,312 1 1440600 1440600

356 yes yes 2;3 1,61E-13 165,9 2 3543500 3543500

502 yes yes 2 0,017846 48,115 1 0 0

183 yes yes 2 0,002734 82,426 1 0 0

532 yes yes 4 0,005214 53,453 1 0 0

116 yes yes 2 0,00627 77,597 1 381810 381810

23 yes yes 2 0,000383 102,52 1 0 0

266 yes yes 2;3 2,05E-10 111,56 2 0 0

129 yes yes 2 4,19E-08 143,93 1 1422800 1422800

141 yes yes 3 5,23E-10 108,28 1 19981000 19981000

145 yes yes 2 0,000513 86,944 1 1813700 1813700

352 yes yes 2 0,004114 88,177 1 0 0

302 yes yes 2 8,65E-10 159,66 1 9418100 9418100

303 yes yes 3 0,011958 51,135 1 6400500 6400500

296 yes yes 2 0,000697 79,489 1 262170 262170

160 yes yes 2 0,004193 72,681 1 230660 230660



174 yes yes 2 1,66E-05 132,01 1 0 0

156 yes yes 2;3 1,65E-29 226,08 2 21016000 21016000

96 yes yes 3 2,55E-08 133,48 1 6249200 6249200

426 yes yes 2;3 0,000628 101,38 2 2647600 2647600

42 yes yes 2 1,88E-05 106,14 1 520860 520860

335 yes yes 2 2,77E-07 138,2 1 4523700 4523700

76 yes yes 3 0,023487 41,427 1 105290 105290

476 yes yes 2 7,98E-08 157,78 1 0 0

93 yes yes 2;3 0,000187 100,11 2 1525100 1525100

616 yes yes 2 0,033279 54,982 1 878310 878310

274 yes yes 2 5,67E-05 128,86 1 1406000 1406000

85 yes yes 2 9,65E-08 132,24 1 690130 690130

79 yes no 2 0,009763 76,1 1 1321400 1321400

278 yes yes 2 0,000541 85,837 1 712430 712430

82 yes yes 2 4,24E-08 122,83 1 1103500 1103500

266 yes yes 3 0,000896 62,861 1 2452500 2452500

145 yes yes 3 0,034325 30,205 1 783850 783850

285 yes yes 2 0,01578 62,466 1 1556900 1556900

161 yes yes 3 0,03305 20,949 1 314280 314280

235 yes yes 2 0,00018 111,63 1 660170 660170

472 no no 2 0,000838 99,568 1 0 0

302 yes yes 2 0,02466 66,568 1 454150 454150

303 yes yes 2 0,002061 93,649 1 650720 650720

160 yes yes 2;3 1,75E-08 115,39 2 578990 578990

506 yes yes 2 0,001177 86,114 1 326840 326840

620 yes yes 2 0,000478 101,39 1 472450 472450

126 yes yes 2 0,003689 65,374 1 283910 283910

111 yes yes 2 9,76E-06 94,973 1 405140 405140

341 yes yes 2;3 2,59E-15 184,34 2 1,13E+08 1,13E+08

35 yes yes 2 0,005207 95,815 1 4629600 4629600

93 yes yes 2 6,35E-08 139,3 1 801290 801290

393 yes yes 2 0,012835 72,2 1 208490 208490

423 yes yes 3 0,015679 46,069 1 1074800 1074800

179 yes yes 2 1,54E-09 136,81 1 1759400 1759400

45 yes yes 2 0,009116 98,418 1 14336000 14336000

31 yes no 3 0,030638 27,028 1 787450 787450

102 yes yes 2 0,000121 99,161 1 0 0

99 yes yes 2 1,65E-07 148,18 1 15232000 15232000

232 yes yes 2 0,030224 69,998 1 20328000 20328000

199 yes yes 2 0,022801 76,774 1 4834900 4834900

83 yes yes 3 0,011405 53,013 1 965570 965570

676 yes yes 3 0,016476 52,716 1 266930 266930

53 yes yes 2 0,015477 68,846 1 746360 746360

472 yes yes 3 0,005758 45,992 1 630090 630090

251 yes yes 2 0,008634 77,533 1 3733500 3733500

127 yes yes 2 1,56E-09 153,49 1 3544200 3544200

54 yes yes 2;3 0,016268 67,93 2 680910 680910

535 yes yes 3 0,003607 60,55 1 1249800 1249800

315 yes yes 2 0,004156 78,903 1 510020 510020

208 yes yes 2 0,003657 116,88 1 69302000 69302000



114 yes yes 2 0,000147 115,23 1 29336000 29336000

126 yes yes 3 0,005621 50,404 1 852730 852730

129 yes yes 3 0,000178 81,651 1 1837500 1837500

141 yes yes 3;4 0,000207 68,959 2 14401000 14401000

345 yes yes 2 0,002067 83,948 1 0 0

488 yes yes 2 0,034816 41,689 1 0 0

400 yes yes 2 0,0261 54,199 1 391310 391310

362 yes yes 2 1,49E-07 126,25 1 782200 782200

247 yes yes 2;3 2,98E-06 113,4 2 285220 285220

511 yes yes 2 1,41E-11 158,11 1 0 0

199 yes yes 3 0,000456 74,141 1 8529300 8529300

173 yes yes 3 0,003363 52,498 1 1440800 1440800

510 yes yes 2 4,17E-05 111,63 1 2447300 2447300

141 yes yes 2 0,008515 72,187 1 228310 228310

79 yes yes 2 0,002003 89,171 1 11826000 11826000

334 yes yes 2 4,45E-05 91,317 1 502770 502770

38 yes yes 2;3 1,21E-10 135,38 2 0 0

113 yes yes 2 0,031622 60,019 1 13376000 13376000

247 yes yes 2 4,51E-17 207,34 1 94513000 94513000

176 yes yes 2;3 1,48E-39 281,26 2 32478000 32478000

578 yes yes 2 0,003787 70,373 1 102770 102770

452 yes yes 2 2,63E-38 267,39 6 65479000 65479000

156 yes yes 3 0,008459 57,164 1 1510000 1510000

180 yes yes 2 0,023818 51,643 1 563670 563670

156 yes yes 2 1,20E-09 153,34 1 736380 736380

242 yes yes 2 9,77E-18 179,14 1 1498300 1498300

182 yes yes 2 0,024537 75,189 1 1995600 1995600

42 yes yes 2;3 1,34E-09 107,91 2 0 0

221 yes yes 2 0,015779 90,37 1 141040 141040

201 no no 2 0,010628 94,662 1 406110 406110

61 yes yes 2 3,04E-10 147,37 1 0 0

240 yes yes 2;3 2,62E-28 254,19 2 32631000 32631000

112 yes yes 2 1,38E-25 223,03 1 12397000 12397000

232 yes yes 3 0,030156 38,303 1 1560200 1560200

242 yes yes 2 1,16E-11 137,69 1 1286000 1286000

99 yes yes 2;3 0,000344 105,1 2 5942300 5942300

105 yes no 2 0,012109 90,986 1 272530 272530

247 yes yes 2 3,76E-06 119,96 1 18724000 18724000

188 yes yes 2 1,42E-21 220,97 1 1365400 1365400

211 no no 2 1,65E-35 271,32 1 9794000 9794000

686 yes yes 2 0,000159 113,93 1 1932600 1932600

463 yes yes 2 0,001795 63,998 1 78361000 78361000

466 yes yes 3 0,012823 38,756 1 577030 577030

62 yes yes 2 3,88E-14 209,21 1 14593000 14593000

368 yes yes 2 3,49E-07 114,52 1 5149100 5149100

11 yes yes 2 0,001288 128,48 1 5024600 5024600

57 yes yes 2 0,004348 113,5 1 7713600 7713600

54 yes yes 2 0,019837 53,565 1 292360 292360

59 yes yes 2 0,006987 63,16 1 1847200 1847200

367 yes yes 3 0,002632 68,786 1 590560 590560



290 yes yes 2 8,76E-10 159,44 1 1618300 1618300

307 yes yes 2;3 3,43E-26 236,05 2 1,3E+08 1,3E+08

41 yes yes 2 0,000138 103,97 1 3010700 3010700

213 yes yes 2 1,24E-12 174,94 1 22391000 22391000

308 yes yes 3 0,031642 35,295 1 4484900 4484900

196 yes yes 3 0,003273 55,546 1 566680 566680

54 yes yes 2 0,00105 122,19 1 2017800 2017800

132 yes yes 2 0,000289 134,81 1 35763000 35763000

394 yes no 2 0,009903 61,419 1 544280 544280

504 yes yes 2 0,002386 85,355 1 1282200 1282200

294 yes no 2 0,002347 107,59 1 23041000 23041000

482 yes yes 3 0,007133 54,393 1 684150 684150

153 yes yes 2 2,43E-07 145,91 1 3192400 3192400

230 yes yes 2 1,57E-07 144,57 1 5197300 5197300

204 yes yes 2 7,40E-06 123,95 1 13905000 13905000

34 no no 2 3,33E-08 141,65 1 2339200 2339200

549 yes yes 2 1,16E-07 104,72 1 783730 783730

191 yes yes 2 0,000127 117,52 1 16027000 16027000

619 yes yes 3 0,002335 45,077 1 735110 735110

513 yes yes 2 0,000504 66,31 1 552170 552170

123 yes yes 2 0,01244 79,469 1 497080 497080

624 yes yes 3 0,000328 61,684 1 0 0

625 yes yes 3 2,05E-06 90,581 1 0 0

182 yes yes 2 0,010023 74,255 1 0 0

387 yes yes 2 0,003814 70,26 1 329210 329210

410 yes yes 2;3 1,63E-12 174,94 3 68136000 68136000

387 yes yes 2;3 2,22E-07 115,1 2 1,54E+08 1,54E+08

35 yes yes 2 0,005265 69,03 1 888400 888400

50 yes yes 4 0,034131 10,365 1 449590 449590

322 yes yes 2;3 1,41E-09 155,66 2 15463000 15463000

125 yes yes 3 0,004505 50,891 1 1137300 1137300

165 yes yes 2 0,004171 86,898 1 5224700 5224700

167 yes yes 3;4 0,011456 57,175 2 19485000 19485000

126 yes yes 2;3 0,000159 104,94 2 32044000 32044000

166 yes yes 2 0,000146 103,76 1 15556000 15556000

175 yes yes 3 0,019004 43,604 1 344620 344620

410 yes yes 2 0,01083 94,163 1 1231800 1231800

260 yes yes 2 3,90E-05 112,84 1 760420 760420

261 yes yes 3 0,027424 35,077 1 1286300 1286300

109 yes yes 4 0,004243 50,077 1 885970 885970

107 yes no 2 0,005324 95,352 1 3433700 3433700

117 yes yes 2;3 5,90E-26 199,7 2 0 0

120 yes yes 3 0,00612 45,992 1 0 0

46 yes yes 2 1,45E-07 123,55 1 738780 738780

215 yes yes 2 0,007399 56,684 1 825090 825090

163 yes yes 2 0,007956 84,916 1 20794000 20794000

195 yes yes 2 0,000494 82,925 1 752490 752490

135 yes yes 3 0,006189 51,092 1 0 0

448 yes yes 3 0,027865 26,548 1 84321 84321

384 yes yes 2 3,07E-15 181,67 1 3345100 3345100



59 yes yes 2 1,32E-05 90,718 1 1879200 1879200

405 yes yes 3 0,030138 13,213 1 329800 329800

115 yes yes 3 0,013481 45,618 1 1393300 1393300

550 yes yes 2 0,00114 62,739 1 323500 323500

270 yes yes 2 0,031507 49,298 1 351290 351290

370 yes yes 3 1,45E-21 159,96 1 21674000 21674000

62 yes yes 2 0,03 49,988 1 882630 882630

149 yes yes 2 0,000266 102,97 1 55228000 55228000

315 yes yes 2;3 1,29E-06 91,932 2 0 0

316 yes yes 3 7,08E-05 79,393 1 0 0

71 yes yes 2;3 0,001306 75,018 2 1422700 1422700

55 yes yes 2;3 2,98E-09 131,86 2 5444100 5444100

91 yes yes 3 0,019316 27,563 1 405480 405480

67 yes yes 2 5,92E-32 248,67 1 1,11E+08 1,11E+08

548 yes yes 2 3,17E-09 130,47 1 1378100 1378100

412 yes yes 2;3 0,000172 104,17 2 2170900 2170900

310 yes yes 2;3 1,19E-12 184,36 2 1,23E+08 1,23E+08

226 yes yes 2 5,80E-22 225,79 1 7575700 7575700

118 yes no 4 0,018179 34,75 1 890740 890740

390 yes yes 3 8,42E-06 101,42 1 638090 638090

285 yes yes 2 7,84E-05 107,09 1 4195300 4195300

170 yes yes 2 0,034745 58,23 1 348780 348780

146 yes yes 2;3 8,24E-14 170,78 2 38096000 38096000

148 yes yes 3 1,65E-10 145,82 1 6889100 6889100

165 yes yes 2 0,008519 64,103 1 0 0

357 yes yes 4 0,009076 47,606 1 972580 972580

482 yes yes 3 0,0126 44,367 1 0 0

292 yes yes 2 0,033517 66,993 1 1196300 1196300

24 yes yes 3 0,006996 62,463 1 316590 316590

38 yes yes 1;2;3 0,000229 130,75 3 47849000 47849000

215 yes yes 2 6,89E-16 192,65 1 3744600 3744600

137 yes yes 2 1,10E-29 228,49 1 5787600 5787600

73 yes yes 3 0,028988 39,068 1 153900 153900

462 yes yes 2 0,008883 98,997 1 1339300 1339300

403 no no 2 0,003139 104,01 1 1574900 1574900

239 yes yes 2;3 1,68E-08 110,38 2 1454600 1454600

17 yes yes 2 4,93E-05 98,418 1 0 0

510 yes yes 2 5,73E-26 235,73 1 1,1E+08 1,1E+08

264 yes yes 2 0,003142 81,017 1 1606300 1606300

196 yes yes 2 0,000902 95,523 1 1,1E+08 1,1E+08

195 yes no 3 0,02591 37,556 1 464420 464420

88 yes yes 3 1,70E-05 81,65 1 0 0

384 yes yes 3 0,029201 40,384 1 467070 467070

130 yes yes 3 0,000197 76,158 1 458220 458220

139 yes yes 2 4,01E-13 188,48 1 1,53E+08 1,53E+08

143 yes yes 2;3 9,70E-18 193,31 2 44291000 44291000

84 yes yes 2;3 0,000476 88,021 2 3540600 3540600

250 yes yes 2 0,027785 42,718 1 0 0

67 yes yes 2;3 1,08E-11 162,64 2 1,27E+08 1,27E+08

149 yes yes 3 0,007372 75,043 1 20881000 20881000



155 yes yes 3;4 0,017894 45,28 2 0 0

179 yes yes 2;3 6,28E-06 96,579 2 9140000 9140000

433 yes yes 2 2,01E-10 176,6 1 1142600 1142600

80 yes yes 3;4 0,015776 39,427 2 5957700 5957700

134 yes yes 2 6,18E-06 113,52 1 288180 288180

140 yes yes 2 0,000175 112,13 1 1129400 1129400

77 yes yes 3 7,72E-06 85,473 1 1480900 1480900

328 yes yes 2;3 4,17E-16 155,49 2 0 0

42 yes no 3 0,03123 34,768 1 722050 722050

54 yes yes 2 4,75E-08 169,65 1 21191000 21191000

15 yes yes 2 9,88E-08 150,09 1 19110000 19110000

435 yes yes 2 1,90E-05 106,32 1 0 0

160 yes yes 4 0,020339 40,377 1 593480 593480

450 yes yes 2;3 0,002906 73,9 2 1283200 1283200

307 yes yes 3 2,11E-06 100,04 1 3028600 3028600

219 yes yes 3 9,20E-05 75,773 1 43400000 43400000

265 yes yes 2 3,96E-07 112,44 1 1170200 1170200

34 yes yes 2 0,023611 76,035 1 12378000 12378000

536 yes yes 3 0,016089 51,286 1 502640 502640

157 yes yes 3 0,006025 67,897 1 247830 247830

34 yes yes 2 2,80E-20 211,77 1 64969000 64969000

35 yes yes 2 0,000236 97,203 1 1922600 1922600

249 yes yes 2 0,00081 92,906 1 1147900 1147900

286 yes yes 2 1,63E-07 144,28 1 34951000 34951000

150 yes yes 2 0,007894 85,161 1 1232300 1232300

260 yes yes 2;3 0,000116 106,4 2 7300200 7300200

134 yes no 2 0,028509 16,144 1 0 0

131 yes yes 2 0,033032 46,462 1 0 0

227 yes yes 2;3 0,009744 67,252 2 1463600 1463600

250 yes yes 2 0,001959 87,713 1 1512200 1512200

23 yes yes 2;3 1,04E-05 98,573 2 2072900 2072900

262 yes yes 2;3 2,59E-09 132,84 2 15461000 15461000

426 yes yes 3 0,007489 59,155 1 581050 581050

38 yes yes 2;3 1,51E-09 126,4 2 0 0

112 yes yes 3 0,001466 70,68 1 958600 958600

49 yes yes 3 0,034529 22,911 1 141100 141100

308 yes yes 3 8,42E-05 113,66 1 7436500 7436500

471 yes yes 3 0,003621 63,292 1 684200 684200

292 yes yes 3 0,007478 52,93 1 817980 817980

166 yes yes 2;3 5,91E-06 110,92 2 2110200 2110200

211 yes yes 3 0,000496 65,105 1 887140 887140

215 yes yes 3 0,027622 27,964 1 2889400 2889400

370 yes yes 3;4 2,95E-11 110,78 3 69426000 69426000

265 yes yes 3 0,002148 58,427 1 1190800 1190800

286 yes yes 2 6,51E-12 172,58 1 5167000 5167000

310 yes yes 3 0,026416 49,097 1 543240 543240

292 yes yes 3 0,012132 52,247 1 0 0

171 yes yes 3 0,033905 34,05 1 496220 496220

299 yes yes 3 0,012929 45,873 1 1123100 1123100

246 yes yes 2;3 1,06E-17 218,07 2 16764000 16764000



247 yes yes 3 8,47E-06 116,74 1 1957700 1957700

86 yes yes 2;3 2,22E-05 111,86 2 0 0

954 yes yes 3 0,012979 34,254 1 430550 430550

172 yes yes 3;4 4,07E-08 105,72 2 82712000 82712000

31 yes yes 3 0,008321 62,166 1 197520 197520

132 yes yes 3 0,000181 98,407 1 755510 755510

363 yes yes 2 0,002005 87,216 1 1313600 1313600

123 yes no 2 0,017028 72,879 1 603930 603930

131 yes yes 2;3 0,000186 108,98 2 13536000 13536000

75 yes yes 2 0,000134 115,29 1 2127800 2127800

76 yes yes 2;3 0,001096 83,182 2 7678300 7678300

247 yes yes 2 4,68E-05 109,39 1 722160 722160

296 yes yes 2;3 1,35E-36 249,86 2 14953000 14953000

220 yes yes 2 5,89E-11 175,33 1 3173300 3173300

136 yes yes 3 3,23E-12 130,02 1 1806900 1806900

518 yes yes 3 0,005778 59,574 1 0 0

318 yes no 2 0,003814 70,26 1 362250 362250

324 yes yes 2 0,003248 72,662 1 1172400 1172400

165 no no 3 0,020064 48,794 1 876750 876750

39 yes yes 2 1,18E-06 109,95 1 657950 657950

40 yes yes 3 0,004781 55,724 1 581300 581300

290 yes yes 3 2,38E-06 115,68 1 1717700 1717700

267 yes yes 3 0,01596 42,947 1 0 0

403 yes yes 3 0,00167 75,566 1 1328800 1328800

95 yes yes 2 5,83E-08 151,26 1 36704000 36704000

108 yes yes 3 2,19E-18 160,02 1 16111000 16111000

450 yes no 2 2,65E-05 136,96 1 1460200 1460200

181 yes yes 2;3 1,34E-05 136,96 2 27143000 27143000

163 yes yes 2 2,50E-05 109,6 1 997520 997520

43 yes yes 2 0,000855 94,363 1 0 0

35 yes yes 2 0,000346 90,149 1 0 0

85 yes yes 2 6,79E-07 133,32 1 432190 432190

326 yes yes 3 0,000589 76,311 1 949710 949710

46 yes yes 2;3 2,44E-30 226,88 2 64391000 64391000

435 yes yes 2 1,96E-05 160,69 1 91364000 91364000

84 yes yes 2 0,006353 77,744 1 470910 470910

136 yes yes 2 9,62E-08 132,31 1 442000 442000

402 yes yes 2 0,020912 70,525 1 228010 228010

458 yes no 2 0,000113 103,11 1 1078600 1078600

206 yes yes 2 4,94E-08 124,34 1 0 0

77 yes yes 3 2,92E-12 142,55 1 1574100 1574100

359 yes yes 2 0,021662 63,306 1 0 0

82 yes yes 2;3 9,15E-08 133,32 2 31174000 31174000

84 yes yes 3;4 1,04E-06 123,76 2 21577000 21577000

61 yes yes 3 2,48E-06 89,011 1 0 0

216 yes yes 2 0,018779 64,654 1 1189600 1189600

240 yes yes 2 0,00234 85,813 1 442940 442940

425 yes yes 4 0,025268 29,422 1 377300 377300

260 yes no 2 0,011891 47,971 1 0 0

501 yes yes 2 9,71E-05 106,67 1 3553900 3553900



258 yes yes 3 0,021444 47,187 1 323880 323880

380 yes yes 2 0,017448 60,641 1 153230 153230

336 yes yes 2 0,000292 95,854 1 390860 390860

264 yes yes 2;3 0,011132 69,864 2 843160 843160

475 yes yes 2;3 4,49E-05 132,25 2 1,43E+08 1,43E+08

344 yes yes 3 0,007526 46,569 1 748530 748530

245 yes yes 2;3 9,31E-05 108,31 2 3804600 3804600

120 yes yes 2 0,00549 81,525 1 466320 466320

189 yes yes 2 0,026971 51,346 1 0 0

406 yes yes 2;3 1,87E-17 178,22 3 1,59E+08 1,59E+08

243 yes yes 2 0,005842 61,657 1 294610 294610

323 yes yes 3 2,01E-05 82,609 1 2478900 2478900

59 yes yes 2 1,04E-22 238,86 1 0 0

415 yes yes 2 7,15E-06 114,21 1 0 0

84 yes yes 3 6,02E-27 200,19 1 20373000 20373000

213 yes yes 2 2,85E-07 152,69 1 1747500 1747500

64 yes yes 3 0,007685 60,691 1 1278400 1278400

55 yes yes 2;3 4,06E-10 145,17 2 2705900 2705900

148 yes yes 3 0,013455 58,596 1 523210 523210

132 yes yes 3 0,002155 74,611 1 567160 567160

71 yes yes 2 0,002504 91,867 1 1373800 1373800

253 yes yes 2 0,001378 118,5 1 974840 974840

93 yes yes 2 0,000359 74,776 1 0 0

158 yes yes 2 0,006096 80,755 1 881670 881670

57 yes yes 3 0,000197 62,589 1 2864000 2864000

397 yes yes 2;3 2,19E-10 116,94 2 4034800 4034800

574 yes yes 3 0,000452 84,479 1 717830 717830

85 yes yes 2 0,024625 75,109 1 1607800 1607800

102 yes yes 3 0,020529 47,894 1 264480 264480

192 yes no 3 0,029573 37,717 1 650270 650270

172 yes yes 3;4;5 1,21E-11 129,27 3 57188000 57188000

335 yes yes 3 9,76E-05 90,707 1 533240 533240

417 no no 3 0,001859 82,261 1 428750 428750

53 yes yes 3 0,002891 90,601 1 391470 391470

274 yes yes 2 0,002128 124,37 1 6611500 6611500

120 yes yes 2 0,000105 105,95 1 256180 256180

402 yes yes 2 0,000308 114,89 1 4781100 4781100

141 yes yes 3 0,002507 63,966 1 2751600 2751600

144 yes yes 3 0,025811 36,417 1 423040 423040

168 yes yes 2 0,032806 68,383 1 9470600 9470600

408 yes yes 2 0,001919 112,41 1 3872200 3872200

409 yes yes 2;3 0,000301 113,62 2 4088100 4088100

107 yes yes 2 0,015966 62,166 1 2702100 2702100

365 yes yes 2 8,78E-16 179,67 1 0 0

560 yes yes 2 0,029279 61,691 1 127620 127620

408 yes yes 2 0,010638 57,434 1 0 0

201 yes yes 2 0,020235 79,116 1 370690 370690

340 yes yes 2 3,89E-07 141,71 1 2053200 2053200

93 yes yes 2;3 5,90E-40 276,75 5 2,1E+08 2,1E+08

159 yes yes 2 1,95E-09 132,51 1 9599700 9599700



401 yes yes 2 0,000494 82,925 1 1324300 1324300

239 yes yes 2 0,012039 62,466 1 341800 341800

447 yes yes 2;3 3,42E-10 128,8 2 0 0

246 yes yes 2 1,61E-10 174,41 1 18386000 18386000

247 yes yes 3 0,00052 83,883 1 933230 933230

84 yes yes 3 0,018816 46,001 1 361390 361390

109 yes yes 2 7,69E-06 127,87 1 954630 954630

61 yes yes 2 0,005487 79,148 1 1156000 1156000

86 yes yes 2 3,26E-06 144,17 1 0 0

163 yes yes 3 0,000858 58,93 1 0 0

264 yes no 2 0,01218 48,284 1 0 0

19 yes yes 3 0,000552 63,998 1 0 0

13 yes yes 2 0,031608 51,286 1 0 0

46 yes yes 2 0,025819 52,49 1 0 0

518 yes yes 3 0,004505 44,304 1 0 0

530 yes yes 2 8,40E-05 105,19 1 0 0

283 yes yes 2 0,000937 115,71 1 0 0

153 no no 2 2,52E-20 207,31 1 2542700 2542700

120 yes yes 2 0,015082 76,679 1 354410 354410

344 yes yes 2;3 6,40E-16 169,85 2 9547900 9547900

347 yes yes 3 0,008117 43,164 1 999020 999020

395 yes yes 2 9,78E-08 147,73 1 1429200 1429200

108 yes yes 2 5,50E-20 202,13 1 29405000 29405000

466 yes yes 2 0,031085 46,68 1 558680 558680

61 yes yes 2 0,013425 71,451 1 420320 420320

83 yes yes 2 1,00E-08 152,4 1 1840900 1840900

143 yes yes 2 0,000676 102,4 1 405380 405380

190 yes yes 2 4,05E-06 90,397 1 505720 505720

19 yes yes 2 6,83E-06 157,68 1 15157000 15157000

598 yes yes 2 0,030859 49,595 1 662660 662660

86 yes yes 2 0,022921 66,299 1 339300 339300

277 no no 3 0,001098 88,134 1 3790400 3790400

358 yes yes 2 0,020825 59,908 1 0 0

107 yes yes 2 1,31E-09 164,04 1 25710000 25710000

359 no no 2 7,28E-07 129,76 1 962140 962140

144 yes yes 2;3 1,90E-08 139 2 2258500 2258500

104 yes yes 2 2,55E-39 274,45 1 82780000 82780000

438 yes yes 3 0,027314 33,751 1 2623000 2623000

369 yes yes 3 0,015584 44,511 1 486640 486640

244 yes yes 3 0,019805 41,577 1 802880 802880

289 yes yes 2 0,002474 84,479 1 959610 959610

239 yes yes 3 0,021132 43,604 1 14581000 14581000

240 yes yes 3 0,002139 69,03 1 4633500 4633500

145 yes yes 2;3 4,82E-11 145,88 2 0 0

267 yes yes 2 5,37E-05 109,39 1 0 0

214 yes yes 2 0,001893 96,342 1 496640 496640

311 yes yes 2 0,001298 78,508 1 625760 625760

533 yes yes 2 9,07E-07 114,56 1 658740 658740

45 yes yes 3 0,000406 87,641 1 630760 630760

59 yes yes 2;3 1,97E-48 309,26 2 24630000 24630000



140 yes yes 2;3 0,001638 55,158 2 0 0

471 yes yes 2 0,002171 94,309 1 1436000 1436000

110 yes yes 2 0,000253 137,13 1 784650 784650

77 yes yes 2;3 1,78E-25 223,36 2 34930000 34930000

138 yes yes 2 1,31E-05 120,03 1 0 0

468 yes yes 2;3 6,95E-05 109,72 2 1277500 1277500

322 yes yes 3 2,79E-07 91,416 1 0 0

349 yes yes 2;3 1,69E-12 173,71 2 0 0

25 yes yes 2 0,007043 73,273 1 606580 606580

164 yes yes 2 0,00118 62,002 1 2072400 2072400

411 yes yes 2 0,01579 49,59 1 0 0

42 yes no 2 7,34E-05 108,56 1 947200 947200

224 yes yes 3 0,009774 38,161 1 688090 688090

410 yes yes 2 7,54E-07 131,17 1 3574100 3574100

141 yes yes 2 2,60E-08 151,55 1 2697300 2697300

267 yes yes 2 3,33E-06 121,13 1 1832700 1832700

79 yes yes 3 0,021307 39,394 1 999150 999150

172 yes yes 3 0,006638 57,39 1 0 0

166 yes yes 2 2,62E-08 128,82 1 0 0

10 yes yes 2 0,000293 115,7 1 10203000 10203000

15 yes yes 2 0,000457 89,232 1 576640 576640

83 yes yes 2 0,000459 89,136 1 339060 339060

267 yes yes 3 0,022424 28,325 1 1155800 1155800

336 yes yes 2 0,033279 54,982 1 1212600 1212600

169 yes yes 2 0,003869 81,771 1 2811300 2811300

170 yes yes 2;3 0,001426 86,344 2 7054000 7054000

42 yes yes 3 2,92E-06 92,671 1 883150 883150

261 yes yes 2 0,003623 80,014 1 1323800 1323800

90 yes yes 3 0,007711 39,823 1 403510 403510

490 yes yes 2 2,35E-36 246,75 1 1874500 1874500

178 yes yes 2 0,008177 78,113 1 653130 653130

432 yes yes 2 2,91E-08 131,61 1 583140 583140

186 yes yes 3 0,024788 43,651 1 4634600 4634600

276 yes yes 2 0,000485 88,108 1 9003100 9003100

154 yes yes 2 0,020912 70,525 1 944270 944270

60 yes yes 2;3 1,04E-10 150,91 2 43642000 43642000

267 yes yes 2;3 5,05E-32 244,27 2 82299000 82299000

116 yes yes 3 0,018789 46,001 1 640040 640040

98 yes yes 2 2,85E-19 224,75 1 28569000 28569000

52 yes yes 2 0,006353 77,744 1 1589100 1589100

61 yes yes 2 0,011744 58,814 1 1519000 1519000

36 yes yes 2 0,011895 55,335 1 0 0

96 yes yes 2 0,00114 66,893 1 415430 415430

97 yes yes 3 0,027529 26,837 1 448240 448240

68 yes yes 2 4,69E-07 121,99 1 1609000 1609000

1011 yes no 4 0,033364 1,5979 1 145030 145030

77 yes yes 3 0,009902 50,077 1 4108700 4108700

257 no no 2;3 0,00661 68,355 2 1396600 1396600

83 yes yes 4 0,029238 30,536 1 1477600 1477600

84 yes yes 2;3 1,13E-30 230,48 2 28621000 28621000



89 yes yes 2 0,003275 67,646 1 363800 363800

437 yes yes 2 0,002097 94,85 1 945040 945040

271 yes yes 2 0,007157 67,93 1 0 0

396 yes yes 2 6,27E-06 101,08 1 0 0

159 yes yes 2;3 5,79E-20 201,09 2 32565000 32565000

223 yes yes 2 0,016168 57,267 1 315560 315560

11 yes yes 2 0,022137 66,962 1 6548200 6548200

570 yes yes 4 0,005073 54,292 1 2236600 2236600

146 yes yes 3;4 4,82E-08 126,91 2 16392000 16392000

38 yes yes 2;3 6,86E-05 112,3 2 42680000 42680000

71 yes yes 2;3 0,002106 86,114 2 4367500 4367500

287 yes yes 3 0,034796 17,784 1 249930 249930

97 yes yes 3 0,0343 23,956 1 266550 266550

317 yes yes 2 0,034192 50,786 1 516060 516060

60 yes yes 3;4 1,53E-08 123,42 2 14187000 14187000

73 yes yes 3 0,007502 64,711 1 1042300 1042300

196 yes yes 4 0,006883 43,81 1 1051900 1051900

307 yes yes 3 0,021794 42,958 1 249510 249510

264 yes yes 3 1,31E-07 113,81 1 0 0

188 yes yes 3 0,006656 58,098 1 85119000 85119000

143 yes yes 2;3 4,86E-10 140,03 2 10426000 10426000

463 yes yes 3 3,42E-07 85,376 1 0 0

152 yes yes 2 3,14E-07 136,24 1 14307000 14307000

27 yes yes 2 0,007988 54,768 1 0 0

137 yes yes 3 0,025729 36,381 1 161490 161490

160 yes yes 2 0,000869 78,228 1 531500 531500

545 yes yes 2 1,45E-10 182,76 1 21317000 21317000

124 yes yes 2;3 2,94E-23 213,94 2 1,34E+08 1,34E+08

314 yes yes 2 0,027597 53,567 1 160620 160620

191 yes yes 2 6,52E-05 128,38 1 45589000 45589000

457 yes yes 2 0,011802 62,546 1 0 0

551 yes yes 2 0,001661 98,048 1 2062600 2062600

172 yes yes 2 0,001026 77,068 1 224140 224140

370 yes no 2;3 0,006811 86,833 2 2034000 2034000

232 yes yes 3 0,000831 67,685 1 522130 522130

523 yes yes 2 1,42E-09 135,47 1 0 0

13 yes yes 2 0,030471 56,432 1 426640 426640

29 yes yes 2 0,002879 63,462 1 1946300 1946300

231 yes yes 2 2,67E-06 129,34 1 1233300 1233300

196 yes yes 3 0,004691 52,814 1 847160 847160

375 yes yes 3 0,000201 71,969 1 835130 835130

81 yes yes 2 0,000814 96,745 1 921200 921200

84 yes yes 2;3 0,003437 75,316 2 1609300 1609300

153 yes yes 2;3 0,002282 76,759 2 2480800 2480800

117 yes yes 2 0,002068 81,92 1 480080 480080

153 yes yes 2 0,004921 96,948 1 4742600 4742600

376 yes yes 2 1,21E-09 158,52 1 1161800 1161800

362 yes yes 3 0,001279 60,09 1 1003800 1003800

128 yes yes 2 1,33E-40 289,86 1 15704000 15704000

355 no no 2 8,43E-13 177,1 1 2780200 2780200



464 yes yes 2 3,11E-08 142,39 1 1616200 1616200

120 yes yes 2 0,010691 80,219 1 663480 663480

197 no no 2 0,000514 98,368 1 3005500 3005500

199 no no 3 0,019907 51,135 1 0 0

49 yes yes 2 0,008802 69,216 1 66738000 66738000

434 yes yes 2;3 2,44E-08 122,83 2 0 0

439 yes yes 2;3 5,37E-10 112,37 2 0 0

74 yes yes 2 0,003013 88,134 1 1012000 1012000

180 yes yes 3 0,000559 74,89 1 662180 662180

308 yes yes 2 2,18E-05 119,03 1 0 0

521 yes yes 2;3 1,80E-12 176,87 2 1,51E+08 1,51E+08

355 yes yes 2 0,006364 70,68 1 392900 392900

307 yes yes 2;3 1,87E-11 154,23 2 4076100 4076100

11 yes yes 2 1,33E-07 158,47 1 1,53E+08 1,53E+08

164 yes yes 3 2,79E-20 153,12 2 0 0

51 yes yes 2 0,0007 71,286 1 0 0

49 yes yes 2 5,78E-13 191,79 1 14174000 14174000

361 yes yes 2 0,002236 77,185 1 0 0

334 yes yes 2;3 5,72E-05 105,2 2 6061900 6061900

165 yes yes 3 0,019337 46,796 1 828190 828190

377 yes yes 3 0,018041 30,779 1 505410 505410

38 yes yes 2 0,000227 94,339 1 951530 951530

325 yes yes 2 0,003224 72,705 1 0 0

41 yes yes 2 0,001933 75,018 1 825410 825410

90 yes yes 2 0,002228 84,479 1 3252500 3252500

311 yes yes 2 4,91E-13 164,64 1 7722000 7722000

210 yes yes 2 0,000423 96,371 1 751390 751390

264 yes yes 2;3 3,74E-13 153,92 2 0 0

93 yes yes 2;3 0,003152 52,432 2 0 0

285 yes yes 3;4 0,017423 33,707 2 1173900 1173900

188 yes yes 2;3 0,004694 69,672 2 96047000 96047000

80 yes yes 3 0,003717 57,936 1 783330 783330

60 yes yes 2 0,002338 107,69 1 9047600 9047600

72 yes yes 2 0,000369 63,302 1 0 0

421 yes yes 2 0,008972 73,499 1 521320 521320

242 yes yes 2 2,72E-05 136,57 1 777010 777010

292 yes yes 2 0,014494 60,255 1 479790 479790

128 yes yes 3;4 3,84E-05 83,751 2 27622000 27622000

88 yes yes 2 1,62E-06 129,37 1 27901000 27901000

224 yes yes 2 1,02E-22 237,67 1 1,25E+08 1,25E+08

225 yes yes 2;3 1,54E-20 215,77 2 2317500 2317500

235 yes yes 2 4,12E-07 122,96 1 1922700 1922700

140 yes yes 2 0,017736 53,567 1 0 0

82 yes yes 2 0,008076 70,728 1 207540 207540

38 yes yes 2 1,24E-17 219,92 1 14823000 14823000

145 yes yes 2 1,73E-09 134,83 1 657060 657060

331 no no 3 0,025342 37,327 1 0 0

132 yes yes 2;3 3,31E-05 118,9 2 1469800 1469800

386 yes yes 2;3 1,59E-09 110,6 2 1677600 1677600

367 yes yes 2 1,09E-18 188,71 1 2739500 2739500



201 yes yes 4 0,013739 37,613 1 462540 462540

143 yes yes 2 4,01E-24 220,72 1 1,91E+08 1,91E+08

17 yes yes 2 7,80E-05 87,138 1 618310 618310

398 yes yes 2 0,001354 89,266 1 185420 185420

105 yes yes 2 8,46E-08 145,14 2 0 0

229 yes yes 2 0,008725 73,9 1 32262000 32262000

240 yes yes 2;3 1,02E-11 138,28 2 26819000 26819000

66 yes yes 2;3 3,20E-14 173,87 2 2885900 2885900

421 yes yes 2 0,000575 92,295 1 1735400 1735400

252 yes yes 2 9,06E-05 121,5 1 3031700 3031700

152 yes yes 3 0,014302 50,286 1 169070 169070

207 yes yes 3 0,018329 68,676 1 839400 839400

215 yes yes 2 7,15E-26 225,23 1 0 0

123 yes yes 2 0,000201 109,29 1 617940 617940

233 yes yes 2 0,000114 125,68 1 1019900 1019900

245 yes yes 3 0,004934 54,253 1 1182000 1182000

492 no no 2 0,00117 101,65 1 2000500 2000500

336 yes yes 3 0,007143 54,402 1 0 0

190 yes yes 2 0,020505 62,463 1 1980500 1980500

63 yes no 2 0,003323 85,862 1 1388100 1388100

151 yes yes 3 0,033173 18,798 1 0 0

126 yes yes 2 7,92E-17 198,37 1 4396200 4396200

288 yes yes 2 0,001143 92,19 1 644530 644530

289 yes yes 2;3 0,001468 77,597 2 4028300 4028300

118 yes yes 2 1,50E-17 182,28 1 11199000 11199000

218 yes yes 3 0,00417 66,393 1 1446900 1446900

518 yes yes 3 0,024381 34,92 1 608910 608910

138 yes yes 3 0,000689 61,962 1 0 0

146 yes yes 3 0,005582 46,558 1 0 0

599 yes yes 2 8,49E-09 186,3 1 770980 770980

44 yes yes 2 1,83E-05 142 1 1864000 1864000

206 yes yes 2 0,001946 112,11 1 1119400 1119400

27 yes yes 3 0,021394 34,586 1 518950 518950

409 yes yes 2 0,001062 79,804 1 352110 352110

196 yes yes 2 0,000128 104,94 1 0 0

490 yes yes 2 0,00549 81,525 1 491790 491790

494 yes yes 3;4 0,024289 40,516 2 3498200 3498200

530 yes yes 2 0,028589 55,721 1 1101700 1101700

232 yes yes 3 0,019 50,034 1 10067000 10067000

140 yes yes 2 0,012926 61,532 1 409130 409130

304 yes yes 2 1,35E-05 106,55 1 1177700 1177700

150 yes yes 2 0,000902 91,202 1 2513100 2513100

206 yes yes 2 2,35E-06 105,89 1 196800 196800

200 yes yes 2 4,49E-07 153,97 1 18529000 18529000

209 yes yes 2 7,75E-48 296,28 1 69620000 69620000

85 yes yes 2;3 4,88E-05 85,469 2 0 0

20 yes yes 2;3 9,92E-05 97,779 2 0 0

330 yes yes 2 0,034135 66,429 1 775110 775110

203 yes yes 3 0,028516 39,937 1 535960 535960

274 yes yes 2 0,009443 67,879 1 4485600 4485600



262 yes yes 2;3 1,58E-21 218,16 2 0 0

11 yes yes 2 0,002502 84,198 1 1331300 1331300

115 yes yes 2 0,033434 58,981 2 563340 563340

486 yes yes 3 0,002149 67,252 1 451530 451530

172 yes yes 2 0,001055 68,189 1 960570 960570

320 yes yes 2 8,73E-10 159,5 1 620270 620270

492 yes yes 3 0,00475 62,466 1 858200 858200

246 yes yes 2;3 0,002053 81,632 2 6505400 6505400

186 yes yes 2 0,006522 90,601 1 1333400 1333400

105 yes yes 2 1,63E-07 144,28 1 3839200 3839200

97 yes yes 2;3 7,54E-16 156,83 3 56642000 56642000

68 yes no 2 7,84E-18 190,18 1 894770 894770

374 yes yes 2;3 4,54E-21 181,64 2 0 0

414 yes yes 2 0,000425 100,02 1 2451000 2451000

415 yes yes 2;3 9,20E-06 110,98 2 1759000 1759000

392 yes yes 2 3,82E-06 104,88 1 0 0

149 yes yes 2 0,027642 63,419 1 303530 303530

262 yes yes 2 0,001692 76,341 1 1407800 1407800

219 yes yes 3 0,000828 73,386 1 558100 558100

157 yes yes 2;3 6,73E-05 123,35 2 4150200 4150200

300 yes yes 2 0,00024 103,44 1 973750 973750

232 yes yes 2 0,01325 66,568 1 146840 146840

92 yes yes 2 1,34E-05 131,82 1 1381300 1381300

86 yes yes 3 0,032022 34,183 1 388630 388630

36 yes yes 3 0,001552 64,04 1 0 0

378 yes yes 2 5,10E-05 110,84 1 0 0

176 yes yes 3 0,00052 68,481 1 404490 404490

77 yes yes 2 0,018522 60,167 1 1,63E+08 1,63E+08

266 yes yes 2 4,49E-07 153,97 1 1621100 1621100

459 yes yes 2 4,66E-26 237,41 1 3670700 3670700

118 yes yes 4 0,031636 13,171 1 279710 279710

179 yes yes 3;4 3,56E-12 140,3 2 13695000 13695000

249 yes yes 2;3 1,05E-12 140,63 2 0 0

163 yes yes 2 0,025561 74,255 1 20289000 20289000

176 yes yes 2;3 2,50E-15 158,02 2 11647000 11647000

54 yes yes 2 0,000282 85,976 1 556160 556160

242 yes yes 2;3 4,88E-12 154,72 2 34589000 34589000

347 yes yes 3 5,17E-05 76,744 1 0 0

367 yes yes 2 0,0027 80,455 1 0 0

631 yes yes 2 0,020934 51,286 1 0 0

198 yes yes 2 0,007881 85,212 1 593170 593170

358 yes no 2 0,003665 77,74 1 233620 233620

172 yes yes 2 0,001016 99,013 1 572800 572800

277 yes yes 2 0,021493 49,483 1 0 0

196 yes yes 2 0,001272 84,352 1 208330 208330

184 yes yes 2 1,54E-11 164,7 1 992670 992670

415 yes yes 2 5,41E-10 176,6 1 1,23E+08 1,23E+08

99 yes yes 2 1,01E-05 127,17 1 431890 431890

223 yes yes 2 0,000354 112,3 1 25357000 25357000

248 yes yes 2 2,82E-22 225,15 1 86560000 86560000



131 yes yes 2 2,49E-11 197,79 1 66876000 66876000

173 yes yes 2 0,028711 71,379 1 1245600 1245600

178 yes yes 2;3 3,39E-07 139,19 2 12878000 12878000

182 yes yes 3 2,92E-05 92,8 1 3288800 3288800

506 yes yes 2 0,001346 78,244 1 752100 752100

136 yes yes 2 0,030312 45,68 1 0 0

310 yes yes 2;3 5,14E-10 121,46 2 0 0

246 yes yes 2 0,000816 92,781 1 738450 738450

28 yes yes 2 2,42E-05 98,573 1 487150 487150

38 yes yes 2 0,000809 71,929 1 302380 302380

249 yes yes 2 0,009373 50,226 1 0 0

155 yes yes 2 8,75E-06 120,84 2 91455000 91455000

163 yes yes 2;3 7,17E-49 277,07 2 14782000 14782000

182 yes yes 2 0,000122 118,03 1 1,17E+08 1,17E+08

362 yes yes 3 0,026899 36,585 1 1970100 1970100

152 yes yes 2 0,009375 62,799 1 351830 351830

339 yes yes 2 0,002142 87,789 1 662620 662620

345 yes yes 2;3 3,95E-05 84,41 2 1384500 1384500

29 yes yes 2 1,92E-05 88,385 1 0 0

44 yes yes 2 0,000781 89,266 1 0 0

52 yes yes 2 8,39E-05 96,435 1 0 0

119 yes yes 2 0,026971 51,346 1 0 0

84 yes yes 2;3 7,86E-24 210,2 4 0 0

235 yes yes 3 0,03208 44,425 1 17582 17582

119 yes yes 3 0,011963 58,23 1 5192400 5192400

192 yes yes 2 0,028752 71,342 1 2767800 2767800

75 yes yes 2 0,002774 89,886 1 4720400 4720400

76 yes yes 2;3 1,08E-07 160,36 2 5502200 5502200

174 yes yes 2 4,42E-09 174,86 2 302140 302140

76 yes yes 2 0,003842 73,877 1 357910 357910

273 yes yes 2 0,000279 116,52 1 12321000 12321000

274 yes yes 2;3 0,000159 112,3 2 14595000 14595000

502 yes yes 2;3 9,77E-16 153,14 2 0 0

140 yes yes 2 1,00E-08 152,4 1 14042000 14042000

37 yes yes 2 7,31E-07 131,83 1 318850 318850

386 yes yes 2 5,69E-06 144,1 1 3767800 3767800

245 yes yes 2 0,004089 100,25 1 321960 321960

70 yes yes 2 0,014046 65,278 1 665870 665870

108 no no 2 4,52E-05 110,08 1 23424000 23424000

110 no no 2;3 0,000744 84,753 2 3794600 3794600

40 yes yes 2 0,001265 78,69 1 1000700 1000700

212 yes yes 4 0,016682 30,575 1 676310 676310

249 yes yes 2 0,000929 66,702 1 1533800 1533800

113 yes yes 2 0,025274 74,517 1 40216000 40216000

119 yes yes 2;3 6,46E-11 153,32 2 17131000 17131000

279 yes yes 3 0,001777 76,843 1 491940 491940

280 yes yes 3 0,003621 63,292 1 1183300 1183300

175 yes yes 2 0,00232 107,9 1 248540 248540

234 yes yes 2 0,011334 69,672 1 1,3E+08 1,3E+08

343 yes yes 3 0,008405 55,04 1 448530 448530



582 yes yes 2 0,003058 78,264 1 0 0

96 yes yes 3 5,73E-05 105,03 1 1270500 1270500

290 yes yes 2 0,001288 128,48 1 33364000 33364000

591 yes yes 2 0,001304 93,649 1 0 0

200 yes yes 2 0,017448 60,641 1 758420 758420

128 yes yes 2 2,59E-08 137,73 1 0 0

53 yes yes 2 4,28E-05 91,932 1 3436100 3436100

395 yes yes 3 0,000435 73,252 1 1874600 1874600

78 yes yes 2 0,000258 89,624 1 0 0

494 yes yes 2 0,000478 101,39 1 538910 538910



Reverse Potential contaminantid Protein group IDsMod. peptide IDsEvidence IDsMS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDs

0 36 0 0 0;1 1

1 30 1 1 2 2

2 80 2 2 3 3

3 72 3 3 4 4

4 26 4 4 5;6 5

5 133 5 5 7 7 119

6 49 6 6 8 8

7 40 7 7 9 9

8 147;124 8 8;9 10;11 10

+ 9 1 9 10 12 12

10 52 10 11 13 13 64

11 43 11 12 14 14

12 57 12 13 15 15 73

13 114 13 14 16 16

14 51 14 15;16 17;18 17

15 35 15 17 19;20 19

16 14 16 18;19;20 21;22;23;24;25 24

17 9 17 21;22 26;27 27

18 107 18 23 28 28

19 74 19 24 29 29

20 65 20 25 30 30

21 16 21 26 31 31

22 11 22 27 32 32

23 34 23 28 33 33

24 15 24 29 34 34

25 130 25 30 35 35 112

26 24 26 31 36 36

27 21 27 32 37 37

28 23 28 33;34;35 38;39;40 40

29 23 29 36;37 41;42 42

30 27 30 38;39 43;44 44

31 110 31 40 45 45

32 28 32 41 46 46

33 8 33 42 47 47

34 147 34 43 48 48 127

35 46 35 44 49 49 47

36 54 36 45 50 50 65;66

37 86 37 46 51 51

38 27 38 47 52 52

39 148 39 48 53 53

40 30 40 49 54 54

41 30 41 50;51 55;56 56

42 16 42 52 57 57

43 24 43 53;54 58;59 58

44 49 44 55 60 60

45 28 45 56 61 61

46 56 46 57 62;63 62

47 97 47 58 64 64

48 124 48 59 65 65



49 9 49 60;61 66;67;68 68

50 141 50 62 69 69

51 68 51 63 70 70

+ 52 4 52 64 71 71

53 56 53 65 72 72

54 68 54 66 73 73

55 44 55 67 74 74

56 105 56 68 75 75

57 28 57 69 76 76

+ + 58 6 58 70 77 77

59 16 59 71 78 78

60 63 60 72 79;80 80

61 24 61 73 81 81

62 14 62 74;75 82;83 82 12

63 30 63 76;77 84;85;86 84

64 130 64 78 87 87 113

65 149 65 79 88 88

66 126 66 80 89 89

67 67 67 81 90 90

68 91 68 82 91 91

69 45 69 83 92 92

70 14 70 84 93 93

71 74 71 85 94 94

72 30 72 86;87 95;96 95

73 127 73 88 97;98 97

74 23 74 89 99 99

75 99 75 90 100 100

76 23 76 91 101;102 101

77 54 77 92 103 103

78 38 78 93 104 104

79 31 79 94;95 105;106 105

80 20 80 96 107 107

81 67 81 97 108 108

82 42 82 98 109 109

+ 83 3 83 99 110;111 110

84 63 84 100;101 112;113 112

85 61 85 102 114 114 75

86 39 86 103 115 115

87 48 87 104 116 116 55

88 125 88 105 117 117

89 135 89 106 118 118 121

90 91 90 107;108 119;120 119 91;92

91 66 91 109 121 121

92 66 92 110 122;123;124;125 122

93 54 93 111 126 126

94 68 94 112 127 127 79

95 31 95 113 128 128

96 31 96 114 129 129

97 85 97 115 130;131 130

98 101 98 116 132 132



99 66 99 117 133 133 77

100 24 100 118;119 134;135;136 135

101 36 101 120 137 137

102 49 102 121;122 138;139 139

103 74 103 123 140 140

104 30 104 124 141 141

105 127 105 125 142 142

106 126 106 126 143 143 110

107 76 107 127;128 144;145 144

108 130 108 129 146 146

109 68 109 130 147 147

110 57 110 131 148 148

111 10 111 132 149 149

112 45 112 133 150 150

113 128 113 134 151;152 151

114 26 114 135 153 153

115 132 115 136 154 154

116 63 116 137 155 155

117 81 117 138 156 156

118 64 118 139 157 157

+ 119 1 119 140 158 158 0

120 107 120 141 159 159

121 107 121 142 160 160

122 146 122 143;144 161;162 161

123 53 123 145 163 163

124 68 124 146 164 164

125 143 125 147 165 165

126 107 126 148 166 166

127 28 127 149;150 167;168 168

128 95 128 151 169 169

129 114 129 152 170 170

130 117 130 153 171 171

131 68 131 154 172 172

132 56 132 155 173 173

133 129 133 156 174 174

134 131 134 157 175 175

135 54 135 158 176 176 67

136 30 136 159 177 177

137 14 137 160 178 178

138 49 138 161 179 179

139 63 139 162 180 180

140 48 140 163 181 181

141 13 141 164 182 182

+ 142 3 142 165 183 183

143 107 143 166 184 184

144 9 144 167 185 185

145 29 145 168;169 186;187 186

146 28 146 170 188 188

147 74 147 171 189 189

148 28 148 172 190 190



149 91 149 173 191 191

150 91 150 174 192 192

151 66 151 175 193 193

152 66 152 176;177 194;195;196 196

153 106 153 178 197 197 102

154 88 154 179 198 198 90

155 53 155 180 199 199

+ 156 2 156 181 200 200

157 14 157;158 182;183 201;202 201 13

158 114 159 184 203;204 203 106

159 31 160 185 205 205

160 62 161 186 206 206

161 126 162 187 207 207

162 52 163 188 208 208

163 31 164 189 209 209

164 108 165 190 210 210

165 46 166 191;192 211;212;213;214 211 48

166 66 167 193 215 215

167 14 168 194 216 216

168 24 169 195;196 217;218 217

169 70 170 197 219 219

170 28 171 198;199;200;201;202;203220;221;222;223;224;225;226;227;228;229;230;231;232;233;234;235;236;237220

171 76 172 204 238 238

172 105 173 205 239 239

173 48 174 206 240 240

174 62 175 207 241;242 242

175 63 176 208 243 243

176 56 177 209;210 244;245 244 70

177 147 178 211 246 246

+ 178 4 179 212 247 247

179 9 180 213 248 248 10

180 91 181 214;215 249;250 249

181 56 182 216 251 251

182 31 183 217 252 252

183 27 184 218 253 253

184 56 185 219;220 254;255 254

185 67 186 221 256 256

186 31 187 222 257 257

187 45 188 223 258 258

+ 188 1;4 189 224 259 259

189 48 190 225 260 260

190 14 191 226 261;262;263 263

191 14 192 227 264;265;266 266

192 31 193 228 267 267

193 31 194 229 268;269;270 268

194 129 195 230 271 271

195 90 196 231 272 272

196 157 197 232 273 273

+ 197 3 198 233 274 274

198 44 199 234 275 275



199 31 200 235 276;277 276

200 14 201 236;237 278;279;280 278

201 63 202 238 281 281

202 31 203 239 282 282

203 26 204 240 283 283

204 11 205 241 284;285;286 285

205 29 206 242 287 287

206 23 207 243 288 288

207 109 208 244 289 289

208 107 209 245 290 290

209 46 210 246 291 291

210 67 211 247 292 292

211 114 212 248 293 293

212 49 213 249 294 294

213 46 214 250 295 295

+ 214 4 215 251 296 296

+ 215 1 216 252 297 297

216 36 217 253 298 298

+ 217 3 218 254 299 299

+ 218 3 219 255 300 300

219 85 220 256 301 301

220 48 221 257 302 302 56

221 48 222 258 303 303 56

222 157 223 259 304 304 130

223 65 224 260 305 305

224 28 225 261;262;263306;307;308 307

225 14 226 264;265 309;310 310

226 35 227 266 311 311

227 35 228 267 312 312

228 31 229 268;269 313;314 314

229 95 230 270 315;316;317 316

230 66 231 271 318 318

231 66 232 272;273 319;320 319

232 91 233 274;275 321;322 322

233 31 234 276 323 323

234 65 235 277 324 324

235 107 236 278 325 325

236 54 237 279 326 326

237 54 238 280 327 327

238 63 239 281 328 328

239 10 240 282 329 329

240 28 241 283;284 330;331;332;333;334331 26

241 28 242 285 335 335 26

242 57 243 286 336;337 336

243 33 244 287 338 338

244 28 245 288 339;340 340

245 134 246 289 341;342 341

246 130 247 290 343 343 114

+ 247 5 248 291 344 344

248 49 249 292 345 345



+ 249 2 250 293 346 346

250 71 251 294 347 347

251 85 252 295 348 348

+ 252 4 253 296 349 349

253 73 254 297 350 350

254 14 255 298 351;352;353;354 351

255 89 256 299 355 355

256 36 257 300 356 356

257 46 258 301;302 357;358;359 358 49;50

258 46 259 303 360;361 360 49;50

259 45 260 304;305 362;363 363

260 49 261 306;307 364;365 364

261 78 262 308 366 366

262 28 263 309 367;368 367

263 48 264 310 369 369

264 114 265 311;312 370;371;372 371

265 28 266 313;314 373;374 373

266 30 267 315 375 375

267 67 268 316 376 376

+ 268 3 269 317 377 377

269 114 270 318 378 378

270 80 271 319 379 379

271 91 272 320;321 380;381 381

272 91 273 322 382 382

273 139 274 323 383 383 124

274 116 275 324 384 384

275 50 276 325 385 385 63

276 63 277 326 386 386

277 104 278 327 387 387

278 142 279 328;329;330388;389;390;391 390

279 114 280 331 392 392

280 36 281 332 393;394 393

281 118 282 333 395 395

282 107 283 334 396 396

+ 283 1;4 284 335 397 397

284 136 285 336;337 398;399 398

285 9 286 338 400 400

286 28 287 339 401;402;403 401

287 19 288 340 404 404

288 14 289 341 405 405

289 17 290 342 406 406

290 146 291 343 407 407 126

291 118 292 344 408 408

292 118 293 345 409 409

293 14 294 346 410 410

294 14 295 347;348 411;412 412

295 54 296 349;350 413;414 413

+ 296 3 297 351 415 415 6

297 28 298 352;353 416;417;418 418

298 66 299 354 419;420 420



299 66 300 355;356 421;422 421 78

300 56 301 357;358 423;424;425;426 425

301 86 302 359 427 427

302 48 303 360;361 428;429 428

303 144 304 362 430 430

304 63 305 363 431 431

305 90 306 364 432 432

306 14 307 365;366 433;434 434 14

307 25 308 367 435 435

308 56 309 368 436 436

309 148 310 369 437 437

310 132 311 370 438 438 116

311 112 312 371 439 439

+ 312 2 313 372;373 440;441 440

313 62 314 374 442;443 443

314 91 315 375 444;445 444

315 49 316 376 446;447 446

316 31 317 377 448 448

317 82 318 378 449 449

318 147 319 379 450 450

319 66 320 380 451 451

320 66 321 381 452 452

321 16 322 382 453 453

322 46 323 383 454 454

323 150 324 384 455 455

324 114 325 385;386 456;457 457

325 113 326 387 458 458

326 54 327 388 459 459 68

327 65 328 389;390 460;461 461

328 30 329 391 462 462

329 51 330 392;393 463;464 463

330 56 331 394;395 465;466 466

331 49 332 396 467 467

332 46 333 397;398 468;469;470;471;472469 48

333 56 334 399 473 473

334 21 335 400 474 474

335 26 336 401 475 475

336 48 337 402 476 476

337 18 338 403 477 477

338 31 339 404;405 478;479 478

339 33 340 406 480 480

340 33 341 407 481 481

341 14 342 408;409;410482;483;484;485;486;487;488;489;490;491;492;493487

342 49 343 411 494 494

343 46 344 412 495 495

344 31 345 413 496 496

345 106 346 414 497 497 103

346 45 347 415 498 498

347 71 348 416 499 499

348 28 349 417;418 500;501 501



349 28 350 419 502 502

350 91 351 420;421 503;504 504 93

351 102 352 422 505 505

352 14 353 423;424 506;507 507

353 156 354 425 508 508

354 62 355 426 509 509

355 107 356 427 510 510

356 100 357 428 511 511

357 24 358 429;430 512;513 512

358 46 359 431 514 514

359 46 360 432;433 515;516 515

360 140 361 434 517;518 518

361 30 362 435;436 519;520 519

362 62 363 437 521 521

363 114 364 438 522;523 522

364 68 365 439 524 524

365 98 366 440 525 525

366 38 367 441 526 526

+ 367 2 368 442 527 527

368 9 369 443 528 528

369 9 370 444 529 529

370 31 371 445 530 530

+ 371 1 372 446 531 531 1;2

372 27 373 447 532 532

373 23 374 448 533 533

374 23 375 449 534;535 534

+ 375 2 376 450 536 536

376 36 377 451;452 537;538 538

377 89 378 453 539 539

378 152 379 454 540 540 128

379 39 380 455 541 541 42;43

380 81 381 456 542 542

381 27 382 457 543 543

382 36 383 458;459 544;545;546 546

383 28 384 460 547 547

384 140 385 461 548 548

385 81 386 462 549 549

386 40 387 463 550 550

387 130 388 464 551 551

388 63 389 465 552 552

+ 389 0 390 466 553 553

390 74 391 467 554 554 87

391 36 392 468;469 555;556 556

392 36 393 470;471 557;558 558

393 9 394 472 559 559 10

394 140 395 473 560 560

395 79 396 474 561 561

396 82 397 475 562 562

397 111 398 476 563 563 104;105

398 49 399 477 564 564



399 68 400 478 565 565

400 77 401 479 566 566

401 132 402 480 567 567

402 86 403 481;482 568;569 569

403 14 404 483;484 570;571 571

404 31 405 485 572;573 572

+ 405 2 406 486;487 574;575 574

406 13 407 488 576 576

407 49 408 489 577 577 59

408 14 409 490;491;492578;579;580;581;582;583582

409 18 410 493 584 584

410 30 411 494 585 585

411 46 412 495 586 586 51

412 58 413 496 587 587 74

413 23 414 497 588 588

414 11 415 498 589 589

415 48 416 499 590 590

416 95 417 500;501 591;592 591

417 57 418 502 593 593

418 138 419 503 594 594

419 9 420 504 595 595

420 19 421 505 596 596

421 85 422 506 597 597 89

422 133 423 507 598 598

423 146 424 508 599 599

424 30 425 509;510 600;601;602;603 602

425 48 426 511 604 604

426 93 427 512 605 605

427 112 428 513 606 606

428 131 429 514 607 607

429 14 430 515;516;517608;609;610;611 610

430 102 431 518 612 612

+ 431 1 432 519 613 613

432 7 433 520 614 614

433 23 434 521 615;616 615

434 138 435 522 617 617

435 49 436 523 618 618

436 87 437 524 619 619

437 134 438 525 620 620

438 91 439 526 621 621

439 30 440 527 622 622

440 30 441 528;529 623;624 623

+ 441 0 442 530 625 625

442 30 443 531 626 626

443 41 444 532 627 627

444 137 445 533 628 628 123

445 136 446 534 629 629

446 67 447 535 630 630

447 14 448 536;537;538;539;540631;632;633;634;635;636;637634

448 56 449 541 638 638



449 16 450 542 639 639

450 81 451 543 640;641 640

451 30 452 544;545 642;643;644;645;646;647647 28

452 28 453 546 648 648

453 28 454 547 649 649

454 72 455 548 650 650

455 126 456 549 651 651

456 103 457 550 652 652

457 91 458 551 653 653 93

458 65 459 552 654 654 76

459 46 460 553 655 655 52;53;54

460 93 461 554 656 656 95;96;97;98

461 135 462 555 657 657 122

462 133 463 556 658 658 120

+ 463 1 464 557 659 659 3

464 68 465 558 660 660 80

465 91 466 559 661 661 94

466 12;13 467 560 662 662

467 74 468 561 663 663

468 31 469 562;563 664;665 664

469 31 470 564 666 666

470 114 471 565 667 667

471 23 472 566 668 668

472 126 473 567 669 669

473 136 474 568 670 670

474 35 475 569 671 671

475 147 476 570 672 672

476 37 477 571 673 673

477 23 478 572 674 674

478 44 479 573 675 675

479 148 480 574 676 676

+ 480 1 481 575 677;678 678

481 132 482 576 679 679

482 36 483 577 680 680

+ 483 4 484 578 681 681

484 107 485 579;580 682;683;684 682

485 91 486 581 685 685

486 67 487 582 686 686

487 106 488 583 687 687

488 86 489 584 688 688

489 74 490 585 689 689

490 30 491 586 690 690

491 30 492 587 691 691

492 26 493 588;589 692;693;694 692 23

+ 493 1 494 590 695 695 1;2

494 107 495 591 696 696

495 68 496 592 697 697

496 27 497 593 698;699 698

497 85 498 594 700 700

498 36 499 595;596 701;702 701



499 56 500 597;598 703;704 704 71;72

500 48 501 599 705 705

501 54 502 600 706 706

502 66 503 601;602 707;708 707

503 49 504 603 709 709 60

504 106 505 604;605 710;711 710

+ 505 2 506 606 712 712 4;5

506 30 507 607;608 713;714;715;716 716 29

507 126 508 609 717 717

508 107 509 610 718;719;720 718

509 132 510 611 721 721 117;118

510 131 511 612 722 722

+ 511 3 512 613 723;724;725 723

512 28 513 614 726 726

513 66 514 615 727 727

514 23 515 616 728 728

515 106 516 617 729 729

516 14 517 618 730 730

517 39 518 619 731 731 44

518 9 519 620 732 732

519 136 520 621 733 733

520 12 521 622 734 734

521 118 522 623 735 735

+ 522 3 523 624 736 736

523 22 524 625 737 737

524 22 525 626;627 738;739 739

525 82 526 628 740 740

+ 526 3 527 629 741 741

527 56 528 630 742;743;744;745 744

528 49 529 631 746 746

529 84 530 632 747;748 748

+ 530 1 531 633 749 749

531 24 532 634 750 750

532 56 533 635 751 751

533 19 534 636 752 752

534 66 535 637;638 753;754 754

535 23 536 639;640 755;756;757 756

536 140 537 641 758 758

537 66 538 642 759;760 759

538 48 539 643 761 761

539 23 540 644 762 762

540 55 541 645 763 763 69

541 47 542 646 764 764

542 47 543 647 765 765

543 57 544 648 766 766

+ 544 5 545 649 767 767

545 148 546 650 768 768

+ 546 2 547 651;652 769;770 770

547 63 548 653 771 771

548 23 549 654;655 772;773;774 772



549 120 550 656 775 775

550 19 551 657 776 776

+ 551 3 552 658 777 777 7

552 68 553 659 778 778 81

553 30 554 660;661 779;780 780

554 126 555 662 781 781

555 129 556 663 782 782

556 38 557 664 783 783

557 91 558 665;666 784;785 784

558 142 559 667;668 786;787;788 786

559 9 560 669;670 789;790 790

560 49 561 671 791 791

561 12 562 672 792 792

562 37 563 673 793 793

563 66 564 674;675 794;795 794

564 153 565 676 796 796

565 107 566 677 797 797

566 27 567 678 798 798

567 28 568 679 799 799 27

568 28 569 680 800;801 800

569 28 570 681;682 802;803 802

570 114 571 683 804 804 107

571 31 572 684 805;806 805

572 74 573 685 807 807 88

573 93 574 686 808 808

574 136 575 687 809 809

575 28 576 688 810 810

576 23 577 689;690 811;812;813;814 811

577 121 578 691 815 815

578 46 579 692 816 816

579 30 580 693 817 817 30;31;32

580 38 581 694 818 818

581 16 582 695 819 819

+ 582 2 583 696;697 820;821 821

583 151 584 698 822 822

584 49 585 699 823 823 61

585 102 586 700 824 824

+ 586 3 587 701 825 825

587 106 588 702 826 826

588 107 589 703 827 827

589 43 590 704 828 828

590 154 591 705 829 829

591 154 592 706;707 830;831 831

592 130 593 708;709 832;833 833

593 71 594 710 834 834

594 54 595 711 835 835

+ 595 1 596 712 836 836

+ 596 2 597 713 837 837

597 30 598 714 838 838

+ 598 1 599 715 839 839



+ 599 2 600 716 840 840

600 62 601 717 841 841

+ 601 1 602 718 842 842

+ 602 1 603 719 843 843

603 142 604 720 844 844

604 14 605 721;722 845;846 846 15

605 14 606 723;724 847;848;849;850;851;852;853;854;855855 15

+ 606 1 607 725 856 856

607 89 608 726 857 857

608 48 609 727 858 858 57

609 28 610 728;729 859;860 860

610 118 611 730 861 861

611 114 612 731;732 862;863;864 862

612 23 613 733 865 865

613 23 614 734;735 866;867;868;869 866 21

614 43 615 736 870 870 45;46

615 51 616 737 871 871

616 69 617 738 872 872 86

+ 617 2 618 739;740 873;874 873

618 114 619 741 875 875

619 138 620 742 876 876

620 51 621 743 877 877

621 68 622 744 878 878 82

622 71 623 745 879 879

623 31 624 746 880 880

624 56 625 747 881 881

625 126 626 748 882 882

626 28 627 749;750 883;884 884 27

627 33 628 751;752 885;886 886 33;34

628 81 629 753;754 887;888 887

629 28 630 755;756 889;890 889

630 145 631 757 891 891

631 148 632 758 892 892

632 33 633 759 893 893 35;36

633 44 634 760 894;895 895

634 38 635 761 896 896

+ 635 4 636 762 897 897

636 31 637 763;764 898;899 898

637 46 638 765 900 900

638 28 639 766 901 901

639 28 640 767;768 902;903 902

640 57 641 769 904 904

641 96 642 770 905 905 101

642 41 643 771 906 906

643 51 644 772 907 907

644 120 645 773 908 908

645 55;111 646 774 909 909

646 62 647 775;776 910;911 911

647 107 648 777;778 912;913;914;915;916913

648 62 649 779 917 917



649 130 650 780 918 918

650 28 651 781 919;920 920

651 73 652 782 921;922 922

652 119 653 783 923 923

653 14 654;655 784;785 924;925;926;927 924 16

654 91 656 786 928 928

655 91 657 787;788 929;930 930

656 63 658 789;790 931;932 931

657 48 659 791 933 933

658 130 660 792 934 934

659 109 661 793 935 935

660 140 662 794 936 936

661 49 663 795 937 937 62

662 75 664 796 938 938

+ 663 3 665 797 939 939

664 19 666 798 940;941 941

+ 665 1 667 799 942 942

+ 666 3 668 800 943 943 8

667 57 669 801 944 944

668 25 670 802 945 945

669 100 671 803 946 946

670 26 672 804 947;948 948

+ 671 1 673 805 949 949

+ 672 1 674 806;807 950;951 950

673 49 675 808 952 952

674 136 676 809 953 953

675 77 677 810 954 954

676 33 678 811 955 955 37

677 33 679 812 956 956 37

678 68 680 813 957 957

679 33 681 814 958 958

680 85 682 815 959 959

681 78 683 816 960 960

682 60 684 817 961 961

683 140 685 818 962;963 963 125

684 107 686 819 964 964

685 107 687 820;821 965;966 966

686 130 688 822 967 967

687 14 689 823 968 968

688 63 690 824 969 969

689 74 691 825 970;971 971

690 62 692 826 972 972

691 73 693 827 973 973

692 36 694 828 974 974

693 14 695 829 975 975

694 16 696 830;831 976;977 977 20

695 35 697 832;833 978;979 979 38;39

696 57 698 834 980 980

697 125 699 835 981 981

698 114 700 836 982 982



699 14 701 837;838 983;984;985 984 17

700 65 702 839 986 986

+ 701 0 703 840;841 987;988 988

702 37 704 842 989 989

703 87 705 843 990 990

+ 704 4 706 844 991 991

705 126 707 845 992 992

706 49 708 846;847 993;994 994

707 24 709 848 995 995

708 33 710 849 996;997 997

709 28 711 850;851;852998;999;1000;1001;1002;10031002

710 131 712 853 1004 1004

711 114 713 854;855 1005;1006;10071005 108

712 49 714 856 1008 1008

713 49 715 857;858 1009;1010 1009

714 48 716 859 1011 1011 58

715 73 717 860 1012 1012

716 92 718 861 1013 1013

717 123 719 862 1014 1014

718 49 720 863;864 1015;1016 1016

719 132 721 865 1017 1017

720 39 722 866 1018 1018

721 128 723 867 1019 1019

722 117 724 868 1020 1020

723 55 725 869 1021 1021 69

724 68 726 870 1022 1022

725 96 727 871 1023 1023

726 28 728 872 1024 1024

+ 727 2 729 873 1025;1026 1025

728 49 730 874 1027;1028 1028

729 113 731 875 1029 1029

730 30 732 876;877 1030;1031 1031

731 26 733 878;879 1032;1033 1032 24;25

732 24 734 880 1034 1034

733 24 735 881;882 1035;1036 1036

734 73 736 883 1037 1037

735 24 737 884;885 1038;1039;10401040

+ 736 4 738 886 1041;1042 1041 9

737 68 739 887 1043 1043 83

738 68 740 888 1044 1044 84

739 85 741 889 1045 1045

740 17 742 890 1046 1046

741 92 743 891 1047 1047

742 123 744 892 1048 1048 109

743 53 745 893 1049;1050 1049

+ 744 3 746 894 1051 1051

745 14 747 895 1052 1052

746 122 748 896 1053 1053

747 24 749 897 1054;1055 1054

748 23 750 898 1056 1056



749 24 751 899 1057;1058 1057

750 31 752 900 1059 1059

751 31 753 901;902 1060;1061 1061

752 31 754 903 1062 1062

753 86 755 904 1063 1063

754 80 756 905 1064 1064

755 38 757 906;907 1065;1066;1067;1068;1069;10701068 41

756 83 758 908 1071 1071

757 115 759 909 1072 1072

758 45 760 910 1073;1074 1073

759 37 761 911 1075 1075 40

760 28 762 912;913 1076;1077 1077

761 28 763 914;915 1078;1079 1079

762 14 764 916 1080 1080

763 16 765 917 1081 1081

764 32 766 918 1082 1082

765 114 767 919 1083 1083

766 114 768 920;921 1084;1085 1084

767 129 769 922 1086;1087 1087 111

768 155 770 923 1088 1088 129

769 12 771 924 1089 1089 11

770 130 772 925 1090 1090 115

771 15 773 926;927;928;9291091;1092;1093;1094;1095;1096;10971091 18;19

772 28 774 930 1098 1098

773 33 775 931 1099 1099

774 62 776 932 1100 1100

775 46 777 933 1101 1101

776 46 778 934;935 1102;1103 1103

777 23 779;780 936;937 1104;1105 1104 22

778 94 781 938 1106 1106

779 46 782 939 1107 1107

780 46 783 940;941 1108;1109 1108

781 14 784 942;943 1110;1111;11121112 12

782 31 785 944 1113 1113

783 59 786 945 1114 1114

+ 784 1 787 946 1115 1115

+ 785 2 788 947 1116 1116

786 142 789 948 1117 1117

787 46;22 790 949 1118 1118

788 46;22 791 950;951 1119;1120 1120

789 126 792 952 1121 1121

790 40 793 953 1122 1122

791 114 794 954 1123 1123

792 24 795 955 1124 1124

793 24 796 956;957 1125;1126 1126

794 38 797 958 1127 1127

795 38 798 959 1128 1128

796 39 799 960 1129 1129

797 23 800 961 1130 1130

798 107 801 962 1131;1132 1132



799 68 802 963 1133 1133

800 19 803 964 1134 1134

801 91 804 965 1135 1135

802 68 805 966 1136 1136 85

803 121 806 967 1137 1137

804 93 807 968 1138 1138 99

805 62 808 969 1139 1139

806 114 809 970 1140 1140

807 93 810 971 1141;1142 1142 100

808 73 811 972 1143 1143



MS/MS Count

2

1

1

1

2

0

1

1

1

1

0

1

0

0

2

2

5

2

1

1

1

1

1

1

1

0

1

1

3

2

2

1

1

1

0

0

0

0

1

1

1

2

1

2

1

1

2

1

1



3

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

2

1

0

3

0

1

1

1

1

1

1

1

2

2

1

1

2

1

1

2

1

1

1

2

2

0

1

0

1

0

0

1

4

1

0

1

1

2

1



0

3

1

2

1

1

1

0

1

1

1

1

1

1

2

1

1

1

1

1

0

1

1

2

1

1

1

1

2

1

1

1

1

1

1

1

0

1

1

1

1

1

1

1

1

1

2

1

1

1



1

1

1

3

0

0

1

1

1

0

1

1

1

0

1

1

0

1

1

2

1

18

1

1

1

2

1

0

0

1

0

2

1

1

1

2

1

1

1

1

1

3

3

1

3

1

1

1

1

1



2

3

1

1

1

3

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

0

0

0

1

2

2

1

1

2

3

1

2

2

1

1

1

1

1

1

1

0

0

2

1

2

2

0

1

1



1

1

1

1

1

4

1

1

0

0

2

2

1

2

1

3

2

1

1

1

1

1

2

1

0

1

0

1

1

4

1

2

0

1

1

2

1

3

1

1

1

0

0

1

1

2

2

0

3

2



0

4

1

2

1

1

1

0

1

1

1

0

1

2

2

2

2

1

1

1

1

1

1

1

1

2

1

0

2

1

2

2

1

0

1

0

1

1

1

2

1

1

12

1

1

1

0

0

1

2



1

0

1

2

1

1

1

1

2

1

2

2

2

1

2

1

1

1

1

1

1

1

0

1

1

2

1

2

1

0

0

1

1

3

1

1

1

1

1

1

1

0

2

2

0

1

1

1

0

1



1

1

1

2

2

2

2

1

0

6

1

1

0

0

1

1

1

2

1

1

1

1

0

1

1

4

1

1

1

1

3

1

1

1

2

1

1

1

1

0

1

2

1

1

1

0

1

1

5

1



1

2

0

1

1

1

1

1

0

0

0

0

0

0

0

0

0

1

1

2

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

2

1

1

1

3

1

1

1

1

1

1

1

0

0

1

1

2

1

2



0

1

1

2

0

2

0

0

1

3

0

1

3

1

1

1

1

1

0

1

1

1

1

1

1

2

1

1

4

1

2

1

1

1

1

2

3

1

2

1

1

0

1

1

1

1

1

2

1

3



1

1

0

0

2

1

1

1

2

3

2

1

0

1

2

1

1

1

0

2

2

0

2

0

1

1

1

4

1

1

0

1

1

2

1

0

1

1

1

1

1

1

2

2

1

1

1

1

1

1



1

1

1

1

1

0

0

1

1

0

2

1

3

1

0

0

1

0

2

1

1

1

0

1

1

1

1

0

0

2

2

1

1

0

2

1

1

2

1

1

2

1

0

1

1

1

1

2

5

1



1

2

2

1

1

1

2

2

1

1

1

0

0

1

1

2

1

0

1

1

1

2

1

2

1

1

1

0

0

1

1

1

1

1

0

1

2

1

1

1

2

1

1

1

1

0

0

1

1

1



0

1

2

1

1

1

1

2

1

2

6

1

0

1

2

0

1

1

1

2

1

1

1

1

0

1

1

1

2

2

1

2

0

1

2

1

3

0

0

0

1

1

1

0

2

1

1

1

2

1



2

1

2

1

1

1

0

1

1

2

0

2

2

1

1

1

1

2

0

0

0

0

0

0

1

1

1

2

1

1

1

2

0

1

1

1

1

1

1

2

1

1

1

1

2

1

1

1

1

2



1

1

1

0

1

0

1

1

0

1



Sequence N-term cleavage windowC-term cleavage windowAmino acid beforeFirst amino acidSecond amino acidSecond last amino acidLast amino acidAmino acid after

AAAPPPVR SLRAAASKAAAPPPVRAAAPPPVRLFGVEGTYK A A V R L

AAFLGSEVRTKPVLKKKAAFLGSEVAFLGSEVRLRDDTLPKK A A V R L

AAFVVDK IAQQDAQRAAFVVDKARAAFVVDKARQEKQGMR A A D K A

AAIAEEQILNKVASEMNTKAAIAEEQIAEEQILNKQRAKRPISK A A N K Q

AANQGALPPDLSLIVKYPNEQAARAANQGALPPDLSLIVKARHGGCDYR A A V K A

AAPETGIMELENNGLITVSRIVNKPLFKAAPETGIMNGLITVSRDRGVLQEIK A A S R D

AAVEEGILPGGGTALVKDDALNATRAAVEEGILGGGTALVKASRVLDEVR A A V K A

AAWYISYGEWGPRTLNNEEIKAAWYISYGSYGEWGPRRPVHGKGDK A A P R R

ADLEMQIESLTEELAYLKLDELTLTKADLEMQIETEELAYLKKNHEEEMKK A D L K K

ADLEMQIESLTEELAYLKKLDELTLTKADLEMQIEEELAYLKKNHEEEMKDK A D K K N

AEAESLYQSKEDIAQKSKAEAESLYQAESLYQSKYEELQITAK A E S K Y

AEGEAESAEFISKERQASVIRAEGEAESAESAEFISKALAKVGDGR A E S K A

AFSMNPAFQTSHTFSIGSQALPKGLRADLNKAFSMNPAFIGSQALPKYAFSALFAK A F P K Y

AFSNGSWNGIDPIDREAVQAADRAFSNGSWNNGIDPIDRGKALYRLAR A F D R G

AFVSTGDGTVNVKRIALKNYKAFVSTGDGGDGTVNVKEEDYLQQHK A F V K E

AGISYAAYLNVAAQAIR________________NVAAQAIRSSLKTELQK A G I R S

AGREELER YNEFLYSKAGREELERAGREELERVNV_____K A G E R V

AHGGFSVFTGVGERELINNIAKAHGGFSVFVFTGVGERTREGNDLYK A H E R T

AHQTELTHHLLPRARAYRIIRAHQTELTHLTHHLLPRNEWIKAQER A H P R N

AIADLAVGEAKLAYIGSDKAIADLAVGDLAVGEAKYRLAGSFTK A I A K Y

AIFTESVK TSATVLGRAIFTESVKAIFTESVKNVAAGCNPR A I V K N

AIGVLPQLIIDRTVLFGVARAIGVLPQLLPQLIIDRAVGAPIERR A I D R A

AIGYQWYWKISPAMTIKAIGYQWYWIGYQWYWKYEYSDFINK A I W K Y

AIIYDVR FLVPWLQKAIIYDVRTKAIIYDVRTKPKSIATK A I V R T

AISLGLR ETLSYFARAISLGLRLRAISLGLRLGSNILAGR A I L R L

AITMEIR ACRDVVSRAITMEIRERAITMEIREGRGVGKKR A I I R E

AKANSIINAIPGNNILTKPEKQTDPKAKANSIINPGNNILTKTGVLGTSAK A K T K T

AKQPVKDGPLSTNVEAKNGIKFSLKAKQPVKDGLSTNVEAKLNDKQTGLK A K A K L

AKVSDSGIVTLAYKPDASSQVKAKVSDSGIGIVTLAYKQLLRPGVTK A K Y K Q

ALEEANADLEVKASYLDKVRALEEANADANADLEVKIRDWYQRQR A L V K I

ALEESNYELEGKASYLDKVRALEESNYESNYELEGKIKEWYEKHR A L G K I

ALELKPDYSKKVVEMSTKALELKPDYELKPDYSKVLLRRASAK A L S K V

ALKQVAGSLKVGSAAQVKALKQVAGSKQVAGSLKLFLAQYREK A L L K L

ALKQVAGSLKLFLAQYRVGSAAQVKALKQVAGSKLFLAQYREVAAFAQFK A L Y R E

ALVHHYEECAERFKNTEEGKALVHHYEEHYEECAERVKIQQQQPK A L E R V

AMFGFKK FAFKDKIKAMFGFKKEKAMFGFKKEEGYAKWFK A M K K E

AMLNNSMSLYRDQATKTRKAMLNNSMSNNSMSLYRCHTIMNCTK A M Y R C

ANLLSSK YTSGLVSKANLLSSKAKANLLSSKALYYGKVGK A N S K A

ANLLSSSNFEATKNQSFIQQKANLLSSSNSSNFEATKKSVLKQVQK A N T K K

ANLLSSSNFEATKKNQSFIQQKANLLSSSNSNFEATKKSVLKQVQDK A N K K S

ANSIINAIPGNNILTKKQTDPKAKANSIINAIPGNNILTKTGVLGTSAK A N T K T

ANVLYLDCDKMQHTLQNRANVLYLDCVLYLDCDKLIKSRTDPR A N D K L

APDFVESNTIFNLNTVKNKSVIYNKAPDFVESNIFNLNTVKSSSIEFLLK A P V K S

APGFGDNRQVKVCAVKAPGFGDNRAPGFGDNRKNTIGDIAK A P N R K

APGFGDNRKQVKVCAVKAPGFGDNRPGFGDNRKNTIGDIAVK A P R K N

APGILPR GRSRAQVKAPGILPRRKAPGILPRRSVHEPVQK A P P R R

APGQSTVGLLAQLAKSKVNKTKKAPGQSTVGGLLAQLAKQLGFFGSFK A P A K Q

APILINNLLDSGIRAALNDPAKAPILINNLNLLDSGIRLMSKNTPIK A P I R L

AQAQNLAAEEEERDFINEYKKAQAQNLAALAAEEEERLYIKHKKIK A Q E R L



AQEDVPYLLPYILEAEAAAKLPRNEWIKAQEDVPYLLEAEAAAKEKDELDNIK A Q A K E

AQVNSLIQQNTARVVPPKYTKAQVNSLIQLIQQNTARESSKNLLSK A Q A R E

AQYEEIAQRDSIIAEVKAQYEEIAQQYEEIAQRSKEEAEALK A Q Q R S

ASAFPVK NLLSYFTRASAFPVKGRASAFPVKGSPWIEDLR A S V K G

ASEFYYGFAGPKAKFLVFERASEFYYGFYYGFAGPKEKLSSTSTR A S P K E

ASLENSLEETKLQSQLSMKASLENSLEENSLEETKGRYCMQLSK A S T K G

ASLVYHDGSFNDSRMLTTDNLKASLVYHDGDGSFNDSRLNATLAITK A S S R L

ATFLKDDLPYYVNALADVLYKDREYITLKATFLKDDLALADVLYKTAFKPHELK A T Y K T

ATLTDLPERVQTKALSKATLTDLPETLTDLPERWENMPNLEK A T E R W

ATLTDLPERWENMPNLEQKVQTKALSKATLTDLPENMPNLEQKEIADNLTEK A T Q K E

AVADVWSDLEAEFKSPYDLNGKAVADVWSDSDLEAEFKQQAISKKIK A V F K Q

AVDALVPIGREPVQTGLKAVDALVPIDALVPIGRGQRELIIGK A V G R G

AVGAPIERPKLPQLIIDRAVGAPIERGAPIERPKSFSTEKYKR A V P K S

AVHETIAEGKEYATRISKAVHETIAEHETIAEGKHTTRDIGGK A V G K H

AVLEGKYDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKKDTVASFKAVLEGKYDGIEDVVAKAEKLAAEAK A V A K A

AVQNIILGIYYNSGEVCCAGSRFADAELKKAVQNIILGEVCCAGSRVYVEESIYK A V S R V

AVVAQFNASQLITQRSIVNEVLKAVVAQFNAASQLITQREKVSRLIRK A V Q R E

AWISLAVEGEPVNSPNYFVAKLRDDTLPKAWISLAVESPNYFVAKLAAQIFGSK A W A K L

AYFSCTSAHTCTGDGNAMVSRIATGGYGRAYFSCTSADGNAMVSRAGFPLQDLR A Y S R A

AYLDELKDVRVENEDQYKAYLDELKDLDELKDVRQELGVPLKK A Y V R Q

AYTEQNVETAHVAKLQGPEALKAYTEQNVEVETAHVAKESEEGESEK A Y A K E

AYTSHLSSK________________YTSHLSSKTGLHFGRLM A Y S K T

CSNTTLPSEPLDTSKRVHVPMEVRCSNTTLPSEPLDTSKRTNTSPGPVR C S K R T

CWECGSVYKPTVNEVARCWECGSVYWECGSVYKLNPVGVPNR C W Y K L

DAPTFQESALIADKLSINGIGKDAPTFQESESALIADKLLSVMKAGK D A D K L

DAPTFQESALIADKLLSVMKLSINGIGKDAPTFQESDKLLSVMKAGTYPKISK D A M K A

DATSDKITQDAAEAIKKYDLSVESRDATSDKITDAAEAIKKYGVGIKCAR D A K K Y

DDLPYYVNALADVLYKTLKATFLKDDLPYYVNALADVLYKTAFKPHELK D D Y K T

DEEGQDVLLFIDNIFRLTIAEYFRDEEGQDVLLFIDNIFRFTQAGSEVR D E F R F

DFQSYIVSSLPGSTDKALSSNISRDFQSYIVSSLPGSTDKSLDFLNQSR D F D K S

DGGVFATFVVPPKKSTIPVKRDGGVFATFATFVVPPKYTKAQVNSR D G P K Y

DGPLSTNVEAKLKAKQPVKDGPLSTNVLSTNVEAKLNDKQTGLK D G A K L

DGVAHLLNRGGSRYATKDGVAHLLNGVAHLLNRFNFQNTNTK D G N R F

DGVYENIPFKMKRSVHFKDGVYENIPVYENIPFKVKGRKTPYK D G F K V

DIENQYETQITQIEHEVSSSGQEVQSSAKQLIAKNRKDIENQYETQEVQSSAKEVTQLRHGK D I A K E

DKDGNEFMLKPPHGDGLPQRNPLTDKLKDKDGNEFMHGDGLPQRGYDAGENTK D K Q R G

DKFVEGLSNNKRWKSLSTKDKFVEGLSVEGLSNNKYKIITGAWK D K N K Y

DKFVEGLSNNKYKRWKSLSTKDKFVEGLSGLSNNKYKIITGAWAAK D K Y K I

DLFEYTLANQMLTAMAQGYAAEISARDTDANVPRDLFEYTLAYAAEISARRNAMDNASR D L A R R

DLQMVNITCRVASLTGTKDLQMVNITQMVNITCRVLSRPDVVK D L C R V

DLQMVSLTLRIATNTGTKDLQMVSLTQMVSLTLRVLHRPEVLK D L L R V

DLQSTLDNIQSARSLVSKELKDLQSTLDNLDNIQSARPFDELTVDK D L A R P

DLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKSLVSKELKDLQSTLDNLTVDDLTKIKPEIDAKK D L T K I

DLVPDLTNFYQQYKLPHMFIVKDLVPDLTNTNFYQQYKSIQPYLQRK D L Y K S

DMGLLDVRLPSFYCPKDMGLLDVRDMGLLDVRTSDGRVMFK D M V R T

DQDSAVVSSNIKGLFTLFVRDQDSAVVSAVVSSNIKKIVADLKKR D Q I K K

DQDSAVVSSNIKKGLFTLFVRDQDSAVVSVVSSNIKKIVADLKKGR D Q K K I

DQQAGESNTATDTGVIHKVSSEIQQKDQQAGESNTDTGVIHKSDEETLIYK D Q H K S

DRFGNLNVMKWDVPGYKDRFGNLNVRFGNLNVM________K D R V M -

DRIDSVSQLQNVAETTKNKHVEAVKDRIDSVSQQNVAETTKVLFDVSKEK D R T K V



DRNSVIDAIVETHKLNPALSLKDRNSVIDADAIVETHKNLDGYVVNK D R H K N

DRYDDALNATREVEVGEKKDRYDDALNDDALNATRAAVEEGILK D R T R A

DSAYTLGQLGLVQFRYIPQEISRDSAYTLGQQLGLVQFRDLNSKVRAR D S F R D

DSGLWGFSTATRNHFSLSYKDSGLWGFSWGFSTATRNVTMIDDLK D S T R N

DSVGNEYRRQKLNLFVRDSVGNEYRSVGNEYRRKRDFAGDVR D S R R K

DTDYDDFEMRLAAGPVKKDTDYDDFEDYDDFEMRGMALKVEEK D T M R G

DTSNMWVKMATEKHAKDTSNMWVKDTSNMWVKISVWVALPK D T V K I

DVETNELVRKVIGAEARDVETNELVVETNELVRINAKCVVNR D V V R I

DVHNGYILRSSVEHIMRDVHNGYILVHNGYILRYLHANGASR D V L R Y

DVPANASFNLEDPNIDFERLHPVVTPKDVPANASFDPNIDFERVILNAVESK D V E R V

DVTTFLNWCAEPEHDERATTSQMAKDVTTFLNWAEPEHDERKRLGLKTVK D V E R K

DVTTFLNWCAEPEHDERKATTSQMAKDVTTFLNWEPEHDERKRLGLKTVIK D V R K R

DWEPQESEELKKGTAIYMARDWEPQESEQESEELKKDIDNGYTLR D W K K D

DYEFMNIR VPDSEWPRDYEFMNIRDYEFMNIRSKPFFWGDR D Y I R S

DYNEDLVDGRLQKTNIIRDYNEDLVDNEDLVDGRSFWPKEIWR D Y G R S

DYQELMNTKEDLARLLRDYQELMNTYQELMNTKLALDLEIAR D Y T K L

DYRDQGIK KGVPDTARDYRDQGIKDYRDQGIKWVVIGDENR D Y I K W

DYVDQDLRKVEFAAELRDYVDQDLRYVDQDLRKWMPELSKER D Y R K W

DYVELKR GEAIKKSRDYVELKRLRDYVELKRLDTARDIAR D Y K R L

EAAEAAIQVEVLENLQSVLKNVSSSDAREAAEAAIQENLQSVLK________R E A L K -

EAYPGDVFYLHSRLLRRPPGREAYPGDVFDVFYLHSRLLERAAKLR E A S R L

EDDVEEAVQAADRICHIYEGREDDVEEAVEAVQAADRAFSNGSWNR E D D R A

EDVLSAWAGVRPLVRYIEFPVKREDVLSAWAAGVRPLVRDPRTIPADR E D V R D

EEGIGSFYSGFTPILFKGGFSRILKEEGIGSFYGFTPILFKQIPYNIAKK E E F K Q

EEQAQYEEKLKCNAKKKEEQAQYEEEQAQYEEKLKLVEEAKK E E E K L

EFDEAYDLFEVQREFTARYEKEFDEAYDLYDLFEVQRVLNNCFSYK E F Q R V

EFINDPR ADLSSNTKEFINDPRNKEFINDPRNPRFAKGGK E F P R N

EGELVKR FGSDRLVKEGELVKRTKEGELVKRTGNIVDVPK E G K R T

EGFSHLYK CLTKIVKKEGFSHLYKEGFSHLYKGITSPILMK E G Y K G

EGICGSCAMNIGGRLTFRRSCREGICGSCACAMNIGGRNTLACICKR E G G R N

EGLQPPTVAQFKISKQIYLKEGLQPPTVPPTVAQFKSVYSNLYKK E G F K S

EGTVPTDLDQETGLARTLIGPGAKEGTVPTDLDQETGLARLELLGKLEK E G A R L

EGVFYGACSELCGTGHANMPIKQVSALIQREGVFYGACGHANMPIKIEAVSLPKR E G I K I

EGVITIR SAMEKVGKEGVITIREKEGVITIREGRTLEDEK E G I R E

EHAALEPR NFGEGSSREHAALEPREHAALEPRFLGGFAIIR E H P R F

EIADNLTERNMPNLEQKEIADNLTEIADNLTERQKLPWKTLK E I E R Q

EIETYHNLLEGGQEDFESSGAGKSIKMRLEKEIETYHNLFESSGAGKIGLGGRGGK E I G K I

EISDAQEIR YEYSSFLKEISDAQEIISDAQEIRLKIMSSIEK E I I R L

EKDELDNIEVSKLEAEAAAKEKDELDNILDNIEVSK________K E K S K -

EKFYAELAERHMDKINKREKFYAELAFYAELAERKKQEN___R E K E R K

EKGELSKELLASLKNELLTEIREKGELSKEKELLASLKSATESFVAR E K L K S

ELIIGDR VPIGRGQRELIIGDRQRELIIGDRQTGKTAVAR E L D R Q

ELIVAITSDKATETGAPKELIVAITSIVAITSDKGLCGSIHSK E L D K G

ELIVAITSDKGLCGSIHSQLAKATETGAPKELIVAITSSIHSQLAKAVRRHLNDK E L A K A

ELKDLQSTLDNIQSARETESLVSKELKDLQSTLDNIQSARPFDELTVDK E L A R P

ELKDLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKETESLVSKELKDLQSTLTVDDLTKIKPEIDAKK E L T K I

ELLASLK REKGELSKELLASLKSKELLASLKSATESFVAK E L L K S

ELMDENFCRERWFPSSRELMDENFCLMDENFCRREDKKDLWR E L C R R

ELTTEIDNNIEQISSYKAWFNEKSKELTTEIDNIEQISSYKSEITELRRK E L Y K S

EMKETGVINLEGESKREGNDLYREMKETGVIINLEGESKVALVFGQMR E M S K V



EMSVDALQNYLQVKFNASGLGREMSVDALQLQNYLQVKAVRAKLDER E M V K A

ENAPSIVFIDEIDAIGKRDLFKTARENAPSIVFDEIDAIGKARQKGNFSR E N G K A

ENLEVSGENVVEADLKRFADKVYTKENLEVSGEVVEADLKRFVDESLLSK E N K R F

ESELLGGTFKRSALKLVRESELLGGTELLGGTFKSTLDREYIR E S F K S

ESNFLIDFLMGGVSAAVAKPPAPAPKKESNFLIDFGVSAAVAKTAASPIERK E S A K T

ETESLVSK KHAMTNAKETESLVSKETESLVSKELKDLQSTK E T S K E

ETGVINLEGESKNDLYREMKETGVINLEINLEGESKVALVFGQMK E T S K V

ETVELESEAFELKKVLFDVSKETVELESEESEAFELKQKVELAHEK E T L K Q

EVAAFAQFGSDLDASTKKLFLAQYREVAAFAQFSDLDASTKQTLVRGERR E V T K Q

EVATNSELVQSGKTKTEELNREVATNSELSELVQSGKSEISELRRR E V G K S

EVYVLPGETALAFYKWKFVPQQREVYVLPGEETALAFYKAKNYSDKDR E V Y K A

FALAGAIGCGSTHSSMVPIDVVKYSVSDYMKFALAGAIGMVPIDVVKTRIQLEPTK F A V K T

FASFIDK QIKTLNNKFASFIDKVKFASFIDKVRFLEQQNK F A D K V

FDDLIAEENPIMQTALRGYKKLGLKFDDLIAEEPIMQTALRRLPEDESYK F D L R R

FEIDTDANVPREQSPSFGKFEIDTDANDTDANVPRDLFEYTLAK F E P R D

FFIDNLGYDTASRGGYEVFKKFFIDNLGYLGYDTASRYKNSVYMGK F F S R Y

FFLGEENR LVSKSEPKFFLGEENRFFLGEENRVRFIGDSVK F F N R V

FFLGEENRVRLVSKSEPKFFLGEENRLGEENRVRFIGDSVAAK F F V R F

FGGYEVFKKYSIQGAFKFGGYEVFKGGYEVFKKFFIDNLGYK F G K K F

FIGDSVAAIGIPVNKLGEENRVRFIGDSVAAAIGIPVNKASLAQYEVR F I N K A

FILQSGDEFFLKKNDLEQYRFILQSGDESGDEFFLKGDNTDSTSR F I L K G

FISEVENTDPTQERLDSIRAARFISEVENTNTDPTQERVNVIGGHSR F I E R V

FKESLMATEKPDKVAAQKFKESLMATESLMATEKHAKDTSNMK F K E K H

FKPSTLTWSIKVLPRRYPKFKPSTLTWSTLTWSIKTALWITPPK F K I K T

FLEQQNQVLQTKASFIDKVRFLEQQNQVQNQVLQTKWELLQQVDR F L T K W

FLEWLNEQIEAVSLPKFLEWLNEQFLEWLNEQ________K F L E Q -

FLGGFAIITKEHAALEPRFLGGFAIIGGFAIITKSFARIHETR F L T K S

FLSQPFAVAEVFTGIPGKERARKIQRFLSQPFAVVFTGIPGKLVRLKDTVR F L G K L

FLSQPFAVAEVFTGIPGKLVRERARKIQRFLSQPFAVGIPGKLVRLKDTVASFR F L V R L

FNFQNTNTRGVAHLLNRFNFQNTNTNFQNTNTRSALKLVRER F N T R S

FNYVAVGDVSNLPYLDELVKDFKLGKFNYVAVGDNLPYLDEL________K F N E L -

FPTPILK ________________RFPTPILKVYWPFFVAR F P L K V

FQDTLYK VFTEGWPKFQDTLYKKKFQDTLYKKIPLLGPTK F Q Y K K

FQDTLYKK VFTEGWPKFQDTLYKKFQDTLYKKIPLLGPTLK F Q K K I

FQGPALTEEEIYSLFRPSTTIVIKFQGPALTEEEIYSLFRRYGTIIDIK F Q F R R

FTDGGLFTLFVRISSAKLDKFTDGGLFTGLFTLFVRDQDSAVVSK F T V R D

FTQAGSEVSALLGRLFIDNIFRFTQAGSEVEVSALLGRIPSAVGYQR F T G R I

FTVTLIPGDGVGKLPKKYGGRFTVTLIPGIPGDGVGKEITDSVRTR F T G K E

FVASQAQQFKMDRFPEYKFVASQAQQASQAQQFKWLLEDHPEK F V F K W

FVDESLLSTLPAGKVVEADLKRFVDESLLSLSTLPAGKSLVSKSEPR F V G K S

FVFNPPKPRWAGIKTRKFVFNPPKPVFNPPKPRK_______K F V P R K

FVVTAADVIHDFAIPSLGIKVPVDTHIRFVVTAADVAIPSLGIKVDATPGRLR F V I K V

GAFDLCLK TQPFFTARGAFDLCLKGAFDLCLKSPTFVGDLR G A L K S

GAILSGPPGTGKKMGAKIPRGAILSGPPSGPPGTGKTLLAKATAR G A G K T

GALAYIGSDKEDFKYNHKGALAYIGSLAYIGSDKAIADLAVGK G A D K A

GCGANILR EGVGSLFKGCGANILRGCGANILRGVAGAGVIK G C L R G

GDVDLVINYLKGKAISSSRGDVDLVINDLVINYLKSSAGFADKR G D L K S

GFISPYFITDPKTEGMRFDRGFISPYFIPYFITDPKSSKVEFEKR G F P K S

GFLPSVVGIVVYRDGVAGLYRGFLPSVVGVVGIVVYRGLYFGMYDR G F Y R G

GFSSGSAVVSGGSRGGGGGGFRGFSSGSAVAVVSGGSRRSTSSFSCR G F S R R



GGGGGGYGSGGSSYGSGGGSYGSGGGGGGGRTISGGGSRGGGGGGYGGGGGGGGRGSYGSGGSR G G G R G

GGGGSFGYSYGGGSGGGFSASSLGGGFGGGSRGSSRVCGRGGGGSFGYGGFGGGSRGFGGASGGR G G S R G

GGSGGSHGGGSGFGGESGGSYGGGEEASGSGGGYGGGSGKYGGGSGSRGGSGGSHGGYGGGSGKSSHS____R G G G K S

GGSGGSYGGGGSGGGYGGGSGSRGSYGRGSRGGSGGSYGYGGGSGSRGGSGGSYGR G G S R G

GHLENISNNYMIGAINAENKKAGPWLKYRGHLENISNAINAENKKANCVKNVYR G H K K A

GHLVSNFFTNHTRIQYENIRRGHLVSNFFNFFTNHTRIAIPVLFAR G H T R I

GIRPAINVGLSVSRLEAELFYKGIRPAINVNVGLSVSRVGSAAQVKK G I S R V

GISELGIYPAVDPLDSKDATTVLSRGISELGIYAVDPLDSKSRLLDAAVR G I S K S

GITSYAVSPYAQKHMGGPKQKGITSYAVSAVSPYAQKPLQGIFHNK G I Q K P

GITSYAVSPYAQKPLQGIFHNAVFNSFRHMGGPKQKGITSYAVSNAVFNSFRRFKSQFLYK G I F R R

GKDLSPAINYTKKIVADLKKGKDLSPAISPAINYTKLKNAVQNEK G K T K L

GKPNSTVLATTAGALGLLTLDGIISKNHNARFLKGKPNSTVLTLDGIISKKYYSRYDKK G K S K K

GKWDVPGYKKVEEMVKKGKWDVPGYKWDVPGYKDRFGNLNVK G K Y K D

GKWDVPGYKDRKVEEMVKKGKWDVPGYDVPGYKDRFGNLNVM_K G K D R F

GLCGSIHSQLAKIVAITSDKGLCGSIHSSIHSQLAKAVRRHLNDK G L A K A

GLGNPLLYDGVERLYAITFRKGLGNPLLYLLYDGVERVSLQDIKDK G L E R V

GLNVALVEKCALDAATRGLNVALVELNVALVEKGDFASGTSR G L E K G

GLYYGSYR VMFMHMAKGLYYGSYRGLYYGSYRSPRVTLWNK G L Y R S

GMALNLEPGQVGIVLFGSDRVEFSSGVKGMALNLEPIVLFGSDRLVKEGELVK G M D R L

GNFFSSNPISSFVVDTYKPLTAKQSKGNFFSSNPSFVVDTYKQLHSHRQSK G N Y K Q

GPAPLNLEIPAYEFDGDKDISGRIRKGPAPLNLEAYEFDGDKVIVG____K G P D K V

GPAPLNLEIPAYEFDGDKVIVGDISGRIRKGPAPLNLEDGDKVIVG________K G P V G -

GPIDAAGR LGNPIDGKGPIDAAGRGPIDAAGRSRAQVKAPK G P G R S

GSGKHDLVMQHTLQNRFVVIRGPRGSGKHDLVMQHTLQNRANVLYLDCR G S N R A

GSIDITTTNSYEKQERIEQIKGSIDITTTTTTNSYEKEKLQERLAK G S E K E

GSIDITTTNSYEKEKQERIEQIKGSIDITTTTNSYEKEKLQERLAKLK G S E K L

GSNVVRPYTPVSDLSQKFAKFVTPKGSNVVRPYPVSDLSQKGHFQLVVKK G S Q K G

GSPWIEDLRRRASAFPVKGSPWIEDLPWIEDLRRLPSTTIVIK G S R R L

GSSSGGGYSSGSSSYGSGGRAFGGSGGRGSSSGGGYSSYGSGGRQSGSRGGSR G S G R Q

GSVTSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRERITTTKKGSVTSVQADATTVLSRGISELGIYK G S S R G

GTPNDAYVPPPENKPQKPGGVRGTPNDAYVYVPPPENKLEGSYHWYR G T N K L

GTVTSAEPLDPKDAHNGLLKGTVTSAEPSAEPLDPKSFKRIEKAK G T P K S

GVAGAGVISMYDQLQMILFGKGCGANILRGVAGAGVILQMILFGKKFK_____R G V G K K

GVAGAGVISMYDQLQMILFGKKGCGANILRGVAGAGVIQMILFGKKFK______R G V K K F

GVETLAEAVAATLGPKEGRASLLKGVETLAEAVAATLGPKGRNVLIEQK G V P K G

GVSDEANLNETGRSILEERIKGVSDEANLANLNETGRVLAVGDGIK G V G R V

GYDAGENTYQAPPADRHGDGLPQRGYDAGENTYQAPPADRSTVEVKVSR G Y D R S

GYFIKPTVFGDVKGGERLGSKGYFIKPTVPTVFGDVKEDMRIVKEK G Y V K E

HALIVYDDLSKEWFRDNGKHALIVYDDIVYDDLSKQAVAYRQLK H A S K Q

HAMTNAKETESLVSKQVIESFEKHAMTNAKEETESLVSKELKDLQSTK H A S K E

HDLVMQHTLQNRRGPRGSGKHDLVMQHTMQHTLQNRANVLYLDCK H D N R A

HEDLVNSIESKVVGTGNIKHEDLVNSILVNSIESKNLSLQTGTK H E S K N

HGVQELEIELQSQLSKAKEVTQLRHGVQELEIELQSQLSKKAALEKSLR H G S K K

HIYQSAAAGLKTGSTATGRHIYQSAAAQSAAAGLKKVTLELGGR H I L K K

HLNDQPNADIVTIGDKQLAKAVRRHLNDQPNADIVTIGDKIKMQLLRTR H L D K I

HSGQAEGYSYTDANIKKNLHGIFGRHSGQAEGYYTDANIKKNVLWDENNR H S K K N

HVEAVKDRIDSVSQLQNVAETTKVLNASRNKHVEAVKDRQNVAETTKVLFDVSKEK H V T K V

HVPDSEWPRAEHREHLKHVPDSEWPVPDSEWPRDYEFMNIRK H V P R D

IAAGDGDDDDELWKDVKARIAAGDGDDGDGDDDDE________R I A D E -

IANVVHFYKGSAPNAKRIANVVHFYANVVHFYKSLPQGPAPR I A Y K S



IAPALVTGNTVVLKPLLMWAWKIAPALVTGTGNTVVLKTAESTPLSK I A L K T

IASDFGVLNDAHNGLLKNRLGCFEKIASDFGVLDAHNGLLKGTVTSAEPK I A L K G

IDAITVK SLGEAFKKIDAITVKDKIDAITVKDVKAWAGKK I D V K D

IEAVSLPK GHANMPIKIEAVSLPKIEAVSLPKFLEWLNEQK I E P K F

IEISELNR GDSVRNSKIEISELNRIEISELNRVIQRLRSEK I E N R V

IFQSSTKPLWWRNKVIQLQKIFQSSTKPSTKPLWWRHPRSALYLK I F W R H

IFSAANVPIEWESCDVSPIFVNGLTTIPDPAVQSITKEISKSVKKIFSAANVPPAVQSITKNLVALKGPK I F T K N

IGASALGGGLSAWNQPIEVIRDKLNPFEKIGASALGGNQPIEVIRVEMQSKKEK I G I R V

IGDYILK QSFTSIARIGDYILKSRIGDYILKSPVLSKLCR I G L K S

IGEFESSFLSYLKLDGIELSRIGEFESSFSSFLSYLKSNHNELLTR I G L K S

IGESWVITEGRIKRYTGGRIGESWVITSWVITEGRRLIPEIFQR I G G R R

IGESWVITEGRRIKRYTGGRIGESWVITWVITEGRRLIPEIFQWR I G R R L

IGLFGGAGVGKAPYARGGKIGLFGGAGFGGAGVGKTVFIQELIK I G G K T

IGVLANHVPTVEQLLPGVVEVMEGSNSKNLPAKSGRIGVLANHVVMEGSNSKKFFISGGFR I G S K K

IIGRMTAGNRHTTIAGTRIIGRMTAGGRMTAGNRRGLLVPTQR I I N R R

IINVIGEPIDERVGRETLGRIINVIGEPIGEPIDERGPIKSKLRR I I E R G

IINVIGEPIDERGPIKVGRETLGRIINVIGEPIDERGPIKSKLRKPIHR I I I K S

IITHPNFNGNTLDNDIMLIKEQFINAAKIITHPNFNDNDIMLIKLSSPATLNK I I I K L

IKDEQDSTLTFRMVLDALLKIKDEQDSTQDSTLTFRRSCREGICK I K F R R

IKEWYEK SNYELEGKIKEWYEKHKIKEWYEKHGNSHQGEK I K E K H

IKGVSDEANLNETGRVSSILEERIKGVSDEAANLNETGRVLAVGDGIR I K G R V

IKPEIDAK LTVDDLTKIKPEIDAKIKPEIDAKVEEMVKKGK I K A K V

IKPEIDAKVEEMVKLTVDDLTKIKPEIDAKAKVEEMVKKGKWDVPGK I K V K K

ILASSPNR DTARDIAKILASSPNRILASSPNRVILDNEALK I L N R V

ILIAEGWIPRDELATLQARSNYDTNRKILIAEGWIELATLQARLGEMIARLK I L A R L

ILKEEGIGSFYSGFTPILFKGLVGGFSRILKEEGIGGFTPILFKQIPYNIAKR I L F K Q

ILQESETSNSSKYSKADFFKILQESETSSETSNSSKTLNTIIAIK I L S K T

ILSNEQIYNRESTCSGKKILSNEQIYSNEQIYNRWNLLADDFK I L N R W

ILTQDEIEAHR________________QDEIEAHRSHTLKGGIK I L H R S

ILYGHLDDPHGQDIQRRPFTYAEKILYGHLDDPHGQDIQRGVSYLKLRK I L Q R G

INASNAVITKRLDYLSGKINASNAVIASNAVITKCEEEIKNLK I N T K C

IPLLGPTLEDHTPPEDKPNFQDTLYKKIPLLGPTLTPPEDKPN________K I P P N -

IPSAVGYQPTLATDMGLLQEREVSALLGRIPSAVGYQDMGLLQERITTTKKGSR I P E R I

IQLEPTVYNKPIDVVKTRIQLEPTVYLEPTVYNKGMVGSFKQR I Q N K G

IQQEQMGGQTFTLKEEEKEKIRIQQEQMGGGGQTFTLKDYVEGNLPR I Q L K D

IQSVDAVSSAVKPFDVVKSRIQSVDAVSDAVSSAVKKYNWCLPSR I Q V K K

IRLENEIQTYRYQQLLDIKIRLENEIQENEIQTYRSLLEGEGSK I R Y R S

ISIFYNDPVSSLSFEPSEKPIFNAKMKAGTYPKISIFYNDPEKPIFNAKTIEQSPSFK I S A K T

ISSIQDILPALEISNQSRLLLLSEKKISSIQDILLEISNQSRRPLLIIAEK I S S R R

ISTLAVK SARDAPTKISTLAVKVKISTLAVKVHGGSRYAK I S V K V

ITGSTATQLSSFKKAKVISSLRITGSTATQTQLSSFKKRNDEARRQR I T K K R

ITSTDPNADYGKRNVFKDGKITSTDPNADPNADYGKNLAQLLGYK I T G K N

IVAAEGVGSLFKGAFDCLRKIVAAEGVGEGVGSLFKGCGANILRK I V F K G

IVGEAITNHPKNIVSGFGKIVGEAITNEAITNHPKIKKVAFTGK I V P K I

IVKEEIFGPVVTVTKGDVKEDMRIVKEEIFGGPVVTVTKFKSADEVIR I V T K F

KAAFLGSEVRGTKPVLKKKAAFLGSEAFLGSEVRLRDDTLPKK K A V R L

KAEVILNEKSEADTSVKKAEVILNEAEVILNEKELQEIDASK K A E K E

KAGISYAAYLNVAAQAIR________________NVAAQAIRSSLKTELQR K A I R S

KAPGQSTVGLLAQLAKLSKVNKTKKAPGQSTVGLLAQLAKQLGFFGSFK K A A K Q

KATAFHEAGHAIMAKMVLTDAARKATAFHEAAGHAIMAKYTNGATPLR K A A K Y



KDRYDDALNATRSEVEVGEKKDRYDDALDDALNATRAAVEEGILK K D T R A

KESNFLIDFLMGGVSAAVAKLPPAPAPKKESNFLIDGVSAAVAKTAASPIERK K E A K T

KFFIDNLGYDTASRFGGYEVFKKFFIDNLGLGYDTASRYKNSVYMGK K F S R Y

KFVFNPPKPRKWAGIKTRKFVFNPPKVFNPPKPRK_______R K F P R K

KGDKNTIVSSYNRQWDRRDIKKGDKNTIVTIVSSYNRNFTSRNDGK K G N R N

KGKWDVPGYKAKVEEMVKKGKWDVPGKWDVPGYKDRFGNLNVK K G Y K D

KGLGNPLLYDGVERQLYAITFRKGLGNPLLLLYDGVERVSLQDIKDR K G E R V

KGPAPLNLEIPAYEFDGDKYDISGRIRKGPAPLNLAYEFDGDKVIVG____R K G D K V

KGSVTSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRQERITTTKKGSVTSVQDATTVLSRGISELGIYK K G S R G

KGTMKDPIIIESYDDYRTKPLDSSRKGTMKDPIIESYDDYRYVGCTGSPR K G Y R Y

KHLWEER GPDDNHQRKHLWEERIRKHLWEERIEKVNDLKR K H E R I

KIDAITVK LSLGEAFKKIDAITVKKIDAITVKDVKAWAGKK K I V K D

KIPLLGPTLEDHTPPEDKPNKFQDTLYKKIPLLGPTTPPEDKPN________K K I P N -

KISSIQDILPALEISNQSRPLLLLSEKKISSIQDILEISNQSRRPLLIIAEK K I S R R

KIVADLK AVVSSNIKKIVADLKKKKIVADLKKGKDLSPAK K I L K K

KIVADLKK AVVSSNIKKIVADLKKKIVADLKKGKDLSPAIK K I K K G

KLDNPAIGPMRVQAISLFKKLDNPAIGNPAIGPMRKISLALLAK K L M R K

KLYCVYVAVGQKNNGSDESKKLYCVYVAVYVAVGQKRSTVAQLVK K L Q K R

KLYCVYVAVGQKRNNGSDESKKLYCVYVAYVAVGQKRSTVAQLVQK K L K R S

KMDEAEQLFYKEKAKISAKKMDEAEQLEAEQLFYKNAETKNLDK K M Y K N

KPIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKGPIKSKLRKPIHADPPEILETGIKVVDLLAPYR K P I K V

KVSDVLNASRDFADARMKKVSDVLNASDVLNASRNKHVEAVKK K V S R N

KVTLELGGKQSAAAGLKKVTLELGGVTLELGGKSPNIVFADK K V G K S

KWEEELKPLGKGFETGRIKKWEEELKPEELKPLGKVPDQKLFKK K W G K V

KYAGILDCFKLKQGTLDRKYAGILDCAGILDCFKRTATQEGVR K Y F K R

KYAGILDCFKRLKQGTLDRKYAGILDCGILDCFKRTATQEGVIR K Y K R T

KYEDEINKRDLVEDYKKKYEDEINKYEDEINKRTAAENDFVK K Y K R T

LAAQIFGSYNAFEPASRSPNYFVAKLAAQIFGSNAFEPASRLQGIKLLDK L A S R L

LADGLFVNVAKVHKSTIQRLADGLFVNGLFVNVAKELSKEYPDR L A A K E

LAELIEQDKDVIASIETLDNGKDRGKALYRLAELIEQDIETLDNGKAISSSRGDR L A G K A

LAGAEEWTQNYVALLAQNYHLSSKPCHTRDIKLAGAEEWTQNYHLSSKMSNYLVQNK L A S K M

LAGNASWGELFSTKMAGIEAEKLAGNASWGWGELFSTKTKVFQRLLK L A T K T

LASYLDK TMQNLNDRLASYLDKVRLASYLDKVRALEESNR L A D K V

LASYLDKVRTMQNLNDRLASYLDKVASYLDKVRALEESNYER L A V R A

LCVPVANQFINLAGYKLKSPVLSKLCVPVANQFINLAGYKKLGLKFDDK L C Y K K

LCVPVANQFINLAGYKKLKSPVLSKLCVPVANQINLAGYKKLGLKFDDLK L C K K L

LDKFTDGGLFTLFVRSGLISSAKLDKFTDGGGLFTLFVRDQDSAVVSK L D V R D

LDSELKNMQDMVEDYRQLKSDQSRLDSELKNMQDMVEDYRNKYEDEINR L D Y R N

LDSNNSSVYYHRNYFDKALKLDSNNSSVNSSVYYHRGQMNFILQK L D H R G

LEFANLTPGLKNTNNLQTKLEFANLTPANLTPGLKNELITSLTK L E L K N

LEFANLTPGLKNELITSLTPGVAKNTNNLQTKLEFANLTPSLTPGVAKSAVLNTTFK L E A K S

LEGIDVFDTKPLDSSRARLELLGKLEGIDVFDTKPLDSSRKGTMKDPIK L E S R K

LENEIQTYRQLLDIKIRLENEIQTYENEIQTYRSLLEGEGSR L E Y R S

LENVVKPEIKVGQGKSLKLENVVKPENVVKPEIKGGLIVELGK L E I K G

LETLDNQTMRRNTGLTPKLETLDNQTTLDNQTMRNYMKRYLNK L E M R N

LFAGMSPEMAKNIKPLTTRLFAGMSPEGMSPEMAKKTELIFVDR L F A K K

LFEEQLDKNNEDEKLKESFTKAARLFEEQLDKNNEDEKLKEKLAISLER L F L K E

LFGVEGTYATALYQAAAKAAAPPPVRLFGVEGTYALYQAAAKNSSIDAAFR L F A K N

LFLAQYR KQVAGSLKLFLAQYREKLFLAQYREVAAFAQFK L F Y R E

LGEHNIDVLEGNEQFINAAKYKSRIQVRLGEHNIDVEQFINAAKIITHPNFNR L G A K I



LGEMIAR ELATLQARLGEMIARLRLGEMIARLGIDVPSIR L G A R L

LGHLLLNPALSLKSTVKKNPKLGHLLLNPLNPALSLKDRNSVIDAK L G L K D

LGHLLLNPALSLKDRSTVKKNPKLGHLLLNPPALSLKDRNSVIDAIVK L G D R N

LGLKFDDLIAEENPIMQTALRINLAGYKKLGLKFDDLPIMQTALRRLPEDESYK L G L R R

LHPVVTPK EAKKEYAKLHPVVTPKLHPVVTPKDVPANASFK L H P K D

LHQLDGIPHAEQKEQIKRLHQLDGIPQLDGIPHA________R L H H A -

LIDEYGDDFAKEGSVIIGKLIDEYGDDEYGDDFAKGYDASKSEK L I A K G

LIKDPTSGKLNYVEVQKLIKDPTSGIKDPTSGKVIGAEARDK L I G K V

LIPFLEYLATQQTKEADDKLVRLIPFLEYLYLATQQTKDVRPILNSR L I T K D

LKDTVASFKGIPGKLVRLKDTVASFKDTVASFKAVLEGKYDR L K F K A

LKLVEEAK EQAQYEEKLKLVEEAKLKLVEEAKKEYAKLHPK L K A K K

LKLVEEAKKEQAQYEEKLKLVEEAKKLVEEAKKEYAKLHPVK L K K K E

LKNAVQNESVSSPIELNFDAVKSPAINYTKLKNAVQNEELNFDAVKDFKLGKFNK L K V K D

LKPIEVELR NKISANEKLKPIEVELKPIEVELRRVEEITDEK L K L R R

LKYENEVALRRLAADDFRLKYENEVAYENEVALRQSVEADINR L K L R Q

LLANPETPKFGLFGLVRLLANPETPLANPETPKTMNREWQLR L L P K T

LLASAMEK NGDSHVGKLLASAMEKLLASAMEKVGKEGVITK L L E K V

LLDAAVVGQEHYDVASKDPLDSKSRLLDAAVVGEHYDVASKVQETLQTYR L L S K V

LLDNIQEYQLCDNFNHFSLSYKASRLQGIKLLDNIQEYNHFSLSYKDSGLWGFSK L L Y K D

LLDTDTSMVVPVDTHIRLLEEGQLRLLDTDTSMVPVDTHIRFVVTAADVR L L I R F

LLEGEDAHLSSQQASGQSYSSRQEIATYRRLLEGEDAHSGQSYSSREVFTSSSSR L L S R E

LLIQNQDEMLKASPIERVKLLIQNQDEQNQDEMLKQGTLDRKYK L L L K Q

LLRDYQELMNTKQAKEDLARLLRDYQELYQELMNTKLALDLEIAR L L T K L

LNDKQTGLGLTQGWSNTNNLQTKLSTNVEAKLNDKQTGLNTNNLQTKLEFANLTPK L N T K L

LNDLEDALQQAKALKDAKNKLNDLEDALEDALQQAKEDLARLLRK L N A K E

LNDLEDALQQAKEDLARALKDAKNKLNDLEDALQAKEDLARLLRDYQELK L N A R L

LNPVGVPNDDHHHWECGSVYKLNPVGVPNVPNDDHHH________K L N H H -

LNQVSALIQRKVDATPGRLNQVSALIQVSALIQREGVFYGACR L N Q R E

LNRPFTYAEKTLDIVRKRLNRPFTYARPFTYAEKILYGHLDDR L N E K I

LNSASAVACGYLQAFVSKAIEYLKARLNSASAVAYLQAFVSKTQDFAKVCR L N S K T

LNYGWDKKNDLSVSGRLNYGWDKKLNYGWDKKNISKVNLQR L N K K N

LPEDESYARIMQTALRRLPEDESYAPEDESYARAYRIIRAHR L P A R A

LPLQDVYK RPTDKPLRLPLQDVYKLPLQDVYKIGGIGTVPR L P Y K I

LPNSNVNIEFATRAKATMNCKLPNSNVNIVNIEFATRYLPDASSQK L P T R Y

LPSTTIVIK PWIEDLRRLPSTTIVIPSTTIVIKFQGPALTER L P I K F

LQDVNSQFKPFELVKIRLQDVNSQFQDVNSQFKTPIEVVKNR L Q F K T

LQFALPHETLYSGSEVTQVNLPAKAAASSGLKLQFALPHETQVNLPAKSGRIGVLAK L Q A K S

LQGEIAHVKELNRVIQRLQGEIAHVQGEIAHVKKQCKNVQDR L Q V K K

LQLGQLYESGNPVNDANLLGAEVLIKERAKSLLKLQLGQLYELGAEVLIKGSKLSLGEK L Q I K G

LQLLKPFKPWDGKKVSPTSDRLQLLKPFKPFKPWDGKDAKDMPILR L Q G K D

LQQEDIDEAITLFEESADLARKIGLAQMKLQQEDIDEEESADLARTMEEKLQAK L Q A R T

LQVTTVR AMSGEGEKLQVTTVRDKLQVTTVRDYDLKEIDK L Q V R D

LRDDTLPK AFLGSEVRLRDDTLPKLRDDTLPKAWISLAVER L R P K A

LRKPIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKERGPIKSKLRKPIHADEILETGIKVVDLLAPYK L R I K V

LRSEIDNVKKELNRVIQRLRSEIDNVSEIDNVKKQISNLQQSR L R K K Q

LSDYIPGPYPNEQAARNPKKRPGKLSDYIPGPYPNEQAARAANQGALPK L S A R A

LSEPVHK GSSFDALKLSEPVHKLKLSEPVHKLGWSLSFDK L S H K L

LSESLPNQVFKETVASNQRLSESLPNQSLPNQVFKNLILSDASR L S F K N

LSGGVAVIRKLQERLAKLSGGVAVISGGVAVIRVGGASEVEK L S I R V

LSHNQQLAQFNNKIVGSQVFKLSHNQQLAQLAQFNNKNKEFLKHIK L S N K N



LSLGEAFK EVLIKGSKLSLGEAFKLSLGEAFKKIDAITVKK L S F K K

LSLGEAFKKEVLIKGSKLSLGEAFKSLGEAFKKIDAITVKDK L S K K I

LSSPATLNSRDNDIMLIKLSSPATLNSPATLNSRVATVSLPRK L S S R V

LTGLALK L T L K

LTISVTDTEVERFTLKQWNRLTISVTDTVTDTEVERAKSLLKLQR L T E R A

LTVNDFMRVAPEKAIKLTVNDFMRLTVNDFMRNRLTDKNGK L T M R N

LVEDGIR GSRFGLSRLVEDGIRKRLVEDGIRKITGKTNKR L V I R K

LVGSDVGQGPRMPSLFQARLVGSDVGQSDVGQGPRDIALGSSVR L V P R D

LVLEVAQHLGENTVREIKTPQGKLVLEVAQHHLGENTVRTIAMDGTEK L V V R T

LVSQPQFANGLVGGFSRPLEATRIRLVSQPQFAGLVGGFSRILKEEGIGR L V S R I

LVSTIYEVAPGVLTKFPDYELFKLVSTIYEVVAPGVLTKHGKTKNPWK L V T K H

LWDQDIAIAGTGQIEGLLDYMRVKAWAGKRLWDQDIAIEGLLDYMRIRSDMSMMR L W M R I

LWIQELER EKAKMREKLWIQELERLWIQELERREEETEARK L W E R R

LYCVYVAVGQKNGSDESKKLYCVYVAVVYVAVGQKRSTVAQLVK L Y Q K R

LYCVYVAVGQKRNGSDESKKLYCVYVAVYVAVGQKRSTVAQLVQK L Y K R S

LYQLNEFLGAKVTVDAGMRLYQLNEFLLNEFLGAKGYSIQNLGR L Y A K G

MDEAEQLFYKKAKISAKKMDEAEQLFEAEQLFYKNAETKNLDK M D Y K N

MIEQASEQITQMFLSDKIDSNKEPSEAVDKMIEQASEQSDKIDSNKSAQAWELIK M I N K S

MLDLQAFVRSLEPLGGRMLDLQAFVLDLQAFVRRVKSGEEPR M L V R R

MMMTSGQAVKPLDTVRRRMMMTSGQAMTSGQAVKYDGAFDCLR M M V K Y

MNPQVSNIIIMLVMMQLSR________________LVMMQLSRRIDMEDPT- M N S R R

MSGECAPNVSVSVSTSHTTISGGGSRLLEGEESRMSGECAPNTISGGGSRGGGGGGYGR M S S R G

MSNYLVQNYGTRQNYHLSSKMSNYLVQNLVQNYGTRSSIICEFFK M S T R S

MTIAPITGTIK________________APITGTIKRRVIMDIV- M T I K R

MTLDDFR LLDIDNTRMTLDDFRIRMTLDDFRIKFEMEQNR M T F R I

NAGDMINRNAMDNASKNAGDMINRNAGDMINRYSILYNRTK N A N R Y

NANPWGGYSQVQSKSDEYLKSKNANPWGGYGYSQVQSK________K N A S K -

NAVQNESVSSPIELNFDAVKAINYTKLKNAVQNESVELNFDAVKDFKLGKFNK N A V K D

NAVQNESVSSPIELNFDAVKDFKAINYTKLKNAVQNESVFDAVKDFKLGKFNYVAK N A F K L

NDQQQAPLMPPADIKQGKMGKQSGPRNDQQQAPLPADIKQGKEQAAQRQNR N D G K E

NEGATLITGGERLKYVDIGKNEGATLITTLITGGERLGSKGYFIK N E E R L

NELITSLTPGVAKANLTPGLKNELITSLTSLTPGVAKSAVLNTTFK N E A K S

NFDNPESGLRIKTRIQNRNFDNPESGDNPESGLRIVKNTLKNR N F L R I

NGNEYNEFLYSKGIYWYWWKNGNEYNEFYNEFLYSKAGREELERK N G S K A

NGTAASEPTPITKDAFYTQYKNGTAASEPSEPTPITK________K N G T K -

NIGSAPNAKPPKVVSSKNIGSAPNAIGSAPNAKRIANVVHFK N I A K R

NINDLLNK PVYSDISRNINDLLNKNINDLLNKDFYHATPAR N I N K D

NIQKNELLKTEVLSCLKNIQKNELLIQKNELLKYGAYGIQLK N I L K Y

NKLNDLEDALQQAKENALKDAKNKLNDLEDEDALQQAKEDLARLLRK N K A K E

NKLNDLEDALQQAKEDLARENALKDAKNKLNDLEDQAKEDLARLLRDYQELK N K A R L

NKLNDLEEALQQAKEDLAREHALKDARNKLNDLEEQAKEDLARLLRDYQELR N K A R L

NKYEDEINKRQDMVEDYRNKYEDEINYEDEINKRTNAENEFVR N K K R T

NLASPPNNPIYGLELKDAVREKIRNLASPPNNPIYGLELKSTIPVKRDR N L L K S

NLDGYVVNLLKDAIVETHKNLDGYVVNGYVVNLLKVLSENNRLK N L L K V

NLDLDSIIAEVKILSMDNSRNLDLDSIIDSIIAEVKAQYEEIAQR N L V K A

NLDTTLYNVVVVSPRWGSVSLLKNLDTTLYNNVVVVSPRNYFLFTPLK N L P R N

NLDVEATETGAPKFYKNAETKNLDVEATEATETGAPKELIVAITSK N L P K E

NLFNTNETTQKDQYQKIFKNLFNTNETNTNETTQKISIAAGASK N L Q K I

NLHTHPVAAPVSKLVHKSTGRNLHTHPVAPVAAPVSKTQWEVSGYR N L S K T

NLLSYFTR NTARESSKNLLSYFTRNLLSYFTRASAFPVKGK N L T R A



NLSDLYTVLKQQLAKVNKNLSDLYTVSDLYTVLKTTSTTLESK N L L K T

NLSLQTGTKPVLKKLVNSIESKNLSLQTGTGTKPVLKKKAAFLGSEK N L K K K

NMAEEFEYDDEPDEQGNPKSHTNEEVRNMAEEFEYPDEQGNPKKRPGKLSDR N M P K K

NMLTTSLMSIRETKESRFRNMLTTSLMTTSLMSIRRIALKNYKR N M I R R

NMQDMVEDYRSRLDSELKNMQDMVEDQDMVEDYRNKYEDEINK N M Y R N

NPSGLPDSPLNDNSKDAILQMDRNPSGLPDSSPLNDNSKIKSTFNQIR N P S K I

NPTVENFIEATNLLEKGKATLLTRNPTVENFIEATNLLEKASKLDPRSR N P E K A

NQHSFVFNESNKTAFYFANRNQHSFVFNFVFNESNKVFKGDDKWR N Q N K V

NSSIDAAFQSLQKALYQAAAKNSSIDAAFAAFQSLQKVESTVKKNK N S Q K V

NSVIDAIVETHKPALSLKDRNSVIDAIVDAIVETHKNLDGYVVNR N S H K N

NSVYMGSAAMAEFLADIALCPLEATRYDTASRYKNSVYMGSALCPLEATRIRLVSQPQK N S T R I

NTIVSSYNRRDIKKGDKNTIVSSYNTIVSSYNRNFTSRNDGK N T N R N

NTLACICK CAMNIGGRNTLACICKNTLACICKIDQNESKQR N T C K I

NTSVIDKIESYVKSHYRSVLKNTSVIDKIDKIESYVKQYKPVKIDK N T V K Q

NVAAGCNPMDLRAIFTESVKNVAAGCNPGCNPMDLRRGSQVAVEK N V L R R

NVIITLPHSSKRKPRAPMRNVIITLPHITLPHSSKVTSGKILSR N V S K V

NVLIEQPFGPPKATLGPKGRNVLIEQPFEQPFGPPKITKDGVTVR N V P K I

NVSTGDVNVEMNAAPGVDLTQLLNNMREEEMKDLRNVSTGDVNTQLLNNMRSQYEQLAER N V M R S

NVTMIDDLIHFTLKWGFSTATRNVTMIDDLDLIHFTLKQWNRLTISR N V L K Q

NYFLFTPLLPSTPVGTIELKNVVVVSPRNYFLFTPLPVGTIELKSIVEPVRTR N Y L K S

NYSPYYNTIDDLKDQIVDLTVGNNKKGPAAIQKNYSPYYNTDLTVGNNKTLLDIDNTK N Y N K T

NYVLSQLEDYLYYNKKDASKENSRNYVLSQLEDYLYYNKKSKGENVKER N Y K K S

PAINVGLSVSRELFYKGIRPAINVGLSNVGLSVSRVGSAAQVKR P A S R V

PFDELTVDDLTKLDNIQSARPFDELTVDLTVDDLTKIKPEIDAKR P F T K I

PGVTLGVGSSFDALKLAYKQLLRPGVTLGVGGSSFDALKLSEPVHKLR P G L K L

PHVASESNPIESRSLSSPVFKPHVASESNESNPIESRLKTSKNVAK P H S R L

PLTIASDPMSGFFGLQKSTARMMARPLTIASDPSGFFGLQKKYLENCNPR P L Q K K

PQSFTSIAR________________QSFTSIARIGDYILKSM P Q A R I

PSTTNTAAANVIEK________________AAANVIEKKPVSFSNIM P S E K K

QAVWYISYGEWGPRAQLTEPEKQAVWYISYSYGEWGPRRPVLNKGDK Q A P R R

QEYEQLIAKTKTLNDMRQEYEQLIAEYEQLIAKNRKDIENQR Q E A K N

QFNGLLDVYKKGSKSTSQRQFNGLLDVGLLDVYKKTLKTDGLLR Q F K K T

QGPVRPFIVTDPSAELASLRPVPELDIKQGPVRPFISAELASLRTMVTLKEKK Q G L R T

QGVDADINGLRFEMEQNLRQGVDADINDADINGLRQVLDNLTMR Q G L R Q

QIAQQDAERFTKAVEQKQIAQQDAEIAQQDAERAKFLVEKAK Q I E R A

QIAQQDAQRFTNAVEAKQIAQQDAQIAQQDAQRAAFVVDKAK Q I Q R A

QIIAGEGAGALLTGFGPTLLGYSIQGAFKKGMVGSFKQIIAGEGAYSIQGAFKFGGYEVFKK Q I F K F

QIIENAGEEGSVIIGKKAITRPAKQIIENAGEEGSVIIGKLIDEYGDDK Q I G K L

QIPYNIAK GFTPILFKQIPYNIAKQIPYNIAKFLVFERASK Q I A K F

QISNLQQSISDAEQRSEIDNVKKQISNLQQSSISDAEQRGENALKDAK Q I Q R G

QISNLQQSISDAEQRGENALKSEIDNVKKQISNLQQSQRGENALKDAKNKLNDK Q I L K D

QKLPWAQLTEPEKIVSKLSERQKLPWAQLAQLTEPEKQAVWYISYR Q K E K Q

QKVELAHEAKESEAFELKQKVELAHEVELAHEAKAVLDSWVRK Q K A K A

QLGFFGSFAGLPTRGLLAQLAKQLGFFGSFSFAGLPTRLVMVGTLTK Q L T R L

QLLELQSQPTEVDFSHYRKRNDEARRQLLELQSQEVDFSHYRSVLKNTSVR Q L Y R S

QLLRPGVTLGVGSSFDALKGIVTLAYKQLLRPGVTGSSFDALKLSEPVHKLK Q L L K L

QLSLLLR SKQAVAYRQLSLLLRRRQLSLLLRRPPGREAYR Q L L R R

QNQYSPLATEEQVPLIYAGVNGHLDGIELSRERLTQLLKQNQYSPLALDGIELSRIGEFESSFK Q N S R I

QPVKDGPLSTNVEAKIKFSLKAKQPVKDGPLLSTNVEAKLNDKQTGLK Q P A K L

QSLEASLAETEGRLQSQLALKQSLEASLASLAETEGRYCVQLSQIK Q S G R Y



QSLELVNPGTVENLNKYKQLHSHRQSLELVNPGTVENLNKEVSRDVFLR Q S N K E

QSLNFALKPTEVLSCLKSVYSNLYKQSLNFALKTEVLSCLKNIQKNELLK Q S L K N

QSVEADINGLRRYENEVALRQSVEADINADINGLRRVLDELTLTR Q S R R V

QTGLGLTQGWSNTNNLQTKVEAKLNDKQTGLGLTQNTNNLQTKLEFANLTPK Q T T K L

QTGLGLTQGWSNTNNLQTKLEFANLTPGLKVEAKLNDKQTGLGLTQANLTPGLKNELITSLTK Q T L K N

QVLDNLTMEKDADINGLRQVLDNLTMLDNLTMEKSDLEMQYER Q V E K S

QVPENPMPTEADIQDILKGTTDIPLKQVPENPMPADIQDILKELQHYIEFK Q V L K E

QVQDFEENDHPNRATKKSVLKQVQDFEENEENDHPNRVLEHLHSTK Q V N R V

RFPTPILK ________________RFPTPILKVYWPFFVAK R F L K V

RHLNDQPNADIVTIGDKSQLAKAVRRHLNDQPNDIVTIGDKIKMQLLRTR R H D K I

RHLNDQPNADIVTIGDKIKSQLAKAVRRHLNDQPNVTIGDKIKMQLLRTHPR R H I K M

RIANVVHFYKIGSAPNAKRIANVVHFANVVHFYKSLPQGPAPK R I Y K S

RLPEDESYARPIMQTALRRLPEDESYPEDESYARAYRIIRAHR R L A R A

RLPSTTIVIKSPWIEDLRRLPSTTIVPSTTIVIKFQGPALTER R L I K F

RPVLNKGDSSFIAKSYGEWGPRRPVLNKGDGDSSFIAKGVAAGLLFR R P A K G

RQLLELQSQPTEVDFSHYRKKRNDEARRQLLELQSEVDFSHYRSVLKNTSVR R Q Y R S

RSHGEVHYYEAEAYDVDPENKEPVRTIARRSHGEVHYYDVDPENKTIKVKSSAR R S N K T

RSTVAQLVQTLEQHDAMKVYVAVGQKRSTVAQLVLEQHDAMKYSIIVAATK R S M K Y

RSVHEPVQTGLKKAPGILPRRSVHEPVQEPVQTGLKAVDALVPIR R S L K A

RTGNIVDVPVGPGLLGRVKEGELVKRTGNIVDVVGPGLLGRVVDALGNPK R T G R V

RTGYVSNEERERLEKEGRRTGYVSNEGYVSNEERINSKIFKSR R T E R I

RVNDLPTAIREKALRAARRVNDLPTANDLPTAIRVFEALKYKR R V I R V

RWENALR KQKVNEMRRWENALRVRRWENALRVAEEEERLR R W L R V

SAANKLDWAK________________ANKLDWAKVISSLRITK S A A K V

SADEVINMANDSEYGLAAGIHTSNINTALKVVTVTKFKSADEVINMSNINTALKVADRVNAGK S A L K V

SAEDQLYAITFRVAEQCPVKSAEDQLYAQLYAITFRKGLGNPLLK S A F R K

SAEDQLYAITFRKVAEQCPVKSAEDQLYALYAITFRKGLGNPLLYK S A R K G

SAELIGEAIKKVRAQGEAKSAELIGEALIGEAIKKSRDYVELKK S A K K S

SALEHNEVKMQSISPVKSALEHNEVALEHNEVKIHLFGKPAK S A V K I

SATESFVATFKELLASLKSATESFVATESFVATF________K S A T F -

SAVLNTTFTQPFFTARSLTPGVAKSAVLNTTFTQPFFTARGAFDLCLKK S A A R G

SDEETLIYFDNVYARTDTGVIHKSDEETLIYYFDNVYARTTSVWNPTK S D A R T

SDGVAGLYRDVYKKTLKSDGVAGLYDGVAGLYRGFLPSVVGK S D Y R G

SDLEMQYETLQEELMALKKLDNLTMEKSDLEMQYEEELMALKKNHKEEMSQK S D K K N

SEGWIPSSREEGVLPWKSEGWIPSSEGWIPSSRRGNNYDLEK S E S R R

SEIDNVKK NRVIQRLRSEIDNVKKSEIDNVKKQISNLQQSR S E K K Q

SEITELRR IEQISSYKSEITELRRSEITELRRNVQALEIEK S E R R N

SEVTELRR SELVQSSRSEVTELRRSEVTELRRVLQGLEIER S E R R V

SEYTDMLATGIIDPFKAKGYDASKSEYTDMLATGIIDPFKVVRSGLVDK S E F K V

SFSSLYK ________________MSFSSLYKTFFKRNAVM S F Y K T

SGLDQEQLDARFVGWWMVKSGLDQEQLDQEQLDARKSKPTVSQK S G A R K

SHLQSNQLYSNQLPLDFALGKEGMADLVKSHLQSNQLPLDFALGKSNDPVKDLK S H G K S

SIIELEHYGVPFSRYMTREAPKSIIELEHYHYGVPFSRTENGKIYQK S I S R T

SIQPYLQR TNFYQQYKSIQPYLQRSIQPYLQRSSFPKDGTK S I Q R S

SISISVAGGGGGFGAAGGFGGRLVGLGGTKSISISVAGAAGGFGGRGGGFGGGSK S I G R G

SIVAQFDAAELITQRSIGNEVLKSIVAQFDAAAELITQREIISQKIRK S I Q R E

SIVLKDKFENMGAKKDGVTVAKSIVLKDKFKFENMGAKLLQEVASKK S I A K L

SKAEAESLYQSKQNEDIAQKSKAEAESLAESLYQSKYEELQITAK S K S K Y

SKEEAEALYHSKQYEEIAQRSKEEAEALAEALYHSKYEELQVTVR S K S K Y

SKELTTEIDNNIEQISSYKAEAWFNEKSKELTTEIIEQISSYKSEITELRRK S K Y K S



SKNANPWGGYSQVQSKLKSDEYLKSKNANPWGGYSQVQSK________K S K S K -

SKPFFWGDGDKDYEFMNIRSKPFFWGDFFWGDGDKTLFWNPVVR S K D K T

SKPFFWGDGDKTLFWNPVVNRDYEFMNIRSKPFFWGDFWNPVVNRHIEHDD__R S K N R H

SLDFLNQSFIQQKSLPGSTDKSLDFLNQSNQSFIQQKANLLSSSNK S L Q K A

SLKLENVVKPEIKSKLVGQGKSLKLENVVNVVKPEIKGGLIVELGK S L I K G

SLLEGEGSSGGGGRENEIQTYRSLLEGEGSGSSGGGGRGGGSFGGGR S L G R G

SLNNQFASFIDKSREREQIKSLNNQFASQFASFIDKVRFLEQQNK S L D K V

SLNNQFASFIDKVRSREREQIKSLNNQFASASFIDKVRFLEQQNQVK S L V R F

SLPQGPAPAIKANVVHFYKSLPQGPAPQGPAPAIKANTRLARYK S L I K A

SLQDIIAILGMDELSEQDKQETLQTYKSLQDIIAIDELSEQDKLTVERARKK S L D K L

SLQDIIAILGMDELSEQDKLTVERQETLQTYKSLQDIIAIQDKLTVERARKIQRFLK S L E R A

SLVNLGGSKAGGGFGSRSLVNLGGSLVNLGGSKSISISVARR S L S K S

SLWDSSEKDNSQKIEAKDGVVGLVKSLWDSSEKNSQKIEAKK_______K S L A K K

SMDILLRGEWRKLACSVAEKSMDILLRGLLRGEWRKQVSAIENQK S M R K Q

SMIEYLEATGRTSVFPFNKSMIEYLEAEYLEATGRGKIADFAKK S M G R G

SNHNELLTEIRSSFLSYLKSNHNELLTNELLTEIREKGELSKEK S N I R E

SNHNELLTEIREKSSFLSYLKSNHNELLTLLTEIREKGELSKELLK S N E K G

SPGEFQR ________________RSPGEFQRYAKAFQKQR S P Q R Y

SPNIVFADAELKKVTLELGGKSPNIVFADFADAELKKAVQNIILGK S P K K A

SPPVYSDISR________________PVYSDISRNINDLLNKM S P S R N

SPTFVGDLTMAHEGIVGGAEFGYDISAGSISRGAFDLCLKSPTFVGDLISAGSISRYAMALSYFK S P S R Y

SPTGIVLMNMGGPSKNMQNAQKRSPTGIVLMMNMGGPSKVEETYDFLR S P S K V

SQGDDINELQFVDPVKETRKVLQKSQGDDINELQFVDPVKVIDYYRTLK S Q V K V

SQTDAFYTQYKQTASVLNRSQTDAFYTDAFYTQYKNGTAASEPR S Q Y K N

SQYEQLAEQNRKTQLLNNMRSQYEQLAEQLAEQNRKDAEAWFNER S Q R K D

SSAGFADKIDGRDLVINYLKSSAGFADKFADKIDGRMIDTGRTHK S S G R M

SSIICEFFK LVQNYGTRSSIICEFFSIICEFFKESMENKLPR S S F K E

SSLKTELQTASVLNRNVAAQAIRSSLKTELQQTASVLNRSQTDAFYTR S S N R S

SSSIEFLLTSPPAVHSFNTPAVQSIFNLNTVKSSSIEFLLFNTPAVQS________K S S Q S -

STFNQIAVMDPKLNDNSKIKSTFNQIAVQIAVMDPKMVIPSIGVK S T P K M

STGVENSGAGPTSFKLVRFASTRSTGVENSGGAGPTSFKTMKVIDPQR S T F K T

STLDREYITLKELLGGTFKSTLDREYIDREYITLKATFLKDDLK S T L K A

STLGCPPTIEIGGGGHFGIYGSLKSTLGCPPTIEIGGGGH________K S T G H -

STMQELNSRGILTANEKSTMQELNSTMQELNSRLASYLDKVK S T S R L

STQEVITFENLLKVVPGFNIKSTQEVITFITFENLLKQWDTLWTSK S T L K Q

STVAQLVQTLEQHDAMKYVAVGQKRSTVAQLVQLEQHDAMKYSIIVAATR S T M K Y

STVETFISSMTATADVLAMAKLLSSAGAKSTVETFISADVLAMAKVEVNLAAIK S T A K V

SVHEPVQTGLKAPGILPRRSVHEPVQTEPVQTGLKAVDALVPIR S V L K A

SVYSNLYK PPTVAQFKSVYSNLYKSVYSNLYKQSLNFALKK S V Y K Q

SYAYFMVGAMGLLSSAGAKNNDADKGRSYAYFMVGLLSSAGAKSTVETFISR S Y A K S

TAFKPHELTESVLPAARALADVLYKTAFKPHELESVLPAARYDYAVAEQK T A A R Y

TAQNLAEVNGPETLIGPGAKLQQKPVVKTAQNLAEVTLIGPGAKEGTVPTDLK T A A K E

TATQEGVISFWRGILDCFKRTATQEGVIEGVISFWRGNTANVIRR T A W R G

TAVALDTILNQKIGDRQTGKTAVALDTILDTILNQKRWNNGSDEK T A Q K R

TAVALDTILNQKRIGDRQTGKTAVALDTIDTILNQKRWNNGSDESK T A K R W

TDGSAPGDAGVSYLTRGLETLYSRTDGSAPGDAGVSYLTRYVSKKQDWR T D T R Y

TELQTASVLNRQAIRSSLKTELQTASVQTASVLNRSQTDAFYTK T E N R S

TFESEAAHGTVTRILVTPDGKTFESEAAHAAHGTVTRHYRKYQKGK T F T R H

TFEVINPSTEEEICHIYEGRFVPSKQNKTFEVINPSICHIYEGREDDVEEAVK T F G R E

TFSFDDILK KEVRPDIKTFSFDDILFSFDDILKLGKESCNEK T F L K L



TGDGDIENIPYGVLVWATGNAPRDATTITAKTGDGDIENWATGNAPREVSKNLMTK T G P R E

TGHALLHTLYGQALRRTCAVADRTGHALLHTTLYGQALRHDTHFFIER T G L R H

TGLHFGR YTSHLSSKTGLHFGRLKTGLHFGRLSLRSLTAK T G G R L

TGNIVDVPVGPGLLGRKEGELVKRTGNIVDVPVGPGLLGRVVDALGNPR T G G R V

TGYVSNEERRLEKEGRRTGYVSNEEGYVSNEERINSKIFKSR T G E R I

THNLEPYFESFINNLRQQVDTSTRTHNLEPYFESFINNLRRRVDQLKSR T H L R R

THNLEPYFESFINNLRRQQVDTSTRTHNLEPYFSFINNLRRRVDQLKSDR T H R R R

THQFDVLIIGGGATGTGCALDAATRDLLDRLAKTHQFDVLICALDAATRGLNVALVEK T H T R G

TIAMDGTEGLVRHLGENTVRTIAMDGTEDGTEGLVRGEKVLDTGR T I V R G

TIAMDGTEGLVRGEKHLGENTVRTIAMDGTEEGLVRGEKVLDTGGPIR T I E K V

TIAPITGTIKR________________PITGTIKRRVIMDIVLM T I K R R

TIEQSPSFGKEKPIFNAKTIEQSPSFEQSPSFGKFEIDTDANK T I G K F

TIEQSPSFGKFEIDTDANVPREKPIFNAKTIEQSPSFDTDANVPRDLFEYTLAK T I P R D

TIFEAENIPIDWETINIKKEITDSVRTIFEAENIDWETINIKQTDHKEGVR T I I K Q

TIIATGGYGRIHRFRAHKTIIATGGYIATGGYGRAYFSCTSAK T I G R A

TKYEHELALRRLAADDFRTKYEHELAYEHELALRQTVEADVNR T K L R Q

TLEDELEVTEGMRVITIREGRTLEDELEVLEVTEGMRFDRGFISPR T L M R F

TLENEEEIKNLEKRAELARMKTLENEEEIEEIKNLEKELSDLENKK T L E K E

TLFWNPVVNRFFWGDGDKTLFWNPVVFWNPVVNRHIEHDD__K T L N R H

TLGQDYDERVQLPTIYRTLGQDYDELGQDYDERVLPSIVNER T L E R V

TLLDIDNTRDLTVGNNKTLLDIDNTLLDIDNTRMTLDDFRIK T L T R M

TLLEAIDAIEQPSRPTDKPLRKAGVVKGKTLLEAIDARPTDKPLRLPLQDVYKK T L L R L

TLLEGEESRDLEIATYRTLLEGEESLLEGEESRMSGECAPNR T L S R M

TLNDMRQEYEQLIAKAPGKDLTKTLNDMRQEEYEQLIAKNRKDIENQK T L A K N

TLNNEEIK ERQKLPWKTLNNEEIKTLNNEEIKAAWYISYGK T L I K A

TLTSSTMTSIKNKFWKQLKTLTSSTMTSSTMTSIKYYWGGPDDK T L I K Y

TLVGVSHTNEEVRSLDRVAWRTLVGVSHTSHTNEEVRNMAEEFEYR T L V R N

TMNKEWQLKMAGGQDAKTMNKEWQLMNKEWQLKSDEYLKSKK T M L K S

TNAENEFVTIKYEDEINKRTNAENEFVENEFVTIKKDVDGAYMR T N I K K

TNAENEFVTIKKYEDEINKRTNAENEFVNEFVTIKKDVDGAYMTR T N K K D

TNEAAGDGTTSATVLGRLLQEVASKTNEAAGDGTSATVLGRAIFTESVKK T N G R A

TNKDDKLNPFEKGIRKITGKTNKDDKLNDKLNPFEKIGASALGGK T N E K I

TPHEIQEANSVDMSALKKPVFIRHRTPHEIQEASVDMSALKDPQTDADRR T P L K D

TPIEVVK QDVNSQFKTPIEVVKNKTPIEVVKNSVVKGGVK T P V K N

TPLDFLLR SMQYEYCRTPLDFLLRTPLDFLLRRTRFAFLDR T P L R R

TPLPPAPAPKMSSNAQVKTPLPPAPALPPAPAPKKESNFLIDK T P P K K

TPNFDDVLKLASKSTYRTPNFDDVLPNFDDVLKENNDADKGR T P L K E

TPNFDDVLKENNDADKGRLASKSTYRTPNFDDVLNNDADKGRSYAYFMVGR T P G R S

TPQDILLR VNLLYGNKTPQDILLRTPQDILLRKELDALKEK T P L R K

TPTDDANAAVGGQDTTKPKMSWLFGDKTPTDDANAGQDTTKPKELSLKQSLK T P P K E

TQEFSQMACEKGVEISKQKTQEFSQMAFSQMACEKTKPYLDKVK T Q E K T

TQSQIEDFKYNHKRLKNQIVKTQSQIEDFEDFKYNHKGALAYIGSK T Q H K G

TREGNDLYRVFTGVGERTREGNDLYREGNDLYREMKETGVIR T R Y R E

TRLDYLSGKVPDQKLFKTRLDYLSGRLDYLSGKINASNAVIK T R G K I

TSEVITELNTQYENSKRLSNYMIQRTSEVITELTQYENSKREFEKNLQKR T S K R E

TTSVWNPTLWYNLLLRYFDNVYARTTSVWNPTLWYNLLLRNQSRDAVRR T T L R N

TTTDHISMAGPWLKILIKAVGKTTTDHISMSMAGPWLKYRGHLENIK T T L K Y

TTYENVDLVLIRAKSIEGFKTTYENVDLNVDLVLIRENTEGEYSK T T I R E

TVDLSISTK LIVELGDKTVDLSISTVDLSISTKIQKLNKVLK T V T K I

TVFIQELINNIAKFGGAGVGKTVFIQELIELINNIAKAHGGFSVFK T V A K A



TYMGWWGHMGGPK________________WGHMGGPKQKGITSYAK T Y P K Q

VAEEEERLEKRRWENALRVAEEEERLEEEERLEKEGRRTGYVR V A E K E

VAFTGSTATGRTNHPKIKKVAFTGSTATGSTATGRHIYQSAAAK V A G R H

VAIGEVPFTFGVRLPLPRDPRVAIGEVPFVPFTFGVRTEGESKLSR V A V R T

VALPIGIIASGIQYSMYDVKKLIDVITKVALPIGIIQYSMYDVKGGSRGVIFK V A V K G

VALTGLTIAEYFREPPGARARVALTGLTILTIAEYFRDEEGQDVLR V A F R D

VALTGLTIAEYFRDEEGQDVLLFIDNIFREPPGARARVALTGLTILFIDNIFRFTQAGSEVR V A F R F

VALVFGQMNEPPGARINLEGESKVALVFGQMMNEPPGARARVALTGLK V A A R A

VAPTTGVVAKDKKVILQKVAPTTGVVPTTGVVAKQSFFKRTGK V A A K Q

VAQYTVPVGK________________QYTVPVGKAANEHETAM V A G K A

VATVSLPR SPATLNSRVATVSLPRVATVSLPRSCAAAGTER V A P R S

VDLLNQEIEFLKIKVELQSKVDLLNQEINQEIEFLKVLYDAEISK V D L K V

VEEMVKK IKPEIDAKVEEMVKKGKVEEMVKKGKWDVPGYK V E K K G

VEFEKPLLLLSEKITDPKSSKVEFEKPLLPLLLLSEKKISSIQDIK V E E K K

VELAHEAK EAFELKQKVELAHEAKVELAHEAKAVLDSWVRK V E A K A

VELALWDTAGQEDYDRDVEVDGRRVELALWDTAGQEDYDRLRPLSYPDR V E D R L

VEVNLAAIPLGKADVLAMAKVEVNLAAILAAIPLGKNVVVKWQGK V E G K N

VFGLNNIQAEELVEFSSGVKAVGDGIARVFGLNNIQVEFSSGVKGMALNLEPR V F V K G

VGDGLLLIRFISKALAKVGDGLLLIGDGLLLIRRLEASKDIK V G I R R

VGDPFDESTFQGAQTSQMQLNKKAASESIKVGDPFDESTSQMQLNKILKYVDIGK V G N K I

VGGASEVEVGEKSGGVAVIRVGGASEVESEVEVGEKKDRYDDALR V G E K K

VGGASEVEVGEKKSGGVAVIRVGGASEVEEVEVGEKKDRYDDALNR V G K K D

VGLIGSCTNSSYEDMSRNNWPLDVRVGLIGSCTSSYEDMSRSASIVKDAR V G S R S

VGQSLSIVSNDELSKLNLTQLSKVGQSLSIVVSNDELSKAAFSNLTTK V G S K A

VHYQTTGPEIAHQTKFENEANWKVHYQTTGPPEIAHQTKGNIDAFIAK V H T K G

VIEFLSANKKGSQVAVEKVIEFLSANEFLSANKKEITTSEEIK V I K K E

VIGAEAR IKDPTSGKVIGAEARDKVIGAEARDVETNELVK V I A R D

VIIIDTDPNSYKKLNRDLSKVIIIDTDPDTDPNSYKLQPENAIPK V I Y K L

VILDNEALLLNTVVDARILASSPNRVILDNEALLNTVVDARIDGRGK__R V I A R I

VILNAVESLKDPNIDFERVILNAVESLNAVESLKEAST____R V I L K E

VINATPTMVIPPLILVRVGETALSRVINATPTMIPPLILVRLQRGVLKGR V I V R L

VLAGTTDIPLKFFLPWQGKVLAGTTDIGTTDIPLKQVPENPMPK V L L K Q

VLAVGDGIARANLNETGRVLAVGDGIAVGDGIARVFGLNNIQR V L A R V

VLDELTLTKADINGLRRVLDELTLTLDELTLTKADLEMQIER V L T K A

VLDEVVVDNFDQKTALVKASRVLDEVVVDVVDNFDQKLGVDIIRKR V L Q K L

VLDTGGPISVPVGREGLVRGEKVLDTGGPIPISVPVGRETLGRIINK V L G R E

VLEHLHSTAFQNTPLSLPTREENDHPNRVLEHLHSTTPLSLPTRGTLESLENR V L T R G

VLFDDMVEYEDGTPATTSQMAKGGSIAMARVLFDDMVEATTSQMAKDVTTFLNWR V L A K D

VLFDVSK QNVAETTKVLFDVSKEKVLFDVSKETVELESEK V L S K E

VLFDVSKETVELESEAFELKQNVAETTKVLFDVSKEESEAFELKQKVELAHEK V L L K Q

VLPSIGNEVLKLGLDYDERVLPSIGNESIGNEVLKSIVAQFDAR V L L K S

VLPSIVNEVLKLGQDYDERVLPSIVNESIVNEVLKAVVAQFNAR V L L K A

VLQQSISEIEQLLSKGNPKFQEKVLQQSISEEIEQLLSKLK______K V L S K L

VLSRPDVVQLPTIYRQMVNITCRVLSRPDVVVQLPTIYRTLGQDYDER V L Y R T

VLYDAEISQIHQSVTDTNVILSMDNSRNQEIEFLKVLYDAEISILSMDNSRNLDLDSIIK V L S R N

VMFFLPWQGKDVRTSDGRVMFFLPWQFFLPWQGKVLAGTTDIR V M G K V

VNAGTVWINTYNDFHHAVPFGGFNASGLGRTALKVADRVNAGTVWIFNASGLGREMSVDALQR V N G R E

VNVFNINNNREGFSTLKKVNVFNINNVFNINNNRYLNSFQSSK V N N R Y

VQALEEANNDLENKRLASYLDKVQALEEANANNDLENKIQDWYDKKK V Q N K I

VQETLQTYKEHYDVASKVQETLQTYQETLQTYKSLQDIIAIK V Q Y K S



VQSELGNPKLAKSVISRVQSELGNPQSELGNPKFQEKVLQQR V Q P K F

VSDSGIVTLAYKASSQVKAKVSDSGIVTGIVTLAYKQLLRPGVTK V S Y K Q

VSDVLNASRFADARMKKVSDVLNASSDVLNASRNKHVEAVKK V S S R N

VSLQDIK LLYDGVERVSLQDIKDRVSLQDIKDFADKVYTR V S I K D

VSLQDIKDFADKLLYDGVERVSLQDIKDDIKDFADKVYTKENLER V S D K V

VSLQDIKDFADKVYTKLLYDGVERVSLQDIKDFADKVYTKENLEVSGER V S T K E

VSPEDPAVQAELDLIMAGIEAEKRSIAKSNKVSPEDPAVMAGIEAEKLAGNASWGK V S E K L

VTLVEALPNILNMFDKPELSKEIKVTLVEALPNILNMFDKYLVDYAQDK V T D K Y

VTMQNLNDRGLLSGNEKVTMQNLNDTMQNLNDRLASYLDKVK V T D R L

VVDALGNPIDGKVGPGLLGRVVDALGNPLGNPIDGKGPIDAAGRR V V G K G

VVDALGNPIDGKGPIDAAGRVGPGLLGRVVDALGNPGPIDAAGRSRAQVKAPR V V G R S

VVDLLAPYAREILETGIKVVDLLAPYDLLAPYARGGKIGLFGK V V A R G

VVGFETGR LKTRYLLKVVGFETGRVVGFETGRIKKWEEELK V V G R I

VVPGYGHAVLRWDTLNAGRVVPGYGHAGYGHAVLRKTDPRYTAR V V L R K

VVPVLTGLALASIFAKRVNKKGSKVVPVLTGLALASIFAKKWYDDSQIK V V A K K

VYTKENLEVSGENVVEADLKRDIKDFADKVYTKENLEVVEADLKRFVDESLLSK V Y K R F

VYVEESIYDKEVCCAGSRVYVEESIYVEESIYDKFIEEFKAAR V Y D K F

VYVEESIYDKFIEEFKEVCCAGSRVYVEESIYDKFIEEFKAASESIKVR V Y F K A

VYWPFFVAGAAVYYGMSKRFPTPILKVYWPFFVAAVYYGMSKAADLSSNTK V Y S K A

WDVPGYKDREEMVKKGKWDVPGYKDDVPGYKDRFGNLNVM_K W D D R F

WENMPSTEQQDIVSKAVMDLQSRWENMPSTEEQQDIVSKLSERQKLPR W E S K L

WLISQEAIYDTIMNMTKNNKIIGSRWLISQEAIDTIMNMTKGQIGGKNWR W L T K G

WQGKPVFIRLGKNVVVKWQGKPVFIQGKPVFIRHRTPHEIQK W Q I R H

YAGILDCFKKQGTLDRKYAGILDCFAGILDCFKRTATQEGVK Y A F K R

YAGILDCFKRKQGTLDRKYAGILDCFGILDCFKRTATQEGVIK Y A K R T

YAMALSYFAKISAGSISRYAMALSYFMALSYFAKDYSLGATLR Y A A K D

YDGAFDCLRMTSGQAVKYDGAFDCLDGAFDCLRKIVAAEGVK Y D L R K

YDGAFDCLRKMTSGQAVKYDGAFDCLGAFDCLRKIVAAEGVGK Y D R K I

YDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKFKAVLEGKYDNIPEHAGIEDVVAKAEKLAAEAK Y D A K A

YDYAVAEQCPVKESVLPAARYDYAVAEQVAEQCPVKSAEDQLYAR Y D V K S

YECLQPSGSFKASAQFFLKYECLQPSGLQPSGSFKSRGIGNLIK Y E F K S

YEELQITAGRAESLYQSKYEELQITAELQITAGRHGDSVRNSK Y E G R H

YEKEFDEAYDLFEVQRTFEEFTARYEKEFDEAYDLFEVQRVLNNCFSYR Y E Q R V

YFPTQALNFAFKGNTANVIRYFPTQALNQALNFAFKDKIKAMFGR Y F F K D

YFPTQALNFAFKDKGNTANVIRYFPTQALNLNFAFKDKIKAMFGFKR Y F D K I

YGAYGIQLIGFYSVGEIIGRIQKNELLKYGAYGIQLSVGEIIGRRKLVGYKHK Y G G R R

YGTIIDIFPPTAANNNVAKEIYSLFRRYGTIIDIFAANNNVAKVRYRSFRGR Y G A K V

YIPQAGIPPGVINIVSGFGKLSALYVSKYIPQAGIPNIVSGFGKIVGEAITNK Y I G K I

YKESPEFK EWEEEFIKYKESPEFKYKESPEFKLLNSHIDLK Y K F K L

YKVENEDQYKIRVFEALKYKVENEDQVENEDQYKAYLDELKDK Y K Y K A

YLAPAYK GFTGLVAKYLAPAYKDKYLAPAYKDFADARMKK Y L Y K D

YLAPAYKDFADARGFTGLVAKYLAPAYKDYKDFADARMKKVSDVLK Y L A R M

YLCEVNKVEDAKTLVPESPRYLCEVNKVVNKVEDAKRSIAKSNKR Y L A K R

YLCEVNKVEDAKRTLVPESPRYLCEVNKVNKVEDAKRSIAKSNKVR Y L K R S

YLENCNPR GFFGLQKKYLENCNPRYLENCNPRDINSQGFKK Y L P R D

YLPDASSQVKVNIEFATRYLPDASSQPDASSQVKAKVSDSGIR Y L V K A

YLVDYAQDLFKEEKNILNMFDKYLVDYAQDQDLFKEEKIDLRLKTMK Y L E K I

YPFTIGELK LVNFDTFRYPFTIGELPFTIGELKYSMQYEYCR Y P L K Y

YQVTVIDAPGHRLWKFETPKYQVTVIDAVIDAPGHRDFIKNMITK Y Q H R D

YSIIVAATASEAAPLQYLAPFTAASIGEWFRLEQHDAMKYSIIVAATASIGEWFRDNGKHALIK Y S F R D



YSILYNR NAGDMINRYSILYNRTRYSILYNRTRQAVITNR Y S N R T

YTNPLFMQSISPVKGFMHLYLKYTNPLFMQMQSISPVKSALEHNEVK Y T V K S

YTVSFIEGDGIGPEISKKPNPSTGKYTVSFIEGGIGPEISKSVKKIFSAK Y T S K S

YVDIGKNEGATLITGGERMQLNKILKYVDIGKNETLITGGERLGSKGYFIK Y V E R L

YVEPGNAMSGEGEKKNDMTTMKYVEPGNAMAMSGEGEKLQVTTVRDK Y V E K L

YVEPGNAMSGEGEKLQVTTVRKNDMTTMKYVEPGNAMKLQVTTVRDYDLKEIDK Y V V R D

YYWGGPDDNHQRSSTMTSIKYYWGGPDDGPDDNHQRKHLWEERIK Y Y Q R K



A Count R Count N Count D Count C Count Q Count E Count G Count H Count

3 1 0 0 0 0 0 0 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

2 0 0 1 0 0 0 0 0

3 0 1 0 0 1 2 0 0

3 0 1 1 0 1 0 1 0

2 1 2 0 0 0 3 2 0

3 0 0 0 0 0 2 4 0

2 1 0 0 0 0 1 2 0

2 0 0 1 0 1 4 0 0

2 0 0 1 0 1 4 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

3 0 0 0 0 0 4 1 0

3 0 1 0 0 2 0 1 1

1 1 2 2 0 0 0 2 0

1 0 1 1 0 0 0 2 0

6 1 1 0 0 1 0 1 0

1 2 0 0 0 0 3 1 0

1 1 0 0 0 0 1 4 1

1 1 0 0 0 1 1 0 3

4 0 0 1 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

1 1 0 1 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

3 0 4 0 0 0 0 1 0

2 0 1 1 0 1 1 1 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

3 0 1 1 0 0 3 0 0

1 0 1 0 0 0 4 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

3 1 0 0 0 2 0 1 0

2 1 0 0 1 0 3 0 2

1 0 0 0 0 0 0 1 0

1 1 2 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

2 0 4 0 0 0 0 1 0

1 0 1 2 1 0 0 0 0

1 0 3 1 0 0 1 0 0

1 1 1 1 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

3 0 0 0 0 2 0 2 0

1 1 2 1 0 0 0 1 0

4 1 1 0 0 2 4 0 0



5 0 0 1 0 1 3 0 0

2 1 2 0 0 3 0 0 0

2 1 0 0 0 2 2 0 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

1 1 1 2 0 0 0 1 1

3 0 1 3 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 1 0 0

1 1 2 1 0 1 3 0 0

3 0 0 2 0 0 2 0 0

2 1 0 1 0 0 0 1 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

2 0 0 0 0 0 2 1 1

3 0 1 2 0 0 3 3 1

2 1 2 0 2 1 1 3 0

3 1 1 0 0 3 0 0 0

3 0 2 0 0 0 2 1 0

3 1 1 1 2 0 0 2 1

1 1 0 2 0 0 1 0 0

3 0 1 0 0 1 2 0 1

1 0 0 0 0 0 0 0 1

0 1 1 1 1 0 1 0 0

0 0 0 0 2 0 1 1 0

3 0 0 2 0 1 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 0 0

4 0 0 3 0 1 1 0 0

2 0 1 3 0 0 0 0 0

0 1 1 3 0 1 2 1 0

0 0 0 2 0 1 0 1 0

1 0 0 1 0 0 0 2 0

1 0 1 1 0 0 1 1 0

1 1 1 1 0 0 0 1 1

0 0 1 1 0 0 1 1 0

1 0 1 1 0 5 5 1 1

0 1 1 3 0 1 1 3 1

0 0 2 1 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 1 1 0

6 1 1 1 0 2 2 1 0

0 1 1 1 1 1 0 0 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

1 1 1 2 0 2 0 0 0

1 1 1 5 0 2 1 0 0

0 0 1 2 0 2 0 0 0

0 1 0 2 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 1 0 0 0

1 0 1 2 0 1 0 0 0

2 0 1 2 0 2 1 2 1

0 1 2 1 0 0 0 1 0

1 1 1 2 0 2 1 0 0



1 1 1 2 0 0 1 0 1

2 2 1 3 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 2 0 2 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

0 2 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 4 0 0 1 0 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 1 1 1 0 0 2 0 0

0 1 1 1 0 0 0 1 1

2 1 3 3 0 0 2 0 0

1 1 1 2 1 0 3 0 1

1 1 1 2 1 0 3 0 1

0 0 0 1 0 1 4 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 1 1 3 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 1 0 2 0 1 0 1 0

0 1 0 3 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

4 0 1 0 0 2 4 0 0

1 1 0 1 0 0 1 1 1

3 1 0 3 0 1 3 0 0

2 2 0 1 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 2 3 0

1 0 0 0 0 2 4 0 0

1 1 0 2 0 1 3 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 2 1 0

0 0 0 0 0 0 1 1 1

1 1 1 0 2 0 1 4 0

1 0 0 0 0 2 1 1 0

1 1 0 2 0 1 2 2 0

2 0 1 0 2 0 2 4 1

0 1 0 0 0 0 1 1 0

2 1 0 0 0 0 2 0 1

1 1 1 1 0 0 2 0 0

1 0 1 1 0 1 5 4 1

1 1 0 1 0 1 2 0 0

0 0 1 2 0 0 3 0 0

2 1 0 0 0 0 3 0 0

1 0 0 0 0 0 3 1 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 1 1 1 1 2 1

1 1 1 2 0 2 1 0 0

1 1 1 5 0 2 2 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 1 1 0 2 0 0

0 0 2 1 0 1 3 0 0

0 0 1 0 0 0 4 2 0



1 0 1 1 0 2 1 0 0

2 0 1 2 0 0 2 1 0

1 1 2 1 0 0 4 1 0

0 0 0 0 0 0 2 2 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 0 3 2 0

1 0 0 0 0 0 5 0 0

4 0 0 2 0 1 1 1 0

1 0 1 0 0 1 2 1 0

2 0 0 0 0 0 2 1 0

3 0 0 1 1 0 0 3 1

1 0 0 1 0 0 0 0 0

2 1 1 2 0 1 2 0 0

1 1 1 2 0 0 1 0 0

1 1 1 2 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

0 2 1 0 0 0 2 1 0

0 0 0 0 0 0 1 2 0

2 0 1 1 0 0 0 2 0

0 0 0 1 0 1 1 1 0

0 1 1 1 0 1 3 0 0

1 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 4 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

1 0 0 0 0 0 0 2 0

2 0 0 0 0 1 1 2 0

2 1 0 0 0 1 1 2 0

0 1 3 0 0 1 0 0 0

1 0 2 2 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

1 1 0 0 0 1 3 1 0

0 1 0 1 0 0 0 2 0

2 1 0 0 0 1 1 2 0

0 0 0 1 0 0 0 3 0

2 0 0 0 0 3 0 0 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

3 0 0 2 0 0 0 1 1

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 0 0 0 0 0 0 4 0

2 0 0 1 0 0 0 2 0

1 1 1 0 1 0 0 2 0

0 0 1 2 0 0 0 1 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 4 0



0 1 0 0 0 0 0 21 0

1 1 0 0 0 0 0 17 0

1 0 0 0 0 0 3 23 1

0 1 0 0 0 0 0 15 0

2 0 5 0 0 0 2 2 1

0 1 2 0 0 0 0 1 2

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 0 0 2 0 0 1 2 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

3 1 2 0 0 2 0 2 1

1 0 1 1 0 0 0 1 0

3 0 1 1 0 0 0 4 0

0 0 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 0 2 0

1 0 0 0 1 1 0 2 1

0 1 1 1 0 0 1 3 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 1 1 4 0

0 0 2 1 0 0 0 1 0

2 0 1 2 0 0 2 2 0

2 0 1 2 0 0 2 3 0

2 1 0 1 0 0 0 2 0

0 1 1 1 0 2 0 2 2

0 0 1 1 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 1 0 1 0 1 0

0 2 0 1 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 8 0

6 1 0 4 0 1 0 1 1

1 0 2 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

2 0 0 1 0 2 0 4 0

2 0 0 1 0 2 0 4 0

4 0 0 0 0 0 2 2 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

3 1 1 2 0 1 1 2 0

0 0 0 1 0 0 0 2 0

1 0 0 2 0 0 0 0 1

2 0 1 0 0 0 2 0 1

0 1 1 1 0 2 0 0 2

0 0 1 1 0 0 2 0 1

0 0 0 0 0 3 3 1 1

3 0 0 0 0 1 0 1 1

1 0 2 3 0 1 0 1 1

2 0 1 1 0 1 1 2 1

2 1 1 2 0 2 2 0 1

0 1 0 1 0 0 1 0 1

2 0 0 5 0 0 1 2 0

1 0 1 0 0 0 0 0 1



2 0 1 0 0 0 0 1 0

2 0 2 2 0 0 0 2 1

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

3 0 2 2 1 1 2 1 0

3 1 1 0 0 1 1 4 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

0 0 0 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 2 2 0

0 2 0 0 0 0 2 2 0

1 0 0 0 0 0 0 5 0

1 0 2 0 0 1 3 3 1

1 2 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 1 0 0 2 2 0

0 0 4 2 0 0 0 1 1

0 1 0 2 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 3 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

3 2 0 1 0 1 2 1 0

0 0 0 0 0 0 2 3 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

0 1 2 0 0 1 1 0 0

1 1 0 1 0 1 2 0 1

0 1 0 3 0 2 0 2 2

2 0 2 0 0 0 0 0 0

0 0 1 2 0 0 2 1 1

2 1 0 1 0 2 1 2 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 4 1 2 0

2 0 0 1 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 1 2 0 0

1 0 2 1 0 0 2 0 0

1 1 1 1 0 2 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 1 2 0 0 0 1 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 0 1 0 0 0 1 1 1

0 0 0 0 0 0 2 1 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 2 0 0

6 1 1 0 0 1 0 1 0

3 0 0 0 0 2 0 2 0

5 0 0 0 0 0 1 1 2



2 2 1 3 0 0 0 0 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

1 1 1 2 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 2 1 0 0 0 1 0

0 0 0 1 0 0 0 2 0

0 1 1 1 0 0 1 3 0

2 0 1 2 0 0 2 2 0

6 1 0 4 0 1 0 1 1

0 1 0 3 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 2 0 1

1 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 1 2 0 0 2 1 1

1 1 1 1 0 2 1 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 1 0 0 1 1 0 1 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0

3 0 0 1 0 1 3 1 1

1 1 1 1 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 1 2 0

0 0 0 0 0 0 3 1 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

0 1 1 1 0 0 2 0 0

4 1 1 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 0 0 1 0

2 0 1 3 0 1 3 1 0

4 0 2 0 0 2 2 1 1

2 0 1 0 0 0 1 2 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

0 1 0 2 0 0 0 2 0

0 1 1 3 0 1 2 0 0

0 1 2 1 0 0 0 0 1

1 0 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 0 0 2 2 0

0 1 0 3 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 0 1 0 0 0 2 0 0

0 1 1 1 0 1 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 2 2 0 1 4 0 0

5 0 0 0 0 1 1 2 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0

2 0 3 1 0 1 3 2 1



1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

2 1 1 2 0 1 2 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 1

1 0 0 1 0 1 0 1 2

1 0 0 3 0 0 1 1 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

1 0 0 0 0 2 1 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 2 0 0

1 0 0 0 0 0 2 0 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 1 1

0 0 3 2 1 2 1 0 1

0 1 0 3 0 0 0 0 1

2 1 0 1 0 3 2 2 1

0 0 1 1 0 2 1 0 0

0 1 1 1 0 1 1 0 0

0 0 4 1 0 3 0 3 0

2 0 1 2 0 2 1 0 0

3 1 1 3 0 2 2 0 0

0 0 2 2 0 0 0 1 3

1 1 1 0 0 2 0 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

4 0 1 0 1 1 0 1 0

0 0 1 1 0 0 0 1 0

1 1 0 1 0 0 2 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

1 1 3 0 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 1 0 2 0 0 0

2 0 1 0 0 2 2 1 1

1 0 0 0 0 1 1 1 1

2 0 3 1 0 2 2 3 0

0 0 0 1 0 1 0 1 0

3 1 0 3 0 2 4 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 0 2 0 0 0 0 0

3 1 0 1 0 1 3 1 1

0 1 1 1 0 0 1 0 0

2 1 1 1 0 1 1 1 0

0 0 0 0 0 0 1 0 1

0 0 1 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 0 3 0 0 3 0 0 1



1 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 1 0 0 2 0 0

0 1 1 1 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 1 0 3 0

1 1 1 0 0 1 2 1 1

1 1 1 0 0 2 0 3 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

2 1 0 3 0 2 1 3 0

0 1 0 0 0 1 2 0 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 1 0 0 1 1 0 1 0

1 0 1 0 0 1 1 1 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0

1 0 1 2 0 3 2 0 0

1 1 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

0 1 2 0 0 2 0 0 0

1 1 1 0 1 0 1 4 1

0 1 2 0 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 2 0 0 0 0 0

1 1 2 1 0 0 0 1 0

1 0 2 0 0 2 0 2 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

2 0 3 2 0 1 2 0 0

2 0 1 2 0 4 0 1 0

1 1 1 0 0 0 2 3 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 2 1 0 0 1 1 0

0 0 3 0 0 0 2 1 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 0 0 0 1 0

0 0 3 1 0 0 0 0 0

0 0 2 0 0 1 1 0 0

2 0 2 2 0 2 1 0 0

3 1 2 3 0 2 2 0 0

3 1 2 2 0 2 3 0 0

0 1 2 1 0 0 2 0 0

1 0 3 0 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 0 0 0 0

2 0 1 1 0 0 2 1 0

0 0 3 0 0 1 1 0 0

2 0 1 0 0 0 0 0 2

0 1 1 0 0 0 0 0 0



0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

1 0 2 3 0 1 5 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 2 0 1 1 0 0

0 0 3 2 0 0 0 1 0

1 0 3 0 0 0 3 0 0

0 0 3 0 0 1 1 0 1

2 0 1 1 0 2 0 0 0

1 0 1 1 0 0 1 0 1

6 1 1 1 1 0 2 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 2 0 0 0 0

0 0 1 1 0 0 1 0 0

2 1 2 1 1 0 0 1 0

0 0 1 0 0 0 0 0 1

0 0 1 0 0 1 1 1 0

2 1 5 2 0 1 1 2 0

0 0 1 2 0 0 0 0 1

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 4 4 0 1 0 1 0

0 0 2 1 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

0 0 0 3 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 0 3 0

1 1 1 0 0 0 2 0 1

1 0 0 1 0 1 0 2 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0

3 0 2 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 1 1 2 0

1 0 0 0 0 2 2 0 0

0 0 1 1 0 1 0 1 0

2 2 0 1 0 1 1 1 0

1 1 1 2 0 1 0 2 0

2 1 0 1 0 3 1 0 0

2 1 0 1 0 4 0 0 0

4 0 0 0 0 2 1 7 0

1 0 1 0 0 1 3 3 0

1 0 1 0 0 1 0 0 0

1 1 1 1 0 4 1 0 0

2 1 2 1 0 4 2 1 0

1 0 0 0 0 2 2 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 1

1 1 0 0 0 1 0 3 0

0 1 0 1 0 3 2 0 1

1 1 0 1 0 1 0 3 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

2 1 2 1 0 3 3 3 1

1 0 1 1 0 1 1 1 0

2 1 0 0 0 1 3 1 0



0 0 3 0 0 1 2 1 0

1 0 1 0 1 1 1 0 0

1 2 1 1 0 1 1 1 0

0 0 3 0 0 3 0 3 0

1 0 4 0 0 3 1 4 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

1 0 1 2 0 2 2 0 0

0 1 2 2 0 2 2 0 1

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 1 2 3 0 1 0 1 1

1 1 2 3 0 1 0 1 1

1 1 1 0 0 0 0 0 1

1 2 0 1 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

0 2 0 1 0 3 2 0 1

2 1 1 2 0 0 4 1 2

2 1 0 1 0 3 1 0 1

0 1 0 0 0 1 1 1 1

0 2 1 1 0 0 0 4 0

0 2 1 0 0 0 2 1 0

1 2 1 1 0 0 0 0 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 1 0 0 0 0 0

5 0 4 2 0 0 2 2 1

2 1 0 1 0 1 1 0 0

2 1 0 1 0 1 1 0 0

2 0 0 0 0 0 2 1 0

1 0 1 0 0 0 2 0 1

2 0 0 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 1 0 0 0

1 1 1 2 0 0 2 0 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

1 0 0 1 0 2 4 0 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 0 2 0 0

0 2 0 0 0 0 2 0 0

1 0 0 2 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 0 2 0 2 1 1 0

1 0 2 1 0 3 0 1 1

0 1 0 0 0 0 2 1 1

0 1 0 0 0 2 0 0 0

3 1 0 0 0 0 0 10 0

3 1 0 1 0 2 1 0 0

1 0 1 1 0 0 1 1 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

2 0 0 0 0 0 3 0 1

0 0 2 1 0 1 3 0 0



1 0 2 0 0 2 0 2 0

0 0 0 2 0 0 0 2 0

0 1 2 2 0 0 0 2 0

0 0 1 1 0 3 0 0 0

0 0 1 0 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 0 2 6 0

1 0 2 1 0 1 0 0 0

1 1 2 1 0 1 0 0 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 0 3 0 2 2 1 0

1 1 0 3 0 2 3 1 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

1 0 1 2 0 1 2 0 0

0 2 0 1 0 0 1 1 0

1 1 0 0 0 0 2 1 0

0 1 2 0 0 0 2 0 1

0 1 2 0 0 0 3 0 1

0 1 0 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 0 1 0 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

3 1 0 2 0 0 2 6 1

0 0 1 0 0 0 0 3 0

0 0 1 3 0 2 1 1 0

1 0 0 1 0 2 0 0 0

1 1 1 0 0 3 2 0 0

2 1 0 2 0 0 0 2 0

0 0 0 0 1 0 1 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

2 0 1 0 0 1 1 0 1

1 0 1 1 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 1 3 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 1 0 1 5 1

0 1 1 0 0 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

2 0 0 1 0 3 1 0 1

4 0 0 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 1 1 1 1

0 0 1 0 0 0 0 0 0

4 0 0 0 0 0 0 3 0

3 1 0 0 0 0 2 0 1

3 0 2 0 0 1 2 3 0

1 1 0 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

2 1 1 1 0 1 0 0 0

2 1 0 2 0 0 0 3 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

2 1 0 0 0 0 2 1 1

0 1 1 0 1 0 5 1 1

0 0 0 2 0 0 0 0 0



2 1 2 2 0 0 1 4 0

2 1 0 0 0 1 0 2 2

0 1 0 0 0 0 0 2 1

0 1 1 1 0 0 0 4 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

0 1 3 0 0 0 2 0 1

0 2 3 0 0 0 2 0 1

4 1 0 2 1 1 0 5 1

1 1 0 1 0 0 1 2 0

1 1 0 1 0 0 2 3 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

0 0 0 0 0 1 1 1 0

1 1 1 2 0 1 2 1 0

1 0 2 1 0 0 3 0 0

1 1 0 0 0 0 0 3 0

1 1 0 0 0 0 2 0 1

0 1 0 1 0 0 4 1 0

0 0 2 0 0 0 5 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 2 0 1 1 1 0

0 1 1 2 0 0 0 0 0

2 2 0 2 0 1 2 0 0

0 1 0 0 0 0 3 1 0

1 1 1 1 0 2 2 0 0

0 0 2 0 0 0 2 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 2 1 1

0 0 1 0 0 1 1 0 0

1 0 2 0 0 0 2 0 0

1 0 2 0 0 0 2 0 0

3 1 1 1 0 0 1 3 0

0 0 2 2 0 0 1 0 0

2 0 1 1 0 1 2 0 1

0 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 2 0 0 0 0 0

1 1 3 4 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

3 0 1 3 0 1 0 2 0

1 0 0 0 1 2 2 0 0

0 0 1 1 0 2 1 0 1

0 2 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 0 0 1 0

0 1 2 0 0 1 3 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 0 1 1

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 2 0 0 1 1 0 0



0 0 0 0 0 0 0 4 1

1 1 0 0 0 0 5 0 0

2 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 1 2 0

2 0 0 1 0 1 0 2 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

2 2 1 3 0 1 3 2 0

2 1 1 0 0 1 1 2 0

2 0 0 0 0 0 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 1 0 1 2 0 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 0 0 0 0 3 0 0

2 0 0 0 0 0 2 0 1

2 1 0 3 0 1 2 1 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 0 2 0 0 1 3 2 0

0 1 0 1 0 0 0 2 0

1 0 1 2 0 4 1 2 0

1 0 0 0 0 0 3 3 0

1 0 0 0 0 0 3 3 0

0 1 1 1 1 0 1 2 0

0 0 1 1 0 1 1 1 0

1 0 0 0 0 2 1 1 2

1 0 1 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 2 0 0 0 0 0

2 1 2 2 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 0 1 0

2 1 0 1 0 0 0 2 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 0 1 3 0 1 1 0 0

0 1 0 1 0 0 0 3 0

1 1 1 0 0 1 1 0 2

2 0 0 3 0 1 2 1 0

0 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 5 0 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 3 2 0 0

0 2 0 1 0 1 0 0 0

1 1 2 3 0 2 1 0 1

0 0 0 0 0 1 0 1 0

3 1 4 1 0 0 0 5 2

0 1 5 0 0 0 0 0 0

2 0 3 1 0 1 3 0 0

0 0 0 0 0 2 1 0 0



0 0 1 0 0 1 1 1 0

1 0 0 1 0 0 0 1 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

4 0 0 2 0 1 4 1 0

1 0 2 1 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 1 0 0 0

1 0 1 2 0 0 0 2 0

3 1 1 3 0 0 0 4 0

2 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 1 2 0

1 1 0 0 0 0 0 2 1

3 0 0 0 0 0 0 1 0

1 1 2 1 0 0 4 1 0

0 0 0 1 0 0 2 0 0

0 0 0 1 0 0 4 0 0

3 0 0 0 0 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 0 1 0

0 0 1 1 0 2 2 0 0

1 0 1 1 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 1 0 1 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

3 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

2 0 1 2 0 0 2 2 1

2 0 0 1 1 1 1 0 0

0 0 0 0 1 1 1 1 0

1 1 0 0 0 1 2 1 0

1 1 0 2 0 1 4 0 0

2 0 1 0 0 1 0 0 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

1 1 0 0 0 1 1 5 0

3 0 3 1 0 0 0 1 0

1 0 1 0 0 1 0 4 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 1 1 0 1 2 0 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

4 1 0 2 0 0 0 0 0

1 0 1 1 1 0 2 0 0

1 1 1 1 1 0 2 0 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

1 0 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 2 0 1 2 0 0

0 0 0 0 0 0 1 1 0

1 1 0 1 0 1 0 1 1

8 1 0 0 0 1 2 1 0



0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 0 2 3 0

1 1 1 1 0 0 2 4 0

1 0 1 0 0 0 3 3 0

1 1 1 0 0 1 3 3 0

0 1 1 2 0 1 0 2 1



I Count L Count K Count M Count F Count P Count S Count T Count W Count

0 0 0 0 0 3 0 0 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

0 0 1 0 1 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 2 1 0 0

2 2 0 1 0 1 1 2 0

1 2 1 0 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 1 0 2

1 4 1 1 0 0 1 1 0

1 4 2 1 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

1 0 1 0 1 0 2 0 0

1 1 1 1 3 2 4 2 0

2 0 0 0 1 1 2 0 1

0 0 1 0 1 0 1 2 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 2 0 1 1 0

0 3 0 0 0 1 0 2 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 1 0 1 1 0

3 2 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 2

2 0 0 0 0 0 0 0 0

1 2 0 0 0 0 1 0 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

4 1 2 0 0 1 1 1 0

0 1 3 0 0 2 1 1 0

1 1 2 0 0 0 2 1 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 2 0 0 1 1 0 0

0 2 2 0 0 0 1 0 0

0 4 2 0 1 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 2 1 2 0 0 0 0

0 2 0 2 0 0 2 0 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

0 2 1 0 1 0 3 1 0

0 2 2 0 1 0 3 1 0

4 1 1 0 0 1 1 1 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 2 1 1 2 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

0 0 1 0 1 1 0 0 0

1 1 0 0 0 2 0 0 0

0 3 1 0 0 1 1 1 0

3 3 0 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0



1 3 1 0 0 2 0 0 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 1 1 1 0 0

0 0 1 0 2 1 1 0 0

0 2 1 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 1 0 3 0 0

0 4 2 0 1 1 0 1 0

0 2 0 0 0 1 0 2 0

0 3 1 1 0 2 0 2 1

0 1 1 0 1 0 1 0 1

1 1 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 2 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 1 0

2 1 2 1 1 1 0 0 0

3 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

1 1 1 0 1 2 2 0 1

0 0 0 1 1 0 3 3 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 0 0 3 1 0

0 2 1 0 0 2 3 3 0

0 0 1 0 0 0 1 0 1

1 1 1 0 1 1 1 1 0

1 3 2 1 1 1 2 1 0

2 0 3 0 0 0 1 2 0

0 3 1 0 0 1 0 0 0

2 2 0 0 2 0 0 0 0

1 1 1 0 1 1 4 1 0

0 0 1 0 2 2 0 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

0 2 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 1 1 0 0 0

3 0 1 0 0 0 5 2 0

0 2 2 1 1 3 0 0 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

0 1 3 0 1 0 1 0 0

1 3 0 2 1 0 1 2 0

1 1 0 1 0 0 0 1 0

0 3 0 1 0 0 1 1 0

1 2 0 0 0 0 2 1 0

1 4 1 0 1 1 2 3 0

0 2 1 0 1 1 0 1 0

0 2 0 1 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

1 0 2 0 0 0 3 0 0

1 0 1 0 0 0 1 3 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0



2 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 3 0 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 1 0 2 2 1

0 0 0 0 0 0 1 0 0

0 0 0 1 1 0 0 1 0

0 0 1 1 0 0 1 1 1

0 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 2 2 1 0 0

0 1 0 0 1 1 0 2 1

0 1 1 0 1 1 0 2 1

0 1 2 0 0 1 1 0 1

1 0 0 1 1 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 1 0 0 0 1 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 1 1 0 1

2 1 1 0 3 1 2 1 0

0 0 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

1 0 0 0 1 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

2 0 0 1 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 2 0 1 0

0 2 0 0 0 1 0 3 0

1 1 1 1 1 1 1 1 0

2 0 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 2 1 0 1 0 2 1 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

0 4 3 0 0 0 2 0 0

2 1 0 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 1 1 0

3 3 2 0 0 0 3 1 0

1 3 1 0 0 0 2 1 0

1 5 2 0 1 1 2 3 0

0 3 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

3 1 1 0 0 0 2 2 0

1 1 2 1 0 0 1 1 0



0 2 1 1 0 0 1 0 0

4 0 1 0 1 1 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 1 0

1 2 1 1 2 0 2 0 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 2 1 0 1 0 1 1 0

0 1 1 0 2 0 2 1 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

0 2 1 0 1 1 0 1 0

2 1 1 1 1 1 3 1 0

1 0 1 0 2 0 1 0 0

2 2 0 1 1 1 0 1 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 1 0 0 2 0 1 1 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

0 0 2 0 2 0 0 0 0

3 0 1 0 1 1 1 0 0

1 2 1 0 3 0 1 0 0

1 0 0 0 1 1 1 2 0

0 1 2 1 1 0 1 1 0

1 1 2 0 1 1 2 2 1

0 2 1 0 1 0 0 1 0

0 2 0 0 1 0 0 0 1

2 1 1 0 2 0 0 1 0

1 1 1 0 3 2 1 1 0

1 2 1 0 3 2 1 1 0

0 0 0 0 2 0 0 2 0

0 3 0 0 1 1 1 0 0

1 1 1 0 1 2 0 1 0

0 1 1 0 1 0 0 1 0

0 1 2 0 1 0 0 1 0

1 2 0 0 2 1 1 1 0

0 2 0 0 3 0 0 2 0

0 2 0 0 1 0 2 1 0

1 1 1 0 1 1 0 2 0

0 0 1 0 2 0 1 0 0

0 3 1 0 1 1 2 1 0

0 0 1 0 2 3 0 0 0

3 1 1 0 2 1 1 1 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 1 1 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

2 0 1 0 2 2 1 1 0

1 1 0 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 1 0 5 0 0



0 0 0 0 0 0 6 0 0

0 1 0 0 3 0 7 0 0

0 0 1 0 1 0 8 0 0

0 0 0 0 0 0 5 0 0

3 1 2 1 0 0 1 0 0

0 1 0 0 2 0 1 2 0

2 1 0 0 0 1 2 0 0

2 2 1 0 0 2 2 0 0

1 0 1 0 0 1 2 1 0

2 1 1 0 3 2 3 1 0

1 1 2 0 0 1 1 1 0

2 5 2 0 0 1 2 4 0

0 0 2 0 0 1 0 0 1

0 0 2 0 0 1 0 0 1

1 2 1 0 0 0 2 0 0

0 3 0 0 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

1 3 0 1 1 1 1 0 0

1 0 1 0 3 1 4 1 0

1 2 1 0 1 3 0 0 0

2 2 1 0 1 3 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 0 0

0 2 1 1 0 0 1 1 0

2 0 1 0 0 0 2 3 0

2 0 2 0 0 0 2 3 0

0 1 1 0 0 2 3 1 0

1 1 0 0 0 1 1 0 1

0 0 0 0 0 0 9 0 0

0 3 0 0 1 3 3 6 0

0 0 1 0 0 4 0 1 0

0 1 1 0 0 2 1 2 0

2 2 1 2 1 0 1 0 0

2 2 2 2 1 0 1 0 0

0 2 1 0 0 1 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 2 0 1 0

1 0 2 0 2 1 0 1 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 0 2 2 0

0 2 0 1 0 0 0 1 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

1 3 1 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 2 0 0 0 2 1 0

1 1 2 0 0 0 2 2 0

0 0 0 0 0 2 1 0 1

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0



1 2 1 0 0 1 0 2 0

1 3 1 0 1 0 1 0 0

2 0 1 0 0 0 0 1 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 1 1 2 1 2

5 1 1 0 2 4 4 3 1

3 2 0 0 0 1 2 0 1

2 1 1 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 2 0 3 0 0

2 0 0 0 0 0 1 1 1

2 0 0 0 0 0 1 1 1

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 3 1 1 0 2 2 1 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

4 0 0 0 0 1 0 0 0

5 0 1 0 0 2 0 0 0

4 2 1 1 1 1 0 2 0

1 1 1 0 1 0 1 2 0

1 0 2 0 0 0 0 0 1

1 1 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 0 1 0 0 0

2 0 3 1 0 1 0 0 0

1 1 0 0 0 1 2 0 0

3 3 0 0 0 1 0 1 1

3 2 2 0 3 1 2 1 0

1 1 1 0 0 0 4 1 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 0 1 0

2 2 0 0 0 1 0 0 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 3 1 0 0 5 0 2 0

1 3 0 1 0 2 1 2 0

1 1 1 0 0 1 0 1 0

1 1 1 1 1 0 0 2 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

2 1 0 0 0 0 0 1 0

3 1 2 0 3 3 5 0 0

4 2 0 0 0 1 4 0 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

1 1 2 0 1 0 3 3 0

1 0 1 0 0 1 1 2 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

2 0 1 0 0 1 0 1 0

2 0 2 0 1 1 0 2 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

1 1 2 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 1 0 0

0 3 2 0 0 1 1 1 0

1 0 2 1 1 0 0 1 0



0 1 1 0 0 0 0 1 0

1 2 2 1 2 0 2 0 0

1 1 1 0 2 0 1 1 0

0 0 2 0 2 3 0 0 0

1 0 2 0 0 0 2 1 0

0 0 3 0 0 1 0 0 1

0 3 1 0 0 1 0 0 0

1 2 2 0 1 3 0 0 0

0 3 1 0 1 3 3 6 0

3 0 2 1 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 1

2 0 2 0 0 0 0 1 0

1 3 2 0 0 5 0 2 0

4 2 1 0 0 1 4 0 0

1 1 2 0 0 0 0 0 0

1 1 3 0 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 2 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 1 1 0 0 0 0

3 1 2 0 1 3 3 2 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

0 2 2 0 0 0 0 1 0

0 2 3 0 0 1 0 0 1

1 1 2 0 1 0 0 0 0

1 1 2 0 1 0 0 0 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 2 1 2 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

3 3 2 0 0 0 1 1 0

0 4 1 0 0 0 2 1 1

0 2 1 0 1 0 2 1 1

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 1 1 0 0 0

1 2 2 0 1 1 0 0 0

0 3 1 0 3 0 0 2 0

0 2 1 2 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 3 0 0

0 3 1 0 1 1 0 1 0

1 5 2 0 1 2 1 3 0

1 2 1 0 1 1 2 1 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 2 0 0 1 0 0 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

0 1 1 2 1 1 1 0 0

0 3 3 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 0 2 0

0 2 0 0 1 0 0 0 0

2 2 1 0 1 0 0 0 0



1 1 0 1 0 0 0 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

2 4 1 1 1 1 0 1 0

0 1 1 0 0 2 0 1 0

1 2 0 0 0 1 0 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 2 0 0 1 1 1 0

1 3 1 0 1 1 0 2 0

0 1 2 0 1 0 1 1 0

0 2 2 0 0 0 0 0 0

0 2 3 0 0 0 0 0 0

1 2 2 0 1 1 3 0 0

1 2 1 0 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 2 0 1 0

0 2 1 1 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 4 1 0 2 0 2 0 0

1 2 0 1 0 1 1 3 0

0 3 0 0 0 0 6 0 0

1 3 1 1 0 0 0 0 0

0 3 1 1 0 0 0 1 0

0 4 2 0 0 0 1 4 1

0 3 1 0 0 0 0 0 0

0 4 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0

1 2 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 1 0 1 0

0 2 1 0 1 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 1

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 0 1 0 0 0

1 1 0 0 1 1 1 1 0

2 1 1 0 0 1 1 2 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

0 4 1 0 1 2 2 2 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 6 1 0 0 1 1 0 0

0 3 3 0 1 2 0 0 1

2 3 0 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

0 2 1 0 0 1 0 1 0

3 2 2 0 1 3 3 2 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 3 1 0 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 0 0



0 2 1 0 1 0 1 0 0

0 2 2 0 1 0 1 0 0

0 2 0 0 0 1 3 1 0

0 3 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 3 0

0 1 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 3 0 0 0 0 0 1 0

0 2 0 0 2 1 2 0 0

1 2 1 0 0 1 1 2 0

3 3 0 1 0 0 0 1 1

1 2 0 0 0 0 0 0 1

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 3 1 0 1 0 0 0 0

0 1 1 1 1 0 0 0 0

3 1 2 2 1 0 3 1 0

0 2 0 1 1 0 0 0 0

0 0 1 3 0 0 1 1 0

3 2 0 4 0 1 2 0 0

1 0 0 1 0 1 7 3 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

3 0 1 1 0 1 0 3 0

0 1 0 1 1 0 0 1 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 1

1 1 1 0 1 1 3 0 0

1 1 2 0 2 1 3 0 0

1 1 2 1 0 3 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 1 1 2 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

1 0 1 0 0 2 1 3 0

1 0 1 0 0 1 1 0 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

1 2 2 0 0 0 0 0 0

0 3 2 0 0 0 0 0 0

0 4 2 0 0 0 0 0 0

0 4 2 0 0 0 0 0 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 3 1 0 0

0 3 1 0 0 0 0 0 0

2 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 1 1 2 0

0 1 1 0 0 1 0 2 0

0 1 1 0 1 0 0 3 0

0 1 1 0 0 2 1 1 0

0 2 0 0 1 0 1 1 0



0 3 1 0 0 0 1 1 0

0 3 3 0 0 1 1 2 0

0 0 1 1 1 2 0 0 0

1 2 0 2 0 0 2 2 0

0 0 0 2 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 3 3 0 0

1 2 1 0 1 1 0 2 0

0 0 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 1 0 3 0 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 3 0 2 1 1 2 1 0

1 0 0 0 0 0 2 1 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

2 0 2 0 0 0 2 1 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 1 2 1 0

1 1 1 0 1 3 0 0 0

0 3 0 2 0 1 1 2 0

2 2 1 1 1 0 0 2 0

1 4 1 0 2 3 1 3 0

2 2 2 0 0 1 1 2 0

0 3 2 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 1 2 0 0

0 2 1 0 1 1 0 2 0

0 2 1 0 1 1 2 1 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

1 2 1 1 2 2 2 1 0

1 0 0 0 1 1 2 1 0

1 0 1 0 0 1 1 3 0

1 0 0 0 0 1 1 0 2

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 2 2 0 1 0 0 0 0

1 2 0 0 1 3 2 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

3 4 1 0 2 1 1 2 0

4 0 1 0 0 0 1 0 0

2 0 1 0 0 1 0 0 0

2 1 0 0 0 0 3 0 0

2 2 1 0 0 0 3 0 0

0 2 2 0 0 2 0 1 1

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 3 1 1 1 0

0 3 0 0 1 1 2 1 0

0 4 1 0 1 1 2 1 0

0 4 0 0 0 0 1 0 0

2 4 0 0 0 2 2 1 0

0 1 2 0 0 2 1 1 0

0 2 0 0 0 0 2 1 0



0 3 1 0 0 1 1 1 0

0 4 2 0 1 1 2 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 3 1 0 0 0 1 4 1

0 6 2 0 1 1 1 5 1

0 2 1 1 0 0 0 1 0

2 1 1 1 0 3 0 1 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

1 1 1 0 1 2 0 1 0

2 1 1 0 0 1 0 1 0

3 1 2 0 0 1 0 1 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

2 1 1 0 0 1 1 2 0

1 1 2 0 1 1 2 0 0

0 3 0 0 1 1 2 1 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 2 1 1 0 0 1 2 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

0 0 0 0 0 0 1 1 0

1 1 0 0 0 1 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 0 1

0 1 2 0 0 0 1 0 1

3 2 1 1 0 0 3 2 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

1 1 1 0 1 0 1 1 0

2 1 2 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 0 0 0 2 0 2 2 0

0 1 0 0 3 1 1 4 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

0 4 2 2 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 1 3 0 1

1 0 2 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

2 1 1 1 1 1 1 2 0

0 1 1 0 1 0 3 0 0

0 2 0 0 0 0 1 0 0

0 5 1 0 1 1 3 0 0

2 1 0 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 1 1 0 0

2 0 0 0 2 0 3 0 0

2 1 0 0 1 0 1 1 0

1 1 3 1 1 0 1 0 0

0 1 2 0 0 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 2 0 0

3 1 2 0 0 0 3 2 0



0 0 2 0 0 1 3 0 1

0 0 2 0 2 1 1 0 1

0 1 2 0 3 2 1 1 2

1 2 1 0 2 0 2 0 0

1 2 3 0 0 1 1 0 0

0 2 0 0 0 0 3 0 0

1 1 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 0 3 1 0 0

3 3 1 1 0 0 2 0 0

3 4 1 1 0 0 2 1 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

1 1 3 0 0 0 4 0 1

1 2 1 1 0 0 1 0 1

1 1 0 1 0 0 1 1 0

1 2 0 0 0 0 1 1 0

1 2 1 0 0 0 1 1 0

0 0 0 0 1 1 1 0 0

1 1 2 0 1 1 1 0 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

3 1 0 1 2 1 4 2 0

1 1 1 2 0 2 2 1 0

1 1 1 0 1 1 1 0 0

0 0 1 0 1 0 1 2 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 1 0 2 0 0

2 0 1 0 2 0 2 0 0

0 3 1 0 0 0 3 2 0

1 2 0 0 2 3 6 2 0

1 0 1 1 1 1 1 1 0

0 0 1 0 1 1 3 2 0

1 2 1 0 0 0 1 2 0

2 1 0 0 0 2 1 2 0

0 1 0 1 0 0 2 1 0

1 2 1 0 1 0 1 2 0

0 2 1 1 0 0 1 2 0

1 1 1 2 1 0 3 4 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

0 2 1 2 1 0 3 0 0

0 2 1 0 1 2 1 2 0

1 2 1 0 0 2 0 2 0

1 0 0 0 1 0 1 2 1

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 0 0 2 0

0 1 0 0 0 1 2 2 0

0 2 0 0 0 0 1 2 0

0 0 0 0 1 0 1 3 0

3 0 0 0 1 1 1 2 0

1 1 1 0 2 0 1 1 0



2 1 0 0 0 2 0 2 1

0 4 0 0 0 0 0 2 0

0 1 0 0 1 0 0 1 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

0 0 0 0 0 0 1 1 0

1 2 0 0 2 1 1 1 0

1 2 0 0 2 1 1 1 0

2 2 0 0 1 0 0 4 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 0 0 2 0

3 0 1 0 0 1 0 3 0

1 0 1 0 1 1 2 1 0

2 0 1 0 2 2 2 2 0

5 0 1 0 1 1 0 2 1

2 0 0 0 0 0 0 2 0

0 2 1 0 0 0 0 1 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

1 2 2 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 1 1 0 1 1

0 1 0 0 0 0 0 1 0

1 2 0 0 0 0 0 2 0

2 3 1 0 0 3 1 2 0

0 2 0 0 0 0 1 1 0

1 2 1 1 0 0 0 1 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

1 1 1 1 0 0 3 4 0

0 1 0 0 0 0 1 2 0

0 1 2 1 0 0 0 1 1

1 0 1 0 1 0 0 2 0

1 0 2 0 1 0 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 4 0

0 1 3 0 1 1 0 1 0

1 1 1 1 0 1 2 1 0

1 0 1 0 0 1 0 1 0

0 3 0 0 1 1 0 1 0

0 1 1 0 0 5 0 1 0

0 1 1 0 1 1 0 1 0

0 1 2 0 1 1 0 1 0

1 2 0 0 0 1 0 1 0

0 0 2 0 0 2 0 4 0

0 0 1 1 1 0 1 1 0

1 0 2 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 2 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 0 0 2 3 0

0 4 0 0 0 1 1 3 2

1 1 1 1 0 1 1 3 1

1 2 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

3 1 1 0 1 0 0 1 0



0 0 1 2 0 1 0 1 2

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 1 0 1 3 0

1 0 0 0 2 1 0 1 0

4 1 1 1 0 1 2 0 0

1 2 0 0 1 0 0 2 0

3 4 0 0 3 0 0 2 0

0 1 0 1 1 2 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 2 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

0 1 0 0 0 1 1 1 0

1 3 1 0 1 0 0 0 0

0 0 2 1 0 0 0 0 0

0 4 2 0 1 1 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 0 1 1

1 2 1 0 0 1 0 0 0

1 2 1 0 2 0 2 0 0

1 3 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 1 2 1 2 2 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 2 0 0 0 1 0 0

1 1 0 1 0 0 4 1 0

1 2 1 0 0 0 4 0 0

1 0 1 0 0 1 0 3 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

3 0 1 0 0 1 1 1 0

1 4 0 0 0 0 0 1 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

3 2 0 1 0 3 0 2 0

1 2 1 0 0 1 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 3 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 0 0 0 2 1 1 0

0 4 0 0 1 2 2 3 0

0 1 1 2 1 1 1 3 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

0 3 2 0 2 0 2 1 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

2 3 1 0 0 0 3 0 0

1 2 0 0 0 2 1 1 0

3 2 0 1 0 0 4 2 0

0 1 1 1 2 1 0 0 1

1 1 0 0 3 1 1 2 1

1 0 0 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 2 0



0 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

1 1 3 0 1 0 1 1 0

2 2 1 1 0 2 1 0 0

1 3 1 1 1 1 0 1 0

0 1 0 1 0 0 0 1 0

1 1 1 0 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 2 0 0 0

0 2 0 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 1 0 0 1 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

1 3 1 0 1 1 1 1 0

0 2 2 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

2 0 2 0 2 0 1 0 0

0 0 1 1 2 1 1 0 1

0 0 1 0 0 1 0 0 1

1 0 1 1 0 1 2 1 1

3 1 1 2 0 0 1 2 1

1 0 1 0 1 1 0 0 1

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

0 1 1 1 1 0 1 0 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

2 0 1 1 1 1 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

0 1 1 0 2 0 0 0 0

0 1 1 0 3 1 0 1 0

0 1 2 0 3 1 0 1 0

4 1 0 0 1 0 1 0 0

3 0 1 0 1 2 0 2 0

4 0 1 0 1 3 1 0 0

0 0 2 0 1 1 1 0 0

0 0 2 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 2 2 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

3 2 0 0 2 2 3 2 1



1 1 0 0 0 0 1 0 0

1 1 1 1 1 2 2 1 0

3 0 1 0 1 1 2 1 0

2 1 1 0 0 0 0 2 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 1 1 1 0 1 1 2 0

0 0 0 0 0 1 0 0 1



Y Count V Count U Count Length Missed cleavagesMass Proteins Leading razor proteinStart position

0 1 0 8 0 777,4497 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST21

0 1 0 9 0 948,5029 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST242

0 2 0 7 0 748,4119 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST227

0 0 0 11 0 1198,656 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST60

0 1 0 16 0 1605,909 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST167

0 1 0 20 0 2114,068 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST734

0 2 0 17 0 1580,877 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST427

2 0 0 13 0 1554,726 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST68

1 0 0 18 0 2095,04 CON__P13645CON__P13645 267

1 0 0 19 1 2223,135 CON__P13645CON__P13645 267

1 0 0 10 0 1124,535 CON__P04264CON__P04264 367

0 0 0 13 0 1366,625 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST216

0 0 0 23 0 2466,2 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST91

0 0 0 15 0 1647,764 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST94

0 3 0 13 0 1293,657 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST492

2 1 0 17 0 1750,937 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST7

0 0 0 8 1 958,4832 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST84

0 2 0 14 0 1419,69 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST210

0 0 0 13 0 1551,827 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST78

0 1 0 11 0 1056,582 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST505

0 1 0 8 0 893,4858 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST119

0 1 0 12 0 1306,797 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST440

2 0 0 9 0 1213,592 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST119

1 1 0 7 0 848,4756 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST66

0 0 0 7 0 728,4545 sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST180

0 0 0 7 0 832,4477 sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST337

0 0 0 18 1 1851,058 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST48

0 2 0 17 2 1780,968 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST45

1 2 0 14 1 1450,803 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST235

0 1 0 12 0 1300,651 CON__P02533;CON__P19012;CON__Q6IFX2;CON__P08779CON__P08779 137

1 0 0 12 0 1380,641 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 166

1 0 0 10 1 1162,623 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST158

0 1 0 10 1 1013,623 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST419

1 1 0 17 2 1905,12 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST419

1 1 0 12 0 1512,678 sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST93

0 0 0 7 1 827,4364 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST113

1 0 0 11 0 1298,611 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST225

0 0 0 7 0 731,4178 sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST16

0 0 0 13 0 1380,689 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 0 0 14 1 1508,784 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 0 0 16 0 1651,926 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST50

1 1 0 10 0 1209,57 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST406

0 2 0 17 0 1907,963 sp|P00401|COX1_YEASTsp|P00401|COX1_YEAST494

0 0 0 8 0 832,3828 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST299

0 0 0 9 1 960,4777 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST299

0 0 0 7 0 722,4439 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST170

0 1 0 15 0 1452,83 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST248

0 0 0 14 0 1507,872 sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST171

0 0 0 13 0 1457,675 sp|P41832|BNI1_YEASTsp|P41832|BNI1_YEAST1743



2 1 0 20 0 2203,141 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST96

0 1 0 13 0 1441,764 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST153

1 0 0 9 0 1106,536 CON__P35908;CON__P19013CON__P35908 360

0 1 0 7 0 718,4014 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST178

2 0 0 12 0 1335,614 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST194

0 0 0 11 0 1219,593 CON__P02533;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__P08779CON__P08779 355

1 1 0 14 0 1566,706 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST212

3 2 0 21 1 2431,268 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST91

0 0 0 9 0 1014,535 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST26

0 0 0 19 1 2284,116 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST26

0 2 0 14 0 1578,757 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST100

0 2 0 10 0 1009,592 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST189

0 1 0 10 1 1036,603 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST452

0 1 0 10 0 1053,546 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST325

2 4 0 27 1 2963,474 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST476

2 2 0 22 0 2443,162 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST308

0 2 0 15 0 1644,895 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST160

1 3 0 21 0 2290,163 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST259

1 1 0 21 0 2291,936 sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST253

1 1 0 10 1 1220,64 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST123

1 2 0 14 0 1559,758 sp|Q12349|ATP14_YEASTsp|Q12349|ATP14_YEAST84

1 0 0 9 0 992,4927 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST2

0 0 0 16 1 1804,863 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST359

1 1 0 9 0 1187,474 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST134

0 0 0 14 0 1504,741 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST169

0 1 0 20 1 2176,145 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST169

0 0 0 17 2 1803,921 sp|P21954|IDHP_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST66

3 2 0 16 0 1870,935 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST96

0 1 0 16 0 1921,942 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST278

1 1 0 16 0 1742,836 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST100

0 3 0 13 0 1332,708 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST137

0 1 0 11 0 1129,562 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST51

0 1 0 9 0 993,5356 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST45

1 1 0 10 0 1180,576 sp|P04039|COX8_YEASTsp|P04039|COX8_YEAST32

1 2 0 29 0 3263,507 CON__P35527CON__P35527 340

0 0 0 20 2 2250,085 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST513

0 1 0 11 1 1249,63 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST106

1 1 0 13 2 1540,789 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST106

2 0 0 26 0 2877,368 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST241

0 1 0 10 0 1248,596 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST115

0 1 0 10 0 1174,638 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST86

0 0 0 13 0 1459,727 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST117

0 1 0 25 1 2833,398 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST117

2 1 0 14 0 1742,852 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST132

0 1 0 8 0 917,4641 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST345

0 2 0 12 0 1261,615 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291

0 2 0 13 1 1389,71 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291

0 1 0 18 0 1870,866 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST53

0 1 0 9 1 1064,507 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST166

0 2 0 17 1 1902,965 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST140



0 2 0 14 1 1595,827 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST83

1 0 0 11 1 1308,606 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST416

1 1 0 15 0 1666,868 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST28

0 0 0 12 0 1296,61 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST324

1 1 0 9 1 1094,511 sp|P54837|TMEDA_YEASTsp|P54837|TMEDA_YEAST68

1 0 0 10 0 1305,482 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST467

0 1 0 8 0 979,4433 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST46

0 2 0 9 0 1073,535 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST266

1 1 0 9 0 1085,562 sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST71

0 1 0 19 0 2161,992 sp|P81449|ATPJ_YEASTsp|P81449|ATPJ_YEAST64

0 1 0 17 0 2117,911 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST250

0 1 0 18 1 2246,006 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST250

0 0 0 12 1 1516,705 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST134

1 0 0 8 0 1086,48 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST95

1 1 0 10 0 1194,515 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST226

1 0 0 9 0 1140,512 CON__P04264CON__P04264 464

1 0 0 8 1 993,488 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST646

1 1 0 9 1 1150,562 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST295

1 1 0 7 1 921,492 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST264

0 3 0 20 0 2153,158 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST141

2 1 0 13 0 1552,731 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST329

0 2 0 13 0 1445,627 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST81

0 3 0 15 1 1666,916 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST409

1 0 0 17 0 1890,94 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST163

1 0 0 9 0 1152,494 sp|P81449|ATPJ_YEASTsp|P81449|ATPJ_YEAST34

1 1 0 13 0 1659,742 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST59

0 0 0 7 0 889,4294 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST39

0 1 0 7 1 829,4658 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST121

1 0 0 8 0 979,4763 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST75

0 0 0 14 0 1480,622 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST89

0 1 0 12 0 1313,698 sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST41

0 1 0 16 0 1700,822 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST53

1 1 0 22 0 2397,055 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST214

0 1 0 7 0 786,46 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST193

0 0 0 8 0 921,4668 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST669

0 0 0 9 0 1059,52 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST45

1 0 0 23 0 2509,125 CON__P35527CON__P35527 450

0 0 0 9 0 1059,52 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST243

0 1 0 12 1 1417,694 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST116

1 0 0 10 1 1254,625 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST45

0 0 0 14 2 1543,882 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST522

0 0 0 7 0 814,4549 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST202

0 1 0 10 0 1087,613 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST105

0 1 0 22 1 2339,252 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST105

0 0 0 16 1 1829,948 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST114

0 1 0 28 2 3203,62 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST114

0 0 0 7 0 772,4695 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST529

0 0 0 9 0 1212,49 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST337

1 0 0 17 0 1995,964 CON__P13645CON__P13645 346

0 1 0 15 1 1662,814 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST233



1 2 0 14 0 1636,813 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST498

0 1 0 17 0 1829,941 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST438

0 3 0 17 1 1899,954 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST183

0 0 0 10 0 1079,55 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST70

0 2 0 19 0 1968,003 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST20

0 1 0 8 0 891,4549 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST106

0 1 0 12 0 1274,635 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST236

0 1 0 13 0 1522,74 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST164

0 1 0 17 0 1755,832 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST436

0 2 0 13 0 1360,683 CON__P02533;CON__Q04695;CON__Q9QWL7CON__P02533 316

2 2 0 15 0 1698,887 sp|P19516|COX11_YEASTsp|P19516|COX11_YEAST163

0 3 0 23 0 2316,161 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST20

0 0 0 7 0 826,4225 CON__P35908;CON__Q9R0H5;CON__Q5XKE5;CON__Q6NXH9;CON__O95678;CON__Q7Z794;CON__P19013;CON__P12035;CON__Q01546CON__P35908 195

0 0 0 17 0 1974,972 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST45

0 1 0 11 0 1275,61 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST230

1 0 0 13 0 1517,715 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST100

0 0 0 8 0 1010,482 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST223

0 1 0 10 1 1265,652 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST223

1 1 0 9 1 1073,555 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST91

0 2 0 15 0 1499,835 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST233

0 0 0 12 0 1442,745 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST143

0 1 0 14 0 1663,769 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST175

0 0 0 10 1 1182,596 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST33

0 0 0 11 1 1306,729 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST45

0 1 0 12 0 1474,778 CON__P04264;CON__P35908;CON__Q9R0H5;CON__Q6NXH9;CON__Q7Z794CON__P04264 200

0 0 0 8 0 1077,513 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST244

0 0 0 10 0 1065,622 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST677

0 2 0 18 0 1907,019 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST446

0 3 0 21 1 2275,273 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST446

0 0 0 9 0 1140,531 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST54

2 3 0 18 0 2026,989 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST351

0 0 0 7 0 814,4953 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST5

1 0 0 7 0 913,4545 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST51

1 0 0 8 1 1041,55 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST51

1 0 0 16 0 1898,941 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST204

0 1 0 12 0 1371,719 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST279

0 1 0 14 0 1434,747 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST294

0 2 0 13 0 1302,718 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST29

0 1 0 10 0 1152,593 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST333

0 1 0 14 0 1475,787 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST200

0 1 0 9 1 1100,613 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST300

0 3 0 20 0 2112,162 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST177

0 0 0 8 0 922,4582 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST125

0 0 0 12 0 1053,582 sp|P40341|YTA12_YEAST;sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST383

1 0 0 10 0 993,5131 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST495

0 0 0 8 0 859,4334 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST287

1 2 0 11 0 1247,676 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST143

1 0 0 12 0 1383,708 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST219

1 4 0 13 0 1404,813 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST192

0 2 0 14 0 1253,6 CON__P35908CON__P35908 21



3 0 0 31 0 2382,945 CON__P04264CON__P04264 519

2 0 0 32 0 2704,154 CON__P35527CON__P35527 64

2 0 0 40 0 3222,274 CON__P35527CON__P35527 580

2 0 0 23 0 1790,72 CON__P35527CON__P35527 491

1 0 0 21 1 2329,149 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST605

0 1 0 13 0 1528,754 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST275

0 2 0 14 1 1437,842 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST397

1 1 0 17 0 1772,92 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST371

2 1 0 13 0 1383,703 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST23

2 2 0 28 1 3111,593 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST23

1 0 0 12 1 1305,693 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST311

0 1 0 26 1 2510,432 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST100

1 1 0 9 1 1048,534 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST157

1 1 0 11 2 1319,662 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST157

0 0 0 12 0 1269,65 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST115

1 1 0 13 0 1401,725 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST154

0 2 0 9 0 941,5546 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST90

3 0 0 8 0 977,4607 sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST100

0 2 0 20 0 2072,073 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST98

1 2 0 18 0 2007,958 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST29

1 0 0 18 0 1944,947 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST194

1 2 0 22 1 2313,189 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST194

0 0 0 8 0 755,3926 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST156

0 1 0 16 1 1819,911 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST390

1 0 0 13 0 1427,678 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST372

1 0 0 15 1 1684,816 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST372

1 3 0 17 1 1845,959 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST99

0 0 0 10 1 1227,636 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST185

2 0 0 20 0 1739,698 CON__P35908CON__P35908 531

1 5 0 36 0 3685,848 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST335

1 1 0 14 0 1497,71 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST49

0 1 0 12 0 1213,619 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST138

1 2 0 21 0 2197,128 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

1 2 0 22 1 2325,223 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

0 2 0 16 0 1525,835 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST40

0 1 0 13 0 1360,622 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST55

2 0 0 16 0 1723,744 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST533

1 2 0 13 1 1469,792 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST400

1 1 0 11 0 1272,671 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST300

0 1 0 15 1 1644,814 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST99

0 1 0 12 0 1490,741 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST394

0 1 0 11 0 1269,62 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST216

0 1 0 16 0 1836,958 CON__P35527CON__P35527 375

1 0 0 11 0 1157,619 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST275

0 1 0 16 0 1748,869 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST131

2 0 0 17 1 1867,87 sp|P00044|CYC1_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST45

0 4 0 23 2 2566,335 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST134

0 1 0 9 0 1121,525 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST86

0 0 0 11 0 1091,389 sp|P22289|QCR9_YEASTsp|P22289|QCR9_YEAST56

1 2 0 9 0 1089,597 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST30



0 3 0 14 0 1394,85 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST202

0 1 0 17 0 1782,926 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST121

0 1 0 7 0 758,4538 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST410

0 1 0 8 0 855,5066 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST236

0 0 0 8 0 972,524 CON__P04264;CON__P35908CON__P04264 396

0 0 0 12 1 1547,825 sp|P10174|COX7_YEASTsp|P10174|COX7_YEAST11

0 4 0 37 0 4015,029 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST58

0 1 0 21 0 2108,138 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST219

1 0 0 7 0 820,4695 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST11

1 0 0 13 0 1518,761 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST498

0 1 0 11 0 1245,635 sp|Q2V2P9|YD19A_YEASTsp|Q2V2P9|YD19A_YEAST24

0 1 0 12 1 1401,737 sp|Q2V2P9|YD19A_YEASTsp|Q2V2P9|YD19A_YEAST24

0 1 0 11 0 974,5549 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST186

0 6 0 28 0 2915,543 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST61

0 0 0 10 1 1087,592 sp|Q12522|IF6_YEASTsp|Q12522|IF6_YEAST58

0 1 0 12 0 1366,746 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 1 0 16 1 1761,999 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 0 0 20 0 2282,173 CON__P00761CON__P00761 78

0 0 0 12 1 1451,726 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST73

1 0 0 7 1 994,5124 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 178

0 1 0 15 1 1601,801 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST53

0 0 0 8 1 912,528 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST142

0 2 0 14 2 1627,886 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST142

0 0 0 8 0 856,4767 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST280

0 0 0 19 1 2164,2 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST334

1 0 0 20 1 2245,204 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST160

0 0 0 12 0 1321,636 sp|Q07349|MRX9_YEASTsp|Q07349|MRX9_YEAST359

1 0 0 10 0 1248,646 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST424

0 0 0 11 0 1323,678 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST3

1 0 0 16 0 1875,923 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST65

0 1 0 10 0 1029,582 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST831

0 0 0 19 1 2082,063 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST59

1 1 0 21 0 2259,157 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST308

1 1 0 10 0 1203,65 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST45

0 0 0 14 0 1607,798 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST422

0 3 0 12 0 1202,651 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST239

1 0 0 11 1 1433,763 CON__P13645CON__P13645 440

1 1 0 25 1 2828,427 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST195

0 0 0 18 0 1983,064 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST248

0 1 0 7 0 730,4589 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST28

0 0 0 14 1 1467,793 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST22

1 0 0 12 0 1280,589 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST238

0 2 0 12 0 1189,671 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST275

0 1 0 11 0 1177,646 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST250

0 4 0 15 1 1657,966 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST417

0 1 0 10 1 1076,598 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST241

0 1 0 9 1 1042,602 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST636

2 1 0 18 1 1879,032 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST6

0 1 0 16 1 1580,925 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST247

0 0 0 15 1 1581,809 sp|P32795|YME1_YEASTsp|P32795|YME1_YEAST535



1 0 0 12 2 1436,701 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST415

0 2 0 20 1 2096,098 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST19

1 0 0 14 1 1645,81 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST99

0 1 0 10 2 1228,708 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST299

1 1 0 13 2 1480,763 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST459

1 1 0 10 2 1176,629 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST156

1 1 0 14 1 1529,82 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST153

1 0 0 19 1 2073,042 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST193

1 5 0 37 1 3813,943 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST334

2 0 0 17 2 2042,998 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST91

0 0 0 7 1 996,5141 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST358

0 1 0 8 1 886,5488 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST409

0 0 0 20 2 2210,158 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST58

0 0 0 19 1 2111,159 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST247

0 1 0 7 1 785,5011 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST303

0 1 0 8 2 913,5961 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST303

0 0 0 11 1 1210,649 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST282

2 3 0 12 1 1426,764 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST235

2 3 0 13 2 1582,865 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST235

1 0 0 11 1 1400,665 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST76

0 0 0 25 1 2665,36 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST148

0 2 0 10 1 1087,599 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST122

0 1 0 9 1 943,5702 sp|P46367|ALDH4_YEAST;sp|P40047|ALDH5_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST286

0 0 0 11 2 1355,745 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST803

1 0 0 10 1 1213,617 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

1 0 0 11 2 1369,718 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

1 0 0 9 2 1193,604 CON__P35908;CON__Q7Z794;CON__P12035;CON__Q01546CON__P35908 273

1 0 0 17 0 1840,911 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST280

0 2 0 11 0 1145,645 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST210

0 1 0 22 1 2413,259 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST115

2 1 0 24 0 2705,345 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST495

0 0 0 14 0 1479,736 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST311

1 0 0 7 0 808,4331 CON__P35527;CON__P05784;CON__P02533;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P19012;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q99456;CON__P08779;CON__P13645;CON__P08730-1CON__P13645 157

1 1 0 9 1 1063,603 CON__P02533;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P19012;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q99456;CON__P08779;CON__P13645;CON__P08730-1CON__P13645 157

1 2 0 16 0 1805,95 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

1 2 0 17 1 1934,045 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

0 1 0 15 1 1727,925 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST276

1 1 0 16 1 1984,887 CON__P04264CON__P04264 252

2 1 0 12 0 1453,659 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST392

0 0 0 11 0 1201,671 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST85

0 1 0 24 1 2525,411 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST85

0 1 0 16 1 1790,905 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST75

1 0 0 9 0 1164,578 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 442

0 2 0 10 1 1167,686 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST172

0 0 0 10 0 1219,587 sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST34

0 0 0 11 0 1180,562 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST25

0 0 0 16 2 1990,985 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST311

2 1 0 18 0 1872,962 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST29

1 0 0 7 0 909,5072 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST429

0 1 0 20 0 2210,097 CON__P00761CON__P00761 58



0 0 0 7 0 788,4215 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST353

0 0 0 13 0 1387,855 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 0 0 15 1 1658,983 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 0 0 21 1 2386,257 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST41

0 2 0 8 0 889,5385 sp|P81449|ATPJ_YEASTsp|P81449|ATPJ_YEAST56

0 0 0 10 0 1099,577 sp|Q8TGU7|YB126_YEASTsp|Q8TGU7|YB126_YEAST59

1 0 0 11 0 1284,587 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST491

0 0 0 9 1 957,5495 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST250

1 0 0 14 0 1663,919 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST323

0 1 0 9 1 1007,565 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST467

0 1 0 8 1 928,5593 sp|P81449|ATPJ_YEASTsp|P81449|ATPJ_YEAST43

0 1 0 9 2 1056,654 sp|P81449|ATPJ_YEASTsp|P81449|ATPJ_YEAST43

0 3 0 22 1 2401,249 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST323

0 1 0 9 1 1095,665 sp|P54837|TMEDA_YEASTsp|P54837|TMEDA_YEAST137

1 1 0 10 1 1233,672 CON__P13645CON__P13645 236

0 0 0 9 0 981,5495 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST112

0 0 0 8 0 861,463 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST182

1 3 0 17 0 1813,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST390

2 0 0 22 0 2760,285 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST302

0 3 0 17 0 1910,977 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST160

1 0 0 22 0 2349,083 CON__P08779CON__P08779 420

0 0 0 11 0 1343,712 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST49

1 0 0 12 1 1522,781 CON__P04264CON__P04264 461

0 0 0 23 1 2530,278 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST62

0 0 0 12 0 1356,689 CON__P04264CON__P04264 444

0 0 0 17 1 1940,98 CON__P04264CON__P04264 444

0 2 0 13 0 1449,675 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST143

0 1 0 10 0 1140,662 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST204

1 0 0 10 1 1237,646 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST55

1 2 0 18 0 1884,94 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST38

1 0 0 8 1 1022,519 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST141

1 0 0 9 0 1078,493 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST63

1 1 0 8 0 974,5437 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST246

0 1 0 13 0 1473,758 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST212

0 1 0 9 0 970,6063 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST195

0 1 0 9 0 1077,546 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST150

1 2 0 24 0 2641,375 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST34

0 1 0 9 0 993,5607 CON__P35908CON__P35908 412

1 2 0 26 0 2767,476 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST372

0 0 0 13 2 1568,908 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST562

0 0 0 21 0 2405,16 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST553

0 2 0 7 0 815,4865 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST79

0 0 0 8 1 956,5291 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST251

0 0 0 27 2 2934,545 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST146

0 1 0 10 2 1200,683 CON__P04264CON__P04264 408

2 0 0 16 0 1789,864 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST151

0 1 0 7 0 808,4443 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST268

0 1 0 11 0 1260,671 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST566

0 2 0 9 0 870,5287 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST394

0 0 0 13 0 1540,775 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST129



0 0 0 8 0 863,4753 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST401

0 0 0 9 1 991,5702 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST401

0 0 0 10 0 1044,556 CON__P00761CON__P00761 98

0 0 0 7 0 714,464 REV__sp|P32380|SP110_YEAST

0 2 0 12 0 1361,704 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST354

0 1 0 8 0 994,4906 sp|Q12482|AGC1_YEASTsp|Q12482|AGC1_YEAST605

0 1 0 7 0 800,4392 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST195

0 2 0 11 0 1083,567 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST330

0 3 0 15 0 1676,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST79

0 2 0 17 0 1775,932 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST143

1 3 0 15 0 1588,908 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST387

1 0 0 22 0 2477,226 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST426

0 0 0 8 0 1085,587 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST109

2 3 0 11 0 1298,669 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST236

2 3 0 12 1 1454,77 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST236

1 0 0 11 0 1294,692 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST99

1 0 0 10 0 1272,57 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST77

0 0 0 22 1 2555,225 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST683

0 1 0 9 0 1091,58 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST660

0 1 0 10 0 1082,492 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST255

0 2 0 19 0 2217,151 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST1

0 3 0 26 0 2564,16 CON__P04264CON__P04264 493

2 1 0 12 0 1444,677 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST519

0 0 0 11 0 1144,653 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST1

0 0 0 7 0 896,4062 CON__P35527CON__P35527 234

0 0 0 8 0 889,4076 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST276

1 1 0 14 0 1534,717 sp|P00425|COX5B_YEAST;sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST138

0 3 0 20 0 2160,07 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST325

0 3 0 23 1 2550,26 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST325

0 0 0 18 1 1977,994 sp|P13186|KIN2_YEASTsp|P13186|KIN2_YEAST52

0 0 0 12 0 1216,605 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST384

0 1 0 13 0 1341,75 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST96

0 0 0 10 0 1147,526 sp|P38988|GGC1_YEASTsp|P38988|GGC1_YEAST242

2 0 0 12 0 1476,652 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST72

0 0 0 13 0 1285,651 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST50

0 0 0 9 0 870,4559 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST20

0 0 0 8 0 942,5135 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST12

0 0 0 9 1 1098,64 sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST78

0 0 0 14 1 1598,826 CON__P04264CON__P04264 442

0 0 0 19 2 2183,118 CON__P04264CON__P04264 442

0 0 0 19 2 2197,134 CON__P35908CON__P35908 446

1 0 0 10 2 1307,647 CON__P04264;CON__H-INV:HIT000016045CON__P04264 268

1 0 0 16 0 1738,925 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST114

1 2 0 11 0 1246,692 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST97

0 1 0 12 0 1328,719 CON__P35908;CON__Q5XKE5;CON__O95678CON__P35908 348

1 4 0 15 0 1688,91 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST130

0 1 0 13 0 1343,657 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST92

0 0 0 11 0 1308,631 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST109

0 2 0 13 0 1369,747 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST426

1 0 0 8 0 1012,534 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST170



1 1 0 10 0 1164,639 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST280

0 1 0 14 2 1525,919 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST227

1 0 0 19 0 2255,88 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST127

0 0 0 11 0 1265,647 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST473

1 1 0 10 0 1299,522 CON__P04264CON__P04264 258

0 0 0 15 0 1553,732 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST297

0 1 0 16 0 1830,936 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST518

0 1 0 12 0 1449,664 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST34

0 0 0 13 0 1407,699 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST47

0 2 0 12 0 1324,699 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST85

1 1 0 26 0 2800,323 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST115

1 1 0 9 0 1052,525 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST463

0 0 0 8 0 978,4627 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST103

1 2 0 13 1 1494,793 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST65

0 1 0 12 0 1316,597 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST127

0 1 0 11 0 1207,693 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST458

0 1 0 12 0 1337,734 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST58

0 4 0 27 0 2871,386 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 296

0 1 0 14 0 1658,87 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST336

1 1 0 20 0 2249,235 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST145

3 2 0 25 1 2901,403 CON__P35527CON__P35527 200

4 1 0 16 1 2052,02 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST590

0 2 0 11 0 1111,635 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST400

0 1 0 12 0 1391,682 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST130

0 2 0 15 0 1446,772 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST253

0 1 0 13 0 1421,69 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST67

0 0 0 17 0 1807,918 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST150

0 0 0 9 0 1005,524 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST2

0 1 0 14 0 1415,726 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST2

2 1 0 14 0 1710,815 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST70

1 0 0 9 0 1120,576 CON__P35527CON__P35527 328

1 1 0 11 1 1323,719 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST160

0 2 0 20 1 2152,164 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST23

0 1 0 11 0 1156,584 CON__P35527CON__P35527 251

0 0 0 9 0 1057,515 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST189

0 0 0 9 0 1056,531 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST218

1 0 0 29 0 2849,533 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST62

0 1 0 16 0 1655,873 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST475

1 0 0 8 0 945,5284 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST180

0 0 0 15 0 1715,844 CON__P04264CON__P04264 418

0 0 0 21 1 2328,167 CON__P04264CON__P04264 418

0 0 0 13 1 1566,841 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST57

0 1 0 10 1 1151,63 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST177

0 0 0 14 0 1496,778 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST263

1 1 0 18 0 2189,075 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST43

0 2 0 19 1 1957,1 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST249

0 0 0 7 0 841,5385 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST317

2 2 0 31 0 3410,711 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST467

0 2 0 15 1 1581,836 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST47

0 0 0 13 0 1389,674 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 387



0 2 0 16 0 1753,921 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST53

0 1 0 17 1 1947,05 sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST61

0 1 0 12 1 1356,711 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1CON__P13645 246

0 0 0 19 0 2060,029 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST66

0 0 0 30 1 3243,689 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST66

0 1 0 10 0 1189,601 CON__P35527CON__P35527 262

0 1 0 18 0 2037,009 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST379

0 1 0 13 0 1626,702 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST147

0 0 0 8 1 970,5964 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST4

0 1 0 17 1 1904,97 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST130

0 1 0 19 2 2146,15 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST130

1 2 0 10 1 1245,698 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST29

1 0 0 10 1 1234,594 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST62

0 1 0 10 1 1126,707 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST194

0 1 0 14 2 1530,852 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST84

1 1 0 19 1 2345,176 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST42

3 2 0 21 1 2507,099 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST176

0 2 0 18 1 2054,058 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST247

0 2 0 12 1 1349,742 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST177

0 3 0 17 1 1718,979 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST127

1 1 0 10 1 1209,574 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST207

0 1 0 10 1 1153,657 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST97

0 0 0 7 1 943,4988 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST187

0 0 0 10 1 1102,577 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST6

1 1 0 30 0 3118,488 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST434

1 0 0 12 0 1412,694 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST141

1 0 0 13 1 1540,789 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST141

0 0 0 11 1 1157,666 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST251

0 1 0 9 0 1025,514 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST129

0 1 0 10 0 1058,492 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST536

0 1 0 16 0 1799,921 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST109

2 1 0 15 0 1833,842 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST71

1 1 0 9 0 936,4665 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST183

1 0 0 19 1 2298,112 CON__P35527CON__P35527 272

0 0 0 9 0 1017,488 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST543

0 1 0 8 1 931,4975 CON__P04264CON__P04264 410

0 0 0 8 1 1002,546 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 363

0 1 0 8 1 988,5302 CON__P08779CON__P08779 331

1 0 0 16 0 1799,865 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST508

1 0 0 7 0 830,4174 sp|P22289|QCR9_YEASTsp|P22289|QCR9_YEAST2

0 0 0 11 0 1230,584 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST221

1 0 0 21 0 2372,213 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST355

1 1 0 14 0 1645,846 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST140

1 0 0 8 0 1003,545 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST146

0 1 0 22 0 1837,907 CON__P35908CON__P35908 71

0 1 0 15 0 1660,878 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST131

0 1 0 14 2 1578,844 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST80

1 0 0 12 1 1339,662 CON__P04264CON__P04264 365

1 0 0 12 1 1390,673 CON__P35908CON__P35908 369

1 0 0 19 1 2211,091 CON__P13645CON__P13645 344



1 1 0 16 1 1749,843 sp|P00425|COX5B_YEAST;sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST136

0 0 0 11 1 1282,598 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST103

0 2 0 21 2 2509,254 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST103

0 0 0 13 0 1566,804 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST116

0 2 0 13 2 1495,897 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST169

0 0 0 14 0 1261,59 CON__P13645CON__P13645 451

0 0 0 12 0 1382,683 CON__P04264CON__P04264 186

0 1 0 14 1 1637,853 CON__P04264CON__P04264 186

0 0 0 11 0 1077,618 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST39

0 0 0 19 0 2117,056 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST416

0 1 0 24 1 2715,4 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST416

0 1 0 9 0 873,492 CON__P04264CON__P04264 66

0 0 0 17 2 1963,949 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST164

0 0 0 12 2 1502,803 sp|P50277|BIOA_YEASTsp|P50277|BIOA_YEAST366

1 0 0 11 0 1268,607 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST298

0 0 0 11 0 1324,674 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST511

0 0 0 13 1 1581,811 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST511

0 0 0 7 0 819,3875 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST4

0 1 0 13 1 1430,777 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST295

1 1 0 10 0 1119,556 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST2

1 2 0 32 0 3240,54 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST133

0 1 0 15 0 1487,748 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST37

0 2 0 16 0 1802,869 sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST135

2 0 0 11 0 1350,609 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST39

1 0 0 12 1 1492,727 CON__P13645CON__P13645 323

0 0 0 12 1 1222,594 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST154

0 0 0 9 0 1129,548 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST531

0 1 0 15 1 1645,9 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST24

0 2 0 24 0 2515,26 sp|P00401|COX1_YEASTsp|P00401|COX1_YEAST511

0 1 0 12 0 1349,665 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST314

0 1 0 15 0 1437,674 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST27

1 0 0 11 1 1337,719 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST80

0 0 0 16 0 1551,735 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST296

0 0 0 9 0 1064,492 CON__P35527CON__P35527 155

0 1 0 13 0 1520,809 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST198

0 2 0 17 0 1897,957 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST248

0 2 0 21 0 2173,065 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST73

0 2 0 11 0 1193,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST178

2 1 0 8 0 972,4917 sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST53

2 1 0 19 0 1922,927 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST54

0 1 0 17 1 1866 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST112

0 1 0 20 0 1979,032 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST33

0 1 0 12 0 1393,699 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST77

0 1 0 12 0 1285,724 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST213

0 1 0 13 1 1441,825 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST213

1 1 0 16 0 1565,732 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST220

0 1 0 11 0 1230,657 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST28

0 1 0 13 0 1404,663 sp|P21954|IDHP_YEAST;sp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST319

1 1 0 20 0 2422,111 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST61

0 0 0 9 0 1084,544 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST237



1 2 0 23 0 2414,187 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST364

1 0 0 15 0 1649,9 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST187

0 0 0 7 0 786,4137 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST11

0 3 0 16 0 1562,878 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST128

1 1 0 9 0 1053,473 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST208

1 0 0 16 0 1992,969 CON__P04264CON__P04264 224

1 0 0 17 1 2149,071 CON__P04264CON__P04264 224

0 1 0 25 0 2501,233 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST65

0 1 0 12 0 1261,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST94

0 1 0 15 1 1575,793 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST94

0 0 0 11 1 1169,713 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST2

0 0 0 10 0 1092,545 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 1 0 21 1 2350,144 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 0 0 18 0 2145,099 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST49

1 0 0 10 0 1007,54 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST243

1 0 0 10 1 1258,667 CON__P08779CON__P08779 204

0 1 0 13 0 1520,703 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST203

0 0 0 13 1 1587,799 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST135

0 2 0 10 0 1244,667 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST114

1 0 0 9 0 1095,483 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST140

0 0 0 9 0 1059,556 CON__P35527CON__P35527 225

0 0 0 21 2 2362,286 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST225

0 0 0 9 0 1032,509 CON__P04264CON__P04264 484

1 0 0 15 1 1850,92 CON__P35527CON__P35527 322

0 0 0 8 0 959,4924 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST60

0 0 0 11 0 1168,601 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST335

0 3 0 13 0 1439,737 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST114

0 0 0 9 1 1176,596 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST123

0 1 0 11 0 1264,63 CON__P04264CON__P04264 278

0 1 0 12 1 1392,725 CON__P04264CON__P04264 278

0 1 0 17 0 1619,775 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST102

0 0 0 12 2 1447,731 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST207

0 1 0 17 0 1868,894 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST122

0 2 0 7 0 784,4695 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST159

0 0 0 8 0 973,5597 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST592

0 0 0 10 0 987,5753 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST9

0 1 0 9 0 1047,524 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST36

0 1 0 18 2 2046,961 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST36

0 0 0 8 0 954,5498 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST199

0 1 0 19 1 1885,902 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST9

0 0 0 11 0 1357,564 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST186

1 0 0 13 1 1636,785 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST482

1 0 0 9 1 1122,542 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST224

1 0 0 9 1 1051,566 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST822

1 1 0 17 1 2010,986 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST205

1 1 0 16 0 1976,052 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST86

0 0 0 14 0 1556,766 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST589

1 2 0 12 0 1434,772 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST139

0 1 0 9 0 962,5284 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST192

0 1 0 13 0 1501,85 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST197



1 0 0 13 0 1506,654 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST8

0 1 0 10 1 1230,609 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST194

0 1 0 11 0 1066,541 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST264

0 3 0 13 0 1390,761 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST200

2 2 0 20 0 2137,149 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST14

1 1 0 13 0 1452,798 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST265

1 2 0 29 1 3356,729 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST265

0 2 0 15 0 1584,808 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST248

0 3 0 10 0 941,5546 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST51

1 3 0 10 0 1060,592 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST2

0 2 0 8 0 841,5022 CON__P00761CON__P00761 108

0 1 0 12 0 1459,792 CON__P35908CON__P35908 309

0 2 0 7 1 861,463 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST150

0 1 0 13 1 1543,886 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST234

0 1 0 8 0 895,4763 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST179

1 1 0 16 0 1879,859 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST58

0 2 0 12 0 1222,729 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST94

0 3 0 20 0 2179,116 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST78

0 1 0 9 0 954,5862 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST233

0 1 0 22 0 2427,101 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST353

0 3 0 12 0 1159,572 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST403

0 3 0 13 1 1287,667 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST403

1 1 0 17 0 1874,814 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST376

0 2 0 15 0 1574,815 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST248

1 1 0 15 0 1708,853 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST205

0 1 0 10 1 1147,66 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST148

0 1 0 7 0 714,4024 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST259

1 1 0 12 0 1376,719 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST289

0 3 0 17 0 1867,042 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST288

0 2 0 10 0 1084,649 sp|P81449|ATPJ_YEASTsp|P81449|ATPJ_YEAST83

0 3 0 17 0 1846,111 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST239

0 1 0 11 0 1126,66 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST368

0 2 0 10 0 969,5607 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST68

0 1 0 9 0 1030,591 CON__P13645CON__P13645 258

0 4 0 13 0 1518,757 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST447

0 3 0 14 0 1365,762 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST109

0 1 0 20 0 2260,196 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST160

1 2 0 22 0 2447,087 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST228

0 2 0 7 0 806,4538 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST157

0 3 0 20 1 2311,184 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST157

0 2 0 11 0 1167,686 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST120

0 3 0 11 0 1209,733 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST149

0 1 0 15 0 1713,951 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST228

1 3 0 15 1 1755,004 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST125

1 3 0 27 0 3047,487 CON__P35908CON__P35908 321

0 1 0 10 0 1251,647 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST358

1 3 0 30 0 3217,548 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST468

0 2 0 10 0 1202,616 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST163

0 1 0 14 0 1585,758 CON__P35527CON__P35527 171

1 1 0 9 0 1108,576 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST407



0 1 0 9 0 970,5084 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST215

1 2 0 12 0 1251,671 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST237

0 2 0 9 0 959,5036 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST123

0 1 0 7 0 801,4596 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

0 1 0 12 1 1377,714 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

1 2 0 16 2 1868,988 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

0 2 0 23 0 2424,209 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST288

0 2 0 16 0 1815,981 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST314

0 1 0 9 0 1089,524 CON__P02533;CON__A2A4G1;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__Q7Z3Z0;CON__Q7Z3Y8;CON__Q148H6;CON__Q7Z3Y9;CON__Q7Z3Y7;CON__P08779;CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 148

0 2 0 12 0 1196,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

0 2 0 20 1 1934,022 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

1 2 0 10 0 1115,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST173

0 2 0 8 0 863,4501 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST793

1 3 0 11 0 1166,656 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST352

0 3 0 16 0 1597,981 sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST44

1 4 0 21 2 2391,228 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST179

2 2 0 10 0 1243,597 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST330

2 2 0 16 1 2036,998 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST330

3 3 0 18 0 2054,996 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST12

1 1 0 9 1 1134,546 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST159

0 1 0 15 0 1790,815 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST38

1 0 0 17 0 2056,001 sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST68

0 1 0 9 1 1129,64 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST111

1 0 0 9 0 1085,522 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

1 0 0 10 1 1241,623 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

2 0 0 10 0 1163,569 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST165

1 0 0 9 0 1115,471 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

1 0 0 10 1 1243,566 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

2 3 0 21 0 2366,125 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST482

2 2 0 12 0 1441,655 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST129

1 0 0 11 0 1314,591 sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST27

1 0 0 10 0 1178,593 CON__P04264CON__P04264 377

2 1 0 16 1 2079,943 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST56

1 0 0 12 0 1445,734 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 0 0 14 1 1688,856 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

3 1 0 20 0 2175,136 sp|Q12233|ATPN_YEASTsp|Q12233|ATPN_YEAST87

1 1 0 19 0 2018,047 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST221

1 2 0 20 0 2026,125 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST230

1 0 0 8 1 1026,502 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST141

2 1 0 10 1 1314,609 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST113

2 0 0 7 0 824,4432 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

2 0 0 13 1 1499,741 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

1 2 0 12 1 1466,708 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 2 0 13 2 1622,809 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 0 0 8 0 1064,471 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST168

1 1 0 10 0 1106,561 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST225

2 1 0 14 1 1759,867 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST330

1 0 0 9 0 1066,57 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST574

1 2 0 12 0 1354,699 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST85

2 1 0 31 0 3313,702 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST265



2 0 0 7 0 927,4814 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST284

1 1 0 14 0 1623,833 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST115

1 1 0 17 0 1810,899 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST37

1 1 0 18 1 1891,964 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST378

1 1 0 14 0 1466,635 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST65

1 3 0 21 1 2264,111 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST65

2 0 0 12 0 1506,628 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST346



End positionUnique (Groups)Unique (Proteins)Charges PEP Score Experiment BY_DIMIntensity Intensity BY_DIM

28 yes yes 2 0,010776 83,377 1 24272000 24272000

250 yes yes 2 0,000263 121,73 1 13479000 13479000

233 yes yes 2 0,009675 97,602 1 526990 526990

70 yes yes 2 9,41E-06 129 1 2991600 2991600

182 yes yes 2 0,000291 88,311 1 11436000 11436000

753 yes yes 2 2,01E-08 125,79 1 0 0

443 yes yes 2 0,000178 91,592 1 7096900 7096900

80 yes yes 2 1,76E-08 138,89 1 1399300 1399300

284 yes yes 2 0,016618 48,907 1 0 0

285 yes yes 3 0,01263 41,367 1 0 0

376 yes yes 2 2,99E-06 141,89 1 2310400 2310400

228 yes yes 2 5,94E-09 150,11 1 2736800 2736800

113 yes yes 3 0,005488 50,956 1 0 0

108 yes yes 2 0,002081 93,909 1 830450 830450

504 yes yes 2 0,000123 105,66 1 1094600 1094600

23 yes yes 2;3 1,10E-13 160,81 2 6039700 6039700

91 yes yes 3 0,016725 52,786 1 4339100 4339100

223 yes yes 2;3 2,95E-09 151,3 3 1,3E+08 1,3E+08

90 yes yes 3;4 2,03E-18 202,18 2 16670000 16670000

515 yes yes 2 1,21E-05 128,08 1 3031800 3031800

126 yes yes 2 0,036758 60,436 1 4961000 4961000

451 yes yes 2 0,019929 62,088 1 469500 469500

127 yes yes 2 5,31E-12 195,81 1 8308900 8308900

72 yes yes 2 0,025634 77,058 1 2620600 2620600

186 yes yes 1;2 0,009291 98,418 2 10109000 10109000

343 yes no 2 0,006856 80,462 1 0 0

65 yes yes 3 0,028829 30,593 1 1783200 1783200

61 yes yes 3;4 7,42E-11 152,94 2 83987000 83987000

248 yes yes 2;3 0,001067 91,616 2 2977800 2977800

148 no no 2 1,70E-10 155,88 1 666660 666660

177 yes no 2 7,84E-08 145,83 1 7802900 7802900

167 yes yes 2;3 0,000969 106,4 2 2584700 2584700

428 yes yes 2 0,00363 95,483 1 991370 991370

435 yes yes 3 0,002474 68,413 1 1304200 1304200

104 yes yes 3 0,00023 94,465 1 2449200 2449200

119 yes yes 2 0,02143 46,663 1 0 0

235 yes yes 2 0,002244 75,788 1 0 0

22 yes yes 2 0,009191 98,629 1 10330000 10330000

141 yes yes 2 3,72E-35 250,81 1 8258500 8258500

142 yes yes 2;3 2,33E-13 177,36 2 25431000 25431000

65 yes yes 2;3 5,24E-09 188,58 2 3582800 3582800

415 yes yes 2 0,021696 63,624 1 810660 810660

510 yes yes 3 2,81E-14 161,82 1 3040400 3040400

306 yes yes 2 0,019991 75,043 1 349950 349950

307 yes yes 2 0,015079 68,846 1 477870 477870

176 yes yes 2 0,017469 83,287 1 1,34E+08 1,34E+08

262 yes yes 2 4,87E-09 139,21 1 10068000 10068000

184 yes yes 2 0,005864 103,11 2 0 0

1755 yes yes 2 0,005378 86,772 1 1043400 1043400



115 yes yes 2;3 1,34E-11 153,06 2 9003100 9003100

165 yes yes 2 3,29E-22 214,61 1 11602000 11602000

368 no no 2 2,83E-06 151,22 1 3984600 3984600

184 yes yes 2 0,018757 82,305 1 900480 900480

205 yes yes 2 1,75E-19 218,15 1 5136300 5136300

365 no no 2 0,017142 46,955 1 0 0

225 yes yes 3 0,000187 86,262 1 1882600 1882600

111 yes yes 3 0,000701 66,264 1 1683100 1683100

34 yes yes 2 0,004801 85,355 1 1668300 1668300

44 yes yes 3 2,22E-05 85,362 1 0 0

113 yes yes 2 0,000494 92,65 1 427100 427100

198 yes yes 2 0,000999 102,06 1 1,9E+08 1,9E+08

461 yes yes 3 0,004188 71,451 1 659820 659820

334 yes yes 3 0,02931 37,508 1 212740 212740

502 yes yes 3;4 1,01E-10 130,72 4 1816400 1816400

329 yes yes 3 7,24E-06 87,676 1 727260 727260

174 yes yes 2 1,57E-17 192,32 1 2043100 2043100

279 yes yes 2;3 2,53E-10 132,01 2 18732000 18732000

273 yes no 3 0,007559 49,306 1 0 0

132 yes yes 3 9,16E-05 93,598 1 0 0

97 yes yes 2;3 1,24E-08 136,83 2 8328300 8328300

10 yes yes 3 0,020508 45,368 1 2421500 2421500

374 yes yes 3 0,037857 26,825 1 836380 836380

142 yes yes 2 0,003277 93,649 1 857420 857420

182 yes yes 2 4,06E-09 149,6 1 1,18E+08 1,18E+08

188 yes yes 2 1,23E-05 96,633 1 0 0

82 yes yes 3 0,039058 40,242 1 444580 444580

111 yes yes 2 1,09E-06 121,82 1 337780 337780

293 yes yes 2;3 0,004692 74,141 2 2185400 2185400

115 yes yes 2;3 5,66E-10 138,05 2 28868000 28868000

149 yes yes 2 0,039901 56,139 1 1874700 1874700

61 yes yes 2 3,23E-07 136,81 1 41475000 41475000

53 yes yes 2;3 0,000135 111,95 2 33243000 33243000

41 yes yes 2 1,30E-09 177,57 1 6881300 6881300

368 yes yes 3 1,02E-06 95,652 1 5664400 5664400

532 yes yes 4 0,004723 55,267 1 0 0

116 yes yes 2 1,25E-05 130,1 1 2301800 2301800

118 yes yes 3 0,003817 74,537 1 2582900 2582900

266 yes yes 2;3;4 8,64E-19 178,11 3 0 0

124 yes yes 2 0,000801 89,805 1 0 0

95 yes yes 2 7,65E-05 109,72 1 0 0

129 yes yes 2 1,01E-16 188,12 1 1693600 1693600

141 yes yes 3 1,23E-13 152,27 1 38222000 38222000

145 yes yes 2 1,93E-06 127,36 1 1817700 1817700

352 yes yes 2 0,025846 69,812 1 0 0

302 yes yes 2 2,64E-11 175,88 1 12224000 12224000

303 yes yes 2;3 2,21E-06 127,3 2 25095000 25095000

70 yes yes 3 9,17E-08 123,76 1 9315500 9315500

174 yes yes 2 7,14E-09 169,44 1 0 0

156 yes yes 2;3 2,67E-24 205,88 2 39195000 39195000



96 yes yes 3;4 3,71E-09 135,86 2 21881000 21881000

426 yes yes 2;3 6,73E-07 136,27 2 4279800 4279800

42 yes yes 2 0,002023 81,632 1 407020 407020

335 yes yes 2 1,11E-15 202,18 1 15715000 15715000

76 yes yes 3 0,039081 20,972 1 56656 56656

476 yes yes 2 0,005291 69,65 1 0 0

53 yes yes 2 0,003088 84,498 1 0 0

274 yes yes 2 0,000975 106,18 1 1522600 1522600

79 yes no 2 0,004521 86,882 1 1940000 1940000

82 yes yes 2;3 4,67E-20 181,6 2 28872000 28872000

266 yes yes 2;3 4,17E-14 172,42 2 7693700 7693700

267 yes yes 3 0,027799 30,575 1 970380 970380

145 yes yes 3 0,032227 37,995 1 941750 941750

102 yes yes 2 1,93E-10 182,68 1 0 0

235 yes yes 2 1,76E-06 147,62 1 602680 602680

472 no no 2 1,13E-09 177,78 1 0 0

653 yes yes 3 0,034991 30,612 1 243980 243980

303 yes yes 2 0,000213 120,99 1 975720 975720

270 yes yes 2 0,005431 69,176 1 0 0

160 yes yes 2 5,51E-15 159,26 1 566830 566830

341 yes yes 2;3 1,16E-06 130,19 2 1,95E+08 1,95E+08

93 yes yes 2 6,24E-09 149,82 1 954630 954630

423 yes yes 2;3 0,003167 79,744 2 1924500 1924500

179 yes yes 2 1,25E-09 134,88 1 1878100 1878100

42 yes yes 2 0,0049 84,817 1 241450 241450

71 yes yes 2 1,31E-08 143,25 1 1216700 1216700

45 yes yes 2 0,01125 94,262 1 32348000 32348000

127 yes yes 2 0,031515 60,799 1 1548300 1548300

82 yes yes 3 0,035273 28,174 1 301300 301300

102 yes yes 2 0,00014 94,688 1 0 0

52 yes yes 2 4,16E-06 153,49 3 0 0

68 yes yes 2 1,13E-06 121,42 1 2914000 2914000

235 yes yes 3 0,001938 58,427 1 0 0

199 yes yes 2 0,038774 67,032 1 8418600 8418600

676 yes yes 3 0,037833 39,253 1 149280 149280

53 yes yes 2 0,010922 78,264 1 4280700 4280700

472 yes yes 3 3,23E-09 117,23 1 1304600 1304600

251 yes yes 2 0,013545 75,509 1 2355500 2355500

127 yes yes 2;3 3,21E-05 122,46 2 15825000 15825000

54 yes yes 2;3 0,002263 79,07 2 4354400 4354400

535 yes yes 3 0,016783 55,415 1 5439300 5439300

208 yes yes 2 0,028188 75,109 1 1,28E+08 1,28E+08

114 yes yes 2 7,14E-08 155,53 1 41466000 41466000

126 yes yes 3 8,05E-06 86,453 1 2314400 2314400

129 yes yes 3 6,61E-07 110,22 1 3311100 3311100

141 yes yes 4 0,000301 71,678 1 69421000 69421000

535 yes yes 1;2 0,022497 79,451 2 1,41E+08 1,41E+08

345 yes yes 2 0,027596 42,336 1 0 0

362 yes yes 2 3,19E-12 168,64 1 1127000 1127000

247 yes yes 2;3 2,15E-09 135,47 3 3415900 3415900



511 yes yes 2 3,91E-13 170,95 1 0 0

454 yes yes 2 0,035682 52,52 1 276560 276560

199 yes yes 2;3 2,53E-19 197,51 2 16247000 16247000

79 yes yes 2 0,00247 89,827 1 15696000 15696000

38 yes yes 2 1,92E-05 92,563 1 0 0

113 yes yes 2 0,014828 79,713 1 24501000 24501000

247 yes yes 2 3,88E-19 207,34 1 1,1E+08 1,1E+08

176 yes yes 2 2,67E-43 282,92 1 46063000 46063000

452 yes yes 2 4,04E-40 269,87 8 1,05E+08 1,05E+08

328 yes no 2 0,000892 87,083 1 929030 929030

177 yes yes 2 0,004796 76,311 1 495010 495010

42 yes yes 2;3 2,05E-09 122,29 2 0 0

201 no no 2 0,009241 98,523 1 531810 531810

61 yes yes 2 3,36E-25 210,39 1 0 0

240 yes yes 2;3 3,54E-07 134,98 2 48064000 48064000

112 yes yes 2 1,56E-08 140,82 1 14070000 14070000

230 yes yes 2 0,002542 107,01 1 15809000 15809000

232 yes yes 2;3 0,013232 80,688 2 1821700 1821700

99 yes yes 2;3 0,000325 114,89 2 5037600 5037600

247 yes yes 2 1,81E-17 190,57 1 37937000 37937000

154 yes yes 2 0,012779 77,597 1 342400 342400

188 yes yes 2 0,010176 69,92 1 538290 538290

42 yes yes 2;3 8,06E-05 110,93 2 0 0

55 yes yes 3 0,012514 55,258 1 998300 998300

211 no no 2 3,21E-39 284,12 1 14211000 14211000

251 yes yes 2 6,00E-10 182,53 1 5943400 5943400

686 yes yes 2 0,000113 121,6 1 2272100 2272100

463 yes yes 2;3 4,07E-15 176,46 2 2,58E+08 2,58E+08

466 yes yes 3 0,018836 34,649 1 741680 741680

62 yes yes 2 4,06E-21 230,24 1 32225000 32225000

368 yes yes 2 7,64E-07 113,33 1 18460000 18460000

11 yes yes 2 0,000293 138,85 1 6959100 6959100

57 yes yes 2 0,006739 103,83 1 14827000 14827000

58 yes yes 2 0,002956 102,62 1 1237900 1237900

219 yes yes 2 0,001575 81,594 1 1957100 1957100

290 yes yes 2 8,76E-15 194,39 1 4471200 4471200

307 yes yes 2;3 2,03E-35 252,46 2 2,21E+08 2,21E+08

41 yes yes 2 0,000794 89,44 1 674660 674660

342 yes yes 2 0,015606 85,533 1 719820 719820

213 yes yes 2;3 7,72E-07 130,19 2 51853000 51853000

308 yes yes 2;3 0,003746 101,43 2 11119000 11119000

196 yes yes 3 0,000726 68,41 1 9007300 9007300

132 yes yes 2 4,55E-05 148,04 1 53136000 53136000

394 yes no 2 0,001244 87,713 1 950420 950420

504 yes yes 2 0,003704 83,862 1 2585000 2585000

294 yes no 2 0,001705 113,5 1 14126000 14126000

153 yes yes 2 7,15E-05 126,19 1 0 0

230 yes yes 2 5,18E-08 149,23 1 7230400 7230400

204 yes yes 2 1,45E-16 181,66 1 7979800 7979800

34 no no 2 6,02E-17 188,09 1 2522600 2522600



549 yes yes 3 0,000274 67,496 1 1570300 1570300

95 yes yes 2 0,0012 62,213 1 590390 590390

619 yes yes 3 0,003524 41,173 1 1136700 1136700

513 yes yes 2 0,000904 73,11 1 1510400 1510400

625 yes yes 3;4 1,69E-06 104,84 2 0 0

287 yes yes 3 0,000133 96,756 1 2738800 2738800

410 yes yes 2;3 3,87E-17 198,48 2 1,14E+08 1,14E+08

387 yes yes 2;3 3,12E-10 136,57 2 3,09E+08 3,09E+08

35 yes yes 2 0,003309 81,565 1 766930 766930

50 yes yes 4 0,006361 50,723 1 4068100 4068100

322 yes yes 2;3 4,04E-14 183,06 2 28972000 28972000

125 yes yes 3 0,00544 52,754 1 1189700 1189700

165 yes yes 3 0,03361 30,564 1 11732000 11732000

167 yes yes 3;4 0,006297 69,721 2 43789000 43789000

126 yes yes 2;3 7,57E-06 127,52 2 79619000 79619000

166 yes yes 2 7,65E-09 148,48 1 31925000 31925000

98 yes yes 2 8,16E-06 142,43 1 1090600 1090600

107 yes no 2 0,026455 69,198 1 6746300 6746300

117 yes yes 2;3 1,30E-15 164,74 3 863950 863950

46 yes yes 2 3,63E-10 144,17 1 482480 482480

211 yes yes 2 0,000129 89,877 1 840100 840100

215 yes yes 2 5,34E-05 88 1 2710500 2710500

163 yes yes 2 0,005167 98,523 1 27232000 27232000

405 yes yes 4 0,000103 84,753 1 0 0

384 yes yes 2 3,05E-22 215,51 1 4211500 4211500

386 yes yes 2;3 0,028017 60,55 2 1937000 1937000

115 yes yes 3 0,007285 55,546 1 683840 683840

194 yes yes 2;3 0,001758 91,087 2 2655600 2655600

550 yes yes 2 0,029329 50,237 1 264680 264680

370 yes yes 3;4 0,024321 20,126 2 2665800 2665800

62 yes yes 2 0,011999 67,095 1 854100 854100

149 yes yes 2 1,08E-05 125,54 1 96096000 96096000

315 yes yes 2;3 8,52E-06 97,502 2 0 0

316 yes yes 3 0,004594 54,103 1 0 0

55 yes yes 2;3 1,50E-09 139,21 2 12069000 12069000

67 yes yes 2 1,01E-16 188,13 1 1,18E+08 1,18E+08

548 yes yes 2 9,77E-10 144,97 1 1154200 1154200

412 yes yes 3 0,00246 74,698 1 1854200 1854200

310 yes yes 2;3 4,37E-14 184,36 2 2,4E+08 2,4E+08

113 yes yes 3 0,002904 63,754 1 0 0

405 yes yes 3 0,00018 97,163 1 0 0

226 yes yes 2 6,82E-23 242,97 1 0 0

390 yes yes 2 9,57E-07 123,08 1 691970 691970

285 yes yes 2 2,98E-06 131,17 1 3515600 3515600

146 yes yes 2 1,15E-13 166,77 1 27230000 27230000

61 yes yes 3 1,80E-07 123,02 1 781360 781360

156 yes yes 4 0,006465 50,858 1 2857900 2857900

94 yes yes 2 0,029689 60,102 1 3674500 3674500

66 yes yes 2 0,024913 60,064 1 329070 329070

38 yes yes 2;3 7,77E-05 129,42 2 87138000 87138000



215 yes yes 2 6,07E-17 187,97 1 3202800 3202800

137 yes yes 2;3 4,41E-25 219,97 2 77052000 77052000

416 yes yes 2 0,029307 74,255 1 7059700 7059700

243 yes yes 2 0,039897 59,35 1 6457800 6457800

403 no no 2 0,002668 106,6 1 3957400 3957400

22 yes yes 2;3 1,82E-05 126,66 2 8954800 8954800

94 yes yes 5 0,035802 2,9758 1 2129500 2129500

239 yes yes 2 2,77E-11 147,28 1 1509100 1509100

17 yes yes 2 0,009291 98,418 1 8078800 8078800

510 yes yes 2 3,18E-22 215,02 2 2,42E+08 2,42E+08

34 yes yes 2 3,57E-10 158,06 1 8389300 8389300

35 yes yes 3 0,02932 40,496 1 4175300 4175300

196 yes yes 2 0,000156 107,21 3 2,43E+08 2,43E+08

88 yes yes 3 0,000169 76,161 1 0 0

67 yes yes 2 0,037116 46,819 1 0 0

139 yes yes 2 7,56E-20 223,22 2 2,36E+08 2,36E+08

143 yes yes 2;3 1,02E-18 197,7 2 1,32E+08 1,32E+08

97 yes yes 3 0,01142 44,238 1 0 0

84 yes yes 2;3 0,002349 76,24 2 2722800 2722800

184 yes no 3 0,038074 40,921 1 1772600 1772600

67 yes yes 2;3 4,98E-29 244 2 2,23E+08 2,23E+08

149 yes yes 2;3 0,002643 85,161 2 55036000 55036000

155 yes yes 3;4 0,000126 92,939 2 0 0

287 yes yes 2 0,024043 71,379 1 1285800 1285800

352 yes yes 3 0,017845 38,261 1 873370 873370

179 yes yes 2;3 1,98E-10 135,98 2 20157000 20157000

370 yes yes 2 0,013521 69,864 1 110720 110720

433 yes yes 2 0,000102 122,69 1 687590 687590

13 yes yes 2 0,004159 81,92 1 1689900 1689900

80 yes yes 3;4 0,018104 45,614 2 6030500 6030500

840 yes yes 2 0,011617 74,962 1 1206100 1206100

77 yes yes 3 0,000997 66,826 1 4568300 4568300

328 yes yes 2;3 4,51E-22 201,95 2 0 0

54 yes yes 2 9,34E-05 123,51 1 22192000 22192000

435 yes yes 2 3,42E-05 105,19 1 0 0

250 yes yes 2 0,010868 73,082 1 719430 719430

450 yes yes 2;3 0,002604 92,906 2 3426000 3426000

219 yes yes 3 2,53E-07 106,42 1 1,08E+08 1,08E+08

265 yes yes 2 1,60E-10 150,68 1 3272700 3272700

34 yes yes 2 0,035964 69,176 1 10517000 10517000

35 yes yes 2;3 8,69E-09 138,31 2 61944000 61944000

249 yes yes 2 3,04E-05 113,52 1 932640 932640

286 yes yes 2 2,21E-05 118,61 1 50609000 50609000

260 yes yes 2;3 1,82E-05 126,03 2 5555100 5555100

431 yes yes 3 0,017548 48,623 1 836700 836700

250 yes yes 2 0,010446 72,531 1 3820100 3820100

644 yes yes 2 0,018798 63,694 1 825340 825340

23 yes yes 2;3 9,46E-05 90,442 2 4792200 4792200

262 yes yes 2;3 1,66E-07 130,01 2 19130000 19130000

549 yes yes 3 0,020379 41,996 1 0 0



426 yes yes 3 0,001106 83,182 1 1733600 1733600

38 yes yes 2;3 4,08E-08 115,31 2 0 0

112 yes yes 3 0,026584 41,495 1 707470 707470

308 yes yes 3 0,013082 59,153 1 17087000 17087000

471 yes yes 3 0,003779 74,649 1 1147100 1147100

165 yes yes 3 0,040054 39,848 1 393230 393230

166 yes yes 2;3 1,88E-09 145,31 2 6256000 6256000

211 yes yes 3 0,000752 70,783 1 1806300 1806300

370 yes yes 3;4 1,26E-10 110,89 6 1,36E+08 1,36E+08

107 yes yes 4 0,008464 53,981 1 0 0

364 yes yes 3 0,035857 32,355 1 857740 857740

416 yes yes 2 1,67E-05 152,11 1 7658000 7658000

77 yes yes 3;4 1,54E-05 96,143 2 22764000 22764000

265 yes yes 3 0,000329 78,78 1 2099800 2099800

309 yes yes 2 0,034689 47,849 1 231800 231800

310 yes yes 2;3 0,010048 85,862 2 1074800 1074800

292 yes yes 3 0,004976 61,344 1 0 0

246 yes yes 2;3 1,65E-15 201,09 2 39768000 39768000

247 yes yes 3 2,59E-09 150,09 1 4369300 4369300

86 yes yes 2;3 7,22E-06 121,61 3 5003000 5003000

172 yes yes 3;4 3,36E-09 109,41 2 1,38E+08 1,38E+08

131 yes yes 2;3 0,000378 98,898 2 38618000 38618000

294 yes no 2 0,028001 57,785 1 922460 922460

813 yes yes 3 0,018191 55,806 1 577970 577970

75 yes yes 2;3 1,94E-05 105,13 2 2500800 2500800

76 yes yes 3 1,43E-11 177,57 1 8352800 8352800

281 no no 3 0,003221 81,95 1 1045300 1045300

296 yes yes 2;3 7,72E-40 265,6 2 38467000 38467000

220 yes yes 2 0,001211 93,839 1 742940 742940

136 yes yes 3 1,77E-08 114,9 1 2898100 2898100

518 yes yes 3 2,28E-06 92,034 1 1538400 1538400

324 yes yes 2 0,01522 62,104 1 1107800 1107800

163 no no 2 0,040031 66,073 1 2853900 2853900

165 no no 3 0,006348 66,27 1 2340000 2340000

39 yes yes 2 5,13E-10 150,11 1 1085000 1085000

40 yes yes 3 0,028025 39,629 1 0 0

290 yes yes 2;3 7,95E-13 172,42 2 9849900 9849900

267 yes yes 3 0,002393 64,842 1 0 0

403 yes yes 3 0,03708 31,348 1 462230 462230

95 yes yes 2 4,15E-14 185,3 1 41856000 41856000

108 yes yes 3 0,000321 70,15 1 45412000 45412000

90 yes yes 3 9,00E-05 86,498 1 1555500 1555500

450 yes no 2 3,72E-08 160,53 1 3060400 3060400

181 yes yes 2;3 7,51E-07 143,5 2 50536000 50536000

43 yes yes 2 9,39E-06 110,39 1 0 0

35 yes yes 2 0,002973 72,2 1 0 0

326 yes yes 3 0,013167 55,415 1 502200 502200

46 yes yes 2;3 1,99E-40 256,13 2 1,61E+08 1,61E+08

435 yes yes 2 0,000239 141,98 1 1,45E+08 1,45E+08

77 yes yes 3 3,44E-06 103,99 1 2071900 2071900



359 yes yes 2 0,025057 50,127 1 0 0

82 yes yes 2;3 0,000228 103,14 2 54466000 54466000

84 yes yes 3;4 2,19E-13 165,51 2 94876000 94876000

61 yes yes 3 3,50E-09 130,02 1 0 0

63 yes yes 2 0,006744 93,429 1 10227000 10227000

68 yes yes 3 0,008854 58,433 1 411670 411670

501 yes yes 2 1,89E-07 144,7 1 6031200 6031200

258 yes yes 3 0,011266 56,916 1 234930 234930

336 yes yes 2 1,36E-08 135,02 1 608070 608070

475 yes yes 2;3 1,13E-05 146,71 2 1,59E+08 1,59E+08

50 yes yes 3 0,001916 93,429 1 923940 923940

51 yes yes 3 0,039746 22,58 1 1596800 1596800

344 yes yes 3 0,011901 41,962 1 1949900 1949900

145 yes yes 3 0,039312 39,937 1 510090 510090

245 yes yes 2 0,000454 110,93 1 1972100 1972100

120 yes yes 2 0,01948 69,275 1 2688600 2688600

189 yes yes 2 0,004887 79,474 1 0 0

406 yes yes 2;3 1,50E-25 224,64 11 2,85E+08 2,85E+08

323 yes yes 3 2,77E-06 100,46 1 8008300 8008300

176 yes yes 3 6,72E-11 151,49 1 0 0

441 yes yes 3 0,004141 54,668 1 641000 641000

59 yes yes 2 9,75E-15 190,26 1 0 0

472 no no 3 0,01138 55,261 1 0 0

84 yes yes 3 4,38E-29 210,14 1 38315000 38315000

455 yes yes 2 0,000991 92,039 1 852770 852770

460 yes yes 3 2,42E-05 100,4 1 544920 544920

155 yes yes 3 0,016056 51,727 1 1643500 1643500

213 yes yes 2 0,002788 87,184 1 30153000 30153000

64 yes yes 3 0,00909 58,63 1 1215800 1215800

55 yes yes 2;3 3,36E-14 167,93 2 2692500 2692500

148 yes yes 3 0,0381 25,137 1 283570 283570

71 yes yes 2 0,001373 104,01 1 1764400 1764400

253 yes yes 2 0,003613 103,55 1 1039400 1039400

224 yes yes 2 2,92E-09 153 1 78891000 78891000

203 yes yes 2 0,014825 74,165 1 2049500 2049500

158 yes yes 2 0,020976 67,704 1 950610 950610

57 yes yes 3 0,000166 76,817 1 4645300 4645300

420 yes yes 3 0,023116 42,287 1 231860 231860

397 yes yes 2;3 1,23E-10 131,75 2 8804800 8804800

574 yes yes 3 0,034661 46,985 1 899880 899880

573 yes yes 3 0,038452 16,107 1 209910 209910

85 yes yes 2 0,038774 67,032 1 1379600 1379600

258 yes yes 3 0,004213 79,713 1 12028000 12028000

172 yes yes 3;4 1,53E-09 120,27 2 94257000 94257000

417 no no 3;4 0,000274 105,13 2 1895100 1895100

166 yes yes 2 1,68E-13 160,8 1 59077000 59077000

274 yes yes 2 0,000394 132,96 1 9173900 9173900

576 yes yes 2 1,44E-10 170,89 1 3028000 3028000

402 yes yes 2 0,006751 82,645 1 7560000 7560000

141 yes yes 3 0,002019 76,24 1 2390100 2390100



408 yes yes 2 0,001797 112,41 1 6991300 6991300

409 yes yes 2;3 0,002424 80,438 2 8425500 8425500

107 yes yes 2 0,009549 77,288 1 2935100 2935100

REV__sp|P32380|SP110_YEAST yes yes 2 0,013898 88,643 1 1,26E+08 1,26E+08

365 yes yes 2 9,64E-08 143,55 1 11535000 11535000

612 yes yes 2 0,010333 64,265 1 0 0

201 yes yes 2 0,029675 73,975 1 305640 305640

340 yes yes 2 0,001667 88,056 1 520920 520920

93 yes yes 2;3 4,08E-36 261,61 3 3,25E+08 3,25E+08

159 yes yes 2 3,90E-25 220,78 1 11598000 11598000

401 yes yes 2 3,41E-06 116,58 1 1033900 1033900

447 yes yes 2;3 1,38E-08 120,33 2 0 0

116 yes yes 2 0,014328 80,165 1 639330 639330

246 yes yes 2 4,69E-14 182,98 1 40211000 40211000

247 yes yes 3 0,005529 61,765 1 1789500 1789500

109 yes yes 2 3,04E-07 137,89 1 510390 510390

86 yes yes 2 2,11E-06 145,99 1 664260 664260

704 yes yes 3 0,009034 46,494 1 0 0

668 yes yes 2 1,44E-08 156,83 1 0 0

264 yes no 2 0,000564 90,827 2 0 0

19 yes yes 3 0,004155 56,819 1 0 0

518 yes yes 3 0,003763 54,943 1 0 0

530 yes yes 2 4,41E-07 131,32 1 0 0

11 yes yes 2 0,000376 94,465 1 0 0

240 yes yes 2 0,008421 76,774 1 0 0

283 yes yes 2 0,011259 61,679 1 0 0

151 no no 2 5,81E-17 188,63 1 22713000 22713000

344 yes yes 2;3 2,12E-26 203,71 2 28428000 28428000

347 yes yes 3 0,000504 61,942 1 3047400 3047400

69 yes yes 3 0,016657 42,947 1 1313400 1313400

395 yes yes 2 5,44E-08 148,89 1 1170700 1170700

108 yes yes 2 2,78E-17 199,13 1 23072000 23072000

251 yes yes 2 0,000486 119,22 1 455510 455510

83 yes yes 2 1,69E-10 156 1 3658200 3658200

62 yes yes 2 6,50E-09 149,57 1 16790000 16790000

28 yes yes 2 0,001842 101,46 1 23388000 23388000

19 yes yes 2 2,59E-05 151,44 1 10531000 10531000

86 yes yes 2 2,21E-05 137,95 1 5506200 5506200

455 yes yes 2 0,011506 69,261 1 0 0

460 yes yes 3 2,04E-05 95,9 1 2140100 2140100

464 yes yes 3 0,025806 39,585 1 334560 334560

277 no no 3 0,00175 83,499 1 5490100 5490100

129 yes yes 2 5,18E-07 127,2 1 3991500 3991500

107 yes yes 2 3,25E-10 159,99 2 70557000 70557000

359 no no 2 0,000156 106,29 1 1900800 1900800

144 yes yes 2;3 3,53E-07 130,47 2 2667700 2667700

104 yes yes 2 1,22E-28 244 1 1,34E+08 1,34E+08

119 yes yes 2 4,24E-05 117,86 1 1008800 1008800

438 yes yes 3 0,001035 80,905 1 1375600 1375600

177 yes yes 2 0,001365 117,53 1 2382000 2382000



289 yes yes 2 0,002291 91,313 1 441270 441270

240 yes yes 3 0,000143 98 1 11181000 11181000

145 yes yes 2;3 4,78E-16 175,56 2 0 0

483 yes yes 2 0,001212 70,089 1 0 0

267 yes yes 2 6,41E-10 175,49 1 0 0

311 yes yes 2 0,002172 81,346 1 870890 870890

533 yes yes 2 9,28E-05 102,03 1 686420 686420

45 yes yes 3 0,033034 36,954 1 368220 368220

59 yes yes 3 6,52E-10 153,49 1 1483800 1483800

96 yes yes 2 1,22E-22 240,65 1 0 0

140 yes yes 3 0,009671 49,765 1 0 0

471 yes yes 2 0,003663 91,549 1 950330 950330

110 yes yes 2 0,009303 85,161 1 208000 208000

77 yes yes 2;3 3,18E-16 179,83 2 1,22E+08 1,22E+08

138 yes yes 2 3,07E-06 126,34 1 0 0

468 yes yes 2;3 0,00167 88,021 2 1680800 1680800

69 yes yes 2 0,001689 98,902 1 7155900 7155900

322 yes yes 3 6,47E-10 126,3 1 0 0

349 yes yes 2;3 1,37E-09 149,35 2 0 0

164 yes yes 2 0,01042 58,082 1 1826700 1826700

224 yes yes 3 0,020676 32,146 1 1395500 1395500

605 yes yes 3 2,16E-08 131,32 1 3064700 3064700

410 yes yes 2 2,31E-07 142,19 1 3705500 3705500

141 yes yes 2 8,30E-11 168,02 1 5138500 5138500

267 yes yes 2 4,37E-06 112,24 1 1501700 1501700

79 yes yes 3 0,003067 71,268 1 1594200 1594200

166 yes yes 2 0,002205 65,105 1 0 0

10 yes yes 2 0,001156 105,2 1 12265000 12265000

15 yes yes 2 0,00692 74,966 1 283340 283340

83 yes yes 2 4,47E-06 121,13 1 3242500 3242500

336 yes yes 2 0,015712 73,233 1 1625000 1625000

170 yes yes 2;3 0,000455 101,3 2 10161000 10161000

42 yes yes 3 0,002543 58,693 1 793000 793000

261 yes yes 2 4,13E-05 118,23 1 1580400 1580400

197 yes yes 2 0,003138 94,409 1 652220 652220

226 yes yes 2 0,023401 65,157 1 106910 106910

90 yes yes 3 0,028064 25,572 1 466020 466020

490 yes yes 2 1,36E-13 164,41 1 1784300 1784300

187 yes yes 2 0,013194 81,191 1 6581100 6581100

432 yes yes 2 2,33E-23 222,75 1 1737800 1737800

438 yes yes 3 0,005554 53,504 1 1461000 1461000

69 yes yes 3 0,006313 60,161 1 4800500 4800500

186 yes yes 2;3 0,000571 93,667 2 11995000 11995000

276 yes yes 2 1,97E-12 165,49 1 14063000 14063000

60 yes yes 2;3 6,27E-05 99,392 2 1,03E+08 1,03E+08

267 yes yes 2;3 2,44E-15 156,29 2 73541000 73541000

323 yes yes 2 0,01137 94,006 1 1,09E+08 1,09E+08

497 yes yes 4 0,000146 76,267 1 7201100 7201100

61 yes yes 2 0,005948 79,885 1 1101100 1101100

399 yes no 2 0,000221 103,3 1 819570 819570



68 yes yes 2 0,009409 62,861 1 785700 785700

77 yes yes 2;3 8,97E-10 148,41 2 55177000 55177000

257 no no 3 0,032258 37,968 1 1325100 1325100

84 yes yes 2;3 1,35E-26 216,16 2 59283000 59283000

95 yes yes 3 0,008925 45,489 1 939710 939710

271 yes yes 2 0,004135 73,666 1 0 0

396 yes yes 2 0,018164 43,81 1 0 0

159 yes yes 3 0,002759 72,731 1 46630000 46630000

11 yes yes 2 0,040385 54,722 1 16112000 16112000

146 yes yes 3 1,16E-14 172,32 1 22422000 22422000

148 yes yes 4 0,001241 63,894 1 3859600 3859600

38 yes yes 2;3 8,52E-05 107,79 2 34282000 34282000

71 yes yes 2;3 8,52E-05 121,68 2 5783400 5783400

203 yes yes 2 0,000289 107,21 1 1680500 1680500

97 yes yes 3 0,002383 77,192 1 2247000 2247000

60 yes yes 3 2,52E-06 105,92 1 17121000 17121000

196 yes yes 4 0,006839 51,566 1 787540 787540

264 yes yes 3 7,59E-20 191,41 1 0 0

188 yes yes 2;3;4 1,09E-10 159,58 4 1,83E+08 1,83E+08

143 yes yes 2;3 9,72E-08 127,18 2 31267000 31267000

216 yes yes 3 0,006814 60,598 1 325640 325640

106 yes yes 2;3 0,001006 99,343 2 3612000 3612000

193 yes yes 2 0,004919 104,37 1 5091100 5091100

15 yes yes 2;3 0,003968 74,962 2 24342000 24342000

463 yes yes 3 4,78E-10 118,52 1 0 0

152 yes yes 2 5,24E-25 238,07 1 37200000 37200000

153 yes yes 2;3 0,00182 80,96 2 4246000 4246000

261 yes yes 2;3 0,000972 92,943 2 3936100 3936100

137 yes yes 3 0,033653 28,209 1 157010 157010

545 yes yes 2 4,67E-12 183,43 1 34729000 34729000

124 yes yes 2;3 1,23E-39 265,43 3 1,38E+08 1,38E+08

85 yes yes 2 4,62E-09 140,03 1 1619900 1619900

191 yes yes 2 0,000224 123,35 1 27200000 27200000

290 yes yes 3 0,000652 72,898 1 0 0

551 yes yes 2 0,002819 96,143 1 1316600 1316600

417 no no 3 0,029087 36,395 1 164380 164380

370 yes no 2;3 0,007041 85,212 2 2506400 2506400

338 yes yes 3 0,034888 29,149 1 82039 82039

523 yes yes 2 1,72E-25 221,59 1 0 0

8 yes yes 2 0,012892 90,777 1 3207400 3207400

231 yes yes 2 9,77E-06 128,88 1 885680 885680

375 yes yes 3 0,011395 43,476 1 796790 796790

153 yes yes 2;3 0,000631 88,224 2 1880100 1880100

153 yes yes 2 0,014328 80,165 1 2478900 2478900

92 yes yes 2 0,027325 48,919 1 393350 393350

145 yes yes 2 1,27E-12 156,49 1 1577300 1577300

93 yes yes 3 0,014927 50,897 1 0 0

376 yes yes 2 0,002667 86,498 1 2181200 2181200

380 yes yes 3 8,02E-06 114,87 1 1143100 1143100

362 yes yes 3 0,039357 18,936 1 1719200 1719200



151 no no 3 0,000287 82,942 1 1209000 1209000

113 yes yes 3 0,012511 55,261 1 2058400 2058400

123 yes yes 4 0,011533 45,347 1 2773000 2773000

128 yes yes 2 1,40E-44 297,5 1 42631000 42631000

181 yes yes 2;3;4 1,78E-12 161,87 3 88703000 88703000

464 yes yes 2 7,77E-09 143,94 1 1351100 1351100

197 no no 2 9,53E-06 126,32 1 4687800 4687800

199 no no 3 0,00392 64,313 1 1926200 1926200

49 yes yes 2 0,00516 80,737 1 1,38E+08 1,38E+08

434 yes yes 2;3 3,60E-11 139,11 2 0 0

439 yes yes 3;4 2,98E-18 177,32 2 0 0

74 yes yes 2 0,008614 80,688 1 2016000 2016000

180 yes yes 3 0,003399 62,104 1 866630 866630

377 yes yes 2 0,001115 75,566 1 0 0

308 yes yes 2 1,09E-07 135,99 1 0 0

521 yes yes 3 4,43E-06 126,66 1 1,43E+08 1,43E+08

523 yes yes 3;4 9,09E-07 126,83 2 36660000 36660000

10 yes yes 2 0,007771 101,64 1 480960 480960

307 yes yes 3 3,07E-17 186,51 1 4341100 4341100

11 yes yes 2 0,001092 101,3 1 1,34E+08 1,34E+08

164 yes yes 3 9,75E-20 167,74 1 0 0

51 yes yes 2 0,002616 64,588 1 0 0

150 yes yes 2 2,10E-06 112,34 1 461580 461580

49 yes yes 2 2,99E-07 138,2 1 23075000 23075000

334 yes yes 2;3 0,000488 97,957 2 8347700 8347700

165 yes yes 3 0,00946 57,885 1 1129500 1129500

539 yes yes 2 0,002484 97,965 1 640960 640960

38 yes yes 2 2,30E-12 158,91 1 1394800 1394800

534 yes yes 2 0,024347 49,662 1 1669800 1669800

325 yes yes 2 0,000818 83,204 1 0 0

41 yes yes 2 0,000257 96,435 1 802910 802910

90 yes yes 2;3 6,52E-05 137,01 2 16478000 16478000

311 yes yes 2 3,73E-10 151,66 1 9770000 9770000

163 yes yes 2 0,018376 67,334 2 321210 321210

210 yes yes 2 0,000202 103,76 1 848360 848360

264 yes yes 2;3 4,18E-19 180,93 2 0 0

93 yes yes 2;3 6,79E-12 147,1 2 0 0

188 yes yes 2;3 3,91E-08 147,3 2 2,19E+08 2,19E+08

60 yes yes 2 0,001587 114,89 1 61827000 61827000

72 yes yes 2 9,39E-09 129,11 1 0 0

128 yes yes 3;4 3,62E-07 114,54 2 53784000 53784000

52 yes yes 2 5,93E-15 157,73 1 1109900 1109900

88 yes yes 2 9,24E-11 166,7 1 33835000 33835000

224 yes yes 2 4,10E-39 280,17 1 2,12E+08 2,12E+08

225 yes yes 2;3 1,75E-62 342,32 2 39909000 39909000

235 yes yes 2 0,006813 69,069 1 790660 790660

38 yes yes 2 9,70E-25 240,8 1 15682000 15682000

331 yes no 3 0,030514 39,58 1 373100 373100

80 yes yes 3 0,007554 50,831 1 776760 776760

245 yes yes 2 0,012982 76,1 1 494550 494550



386 yes yes 2;3 1,65E-06 97,621 2 1382200 1382200

201 yes yes 4 0,007098 58,04 1 396930 396930

17 yes yes 2 0,023592 78,616 1 1817900 1817900

143 yes yes 2 5,85E-32 245,39 1 3,09E+08 3,09E+08

216 yes yes 2 0,004451 87,258 1 2822500 2822500

239 yes yes 3 4,59E-05 96,707 1 1396200 1396200

240 yes yes 3 0,035345 26,292 1 1774100 1774100

89 yes yes 3 0,011602 41,166 1 432640 432640

105 yes yes 2 2,43E-19 185,3 2 12594000 12594000

108 yes yes 3 0,016693 47,774 1 0 0

12 yes yes 3 0,025725 42,718 1 1461100 1461100

229 yes yes 2 0,00016 117,14 1 55365000 55365000

240 yes yes 2;3 4,92E-20 179,69 2 83271000 83271000

66 yes yes 2 0,002509 75,564 1 583060 583060

252 yes yes 2 0,000236 109,79 1 1593700 1593700

213 yes yes 3 0,005886 64,73 1 1418300 1418300

215 yes yes 2 4,38E-17 183,06 1 0 0

147 yes yes 3 0,00012 98,407 1 1592300 1592300

123 yes yes 2 4,14E-06 136,52 1 5229200 5229200

148 yes yes 2 0,00021 123,96 1 2938500 2938500

233 yes yes 2 0,000409 115,7 1 3137400 3137400

245 yes yes 3 0,02327 38,377 1 1049300 1049300

492 no no 2 4,64E-08 155,84 1 3995100 3995100

336 yes yes 3 0,012624 51,726 1 0 0

67 yes yes 2 0,006676 93,649 1 977710 977710

345 yes yes 2 0,000415 92,943 1 0 0

126 yes yes 2 2,98E-35 255,54 1 9752000 9752000

131 yes yes 3 0,011704 54,982 1 0 0

288 yes yes 2 3,60E-05 120,03 1 1214500 1214500

289 yes yes 2;3 8,72E-06 112,64 2 7259900 7259900

118 yes yes 2 9,95E-25 211,06 1 13976000 13976000

218 yes yes 3 0,021591 54,023 1 980200 980200

138 yes yes 3 0,006001 56,339 1 0 0

165 yes yes 2 0,014261 58,815 1 0 0

599 yes yes 2 5,46E-08 131,03 1 0 0

18 yes yes 2 0,000248 108,57 1 33244000 33244000

44 yes yes 2 1,37E-05 133,23 1 4082200 4082200

53 yes yes 3;4 1,64E-05 100,68 2 10054000 10054000

206 yes yes 2 0,007619 90,601 1 662550 662550

27 yes yes 3 0,009149 50,117 1 342380 342380

196 yes yes 2 0,004591 70,089 1 0 0

494 yes yes 4 0,028877 39,878 1 771410 771410

232 yes yes 2;3 0,001005 112,11 2 27702000 27702000

830 yes yes 2;3 0,001089 110,38 2 1292900 1292900

221 yes yes 3 0,02371 37,177 1 670530 670530

101 yes yes 2 0,012605 60,158 1 322510 322510

602 yes yes 3 0,000108 95,273 1 0 0

150 yes yes 2 0,013942 69,352 1 874330 874330

200 yes yes 2 1,37E-05 133,23 1 27048000 27048000

209 yes yes 2 1,90E-35 262,43 1 1,52E+08 1,52E+08



20 yes yes 2;3 0,00223 73,881 2 0 0

203 yes yes 3 0,012833 54,982 1 684300 684300

274 yes yes 2 2,18E-07 143 1 4809100 4809100

212 yes yes 2 0,003309 81,565 1 689330 689330

33 yes yes 2 2,19E-08 125,23 1 0 0

277 yes yes 2 2,26E-28 238,2 1 42979000 42979000

293 yes yes 3 1,18E-06 94,389 1 2038300 2038300

262 yes yes 2;3 2,13E-29 232,53 3 3471200 3471200

60 yes yes 2 0,023337 61,78 1 2405500 2405500

11 yes yes 2 0,002144 92,538 1 873440 873440

115 yes yes 2 0,000113 136,27 1 3,77E+08 3,77E+08

320 yes yes 2 8,50E-11 167,73 1 1417500 1417500

156 yes yes 2 0,009171 92,467 1 313850 313850

246 yes yes 2;3 3,17E-08 140,82 2 7043300 7043300

186 yes yes 2 0,002045 109,48 1 3308400 3308400

73 yes yes 2 0,007019 68,576 1 269950 269950

105 yes yes 2 4,89E-11 172,76 1 9716500 9716500

97 yes yes 2;3 8,35E-34 235,54 9 1,62E+08 1,62E+08

241 yes yes 2 2,21E-08 168,25 1 2122600 2122600

374 yes yes 2;3 2,45E-16 168,99 2 0 0

414 yes yes 2 3,15E-05 112,84 1 3501900 3501900

415 yes yes 2 0,007741 72,705 1 241820 241820

392 yes yes 2 7,11E-05 87,676 1 0 0

262 yes yes 2 1,14E-06 126,91 1 2494200 2494200

219 yes yes 3 0,017017 48,351 1 506910 506910

157 yes yes 2;3 3,31E-06 135,43 2 5294800 5294800

265 yes yes 2 0,034908 38,792 1 0 0

300 yes yes 2 1,90E-05 120,53 1 970460 970460

304 yes yes 2;3 1,11E-24 209,23 2 4337800 4337800

92 yes yes 2 3,86E-05 128,81 1 25766000 25766000

255 yes yes 2 1,28E-07 126,63 1 0 0

378 yes yes 2 2,90E-07 138,76 1 2095400 2095400

77 yes yes 2 5,40E-09 171,33 1 2,54E+08 2,54E+08

266 yes yes 2 0,000269 121,5 1 2076100 2076100

459 yes yes 2 1,31E-05 110,55 1 6970100 6970100

122 yes yes 2 5,12E-17 190,37 1 3,52E+08 3,52E+08

179 yes yes 3;4 3,85E-12 152,9 2 21972000 21972000

249 yes yes 2;3 3,15E-17 178,07 2 0 0

163 yes yes 2 0,040031 66,073 1 35256000 35256000

176 yes yes 2;3 4,52E-20 189,15 2 44627000 44627000

130 yes yes 2 0,001082 95,477 1 2875500 2875500

159 yes yes 2 0,004493 81,525 1 3509900 3509900

242 yes yes 2 7,60E-23 213 1 97049000 97049000

139 yes yes 3 2,32E-05 104,7 1 2835500 2835500

347 yes yes 3 0,000167 76,351 1 0 0

367 yes yes 2 0,005796 67,897 1 0 0

497 yes yes 4 0,037545 19,448 1 1082400 1082400

172 yes yes 2 1,85E-06 147,2 1 598170 598170

184 yes yes 2 2,11E-12 164,53 1 1916100 1916100

415 yes yes 2 1,02E-11 188,91 1 2,23E+08 2,23E+08



223 yes yes 2 5,14E-06 147,4 1 52133000 52133000

248 yes yes 2 3,76E-20 225,15 1 69941000 69941000

131 yes yes 2 1,28E-11 185,33 1 93267000 93267000

173 yes yes 2 0,012492 91,626 1 1861300 1861300

178 yes yes 2;3 1,39E-10 170 2 18520000 18520000

182 yes yes 3;4 7,96E-05 95,751 2 22472000 22472000

310 yes yes 2;3 3,06E-09 117,48 2 0 0

329 yes yes 2 0,007262 57,525 1 0 0

156 no no 2 0,001587 84,817 2 304900 304900

155 yes yes 2 1,77E-06 160,56 2 1,2E+08 1,2E+08

163 yes yes 2;3 2,31E-22 203,23 3 22887000 22887000

182 yes yes 2 3,76E-05 128,91 1 1,89E+08 1,89E+08

800 yes yes 2 0,034296 62,107 1 1299000 1299000

362 yes yes 3 0,033303 22,686 1 0 0

59 yes yes 2 1,20E-09 142,45 1 374830 374830

199 yes yes 4 0,013391 42,633 1 785090 785090

339 yes yes 2 0,020227 65,278 1 237230 237230

345 yes yes 2;3 5,94E-07 112,42 2 2739000 2739000

29 yes yes 2;3 4,52E-08 128,64 2 0 0

167 yes yes 2 0,026078 76,228 1 2643700 2643700

52 yes yes 2 1,50E-13 171,15 1 0 0

84 yes yes 2;3 7,81E-49 281,61 4 0 0

119 yes yes 3 0,010099 58,23 1 15118000 15118000

75 yes yes 2 0,000528 110,76 1 3724700 3724700

76 yes yes 2;3 1,32E-06 147,75 2 11477000 11477000

174 yes yes 2 0,000209 112,36 1 1167700 1167700

273 yes yes 2 0,007583 81,771 1 11733000 11733000

274 yes yes 2;3 0,000158 112,36 2 20680000 20680000

502 yes yes 2;3 3,58E-16 171,85 3 2519000 2519000

140 yes yes 2 3,97E-25 241,15 1 33904000 33904000

37 yes yes 2 2,39E-05 124,12 1 616050 616050

386 yes yes 2 1,49E-16 214,67 1 6919800 6919800

71 yes yes 3 2,75E-05 101,75 1 1004800 1004800

108 no no 2 8,39E-08 145,14 1 27214000 27214000

110 no no 2;3 2,29E-08 138,55 2 9199800 9199800

106 yes yes 2 0,01292 57,045 1 357530 357530

239 yes yes 2 4,20E-05 97,214 1 1773300 1773300

249 yes yes 3 0,007554 50,831 1 334420 334420

148 yes yes 3 0,019485 49,423 1 219970 219970

122 yes yes 2;3 0,00023 121,61 2 2751000 2751000

113 yes yes 2 0,017469 83,287 1 34851000 34851000

119 yes yes 2 2,11E-08 145,81 1 10311000 10311000

279 yes yes 3 0,017823 50,95 1 475540 475540

280 yes yes 3 4,42E-06 115,37 1 1836100 1836100

175 yes yes 2 0,03191 64,265 1 182630 182630

234 yes yes 2 0,016339 69,65 1 54295000 54295000

343 yes yes 3 0,028458 40,767 1 654050 654050

582 yes yes 2 0,000458 113,66 1 1144000 1144000

96 yes yes 3 0,003283 71,558 1 1741500 1741500

295 yes yes 3 0,020784 29,654 1 710180 710180



290 yes yes 2 0,000275 139,92 1 60050000 60050000

128 yes yes 2 0,000157 92,952 1 0 0

53 yes yes 2 1,08E-06 117,18 1 1136600 1136600

395 yes yes 3 1,85E-05 99,055 1 3274800 3274800

78 yes yes 2 0,000204 88,224 1 0 0

85 yes yes 3 0,000727 63,46 1 0 0

357 yes yes 3 0,029548 40,015 1 2203700 2203700



Reverse Potential contaminantid Protein group IDsMod. peptide IDsEvidence IDsMS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDs

0 35 0 0 0 0

1 31 1 1 1 1

2 87 2 2 2 2

3 67 3 3 3 3

4 27 4 4 4 4

5 65 5 5 5 5 91

6 45 6 6 6 6

7 15 7 7 7 7

+ 8 4 8 8 8 8 6

+ 9 4 9 9 9 9 6

+ 10 2 10 10 10 10

11 84 11 11 11 11

12 52 12 12 12 12 77

13 86 13 13 13 13

14 65 14 14 14 14

15 46 15 15;16 15;16 15

16 34 16 17 17;18;19 19

17 17 17 18;19;20 20;21;22;23;24;25;2624

18 10 18 21;22 27;28 27

19 82 19 23 29 29

20 45 20 24 30 30

21 19 21 25 31 31

22 13 22 26 32 32

23 84 23 27 33 33

24 18 24 28;29 34;35 34

25 95 25 30 36 36 121

26 25 26 31 37 37

27 24 27 32;33 38;39 39

28 24 28 34;35 40;41 41

+ 29 3;1 29 36 42 42

+ 30 4 30 37 43 43

31 28 31 38;39 44;45 45

32 29 32 40 46 46

33 29 33 41 47 47

34 9 34 42 48 48

35 42 35 43 49 49 53

36 47 36 44 50 50 71;72

37 106 37 45 51;52 51

38 31 38 46 53 53

39 31 39 47;48 54;55 55

40 25 40 49;50 56;57 57

41 65 41 51 58 58

42 12 42 52 59 59

43 45 43 53 60 60

44 45 44 54 61 61

45 29 45 55 62;63 62

46 51 46 56 64 64

47 78 47 57;58 65;66 66

48 85 48 59 67 67



49 10 49 60;61 68;69;70 69

50 65 50 62 71 71

+ 51 6 51 63 72 72

52 65 52 64 73 73

53 51 53 65 74 74

+ 54 3;1 54 66 75 75

55 60 55 67 76 76

56 32 56 68 77;78 78

57 15 57 69 79 79

58 15 58 70 80 80 21

59 80 59 71 81 81

60 29 60 72 82;83 82

61 19 61 73 84 84

62 55 62 74 85;86 86

63 17 63;64 75;76;77;7887;88;89;90 88 22

64 86 65 79 91 91

65 87 66 80 92 92

66 31 67 81;82 93;94 93

67 95 68 83 95 95 122

68 16 69 84 96 96

69 107 70 85;86 97;98 98

70 73 71 87 99;100 99

71 91 72 88 101 101

72 21 73 89 102 102

73 74 74 90 103 103

74 74 75 91 104 104 99

75 48 76 92 105 105

76 32 77 93 106;107;108;109 107

77 17 78 94;95 110;111 110

78 31 79 96;97 112;113 113

79 65 80 98 114 114

80 24 81 99 115 115

81 32 82 100;101 116;117 116

82 22 83 102 118 118

+ 83 5 84 103 119 119

84 43 85 104 120 120 61

85 90 86 105 121 121

86 90 87 106 122 122

87 74 88 107;108;109123;124;125;126;127;128126 100;101

88 87 89 110 129 129 118

89 84 90 111 130 130 113

90 58 91 112 131 131

91 58 92 113 132;133 132

92 47 93 114 134 134

93 60 94 115 135 135 81

94 32 95 116 136 136

95 32 96 117;118 137;138 138

96 65 97 119 139 139

97 58 98 120 140 140 78

98 25 99 121;122 141;142 142



99 35 100 123;124 143;144 143

100 45 101 125;126 145;146 146

101 62 102 127 147 147

102 31 103 128 148 148

103 92 104 129 149 149

104 91 105 130 150 150 119

105 64 106 131 151 151 88

106 60 107 132 152 152

107 11 108 133 153 153

108 93 109 134;135 154;155 154

109 27 110 136;137 156;157 157

110 27 111 138 158 158

111 96 112 139 159 159

112 64 113 140 160;161 160 89

113 56 114 141 162 162

+ 114 2 115 142 163 163 2

115 43 116 143 164 164

116 82 117 144 165 165

117 87 118 145 166 166

118 105 119 146 167;168;169 168

119 29 120 147;148 170;171 171

120 86 121 149 172 172

121 60 122 150;151 173;174 174

122 51 123 152 175 175

123 93 124 153 176 176

124 16 125 154 177 177

125 94 126 155 178 178

126 29 127 156 179 179

127 97 128 157 180 180

128 47 129 158 181 181 73

129 106 130 159;160;161182;183;184 184

130 21 131 162 185 185

131 13 132 163 186 186 17

132 45 133 164 187 187

133 43 134 165 188 188

134 15 135 166 189 189

+ 135 5 136 167 190 190

136 82 137 168 191 191

137 10 138 169;170 192;193 193

138 30 139 171;172 194;195 195

139 29 140 173 196 196

140 29 141 174 197 197

141 74 142 175 198 198

142 74 143 176 199 199

143 58 144 177 200 200

144 58 145 178 201 201

145 29 146 179;180 202;203 202

146 81 147 181 204 204 110

+ 147 4 148 182 205 205

148 17 149;150 183;184;185206;207;208 206 23



149 86 151 186 209 209 115

150 83 152 187 210 210

151 32 153 188;189 211;212;213;214 214

152 32 154 190 215 215

153 42 155 191 216;217;218 217 54

154 58 156 192 219 219

155 17 157 193 220 220

156 25 158 194 221 221

157 29 159 195;196;197;198;199;200;201;202222;223;224;225;226;227;228;229;230;231;232;233;234;235;236;237;238;239;240;241;242;243;244;245;246;247;248;249;250;251223

+ 158 1 160 203 252 252

159 44 161 204 253 253

160 51 162 205;206 254;255 254 74

+ 161 6 163 207 256 256

162 10 164 208 257 257 16

163 74 165 209;210 258;259 258

164 51 166 211 260 260

165 32 167 212 261 261

166 32 168 213;214 262;263 262

167 51 169 215;216 264;265 265

168 32 170 217 266 266

169 62 171 218 267 267

170 41 172 219 268 268

171 64 173 220;221 269;270 270 90

172 90 174 222 271 271

+ 173 2;6 175 223 272 272

174 13 176 224 273 273

175 43 177 225 274 274

176 17 178 226;227 275;276;277 277

177 17 179 228 278;279 279

178 32 180 229 280 280

179 32 181 230 281;282 281

180 94 182 231 283 283

181 73 183 232 284 284

182 73 184 233 285 285

183 65 185 234 286;287 286

184 32 186 235 288 288

185 17 187 236;237 289;290;291 289

186 55 188 238 292 292

187 50 189 239 293 293

188 32 190 240;241 294;295 294

189 27 191 242;243 296;297 297

190 13 192 244 298 298

191 24 193 245 299 299

192 83 194 246 300 300

193 82 195 247 301 301

194 42 196 248 302 302

195 86 197 249 303 303

196 45 198 250 304 304

197 42 199 251 305;306 306

+ 198 6 200 252 307 307



+ 199 2 201 253 308 308

+ 200 5 202 254 309 309

+ 201 5 203 255 310 310

+ 202 5 204 256 311 311

203 43 205 257;258 312;313 312 62

204 65 206 259 314 314

205 29 207 260;261 315;316 316

206 17 208 262;263 317;318;319 319

207 34 209 264 320 320

208 34 210 265 321 321

209 32 211 266;267 322;323 323

210 77 212 268 324;325 324

211 58 213 269 326 326

212 58 214 270;271 327;328 327

213 74 215 272;273 329;330 330

214 32 216 274 331 331

215 60 217 275 332 332

216 11 218 276 333 333

217 29 219;220 277;278;279334;335;336;337;338;339;340;341334 35

218 52 221 280 342 342

219 33 222 281 343 343

220 33 223 282 344 344

221 29 224 283 345 345

222 65 225 284 346 346 92

223 45 226 285 347 347

224 45 227 286;287 348;349 349

225 69 228 288 350 350

226 65 229 289;290 351;352 352

+ 227 6 230 291 353 353

228 17 231 292;293 354;355;356;357;358;359;360357

229 72 232 294 361 361

230 35 233 295 362 362

231 42 234 296;297 363;364 364 55;56

232 42 235 298 365 365 55;56

233 45 236 299;300 366;367 366

234 29 237 301 368;369 368

235 43 238 302 370 370

236 86 239 303 371 371

237 29 240 304;305 372;373;374 372

238 58 241 306 375 375 79

239 65 242 307 376 376 92

240 31 243 308 377 377

+ 241 5 244 309 378 378

242 86 245 310 379 379

243 74 246 311 380 380

244 8 247 312 381 381

245 25 248 313 382 382

246 64 249 314 383 383

247 49 250 315 384 384

248 102 251 316;317 385;386;387 387



249 86 252 318 388 388

250 35 253 319;320 389;390 390

251 31 254 321 391 391

252 13 255 322 392 392

+ 253 2;6 256 323 393 393

254 36 257 324;325 394;395 395

255 54 258 326 396 396

256 100 259 327 397 397

257 10 260 328 398 398

258 29 261 329;330 399;400;401;402;403400

259 111 262 331 404 404

260 111 263 332 405 405

261 17 264 333;334;335406;407;408 406

262 105 265 336 409;410 409 126

263 109 266 337 411 411 128

264 17 267 338;339 412;413;414 412

265 17 268 340;341 415;416 416

+ 266 0 269 342 417 417 0

267 47 270 343;344 418;419 418

+ 268 4 271 345 420 420

269 29 272 346;347 421;422;423 423

270 58 273 348;349 424;425;426 424

271 58 274 350;351 427;428 428 80

272 87 275 352 429 429

273 62 276 353 430;431 431

274 51 277 354;355 432;433 433

275 103 278 356 434 434

276 70 279 357 435 435

277 90 280 358 436 436

278 43 281 359;360 437;438 438

279 65 282 361 439 439

280 73 283 362 440 440

281 17 284 363;364 441;442;443 442 24

282 51 285 365 444 444

283 96 286 366 445 445 123

284 113 287 367 446 446

+ 285 4 288 368;369 447;448 448

286 74 289 370 449;450 449

287 45 290 371 451 451

288 32 291 372 452 452

289 58 292 373;374 453;454 454

290 19 293 375 455 455

291 42 294 376 456 456

292 86 295 377;378 457;458 458

293 86 296 379 459 459

294 31 297 380 460 460

295 65 298 381 461 461

296 46 299 382;383 462;463;464 464

297 51 300 384;385 465;466 466

298 63 301 386 467 467 87



299 45 302 387 468 468

300 42 303 388;389 469;470;471 471 54

301 51 304 390 472 472

302 27 305 391 473 473

303 43 306 392 474 474

304 58 307 393 475 475

305 32 308 394;395 476;477 476

306 33 309 396 478 478

307 17 310 397;398;399;400;401;402479;480;481;482;483;484;485;486;487;488;489;490;491;492;493;494;495;496;497;498;499;500;501;502;503487

308 21 311 403 504 504 30

309 65 312 404 505 505

310 31 313 405 506 506

311 73 314 406;407 507;508 507

312 45 315 408 509 509

313 32 316 409 510 510

314 32 317 410;411 511;512 512

315 81 318 412 513 513 111

316 29 319 413;414 514;515 514

317 29 320 415 516 516

318 74 321;322 416;417;418517;518;519 518 102

319 17 323 419;420 520;521;522;523;524;525520

320 25 324 421;422 526;527 527

321 86 325 423 528 528

322 65 326 424 529 529

323 42 327 425;426 530;531 531

324 42 328 427 532 532

+ 325 6 329 428 533 533

326 31 330 429;430 534;535;536 534

327 54 331 431 537 537

328 86 332 432 538 538

329 60 333 433 539 539

330 37 334 434 540 540

+ 331 4;5;3;1 335 435 541 541

+ 332 4;3;1 336 436 542 542

333 10 337 437 543;544 543

334 10 338 438 545 545

335 32 339 439;440 546;547;548 547

+ 336 2 340 441 549 549 3;4

337 28 341 442 550 550

338 24 342 443 551 551

339 24 343 444 552;553;554 552

340 21 344 445 555 555

+ 341 4 345 446 556 556

342 35 346 447;448 557;558 557

343 110 347 449 559 559 129

344 39 348 450 560 560 48;49

345 28 349 451 561 561

346 35 350 452;453 562;563;564 564

347 29 351 454 565 565

+ 348 0 352 455 566 566



349 62 353 456 567 567 86

350 35 354 457;458 568;569 569

351 35 355 459;460 570;571 571

352 10 356 461 572 572 16

353 93 357 462 573 573

354 112 358 463 574 574

355 45 359 464 575 575

356 60 360 465 576 576

357 96 361 466 577 577

358 17 362 467;468 578;579;580 580

359 93 363 469 581 581

360 93 364 470 582 582

361 32 365 471 583 583

362 92 366 472 584 584

+ 363 4 367 473 585 585

364 15 368 474 586 586

365 45 369 475 587 587 66

366 17 370 476;477;478;479;480;481;482;483;484;485;486588;589;590;591;592;593;594;595;596;597;598;599;600;601;602;603;604;605;606594

367 31 371 487 607 607

368 13 372 488 608 608 18

+ 369 3 373 489 609 609

370 42 374 490 610 610 57

+ 371 2 375 491 611 611 2

372 24 376 492 612 612

+ 373 2 377 493 613 613

+ 374 2 378 494 614 614

375 21 379 495 615 615

376 13 380 496 616 616

377 43 381 497 617 617

378 77 382 498;499 618;619 618

379 52 383 500 620 620

380 10 384 501 621 621

381 20 385 502 622 622

382 24 386 503 623 623

383 65 387 504 624 624

384 97 388 505 625 625

385 105 389 506 626 626

+ 386 6 390 507 627 627

387 31 391 508;509 628;629;630 630

388 43 392 510 631 631

389 28 393 511 632 632

390 76 394 512 633 633

391 31 395 513 634 634

392 17 396 514;515 635;636 636

+ 393 2 397 516;517 637;638 637

394 27 398 518 639 639

395 24 399 519 640 640

396 65 400 520 641 641

397 45 401 521 642 642

398 71 402 522 643 643



399 31 403 523 644 644

400 31 404 524;525 645;646 645

+ 401 0 405 526 647 647

+ 402 7 406 527 648 648

403 31 407 528 649;650 650

404 108 408 529 651 651 127

405 100 409 530 652 652

406 59 410 531 653 653

407 17 411 532;533;534654;655;656;657;658654

408 51 412 535 659;660 659

409 19 413 536 661 661

410 31 414 537;538 662;663;664;665 662 38

411 98 415 539 666 666

412 29 416 540 667;668 667

413 29 417 541 669 669

414 91 418 542 670;671 670

415 74 419 543 672 672

416 65 420 544 673 673 93;94

417 65 421 545 674 674 95

418 42 422;423 546;547 675;676 675 58;59;60

419 76 424 548 677 677 104;105;106;107

+ 420 2 425 549 678 678 5

421 60 426 550 679 679 82

422 30 427 551 680 680 37

+ 423 5 428 552 681 681 9

424 74 429 553 682 682 103

425 15;14 430 554 683 683

426 32 431 555;556 684;685 684

427 32 432 557 686;687 686

428 38 433 558 688 688

429 86 434 559 689 689

430 24 435 560 690 690

431 79 436 561 691 691

432 34 437 562 692 692

433 46 438 563 693 693

434 102 439 564 694;695 694

435 24 440 565 696 696

436 106 441 566 697 697

+ 437 2 442 567 698 698

+ 438 2 443 568 699 699

+ 439 6 444 569 700 700

+ 440 2 445 570 701 701

441 65 446 571 702 702

442 35 447 572;573 703;704 704

+ 443 6 448 574 705 705

444 82 449 575;576 706;707 706

445 74 450 577 708 708

446 113 451 578 709 709

447 59 452 579 710 710

448 65 453 580 711;712 712



449 62 454 581 713 713

450 31 455 582 714 714

451 27 456 583;584 715;716 715 32

452 65 457 585 717 717 96;97

+ 453 2 458 586 718 718 3;4

454 60 459 587 719 719

455 28 460 588 720 720

456 69 461 589 721 721

457 35 462 590 722 722

458 35 463 591 723 723

459 51 464 592 724 724 75;76

460 43 465 593 725 725

461 47 466 594 726 726

462 58 467 595;596 727;728 727

463 45 468 597 729 729 67

464 81 469 598;599 730;731 730

465 45 470 600 732 732

+ 466 4 471 601 733 733 7;8

467 31 472 602;603 734;735 735 39

468 82 473 604 736 736

+ 469 5 474 605 737 737

470 65 475 606 738 738

471 29 476 607 739 739

472 58 477 608 740 740

473 24 478 609 741 741

474 81 479 610 742 742

475 39 480 611 743 743 50

476 10 481 612 744 744

477 100 482 613 745 745

478 14 483 614 746 746

+ 479 5 484 615 747 747

480 23 485 616;617 748;749 748

481 68 486 618 750 750

+ 482 5 487 619 751 751

483 84 488 620 752 752

484 87 489 621 753 753

485 51 490 622 754;755 754

486 45 491 623 756 756

487 51 492 624 757 757

+ 488 2 493 625 758 758

+ 489 2 494 626 759 759

490 14 495 627 760 760

491 25 496 628;629 761;762;763;764 762

492 51 497 630 765 765

493 58 498 631;632 766;767;768;769 769

494 24 499 633;634 770;771 770

495 29 500 635 772 772

496 29 501 636 773;774 774

497 24 502 637 775 775

+ 498 4 503 638 776 776



499 52 504 639 777 777

500 106 505 640;641 778;779;780 780

+ 501 4 506 642 781 781

502 24 507 643;644 782;783 782

503 24 508 645 784 784

+ 504 5 509 646 785 785 10

505 60 510 647 786 786 83

506 31 511 648 787 787

507 94 512 649 788 788

508 74 513 650 789;790;791 790

509 74 514 651 792 792

510 102 515 652;653 793;794;795 793

511 10 516 654;655 796;797 797

512 65 517 656 798 798

513 14 518 657 799 799

514 58 519 658 800 800

515 82 520 659 801 801

516 29 521 660 802 802 36

517 29 522 661;662;663;664803;804;805;806;807806

518 29 523 665;666 808;809;810 808

519 90 524 667 811 811

520 16 525 668;669 812;813 812

521 90 526 670 814 814

522 58 527 671;672 815;816 816

523 86 528 673 817 817 116

524 32 529 674 818 818

525 32 530 675;676 819;820;821 820

526 87 531 677;678 822;823 822

527 76 532 679 824 824

528 29 533 680 825 825

529 24 534 681;682;683826;827;828 826

530 65 535 684 829 829

531 42 536 685 830 830

+ 532 5 537 686 831 831 11;12

533 37 538 687 832 832

+ 534 2 539 688 833 833

+ 535 4 540 689;690 834;835 835

+ 536 3 541 691 836 836

537 45 542 692 837;838 838 68

538 49 543 693 839 839

539 81 544 694 840;841 841

540 40 545 695 842;843 842

541 95 546 696;697 844;845 845

542 47 547 698 846 846

+ 543 6 548 699 847 847

544 84 549 700 848 848

545 45 550 701 849 849 69

+ 546 2 551 702 850 850

+ 547 6 552 703 851 851

+ 548 4 553 704 852 852



549 15;14 554 705 853 853

550 64 555 706 854 854

551 64 556 707 855 855

552 31 557 708 856 856

553 35 558 709;710;711857;858;859 857

+ 554 4 559 712 860 860

+ 555 2 560 713 861 861

+ 556 2 561 714 862 862

557 102 562 715 863 863

558 17 563 716;717 864;865;866;867 864 25

559 17 564 718;719 868;869;870;871 868 25

+ 560 2 565 720 872 872

561 72 566 721 873 873

562 88 567 722 874 874

563 43 568 723 875 875 63

564 29 569 724 876;877 876

565 29 570 725;726 878;879 878

566 87 571 727 880;881;882 880

567 86 572 728 883 883

568 24 573 729 884 884

569 24 574 730 885;886;887;888;889;890;891885 31

570 40 575 731 892 892 51;52

571 99 576 732 893 893

572 46 577 733 894 894

+ 573 4 578 734;735 895;896 896

574 86 579 736 897 897

575 60 580 737 898 898

576 46 581 738 899 899

577 12 582 739 900 900

578 60 583 740 901;902 901 84

579 61 584 741 903 903

580 32 585 742;743 904;905 905

581 51 586 744 906 906

+ 582 5 587;588 745;746 907;908 907 13

583 91 589 747 909 909

584 29 590 748;749 910;911 911 36

585 33 591 750;751 912;913;914;915 913 40;41

586 29 592 752;753 916;917;918 917

587 106 593 754 919 919

588 33 594 755 920 920 42;43

589 32 595 756;757 921;922 921

590 21 596 758 923;924 923

591 42 597 759 925 925

592 29 598 760 926 926

593 29 599 761;762 927;928 928

594 52 600 763 929 929

595 46 601 764 930 930

596 48 602 765 931 931

597 86 603 766 932 932

598 57 604 767 933 933



599 82 605 768;769 934;935;936 935

600 95 606 770 937 937

601 73 607 771 938 938

602 29 608 772 939;940;941 940

603 90 609 773 942 942

+ 604 2 610 774 943 943

+ 605 2 611 775 944 944

606 60 612 776 945 945

607 17 613;614 777;778 946;947 947 26

608 17 615 779 948 948 26

609 30 616 780 949 949

610 74 617 781 950 950

611 74 618 782;783 951;952 952

612 55 619 784 953 953

613 95 620 785 954 954

+ 614 3 621 786 955 955

615 45 622 787 956 956 70

616 98 623 788 957 957

617 64 624 789 958 958

618 87 625 790 959 959

+ 619 5 626 791 960 960

620 20 627 792 961 961

+ 621 2 628 793 962 962

+ 622 5 629 794 963 963 14

623 15 630 795 964 964

624 65 631 796 965 965 98

625 27 632 797 966 966

626 14 633 798 967 967 19

+ 627 2 634 799 968 968

+ 628 2 635 800;801 969;970 969

629 45 636 802 971 971

630 100 637 803 972 972

631 33 638 804 973 973 44

632 97 639 805 974 974

633 60 640 806 975 975

634 42 641 807 976;977 976

635 33 642 808 978 978

636 33 643 809;810 979;980 980

637 69 644 811 981 981

638 66 645 812 982 982

639 101 646 813 983 983 124

640 82 647 814 984 984

641 17 648 815;816 985;986;987;988 988

642 65 649 817;818 989;990 989

643 70 650 819 991 991

644 65 651 820 992 992

645 43 652 821 993 993 64

646 54 653 822 994 994

647 35 654 823 995 995

648 17 655 824 996;997;998 996



649 34 656 825;826 999;1000;1001 1000 45;46

650 90 657 827 1002 1002

651 86 658 828 1003 1003

652 39 659 829 1004 1004

653 84 660 830 1005 1005 114

654 17 661 831 1006 1006

655 17 662 832 1007;1008 1007

656 17 663;664 833;834;8351009;1010;1011;10121010 27

657 82 665 836 1013 1013

658 57 666 837 1014 1014

+ 659 0 667 838 1015;1016;10171016

+ 660 6 668 839 1018 1018

661 58 669 840 1019 1019

662 45 670 841;842 1020;1021 1021

663 25 671 843 1022;1023 1022

664 26 672 844 1024 1024

665 33 673 845 1025 1025

666 29 674 846;847;848;849;850;851;852;853;8541026;1027;1028;1029;1030;1031;1032;1033;1034;1035;1036;1037;1038;1039;1040;1041;1042;1043;1044;1045;1046;1047;10481028

667 84 675 855 1049 1049

668 86 676 856;857 1050;1051 1050 117

669 45 677 858 1052 1052

670 45 678 859 1053 1053

671 43 679 860 1054 1054 65

672 75 680 861 1055 1055

673 89 681 862 1056 1056

674 45 682 863;864 1057;1058 1058

675 60 683 865 1059 1059

676 96 684 866 1060 1060

677 87 685 867;868 1061;1062;10631062

678 93 686 869 1064 1064

679 104 687 870 1065 1065 125

680 60 688 871 1066;1067 1066

681 29 689 872 1068 1068

+ 682 4 690 873 1069 1069

683 45 691 874 1070 1070

684 17 692 875 1071 1071

685 31 693 876;877 1072;1073 1073

686 27 694 878;879 1074;1075 1074 33;34

687 25 695 880 1076 1076

688 25 696 881;882 1077;1078;10791079

689 84 697 883 1080 1080

690 87 698 884 1081 1081

691 25 699 885 1082;1083;10841082

692 87 700 886 1085 1085

+ 693 6 701 887 1086;1087 1086 15

694 60 702 888 1088 1088 85

695 86 703 889 1089;1090 1089

696 75 704 890 1091 1091

+ 697 5 705 891 1092 1092

698 17 706 892 1093 1093



699 25 707 893 1094;1095 1094

700 24 708 894 1096;1097 1097

701 25 709 895 1098 1098

702 32 710 896 1099 1099

703 32 711 897;898 1100;1101 1101

704 32 712 899;900 1102;1103 1102

705 37 713 901;902 1104;1105 1105 47

706 82 714 903 1106;1107;11081107 112

+ 707 4;3;1 715;716 904;905 1109;1110 1109 1

708 29 717 906;907 1111;1112 1112

709 29 718 908;909;9101113;1114;11151114

710 17 719 911 1116;1117 1116

711 65 720 912 1118 1118

712 19 721 913 1119 1119

713 78 722 914 1120;1121;1122;11231123

714 32 723 915 1124 1124

715 86 724 916 1125 1125

716 86 725 917;918 1126;1127 1126

717 94 726 919;920 1128;1129;1130;1131;11321130 120

718 58 727 921 1133 1133

719 14 728 922 1134 1134 20

720 18 729 923;924;925;9261135;1136;1137;1138;1139;11401136 28;29

721 33 730 927 1141 1141

722 42 731 928 1142 1142

723 42 732 929;930 1143;1144 1144

724 24 733 931 1145 1145

725 42 734 932 1146 1146

726 42 735 933;934 1147;1148 1147

727 17 736;737 935;936;9371149;1150;1151;11521149 22

728 32 738 938 1153 1153

729 53 739 939 1154 1154

+ 730 2 740 940 1155 1155

731 16 741 941 1156 1156

732 42;23 742 942 1157 1157

733 42;23 743 943;944 1158;1159 1159

734 106 744 945 1160 1160

735 65 745 946 1161 1161

736 86 746 947 1162 1162

737 81 747 948 1163 1163

738 16 748 949;950 1164;1165 1164

739 25 749 951 1166 1166

740 25 750 952 1167 1167

741 37 751 953 1168 1168

742 37 752 954 1169 1169

743 39 753 955 1170 1170

744 24 754 956 1171 1171

745 82 755 957 1172 1172

746 60 756 958 1173 1173

747 20 757 959 1174 1174

748 29 758 960 1175 1175



749 74 759 961 1176 1176

750 76 760 962 1177 1177 108

751 54 761 963 1178 1178

752 86 762 964 1179 1179

753 76 763 965 1180 1180 109

754 76 764 966 1181 1181 109

755 65 765 967 1182 1182
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Sequence N-term cleavage windowC-term cleavage windowAmino acid beforeFirst amino acidSecond amino acidSecond last amino acidLast amino acidAmino acid after

AAAPPPVR SLRAAASKAAAPPPVRAAAPPPVRLFGVEGTYK A A V R L

AAFLGSEVRTKPVLKKKAAFLGSEVAFLGSEVRLRDDTLPKK A A V R L

AAIAEEQILNKVASEMNTKAAIAEEQIAEEQILNKQRAKRPISK A A N K Q

AALANVYEYRAQDFEGVRAALANVYELANVYEYRGFLETGNLR A A Y R G

AALLSVGK ENDPEVFKAALLSVGKAALLSVGKIGIIVSATK A A G K I

AANQGALPPDLSLIVKYPNEQAARAANQGALPPDLSLIVKARHGGCDYR A A V K A

AAVEEGILPGGGTALVKDDALNATRAAVEEGILGGGTALVKASRVLDEVR A A V K A

ADLEMQIESLTEELAYLKLDELTLTKADLEMQIETEELAYLKKNHEEEMKK A D L K K

AEAESLVAEAQLSNITRVLEQELVRAEAESLVAAQLSNITREKLKAAYSR A E T R E

AEAESLYQSKEDIAQKSKAEAESLYQAESLYQSKYEELQITAK A E S K Y

AEAESLYQSKYEELQITAGREDIAQKSKAEAESLYQELQITAGRHGDSVRNSK A E G R H

AFAPTTVNSGRIAEQIFWRAFAPTTVNPTTVNSGRGKEFEGAVR A F G R G

AFQFFQLNNVPRDPSKTIPKAFQFFQLNFQLNNVPRLFIFKPNSK A F P R L

AFSMNPAFQTSHTFSIGSQALPKGLRADLNKAFSMNPAFIGSQALPKYAFSALFAK A F P K Y

AGDLTEIGEKKRDFEILKAGDLTEIGDLTEIGEKGITLSGGQK A G E K G

AGESGSEGSQSVPIEIPKKYSNDELKAGESGSEGSVPIEIPKKPMSEYVTK A G P K K

AGISYAAYLNVAAQAIR________________NVAAQAIRSSLKTELQK A G I R S

AGREELER YNEFLYSKAGREELERAGREELERVNV_____K A G E R V

AHGGFSVFTGVGERELINNIAKAHGGFSVFVFTGVGERTREGNDLYK A H E R T

AHGNSGHDITTFGRRIQSVTLKAHGNSGHDHDITTFGRIPEAMFRSK A H G R I

AHQTELTHHLLPRARAYRIIRAHQTELTHLTHHLLPRNEWIKAQER A H P R N

AIADLAVGEAKLAYIGSDKAIADLAVGDLAVGEAKYRLAGSFTK A I A K Y

AIAMDPHDTTKAPMYQIMKAIAMDPHDMDPHDTTKVSLVFGNVK A I T K V

AIFEILNK FQDVTREKAIFEILNKAIFEILNKSNYDTNRKK A I N K S

AISLGLR ETLSYFARAISLGLRLRAISLGLRLGSNILAGR A I L R L

AITMEIR ACRDVVSRAITMEIRERAITMEIREGRGVGKKR A I I R E

AKANSIINAIPGNNILTKPEKQTDPKAKANSIINPGNNILTKTGVLGTSAK A K T K T

AKQPVKDGPLSTNVEAKNGIKFSLKAKQPVKDGLSTNVEAKLNDKQTGLK A K A K L

AKVSDSGIVTLAYKPDASSQVKAKVSDSGIGIVTLAYKQLLRPGVTK A K Y K Q

ALEEANADLEVKASYLDKVRALEEANADANADLEVKIRDWYQRQR A L V K I

ALEESNYELEGKASYLDKVRALEESNYESNYELEGKIKEWYEKHR A L G K I

ALELKPDYSKKVVEMSTKALELKPDYELKPDYSKVLLRRASAK A L S K V

ALKQVAGSLKVGSAAQVKALKQVAGSKQVAGSLKLFLAQYREK A L L K L

ALKQVAGSLKLFLAQYRVGSAAQVKALKQVAGSKLFLAQYREVAAFAQFK A L Y R E

ALNAEGTCTGEHGVGIGKLVDRMVKRALNAEGTCEHGVGIGKREYLLEELR A L G K R

ALTTLVYSDNLNLQRFYSGGPLKALTTLVYSSDNLNLQRSAALAFAEK A L Q R S

ALVHHYEECAERFKNTEEGKALVHHYEEHYEECAERVKIQQQQPK A L E R V

AMLNNSMSLYRDQATKTRKAMLNNSMSNNSMSLYRCHTIMNCTK A M Y R C

ANLLSSSNFEATKNQSFIQQKANLLSSSNSSNFEATKKSVLKQVQK A N T K K

ANLLSSSNFEATKKNQSFIQQKANLLSSSNSNFEATKKSVLKQVQDK A N K K S

ANSIINAIPGNNILTKKQTDPKAKANSIINAIPGNNILTKTGVLGTSAK A N T K T

APGILPR GRSRAQVKAPGILPRRKAPGILPRRSVHEPVQK A P P R R

APGQSTVGLLAQLAKSKVNKTKKAPGQSTVGGLLAQLAKQLGFFGSFK A P A K Q

APILINNLLDSGIRAALNDPAKAPILINNLNLLDSGIRLMSKNTPIK A P I R L

AQAQNLAAEEEERDFINEYKKAQAQNLAALAAEEEERLYIKHKKIK A Q E R L

AQEDVPYLLPYILEAEAAAKLPRNEWIKAQEDVPYLLEAEAAAKEKDELDNIK A Q A K E

AQIYDDQLQNYRTLFQATYKAQIYDDQLDDQLQNYRDAGAQDFGK A Q Y R D

AQYEEIANRDSIIAEVKAQYEEIANQYEEIANRSRTEAESWK A Q N R S

AQYEEIAQRDSIIAEVKAQYEEIAQQYEEIAQRSKEEAEALK A Q Q R S



ASEFYYGFAGPKAKFLVFERASEFYYGFYYGFAGPKEKLSSTSTR A S P K E

ASLVYHDGSFNDSRMLTTDNLKASLVYHDGDGSFNDSRLNATLAITK A S S R L

ATFLKDDLPYYVNALADVLYKDREYITLKATFLKDDLALADVLYKTAFKPHELK A T Y K T

ATLILASSTAKPKSRSPEPIKATLILASSASSTAKPKENLFREILK A T P K E

AVADVWSDLEAEFKSPYDLNGKAVADVWSDSDLEAEFKQQAISKKIK A V F K Q

AVDALVPIGREPVQTGLKAVDALVPIDALVPIGRGQRELIIGK A V G R G

AVHETIAEGKEYATRISKAVHETIAEHETIAEGKHTTRDIGGK A V G K H

AVLEGKYDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKKDTVASFKAVLEGKYDGIEDVVAKAEKLAAEAK A V A K A

AVQNIILGIYYNSGEVCCAGSRFADAELKKAVQNIILGEVCCAGSRVYVEESIYK A V S R V

AWISLAVEGEPVNSPNYFVAKLRDDTLPKAWISLAVESPNYFVAKLAAQIFGSK A W A K L

AYGEGEEHEPVVEIPKKAERDEIKAYGEGEEHEPVVEIPKRPASAYVTK A Y P K R

AYTEQNVETAHVAKLQGPEALKAYTEQNVEVETAHVAKESEEGESEK A Y A K E

AYTSHLSSK________________YTSHLSSKTGLHFGRLM A Y S K T

DANNEWFFNRQVTCYGYKDANNEWFFNNEWFFNRERGLPSWSK D A N R E

DAPTFQESALIADKLSINGIGKDAPTFQESESALIADKLLSVMKAGK D A D K L

DDLPYYVNALADVLYKTLKATFLKDDLPYYVNALADVLYKTAFKPHELK D D Y K T

DEEGQDVLLFIDNIFRLTIAEYFRDEEGQDVLLFIDNIFRFTQAGSEVR D E F R F

DELATLQARIAEGWIPRDELATLQAELATLQARLGEMIARLR D E A R L

DFQSYIVSSLPGSTDKALSSNISRDFQSYIVSSLPGSTDKSLDFLNQSR D F D K S

DFYTAEGEYRWPEEIKERDFYTAEGEYTAEGEYRVDARASETR D F Y R V

DGPLSTNVEAKLKAKQPVKDGPLSTNVLSTNVEAKLNDKQTGLK D G A K L

DGTHYLSNVRRRFGMKHKDGTHYLSNTHYLSNVRTGLIVAIFK D G V R T

DGVAHLLNRGGSRYATKDGVAHLLNGVAHLLNRFNFQNTNTK D G N R F

DIALGSSVVSIKSDVGQGPRDIALGSSVGSSVVSIKNQALGGSLR D I I K N

DIENQYETQITQIEHEVSSSGQEVQSSAKQLIAKNRKDIENQYETQEVQSSAKEVTQLRHGK D I A K E

DIGGSSSTTDFTNEIINKAEGKHTTRDIGGSSSTFTNEIINKLSTM____R D I N K L

DKFVEGLSNNKRWKSLSTKDKFVEGLSVEGLSNNKYKIITGAWK D K N K Y

DKGEILQR ITGTIHDRDKGEILQRDKGEILQRCHPLGWFDR D K Q R C

DLFEYTLANQMLTAMAQGYAAEISARDTDANVPRDLFEYTLAYAAEISARRNAMDNASR D L A R R

DLQSTLDNIQSARSLVSKELKDLQSTLDNLDNIQSARPFDELTVDK D L A R P

DLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKSLVSKELKDLQSTLDNLTVDDLTKIKPEIDAKK D L T K I

DLVPDLTNFYQQYKLPHMFIVKDLVPDLTNTNFYQQYKSIQPYLQRK D L Y K S

DMGLLDVRLPSFYCPKDMGLLDVRDMGLLDVRTSDGRVMFK D M V R T

DQDSAVVSSNIKGLFTLFVRDQDSAVVSAVVSSNIKKIVADLKKR D Q I K K

DQDSAVVSSNIKKGLFTLFVRDQDSAVVSVVSSNIKKIVADLKKGR D Q K K I

DRFGNLNVMKWDVPGYKDRFGNLNVRFGNLNVM________K D R V M -

DRIDSVSQLQNVAETTKNKHVEAVKDRIDSVSQQNVAETTKVLFDVSKEK D R T K V

DRNSVIDAIVETHKLNPALSLKDRNSVIDADAIVETHKNLDGYVVNK D R H K N

DSAYTLGQLGLVQFRYIPQEISRDSAYTLGQQLGLVQFRDLNSKVRAR D S F R D

DSGLWGFSTATRNHFSLSYKDSGLWGFSWGFSTATRNVTMIDDLK D S T R N

DSWAGHVAQKGFKELSERDSWAGHVAWAGHVAQKGKYFVTRNR D S Q K G

DTDYDDFEMRLAAGPVKKDTDYDDFEDYDDFEMRGMALKVEEK D T M R G

DVDGAYMTKNEFVTIKKDVDGAYMTVDGAYMTKVDLQAKLDK D V T K V

DVDNAYMIKNDFVTLKKDVDNAYMIVDNAYMIKVELQSKVDK D V I K V

DVETNELVRKVIGAEARDVETNELVVETNELVRINAKCVVNR D V V R I

DVFLSQYFFTGLRNLNKEVSRDVFLSQYFQYFFTGLRADLNKAFSR D V L R A

DVHNGYILRSSVEHIMRDVHNGYILVHNGYILRYLHANGASR D V L R Y

DVTTFLNWCAEPEHDERATTSQMAKDVTTFLNWAEPEHDERKRLGLKTVK D V E R K

DVTTFLNWCAEPEHDERKATTSQMAKDVTTFLNWEPEHDERKRLGLKTVIK D V R K R

DWEPQESEELKKGTAIYMARDWEPQESEQESEELKKDIDNGYTLR D W K K D



DYAVFEPGSRVAGANFGRDYAVFEPGAVFEPGSRHVGLDIKGR D Y S R H

DYFSPSSEELVVSSNHLLNKSPKGHVIRDYFSPSSESSNHLLNKYVYNARKSR D Y N K Y

DYQELMNTKEDLARLLRDYQELMNTYQELMNTKLALDLEIAR D Y T K L

DYSLGATLNNEQITTVDFFQNVNAFLQVGAKMALSYFAKDYSLGATLAFLQVGAKATMNCKLPK D Y A K A

DYVDQDLRVEFAAELRDYVDQDLRDYVDQDLRKWMPELSKR D Y L R K

DYVDQDLRKVEFAAELRDYVDQDLRYVDQDLRKWMPELSKER D Y R K W

EAAEAAIQVEVLENLQSVLKNVSSSDAREAAEAAIQENLQSVLK________R E A L K -

EALQILNLTENTLTKFDPKMNSKEALQILNLLTENTLTKKKLKEVHRK E A T K K

EAYPGDVFYLHSRLLRRPPGREAYPGDVFDVFYLHSRLLERAAKLR E A S R L

ECPNIAGFIKPHIDEALKLITKYGPKECPNIAGFPHIDEALKQLPVFQAHK E C L K Q

EDDVEEAVQAADRICHIYEGREDDVEEAVEAVQAADRAFSNGSWNR E D D R A

EDVLSAWAGVRPLVRYIEFPVKREDVLSAWAAGVRPLVRDPRTIPADR E D V R D

EEGIGSFYSGFTPILFKGGFSRILKEEGIGSFYGFTPILFKQIPYNIAKK E E F K Q

EFAETLRTALKSLLTTKLREFAETLRTETLRTALKERSADDSIR E F L K E

EFINDPR ADLSSNTKEFINDPRNKEFINDPRNPRFAKGGK E F P R N

EGELVKR FGSDRLVKEGELVKRTKEGELVKRTGNIVDVPK E G K R T

EGICGSCAMNIGGRLTFRRSCREGICGSCACAMNIGGRNTLACICKR E G G R N

EGVYEAVESLKRNIKQTDHKEGVYEAVEEAVESLKRNKIGLKGLK E G K R N

EHAALEPR NFGEGSSREHAALEPREHAALEPRFLGGFAIIR E H P R F

EISDAQEIR YEYSSFLKEISDAQEIISDAQEIRLKIMSSIEK E I I R L

EKDELDNIEVSKLEAEAAAKEKDELDNILDNIEVSK________K E K S K -

EKGELSKELLASLKNELLTEIREKGELSKEKELLASLKSATESFVAR E K L K S

ELDSWFQDVTRSELYAIAKELDSWFQDSWFQDVTREKAIFEILK E L T R E

ELIIGDR VPIGRGQRELIIGDRQRELIIGDRQTGKTAVAR E L D R Q

ELIVAITSDKATETGAPKELIVAITSIVAITSDKGLCGSIHSK E L D K G

ELIVAITSDKGLCGSIHSQLAKATETGAPKELIVAITSSIHSQLAKAVRRHLNDK E L A K A

ELKDLQSTLDNIQSARETESLVSKELKDLQSTLDNIQSARPFDELTVDK E L A R P

ELKDLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKETESLVSKELKDLQSTLTVDDLTKIKPEIDAKK E L T K I

ELLASLK REKGELSKELLASLKSKELLASLKSATESFVAK E L L K S

ELMDENFCRERWFPSSRELMDENFCLMDENFCRREDKKDLWR E L C R R

ELTTEIDNNIEQISSYKAWFNEKSKELTTEIDNIEQISSYKSEITELRRK E L Y K S

EMKETGVINLEGESKREGNDLYREMKETGVIINLEGESKVALVFGQMR E M S K V

EMSVDALQNYLQVKFNASGLGREMSVDALQLQNYLQVKAVRAKLDER E M V K A

ENLEVSGENVVEADLKRFADKVYTKENLEVSGEVVEADLKRFVDESLLSK E N K R F

ENTEGEYSGIEHIVCPGVVQSIKNVDLVLIRENTEGEYSPGVVQSIKLITRDASER E N I K L

EQDPDNVFLANKKKFRKIRKEQDPDNVFDNVFLANKQWAIINGIK E Q N K Q

ESELLGGTFKRSALKLVRESELLGGTELLGGTFKSTLDREYIR E S F K S

ESEVSGSVASGSSTGVKGGKKTVKKESEVSGSVSGSSTGVKTSNTKVSSK E S V K T

ESNFLIDFLMGGVSAAVAKPPAPAPKKESNFLIDFGVSAAVAKTAASPIERK E S A K T

ETESLVSK KHAMTNAKETESLVSKETESLVSKELKDLQSTK E T S K E

ETGVINLEGESKNDLYREMKETGVINLEINLEGESKVALVFGQMK E T S K V

ETVELESEAFELKKVLFDVSKETVELESEESEAFELKQKVELAHEK E T L K Q

ETVEPVVQDSEPKNQNIQENKETVEPVVQVVQDSEPKEVPAVVNEK E T P K E

EVAAFAQFGSDLDASTKKLFLAQYREVAAFAQFSDLDASTKQTLVRGERR E V T K Q

EVATNSELVQSGKTKTEELNREVATNSELSELVQSGKSEISELRRR E V G K S

EVKDEQSYIVIRRKLSKLTREVKDEQSYEQSYIVIRERTHRNTAR E V I R E

EVNSDLYGERVYQTTFEREVNSDLYGNSDLYGERGCLMGGIHR E V E R G

EVTAALENAAVGLVAGGKGLAPEGSKEVTAALENVGLVAGGKSKLFTPMMK E V G K S

EYPDLTLETELIDNSVLKNVAKELSKEYPDLTLELIDNSVLKVVTNPSAYK E Y L K V

FACNDQYQKEAPKRATKFACNDQYQACNDQYQKIFKNLFNTK F A Q K I



FALAGAIGCGSTHSSMVPIDVVKYSVSDYMKFALAGAIGMVPIDVVKTRIQLEPTK F A V K T

FASFIDK QIKTLNNKFASFIDKVKFASFIDKVRFLEQQNK F A D K V

FDDLIAEENPIMQTALRGYKKLGLKFDDLIAEEPIMQTALRRLPEDESYK F D L R R

FDGILGLGYDTISVDKGLTFAFGKFDGILGLGYDTISVDKVVPPFYNAK F D D K V

FEDKDHLLFKHDHQYLIKFEDKDHLLDKDHLLFKLNPGKNTDK F E F K L

FEIDTDANVPREQSPSFGKFEIDTDANDTDANVPRDLFEYTLAK F E P R D

FFIDNLGYDTASRGGYEVFKKFFIDNLGYLGYDTASRYKNSVYMGK F F S R Y

FFLGEENR LVSKSEPKFFLGEENRFFLGEENRVRFIGDSVK F F N R V

FFLGEENRVRLVSKSEPKFFLGEENRLGEENRVRFIGDSVAAK F F V R F

FGGFGGPGGVGGLGGPGGFGPGGYPGGIHEVSVNQSLLQPLNVKGGGFGGGRFGGFGGPGLLQPLNVKVDPEIQNVR F G V K V

FGGYEVFKKYSIQGAFKFGGYEVFKGGYEVFKKFFIDNLGYK F G K K F

FGSYYLR WDEAHFGKFGSYYLRHKFGSYYLRHEFYHDVHK F G L R H

FIGDSVAAIGIPVNKLGEENRVRFIGDSVAAAIGIPVNKASLAQYEVR F I N K A

FISEVENTDPTQERLDSIRAARFISEVENTNTDPTQERVNVIGGHSR F I E R V

FLEQQNQVLQTKASFIDKVRFLEQQNQVQNQVLQTKWELLQQVDR F L T K W

FLEQQNQVLQTKWELLQQVDTSTRASFIDKVRFLEQQNQVQQVDTSTRTHNLEPYFR F L T R T

FLGGFAIITKEHAALEPRFLGGFAIIGGFAIITKSFARIHETR F L T K S

FLSQPFAVAEVFTGIPGKERARKIQRFLSQPFAVVFTGIPGKLVRLKDTVR F L G K L

FLSQPFAVAEVFTGIPGKLVRERARKIQRFLSQPFAVGIPGKLVRLKDTVASFR F L V R L

FLVDESPK EQVFSSPKFLVDESPKFLVDESPKIGDFQKCKK F L P K I

FMGKPGVLSPRHVQPKLLKFMGKPGVLKPGVLSPRARWMHLCGK F M P R A

FNFQNTNTRGVAHLLNRFNFQNTNTNFQNTNTRSALKLVRER F N T R S

FNYVAVGDVSNLPYLDELVKDFKLGKFNYVAVGDNLPYLDEL________K F N E L -

FPTPILK ________________RFPTPILKVYWPFFVAR F P L K V

FPYAVLEVKLDDKDICRFPYAVLEVPYAVLEVKLQTQLGQER F P V K L

FQDTLYK VFTEGWPKFQDTLYKKKFQDTLYKKIPLLGPTK F Q Y K K

FSNSSSSNEFSKHEYGSCGRFSNSSSSNSSSNEFSKCDQYGSGSR F S S K C

FSSSSGYGGGSSRGGRGGGGRFSSSSGYGGYGGGSSRVCGRGGGGR F S S R V

FTDGGLFTLFVRISSAKLDKFTDGGLFTGLFTLFVRDQDSAVVSK F T V R D

FTQAGSEVSALLGRLFIDNIFRFTQAGSEVEVSALLGRIPSAVGYQR F T G R I

FTVTLIPGDGVGKLPKKYGGRFTVTLIPGIPGDGVGKEITDSVRTR F T G K E

FVDESLLSTLPAGKVVEADLKRFVDESLLSLSTLPAGKSLVSKSEPR F V G K S

FVFNPPKPRWAGIKTRKFVFNPPKPVFNPPKPRK_______K F V P R K

FYKGESFAASIARGSSFHFSRFYKGESFASFAASIARHEHYLAYKR F Y A R H

GAFDLCLK TQPFFTARGAFDLCLKGAFDLCLKSPTFVGDLR G A L K S

GAILSGPPGTGKKMGAKIPRGAILSGPPSGPPGTGKTLLAKATAR G A G K T

GALAYIGSDKEDFKYNHKGALAYIGSLAYIGSDKAIADLAVGK G A D K A

GCGANILR EGVGSLFKGCGANILRGCGANILRGVAGAGVIK G C L R G

GDEDPEKLHTLTTSFRVIEIMDQRGDEDPEKLHTLTTSFRIKNLEMGCR G D F R I

GDVDLVINYLKGKAISSSRGDVDLVINDLVINYLKSSAGFADKR G D L K S

GFISPYFITDPKTEGMRFDRGFISPYFIPYFITDPKSSKVEFEKR G F P K S

GFLPSVVGIVVYRDGVAGLYRGFLPSVVGVVGIVVYRGLYFGMYDR G F Y R G

GFSSGSAVVSGGSRGGGGGGFRGFSSGSAVAVVSGGSRRSTSSFSCR G F S R R

GFSSGSAVVSGGSRRGGGGGGFRGFSSGSAVVVSGGSRRSTSSFSCLR G F R R S

GGGGGGYGSGGSSYGSGGGSYGSGGGGGGGRTISGGGSRGGGGGGYGGGGGGGGRGSYGSGGSR G G G R G

GGGGSFGYSYGGGSGGGFSASSLGGGFGGGSRGSSRVCGRGGGGSFGYGGFGGGSRGFGGASGGR G G S R G

GGNVLPIHYDPK________________LPIHYDPKTVKQLTKEM G G P K T

GGSGGGGSISGGGYGSGGGSGGRGGRQSGSRGGSGGGGSSGGGSGGRYGSGGGSKR G G G R Y

GGSGGSHGGGSGFGGESGGSYGGGEEASGSGGGYGGGSGKYGGGSGSRGGSGGSHGGYGGGSGKSSHS____R G G G K S

GIRPAINVGLSVSRLEAELFYKGIRPAINVNVGLSVSRVGSAAQVKK G I S R V



GISELGIYPAVDPLDSKDATTVLSRGISELGIYAVDPLDSKSRLLDAAVR G I S K S

GITSYAVSPYAQKHMGGPKQKGITSYAVSAVSPYAQKPLQGIFHNK G I Q K P

GITSYAVSPYAQKPLQGIFHNAVFNSFRHMGGPKQKGITSYAVSNAVFNSFRRFKSQFLYK G I F R R

GKDLSPAINYTKKIVADLKKGKDLSPAISPAINYTKLKNAVQNEK G K T K L

GKHDTAGSIGAGALTGALFKNSTIDALRGKHDTAGSALTGALFKSSKGLKPMR G K F K S

GKPNSTVLATTAGALGLLTLDGIISKNHNARFLKGKPNSTVLTLDGIISKKYYSRYDKK G K S K K

GKWDVPGYKKVEEMVKKGKWDVPGYKWDVPGYKDRFGNLNVK G K Y K D

GKWDVPGYKDRKVEEMVKKGKWDVPGYDVPGYKDRFGNLNVM_K G K D R F

GLAVNDFLQVKPEQNSSKRGLAVNDFLVNDFLQVKGSNNIFAIR G L V K G

GLCGSIHSQLAKIVAITSDKGLCGSIHSSIHSQLAKAVRRHLNDK G L A K A

GLFLEDESLNSSRIMDEAAERGLFLEDESDESLNSSRSTT_____R G L S R S

GLGNPLLYDGVERLYAITFRKGLGNPLLYLLYDGVERVSLQDIKDK G L E R V

GLTLEEVNTMWEEGVLPWKLLVVPETKGLTLEEVNEEGVLPWKSASWVPPSK G L W K S

GLYYGSYR VMFMHMAKGLYYGSYRGLYYGSYRSPRVTLWNK G L Y R S

GMALNLEPGQVGIVLFGSDRVEFSSGVKGMALNLEPIVLFGSDRLVKEGELVK G M D R L

GMALNLEPGQVGIVLFGSDRLVKVEFSSGVKGMALNLEPFGSDRLVKEGELVKRTK G M V K E

GNFFSSNPISSFVVDTYKPLTAKQSKGNFFSSNPSFVVDTYKQLHSHRQSK G N Y K Q

GNNYDLEDLQHDDKPWYKGWIPSSRRGNNYDLEDHDDKPWYKAMLE____R G N Y K A

GPAPLNLEIPAYEFDGDKVIVGDISGRIRKGPAPLNLEDGDKVIVG________K G P V G -

GPIDAAGR LGNPIDGKGPIDAAGRGPIDAAGRSRAQVKAPK G P G R S

GSIDITTTNSYEKQERIEQIKGSIDITTTTTTNSYEKEKLQERLAK G S E K E

GSLGGGFSSGGFSGGSFSRSLRISSSKGSLGGGFSFSGGSFSRGSSGGGCFK G S S R G

GSNVVRPYTPVSDLSQKFAKFVTPKGSNVVRPYPVSDLSQKGHFQLVVKK G S Q K G

GSSGGGCFGGSSGGYGGLGGFGGGSFRFSGGSFSRGSSGGGCFGFGGGSFRGSYGSSSFR G S F R G

GSSSGGGYSSGSSSYGSGGRAFGGSGGRGSSSGGGYSSYGSGGRQSGSRGGSR G S G R Q

GSVTSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRERITTTKKGSVTSVQADATTVLSRGISELGIYK G S S R G

GTPNDAYVPPPENKPQKPGGVRGTPNDAYVYVPPPENKLEGSYHWYR G T N K L

GTVTSAEPLDPKDAHNGLLKGTVTSAEPSAEPLDPKSFKRIEKAK G T P K S

GVAGAGVISMYDQLQMILFGKGCGANILRGVAGAGVILQMILFGKKFK_____R G V G K K

GVAGAGVISMYDQLQMILFGKKGCGANILRGVAGAGVIQMILFGKKFK______R G V K K F

GVETLAEAVAATLGPKEGRASLLKGVETLAEAVAATLGPKGRNVLIEQK G V P K G

GVSDEANLNETGRSILEERIKGVSDEANLANLNETGRVLAVGDGIK G V G R V

GYDAGENTYQAPPADRHGDGLPQRGYDAGENTYQAPPADRSTVEVKVSR G Y D R S

GYFIKPTVFGDVKGGERLGSKGYFIKPTVPTVFGDVKEDMRIVKEK G Y V K E

HALIVYDDLSKEWFRDNGKHALIVYDDIVYDDLSKQAVAYRQLK H A S K Q

HDLTLWYVENNSNPLLPEDTKRVTCASSGRHDLTLWYVLLPEDTKRISYKPASFR H D K R I

HEDLVNSIESKVVGTGNIKHEDLVNSILVNSIESKNLSLQTGTK H E S K N

HEFYHDVHPPLGKKFGSYYLRHEFYHDVHDVHPPLGKMLVGLSGYR H E G K M

HGGGGGGFGGGGFGSRSSFSCLSRHGGGGGGFGGGGFGSRSLVGLGGTR H G S R S

HGSGSGHSSSYGQHGSGSGWSSSSGRGQSPSRGRHGSGSGHSGWSSSSGRHGSGSGQSR H G G R H

HGVQELEIELQSQLSKAKEVTQLRHGVQELEIELQSQLSKKAALEKSLR H G S K K

HIYQSAAAGLKTGSTATGRHIYQSAAAQSAAAGLKKVTLELGGR H I L K K

HKDGTHYLSNVRFLRRFGMKHKDGTHYLTHYLSNVRTGLIVAIFK H K V R T

HLIWDTAK IHYGGAIRHLIWDTAKHLIWDTAKELTLKGVYR H L A K E

HLNDQPNADIVTIGDKQLAKAVRRHLNDQPNADIVTIGDKIKMQLLRTR H L D K I

HLNDQPNADIVTIGDKIKQLAKAVRRHLNDQPNAVTIGDKIKMQLLRTHPR H L I K M

HMDLPEIAAKRLLIPVAKHMDLPEIADLPEIAAKLEQEVQANK H M A K L

HQDTDAFLHSHLARYFDIITIKHQDTDAFLFLHSHLARYPQRYEDGK H Q A R Y

IAAGDGDDDDELWKDVKARIAAGDGDDGDGDDDDE________R I A D E -

IALPTRVEPKLQRTPGKKIALPTRVELPTRVEPKVFFANERTK I A P K V



IANVVHFYKGSAPNAKRIANVVHFYANVVHFYKSLPQGPAPR I A Y K S

IAPALVTGNTVVLKPLLMWAWKIAPALVTGTGNTVVLKTAESTPLSK I A L K T

IASDFGVLNDAHNGLLKNRLGCFEKIASDFGVLDAHNGLLKGTVTSAEPK I A L K G

IDQLNWK QYFKKAYKIDQLNWKMKIDQLNWKMTHAKDDSK I D W K M

IDSEEAEYIKVSTKFNSRIDSEEAEYSEEAEYIKLLELHLKNR I D I K L

IEISELNR GDSVRNSKIEISELNRIEISELNRVIQRLRSEK I E N R V

IGASALGGGLSAWNQPIEVIRDKLNPFEKIGASALGGNQPIEVIRVEMQSKKEK I G I R V

IGDYILK QSFTSIARIGDYILKSRIGDYILKSPVLSKLCR I G L K S

IGEFESSFLSYLKLDGIELSRIGEFESSFSSFLSYLKSNHNELLTR I G L K S

IGLFGGAGVGKAPYARGGKIGLFGGAGFGGAGVGKTVFIQELIK I G G K T

IGVLANHVPTVEQLLPGVVEVMEGSNSKNLPAKSGRIGVLANHVVMEGSNSKKFFISGGFR I G S K K

IINVIGEPIDERVGRETLGRIINVIGEPIGEPIDERGPIKSKLRR I I E R G

IINVIGEPIDERGPIKVGRETLGRIINVIGEPIDERGPIKSKLRKPIHR I I I K S

IISGLGVGGIAVLCPMLISEIAPKWYQYFIGRIISGLGVGLISEIAPKHLRGTLVSR I I P K H

IKDEQDSTLTFRMVLDALLKIKDEQDSTQDSTLTFRRSCREGICK I K F R R

IKEWYEK SNYELEGKIKEWYEKHKIKEWYEKHGNSHQGEK I K E K H

IKGVSDEANLNETGRVSSILEERIKGVSDEAANLNETGRVLAVGDGIR I K G R V

IKPEIDAK LTVDDLTKIKPEIDAKIKPEIDAKVEEMVKKGK I K A K V

IKPEIDAKVEEMVKLTVDDLTKIKPEIDAKAKVEEMVKKGKWDVPGK I K V K K

ILIAEGWIPRSNYDTNRKILIAEGWIIAEGWIPRDELATLQAK I L P R D

ILKEEGIGSFYSGFTPILFKGLVGGFSRILKEEGIGGFTPILFKQIPYNIAKR I L F K Q

ILSNEQIYNRESTCSGKKILSNEQIYSNEQIYNRWNLLADDFK I L N R W

IPLLGPTLEDHTPPEDKPNFQDTLYKKIPLLGPTLTPPEDKPN________K I P P N -

IPSAVGYQPTLATDMGLLQEREVSALLGRIPSAVGYQDMGLLQERITTTKKGSR I P E R I

IQLEPTVYNKPIDVVKTRIQLEPTVYLEPTVYNKGMVGSFKQR I Q N K G

IQQEQMGGQTFTLKEEEKEKIRIQQEQMGGGGQTFTLKDYVEGNLPR I Q L K D

IQSVDAVSSAVKPFDVVKSRIQSVDAVSDAVSSAVKKYNWCLPSR I Q V K K

IRLENEIQTYRYQQLLDIKIRLENEIQENEIQTYRSLLEGEGSK I R Y R S

ISIFEAVHGSAPDIAGQDKPSANIGHKISIFEAVHPDIAGQDKANPTALLLK I S D K A

ISIFYNDPVSSLSFEPSEKPIFNAKMKAGTYPKISIFYNDPEKPIFNAKTIEQSPSFK I S A K T

ISISTSGGSFRYNLGGSKRISISTSGGSTSGGSFRNRFGAGAGR I S F R N

ISSIQDILPALEISNQSRLLLLSEKKISSIQDILLEISNQSRRPLLIIAEK I S S R R

ISTLAVK SARDAPTKISTLAVKVKISTLAVKVHGGSRYAK I S V K V

ISYKPASFISKLLPEDTKRISYKPASFKPASFISKFIESHKKMR I S S K F

ITGSTATQLSSFKKAKVISSLRITGSTATQTQLSSFKKRNDEARRQR I T K K R

ITSGQELNRRLMSNHTKITSGQELNTSGQELNRVIFRDHFSK I T N R V

ITSTDPNADYGKRNVFKDGKITSTDPNADPNADYGKNLAQLLGYK I T G K N

IVAAEGVGSLFKGAFDCLRKIVAAEGVGEGVGSLFKGCGANILRK I V F K G

IYQQSVK TSDTSTARIYQQSVKERIYQQSVKENPFGNSIR I Y V K E

KAAFLGSEVRGTKPVLKKKAAFLGSEAFLGSEVRLRDDTLPKK K A V R L

KAGISYAAYLNVAAQAIR________________NVAAQAIRSSLKTELQR K A I R S

KAPGQSTVGLLAQLAKLSKVNKTKKAPGQSTVGLLAQLAKQLGFFGSFK K A A K Q

KDAEAWFNEKEQLAEQNRKDAEAWFNAEAWFNEKSKELTTEIR K D E K S

KDRYDDALNATRSEVEVGEKKDRYDDALDDALNATRAAVEEGILK K D T R A

KESNFLIDFLMGGVSAAVAKLPPAPAPKKESNFLIDGVSAAVAKTAASPIERK K E A K T

KGEELEIVGHNSTPLKRVERGNLKKGEELEIVGHNSTPLKTTVTGIEMK K G L K T

KGLGNPLLYDGVERQLYAITFRKGLGNPLLLLYDGVERVSLQDIKDR K G E R V

KGPAPLNLEIPAYEFDGDKYDISGRIRKGPAPLNLAYEFDGDKVIVG____R K G D K V

KGSVTSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRQERITTTKKGSVTSVQDATTVLSRGISELGIYK K G S R G

KIEALIR DIIYIQEKKIEALIRNKKIEALIRNQYLKEYEK K I I R N



KIPLLGPTLEDHTPPEDKPNKFQDTLYKKIPLLGPTTPPEDKPN________K K I P N -

KISSIQDILPALEISNQSRPLLLLSEKKISSIQDILEISNQSRRPLLIIAEK K I S R R

KIVAAEGVGSLFKDGAFDCLRKIVAAEGVEGVGSLFKGCGANILRR K I F K G

KLLDGLKK ELPLRSTRKLLDGLKKKLLDGLKKCMELWQKHR K L K K C

KLSSYAQSHLENTSIKIVLNMFEKKLSSYAQSHLENTSIKVHLRTAVAK K L I K V

KLYCVYVAVGQKNNGSDESKKLYCVYVAVYVAVGQKRSTVAQLVK K L Q K R

KMDEAEQLFYKEKAKISAKKMDEAEQLEAEQLFYKNAETKNLDK K M Y K N
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SLLEGEGSSGGGGRENEIQTYRSLLEGEGSGSSGGGGRGGGSFGGGR S L G R G

SLNLTLRK TPIGKGHRSLNLTLRKSLNLTLRKTFGLFANVR S L R K T

SLNNQFASFIDKSREREQIKSLNNQFASQFASFIDKVRFLEQQNK S L D K V

SLNNQFASFIDKVRSREREQIKSLNNQFASASFIDKVRFLEQQNQVK S L V R F

SLPQGPAPAIKANVVHFYKSLPQGPAPQGPAPAIKANTRLARYK S L I K A

SLQDFFGLAMSDSNLLDVIRPNYERRLKSLQDFFGLSNLLDVIRCSAKFHKDK S L I R C

SLQDIIAILGMDELSEQDKQETLQTYKSLQDIIAIDELSEQDKLTVERARKK S L D K L

SLQDIIAILGMDELSEQDKLTVERQETLQTYKSLQDIIAIQDKLTVERARKIQRFLK S L E R A



SLVGLGGTKGGGGFGSRSLVGLGGTLVGLGGTKSISISVAGR S L T K S

SLVNLGGSKAGGGFGSRSLVNLGGSLVNLGGSKSISISVARR S L S K S

SLWDSSEKDNSQKDGVVGLVKSLWDSSEKSEKDNSQKIEAKK___K S L Q K I

SNHNELLTEIRSSFLSYLKSNHNELLTNELLTEIREKGELSKEK S N I R E

SNHNELLTEIREKSSFLSYLKSNHNELLTLLTEIREKGELSKELLK S N E K G

SNVNDNGVNLEKTSKGHVKKSNVNDNGVDNGVNLEKQVANDVNSK S N E K Q

SPPVYSDISR________________PVYSDISRNINDLLNKM S P S R N

SPTFVGDLTMAHEGIVGGAEFGYDISAGSISRGAFDLCLKSPTFVGDLISAGSISRYAMALSYFK S P S R Y

SPTGIVLMNMGGPSKNMQNAQKRSPTGIVLMMNMGGPSKVEETYDFLR S P S K V

SQGDDINELQFVDPVKETRKVLQKSQGDDINELQFVDPVKVIDYYRTLK S Q V K V

SQTDAFYTQYKQTASVLNRSQTDAFYTDAFYTQYKNGTAASEPR S Q Y K N

SQYEQLAEQNRKTQLLNNMRSQYEQLAEQLAEQNRKDAEAWFNER S Q R K D

SQYEQLAEQNRKDAEAWFNEKTQLLNNMRSQYEQLAEAEAWFNEKSKELTTEIR S Q E K S

SSAGFADKIDGRDLVINYLKSSAGFADKFADKIDGRMIDTGRTHK S S G R M

SSLKTELQTASVLNRNVAAQAIRSSLKTELQQTASVLNRSQTDAFYTR S S N R S

STGVENSGAGPTSFKLVRFASTRSTGVENSGGAGPTSFKTMKVIDPQR S T F K T

STLDREYITLKELLGGTFKSTLDREYIDREYITLKATFLKDDLK S T L K A

STLGCPPTIEIGGGGHFGIYGSLKSTLGCPPTIEIGGGGH________K S T G H -

STMQELNSRGILTANEKSTMQELNSTMQELNSRLASYLDKVK S T S R L

STQEVITFENLLKVVPGFNIKSTQEVITFITFENLLKQWDTLWTSK S T L K Q

STVAQLVQTLEQHDAMKYVAVGQKRSTVAQLVQLEQHDAMKYSIIVAATR S T M K Y

STVETFISSMTATADVLAMAKLLSSAGAKSTVETFISADVLAMAKVEVNLAAIK S T A K V

SVHAVHSHADGTSYDEEPYKFNEKSVIKSVHAVHSHSYDEEPYKIKDKVIYSK S V Y K I

SVHEPVQTGLKAPGILPRRSVHEPVQTEPVQTGLKAVDALVPIR S V L K A

SVTKPVAPTSTDAPAKPKFYSTDKSKSVTKPVAPTDAPAKPKETLMVKVKK S V P K E

SYAYFMVGAMGLLSSAGAKNNDADKGRSYAYFMVGLLSSAGAKSTVETFISR S Y A K S

SYSNSVQWRYCTNYGTKSYSNSVQWYSNSVQWRVPLGLCFAK S Y W R V

TAAENDFVTLKYEDEINKRTAAENDFVENDFVTLKKDVDNAYMR T A L K K

TAAENDFVTLKKYEDEINKRTAAENDFVNDFVTLKKDVDNAYMIR T A K K D

TAFKPHELTESVLPAARALADVLYKTAFKPHELESVLPAARYDYAVAEQK T A A R Y

TAPVSSTAGPQTASTSKISNLVKSKTAPVSSTAPQTASTSKLAADVPLEK T A S K L

TATQEGVISFWRGILDCFKRTATQEGVIEGVISFWRGNTANVIRR T A W R G

TAVALDTILNQKIGDRQTGKTAVALDTILDTILNQKRWNNGSDEK T A Q K R

TAVALDTILNQKRIGDRQTGKTAVALDTIDTILNQKRWNNGSDESK T A K R W

TDGSAPGDAGVSYLTRGLETLYSRTDGSAPGDAGVSYLTRYVSKKQDWR T D T R Y

TELQTASVLNRQAIRSSLKTELQTASVQTASVLNRSQTDAFYTK T E N R S

TFDLQSDANNILAQGEKQQLIEMEKTFDLQSDANILAQGEKDAAATAN_K T F E K D

TFGLFANVRPAKSLNLTLRKTFGLFANVFANVRPAKSIEGFKTTK T F A K S

TGDGDIENIPYGVLVWATGNAPRDATTITAKTGDGDIENWATGNAPREVSKNLMTK T G P R E

TGDLAGTATTSSFTEAVIKIASGPENRTGDLAGTASFTEAVIKRL______R T G I K R

TGHALLHTLYGQALRRTCAVADRTGHALLHTTLYGQALRHDTHFFIER T G L R H

TGLHFGR YTSHLSSKTGLHFGRLKTGLHFGRLSLRSLTAK T G G R L

TGNIVDVPVGPGLLGRKEGELVKRTGNIVDVPVGPGLLGRVVDALGNPR T G G R V

TGPIVYVQNADGIFFK________________NADGIFFKLAEGKGTNM T G F K L

THNLEPYFESFINNLRQQVDTSTRTHNLEPYFESFINNLRRRVDQLKSR T H L R R

TIAMDGTEGLVRHLGENTVRTIAMDGTEDGTEGLVRGEKVLDTGR T I V R G

TIDDLKNQILNLTTDNANILLQIDNARRDYSKYYKTIDDLKNQLLQIDNARLAADDFRLK T I A R L

TIEQSPSFGKEKPIFNAKTIEQSPSFEQSPSFGKFEIDTDANK T I G K F

TIEQSPSFGKFEIDTDANVPREKPIFNAKTIEQSPSFDTDANVPRDLFEYTLAK T I P R D

TIFEAENIPIDWETINIKKEITDSVRTIFEAENIDWETINIKQTDHKEGVR T I I K Q



TILTHNTSMYKQSFPLVEKTILTHNTSTHNTSMYKFGLPHADDK T I Y K F

TKEQGYFEGNNSRPSKAKSNRTKEQGYFEYFEGNNSRNIPPPPPPR T K S R N

TKPSNEDPQEINDQKRRKISTNKTKPSNEDPPQEINDQKSINGDEESK T K Q K S

TLEDELEVTEGMRVITIREGRTLEDELEVLEVTEGMRFDRGFISPR T L M R F

TLLDIDNTRDLTVGNNKTLLDIDNTLLDIDNTRMTLDDFRIK T L T R M

TLLEAIDAIEQPSRPTDKPLRKAGVVKGKTLLEAIDARPTDKPLRLPLQDVYKK T L L R L

TLLEGEESRDLEIATYRTLLEGEESLLEGEESRMSGECAPNR T L S R M

TLNPSFSEKSDFSVNVKTLNPSFSELNPSFSEKGEFTGVAVK T L E K G

TLSDYNIQKGKQLEDGRTLSDYNIQLSDYNIQKESTLHLVLR T L Q K E

TLVGVSHTNEEVRSLDRVAWRTLVGVSHTSHTNEEVRNMAEEFEYR T L V R N

TNAENEFVTIKYEDEINKRTNAENEFVENEFVTIKKDVDGAYMR T N I K K

TNAENEFVTIKKYEDEINKRTNAENEFVNEFVTIKKDVDGAYMTR T N K K D

TNEAAGDGTTSATVLGRLLQEVASKTNEAAGDGTSATVLGRAIFTESVKK T N G R A

TNKDDKLNPFEKGIRKITGKTNKDDKLNDKLNPFEKIGASALGGK T N E K I

TPEEHETCSQLVDRFHAFIVYRTPEEHETCTCSQLVDRMVKRALNAR T P D R M

TPHEIQEANSVDMSALKKPVFIRHRTPHEIQEASVDMSALKDPQTDADRR T P L K D

TPHEIQEANSVDMSALKDPQTDADRKPVFIRHRTPHEIQEADPQTDADRVKDPQWLIR T P D R V

TPLDFLLR SMQYEYCRTPLDFLLRTPLDFLLRRTRFAFLDR T P L R R

TPNFDDVLKLASKSTYRTPNFDDVLPNFDDVLKENNDADKGR T P L K E

TPNFDDVLKENNDADKGRLASKSTYRTPNFDDVLNNDADKGRSYAYFMVGR T P G R S

TPQDILLR VNLLYGNKTPQDILLRTPQDILLRKELDALKEK T P L R K

TPTDDANAAVGGQDTTKPKMSWLFGDKTPTDDANAGQDTTKPKELSLKQSLK T P P K E

TQEFSQMACEKGVEISKQKTQEFSQMAFSQMACEKTKPYLDKVK T Q E K T

TQSQIEDFKRLKNQIVKTQSQIEDFQSQIEDFKYNHKGALAK T Q F K Y

TQSQIEDFKYNHKRLKNQIVKTQSQIEDFEDFKYNHKGALAYIGSK T Q H K G

TREGNDLYRVFTGVGERTREGNDLYREGNDLYREMKETGVIR T R Y R E

TTSTTLESELYAIAKSDLYTVLKTTSTTLESSELYAIAKELDSWFQDK T T A K E

TTYENVDLVLIRAKSIEGFKTTYENVDLNVDLVLIRENTEGEYSK T T I R E

TVDLSISTK LIVELGDKTVDLSISTVDLSISTKIQKLNKVLK T V T K I

TVFIQELINNIAKFGGAGVGKTVFIQELIELINNIAKAHGGFSVFK T V A K A

TYMGWWGHMGGPK________________WGHMGGPKQKGITSYAK T Y P K Q

VACFLER GTLDSNGKVACFLERKKVACFLERKVLPTLSVK V A E R K

VAEEEERLEKRRWENALRVAEEEERLEEEERLEKEGRRTGYVR V A E K E

VAFTGSTATGRTNHPKIKKVAFTGSTATGSTATGRHIYQSAAAK V A G R H

VAIGEVPFTFGVRLPLPRDPRVAIGEVPFVPFTFGVRTEGESKLSR V A V R T

VALTGLTIAEYFREPPGARARVALTGLTILTIAEYFRDEEGQDVLR V A F R D

VALVFGQMNEPPGARINLEGESKVALVFGQMMNEPPGARARVALTGLK V A A R A

VATVSLPR SPATLNSRVATVSLPRVATVSLPRSCAAAGTER V A P R S

VDLLNQEIEFLKIKVELQSKVDLLNQEINQEIEFLKVLYDAEISK V D L K V

VDPEIQNVKLLQPLNVKVDPEIQNVDPEIQNVKAQEREQIKK V D V K A

VEEWYGEDLKKEMRGMALKVEEWYGEDWYGEDLKKFRKIRKEQK V E K K F

VEFEKPLLLLSEKITDPKSSKVEFEKPLLPLLLLSEKKISSIQDIK V E E K K

VELAHEAK EAFELKQKVELAHEAKVELAHEAKAVLDSWVRK V E A K A

VELALWDTAGQEDYDRDVEVDGRRVELALWDTAGQEDYDRLRPLSYPDR V E D R L

VELTEIKDDVVQLDEPQFSR________________LDEPQFSRNQAIVEEKM V E S R N

VEVNLAAIPLGKADVLAMAKVEVNLAAILAAIPLGKNVVVKWQGK V E G K N

VFFANER LPTRVEPKVFFANERTKVFFANERTFLSWLNFK V F E R T

VFGLNNIQAEELVEFSSGVKAVGDGIARVFGLNNIQVEFSSGVKGMALNLEPR V F V K G

VFNTVVSTDSTPVTNQKRLQKQDNRVFNTVVSTSTPVTNQKSSGRCWLFR V F Q K S

VGDPFDESTFQGAQTSQMQLNKKAASESIKVGDPFDESTSQMQLNKILKYVDIGK V G N K I



VGEDDQTEAQGALINLIQGLRTFGVSQIKVGEDDQTEINLIQGLRSKHKTFIGK V G L R S

VGGASEVEVGEKSGGVAVIRVGGASEVESEVEVGEKKDRYDDALR V G E K K

VGQSLSIVSNDELSKLNLTQLSKVGQSLSIVVSNDELSKAAFSNLTTK V G S K A

VHYQTTGPEIAHQTKFENEANWKVHYQTTGPPEIAHQTKGNIDAFIAK V H T K G

VIEFLSANKKGSQVAVEKVIEFLSANEFLSANKKEITTSEEIK V I K K E

VIIIDTDPNSYKKLNRDLSKVIIIDTDPDTDPNSYKLQPENAIPK V I Y K L

VINATPTMVIPPLILVRVGETALSRVINATPTMIPPLILVRLQRGVLKGR V I V R L

VKEVQEQVQHTVRKHSEVFRRVKEVQEQVEQVQHTVRLLDSNNPPR V K V R L

VLAVGDGIARANLNETGRVLAVGDGIAVGDGIARVFGLNNIQR V L A R V

VLDELTLTKADINGLRRVLDELTLTLDELTLTKADLEMQIER V L T K A

VLDEVVVDNFDQKTALVKASRVLDEVVVDVVDNFDQKLGVDIIRKR V L Q K L

VLEHLHSTAFQNTPLSLPTREENDHPNRVLEHLHSTTPLSLPTRGTLESLENR V L T R G

VLFDDMVEYEDGTPATTSQMAKGGSIAMARVLFDDMVEATTSQMAKDVTTFLNWR V L A K D

VLFDVSKETVELESEAFELKQNVAETTKVLFDVSKEESEAFELKQKVELAHEK V L L K Q

VLQQSISEIEQLLSKGNPKFQEKVLQQSISEEIEQLLSKLK______K V L S K L

VLYDAEISQIHQSVTDTNVILSMDNSRNQEIEFLKVLYDAEISILSMDNSRNLDLDSIIK V L S R N

VMFFLPWQGKDVRTSDGRVMFFLPWQFFLPWQGKVLAGTTDIR V M G K V

VMGDEFNWSEKNAVHATVKVMGDEFNWDEFNWSEKKRQWELEKK V M E K K

VNVFNINNNREGFSTLKKVNVFNINNVFNINNNRYLNSFQSSK V N N R Y

VQALEEANNDLENKRLASYLDKVQALEEANANNDLENKIQDWYDKKK V Q N K I

VQETLQTYKEHYDVASKVQETLQTYQETLQTYKSLQDIIAIK V Q Y K S

VQLLDATEIFRNLNKIYNKVQLLDATELDATEIFRTLGKHKREK V Q F R T

VQSELGNPKLAKSVISRVQSELGNPQSELGNPKFQEKVLQQR V Q P K F

VSDSGIVTLAYKASSQVKAKVSDSGIVTGIVTLAYKQLLRPGVTK V S Y K Q

VSDVLNASRFADARMKKVSDVLNASSDVLNASRNKHVEAVKK V S S R N

VSLQDIK LLYDGVERVSLQDIKDRVSLQDIKDFADKVYTR V S I K D

VSLQDIKDFADKLLYDGVERVSLQDIKDDIKDFADKVYTKENLER V S D K V

VSLQDIKDFADKVYTKLLYDGVERVSLQDIKDFADKVYTKENLEVSGER V S T K E

VSNLNDAVEEVVSLKARVGDNLRVSNLNDAVVEEVVSLKGWPHKVCER V S L K G

VSPEDPAVQAELDLIMAGIEAEKRSIAKSNKVSPEDPAVMAGIEAEKLAGNASWGK V S E K L

VTIADDNEDLNKLVVLPRYRVTIADDNEDDNEDLNKIGGFVTNLR V T N K I

VTLVEALPNILNMFDKPELSKEIKVTLVEALPNILNMFDKYLVDYAQDK V T D K Y

VTMQNLNDRGLLSGNEKVTMQNLNDTMQNLNDRLASYLDKVK V T D R L

VTVLGAGGGIGQPLSLLLKSTVANPYKVTVLGAGGQPLSLLLKLNHKVTDLK V T L K L

VVDALGNPIDGKVGPGLLGRVVDALGNPLGNPIDGKGPIDAAGRR V V G K G

VVDALGNPIDGKGPIDAAGRVGPGLLGRVVDALGNPGPIDAAGRSRAQVKAPR V V G R S

VVDLLAPYAREILETGIKVVDLLAPYDLLAPYARGGKIGLFGK V V A R G

VVPGYGHAVLRWDTLNAGRVVPGYGHAGYGHAVLRKTDPRYTAR V V L R K

VVTADQGEALAKNKSDMETRVVTADQGEDQGEALAKELGIPFIER V V A K E

VYAIEATCHAPKFEENTFDKVYAIEATCEATCHAPKLEGVYSEIK V Y P K L

VYVEESIYDKEVCCAGSRVYVEESIYVEESIYDKFIEEFKAAR V Y D K F

VYVEESIYDKFIEEFKEVCCAGSRVYVEESIYDKFIEEFKAASESIKVR V Y F K A

VYWPFFVAGAAVYYGMSKRFPTPILKVYWPFFVAAVYYGMSKAADLSSNTK V Y S K A

WLISQEAIYDTIMNMTKNNKIIGSRWLISQEAIDTIMNMTKGQIGGKNWR W L T K G

WMPELSK YVDQDLRKWMPELSKEKWMPELSKEIKVTLVEK W M S K E

WQGKPVFIRLGKNVVVKWQGKPVFIQGKPVFIRHRTPHEIQK W Q I R H

WYGGMSTDTIFVERGAEAHRLRWYGGMSTDTDTIFVERKTHREDWTR W Y E R K

YAGILDCFKKQGTLDRKYAGILDCFAGILDCFKRTATQEGVK Y A F K R

YAGILDCFKRKQGTLDRKYAGILDCFGILDCFKRTATQEGVIK Y A K R T

YAMALSYFAKISAGSISRYAMALSYFMALSYFAKDYSLGATLR Y A A K D



YCAITGASDGIGKKYGAKTGKYCAITGASGASDGIGKEFARQMAKK Y C G K E

YDGAFDCLRMTSGQAVKYDGAFDCLDGAFDCLRKIVAAEGVK Y D L R K

YDGAFDCLRKMTSGQAVKYDGAFDCLGAFDCLRKIVAAEGVGK Y D R K I

YDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKFKAVLEGKYDNIPEHAGIEDVVAKAEKLAAEAK Y D A K A

YDYAVAEQCPVKESVLPAARYDYAVAEQVAEQCPVKSAEDQLYAR Y D V K S

YEDEINKR MVEDYRNKYEDEINKRYEDEINKRTNAENEFVK Y E K R T

YEELQITAGRAESLYQSKYEELQITAELQITAGRHGDSVRNSK Y E G R H

YEELQQTAGRAESWYQTKYEELQQTAELQQTAGRHGDDLRNTK Y E G R H

YEEQTTNHPVAIVGARNPYAPGLRYEEQTTNHPVAIVGAREYIFSENSR Y E A R E

YENEVALR AADDFRLKYENEVALRYENEVALRQSVEADINK Y E L R Q

YFPTQALNFAFKGNTANVIRYFPTQALNQALNFAFKDKIKAMFGR Y F F K D

YFPTQALNFAFKDKGNTANVIRYFPTQALNLNFAFKDKIKAMFGFKR Y F D K I

YFQPSSIDEVVELVKIYSAKPERYFQPSSIDDEVVELVKSARLAEKSR Y F V K S

YGSGGGSKGGSISGGGYGSGGGKSGGGSGGRYGSGGGSKGYGSGGGKHSSGGGSRR Y G G K H

YIPIQYVLSRFFSDKIAKYIPIQYVLPIQYVLSRYPSYGLNYK Y I S R Y

YIPQAGIPPGVINIVSGFGKLSALYVSKYIPQAGIPNIVSGFGKIVGEAITNK Y I G K I

YKESPEFK EWEEEFIKYKESPEFKYKESPEFKLLNSHIDLK Y K F K L

YLAPAYK GFTGLVAKYLAPAYKDKYLAPAYKDFADARMKK Y L Y K D

YLAPAYKDFADARGFTGLVAKYLAPAYKDYKDFADARMKKVSDVLK Y L A R M

YLCEVNKVEDAKTLVPESPRYLCEVNKVVNKVEDAKRSIAKSNKR Y L A K R

YLCEVNKVEDAKRTLVPESPRYLCEVNKVNKVEDAKRSIAKSNKVR Y L K R S

YLENCNPR GFFGLQKKYLENCNPRYLENCNPRDINSQGFKK Y L P R D

YLPDASSQVKVNIEFATRYLPDASSQPDASSQVKAKVSDSGIR Y L V K A

YLVDYAQDLFKEEKNILNMFDKYLVDYAQDQDLFKEEKIDLRLKTMK Y L E K I

YPFTIGELK LVNFDTFRYPFTIGELPFTIGELKYSMQYEYCR Y P L K Y

YQGLINEQEKSIVKRLVKYQGLINEQGLINEQEKQKLNKPSSK Y Q E K Q

YTNPLFMQSISPVKGFMHLYLKYTNPLFMQMQSISPVKSALEHNEVK Y T V K S

YTVSFIEGDGIGPEISKKPNPSTGKYTVSFIEGGIGPEISKSVKKIFSAK Y T S K S

YVDIGKNEGATLITGGERMQLNKILKYVDIGKNETLITGGERLGSKGYFIK Y V E R L

YVEPGNAMSGEGEKKNDMTTMKYVEPGNAMAMSGEGEKLQVTTVRDK Y V E K L

YVEPGNAMSGEGEKLQVTTVRKNDMTTMKYVEPGNAMKLQVTTVRDYDLKEIDK Y V V R D

YYQNNWTDGPRDFLNSASRYYQNNWTDNNWTDGPRQDSYDLFLR Y Y P R Q



A Count R Count N Count D Count C Count Q Count E Count G Count H Count

3 1 0 0 0 0 0 0 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

3 0 1 0 0 1 2 0 0

3 1 1 0 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 0 0 1 0

3 0 1 1 0 1 0 1 0

3 0 0 0 0 0 2 4 0

2 0 0 1 0 1 4 0 0

4 1 1 0 0 1 3 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

3 1 0 0 0 2 4 1 0

2 1 1 0 0 0 0 1 0

1 1 2 0 0 2 0 0 0

3 0 1 0 0 2 0 1 1

1 0 0 1 0 0 2 2 0

1 0 0 0 0 1 3 3 0

6 1 1 0 0 1 0 1 0

1 2 0 0 0 0 3 1 0

1 1 0 0 0 0 1 4 1

1 1 1 1 0 0 0 3 2

1 1 0 0 0 1 1 0 3

4 0 0 1 0 0 1 1 0

2 0 0 2 0 0 0 0 1

1 0 1 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

3 0 4 0 0 0 0 1 0

2 0 1 1 0 1 1 1 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

3 0 1 1 0 0 3 0 0

1 0 1 0 0 0 4 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

3 1 0 0 0 2 0 1 0

2 0 1 0 1 0 2 5 1

1 1 2 1 0 1 0 0 0

2 1 0 0 1 0 3 0 2

1 1 2 0 0 0 0 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

2 0 4 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

3 0 0 0 0 2 0 2 0

1 1 2 1 0 0 0 1 0

4 1 1 0 0 2 4 0 0

5 0 0 1 0 1 3 0 0

1 1 1 2 0 3 0 0 0

2 1 1 0 0 1 2 0 0

2 1 0 0 0 2 2 0 0



2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 1 1 2 0 0 0 1 1

3 0 1 3 0 0 0 0 0

3 0 0 0 0 0 0 0 0

3 0 0 2 0 0 2 0 0

2 1 0 1 0 0 0 1 0

2 0 0 0 0 0 2 1 1

3 0 1 2 0 0 3 3 1

2 1 2 0 2 1 1 3 0

3 0 2 0 0 0 2 1 0

1 0 0 0 0 0 5 2 1

3 0 1 0 0 1 2 0 1

1 0 0 0 0 0 0 0 1

1 1 3 1 0 0 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 0 0

2 0 1 3 0 0 0 0 0

0 1 1 3 0 1 2 1 0

2 1 0 1 0 1 1 0 0

0 0 0 2 0 1 0 1 0

1 1 0 1 0 0 2 1 0

1 0 1 1 0 0 1 1 0

0 1 1 1 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

1 0 0 1 0 0 0 1 0

1 0 1 1 0 5 5 1 1

0 0 2 2 0 0 1 2 0

0 0 2 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 1 1 1 0

6 1 1 1 0 2 2 1 0

1 1 1 2 0 2 0 0 0

1 1 1 5 0 2 1 0 0

0 0 1 2 0 2 0 0 0

0 1 0 2 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 1 0 0 0

1 0 1 2 0 1 0 0 0

0 1 2 1 0 0 0 1 0

1 1 1 2 0 2 1 0 0

1 1 1 2 0 0 1 0 1

1 1 0 1 0 2 0 2 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

2 0 0 1 0 1 0 1 1

0 1 0 4 0 0 1 0 0

1 0 0 2 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 0 0 0 0

0 1 1 1 0 0 2 0 0

0 1 0 1 0 1 0 1 0

0 1 1 1 0 0 0 1 1

1 1 1 2 1 0 3 0 1

1 1 1 2 1 0 3 0 1

0 0 0 1 0 1 4 0 0



1 1 0 1 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 2 0 1

0 0 1 1 0 1 1 0 0

3 0 4 2 0 3 1 2 0

0 1 0 3 0 1 0 0 0

0 1 0 3 0 1 0 0 0

4 0 1 0 0 2 4 0 0

1 0 2 0 0 1 2 0 0

1 1 0 1 0 0 1 1 1

2 0 1 1 1 0 2 1 1

3 1 0 3 0 1 3 0 0

2 2 0 1 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 2 3 0

2 1 0 0 0 0 2 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 2 1 0

1 1 1 0 2 0 1 4 0

1 1 0 0 0 0 3 1 0

2 1 0 0 0 0 2 0 1

1 1 0 1 0 1 2 0 0

0 0 1 2 0 0 3 0 0

1 0 0 0 0 0 3 1 0

0 1 0 2 0 1 1 0 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 1 1 1 1 2 1

1 1 1 2 0 2 1 0 0

1 1 1 5 0 2 2 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 1 1 0 2 0 0

0 0 2 1 0 1 3 0 0

0 0 1 0 0 0 4 2 0

1 0 1 1 0 2 1 0 0

1 1 2 1 0 0 4 1 0

0 0 1 0 1 1 4 3 1

1 0 2 2 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 0 2 2 0

1 0 0 0 0 0 2 3 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 0 3 2 0

1 0 0 0 0 0 5 0 0

0 0 0 1 0 1 3 0 0

4 0 0 2 0 1 1 1 0

1 0 1 0 0 1 2 1 0

0 1 0 1 0 1 2 0 0

0 1 1 1 0 0 2 1 0

5 0 1 0 0 0 2 3 0

0 0 1 2 0 0 3 0 0

1 0 1 1 1 2 0 0 0



3 0 0 1 1 0 0 3 1

1 0 0 1 0 0 0 0 0

2 1 1 2 0 1 2 0 0

0 0 0 3 0 0 0 3 0

0 0 0 2 0 0 1 0 1

1 1 1 2 0 0 1 0 0

1 1 1 2 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

0 2 1 0 0 0 2 1 0

0 0 2 0 0 2 1 17 1

0 0 0 0 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

2 0 1 1 0 0 0 2 0

0 1 1 1 0 1 3 0 0

0 0 1 0 0 4 1 0 0

0 1 1 1 0 6 2 0 0

1 0 0 0 0 0 0 2 0

2 0 0 0 0 1 1 2 0

2 1 0 0 0 1 1 2 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

0 1 3 0 0 1 0 0 0

1 0 2 2 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

0 0 2 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 4 0

0 1 0 1 0 0 0 2 0

2 1 0 0 0 1 1 2 0

0 0 0 1 0 0 0 3 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

3 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 0 0 0 0 0 0 4 0

2 0 0 1 0 0 0 2 0

1 1 1 0 1 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 2 1 1

0 0 1 2 0 0 0 1 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 4 0

1 2 0 0 0 0 0 4 0

0 1 0 0 0 0 0 21 0

1 1 0 0 0 0 0 17 0

0 0 1 1 0 0 0 2 1

0 1 0 0 0 0 0 15 0

1 0 0 0 0 0 3 23 1

1 2 1 0 0 0 0 2 0



1 0 0 2 0 0 1 2 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

3 1 2 0 0 2 0 2 1

1 0 1 1 0 0 0 1 0

4 0 0 1 0 0 0 5 1

3 0 1 1 0 0 0 4 0

0 0 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 0 2 0

1 0 1 1 0 1 0 1 0

1 0 0 0 1 1 0 2 1

0 1 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 1 0 0 1 3 0

0 0 1 0 0 0 4 2 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 1 1 4 0

1 1 1 1 0 1 1 4 0

0 0 2 1 0 0 0 1 0

0 0 2 4 0 1 1 1 1

2 0 1 2 0 0 2 3 0

2 1 0 1 0 0 0 2 0

0 0 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 8 0

0 1 1 1 0 1 0 1 0

0 1 0 0 1 0 0 15 0

0 1 0 0 0 0 0 8 0

6 1 0 4 0 1 0 1 1

1 0 2 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

2 0 0 1 0 2 0 4 0

2 0 0 1 0 2 0 4 0

4 0 0 0 0 0 2 2 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

3 1 1 2 0 1 1 2 0

0 0 0 1 0 0 0 2 0

1 0 0 2 0 0 0 0 1

0 1 3 2 0 0 2 0 1

0 0 1 1 0 0 2 0 1

0 0 0 1 0 0 1 1 3

0 1 0 0 0 0 0 11 1

0 1 0 0 0 1 0 8 3

0 0 0 0 0 3 3 1 1

3 0 0 0 0 1 0 1 1

0 1 1 1 0 0 0 1 2

1 0 0 1 0 0 0 0 1

1 0 2 3 0 1 0 1 1

1 0 2 3 0 1 0 1 1

2 0 0 1 0 0 1 0 1

2 1 0 2 0 1 0 0 3

2 0 0 5 0 0 1 2 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0



1 0 1 0 0 0 0 0 1

2 0 1 0 0 0 0 1 0

2 0 2 2 0 0 0 2 1

0 0 1 1 0 1 0 0 0

1 0 0 1 0 0 3 0 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

3 1 1 0 0 1 1 4 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

0 0 0 0 0 0 2 1 0

1 0 0 0 0 0 0 5 0

1 0 2 0 0 1 3 3 1

0 1 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 1 0 0 2 2 0

2 0 0 0 1 0 1 4 0

0 1 0 2 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 3 0 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 2 3 0

0 1 2 0 0 1 1 0 0

0 0 1 2 0 0 2 1 1

2 1 0 1 0 2 1 2 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 4 1 2 0

2 0 0 1 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 1 2 0 0

3 0 0 2 0 1 1 2 1

1 0 2 1 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 2 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

1 0 1 2 0 0 0 1 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

0 0 0 0 0 2 0 0 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

6 1 1 0 0 1 0 1 0

3 0 0 0 0 2 0 2 0

2 0 1 1 0 0 2 0 0

2 2 1 3 0 0 0 0 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

0 0 1 0 0 0 3 2 1

0 1 1 1 0 0 1 3 0

2 0 1 2 0 0 2 2 0

6 1 0 4 0 1 0 1 1

1 1 0 0 0 0 1 0 0



0 0 1 2 0 0 2 1 1

1 1 1 1 0 2 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

1 0 1 0 0 1 1 0 1

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0

3 0 0 1 0 1 3 1 1

2 1 1 0 0 0 0 1 0

2 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

2 0 0 3 0 0 0 0 0

0 1 1 1 0 0 0 0 0

2 0 0 1 0 0 2 0 0

4 1 1 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 0 0 1 0

2 0 1 3 0 1 3 1 0

4 0 2 0 0 2 2 1 1

2 0 1 0 0 0 1 2 0

2 1 2 0 0 0 0 0 0

3 0 3 1 0 3 4 2 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

0 1 0 2 0 0 0 2 0

0 1 2 1 0 0 0 0 1

1 0 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 0 0 2 2 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 0 1 0 0 0 2 0 0

0 0 1 1 0 0 2 2 0

0 1 1 1 0 1 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 0 2 2 0 1 4 0 0

5 0 0 0 0 1 1 2 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0

5 1 0 2 0 2 1 1 0

0 0 0 0 0 1 0 2 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 0 0 2 0

2 0 3 1 0 1 3 2 1

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

2 1 1 2 0 1 2 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0



0 1 0 1 0 0 0 1 0

1 0 0 1 0 0 0 1 1

0 0 0 2 0 1 1 0 3

1 0 0 3 0 0 1 1 0

1 1 1 1 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 2 1 0 0

1 0 0 2 0 3 2 0 0

2 0 1 0 0 1 2 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 1 1

0 0 3 2 1 2 1 0 1

0 0 1 1 0 2 1 0 0

0 1 1 1 0 1 1 0 0

1 0 2 2 0 2 0 0 0

0 0 4 1 0 3 0 3 0

2 0 1 2 0 2 1 0 0

3 1 1 3 0 2 2 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

4 0 1 0 1 1 0 1 0

0 0 1 1 0 0 0 1 0

1 0 2 1 0 0 1 0 0

1 1 0 1 0 0 2 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

1 1 3 0 0 0 1 0 0

3 0 0 1 0 0 2 1 0

2 0 1 0 0 2 2 1 1

1 0 0 0 0 1 1 1 1

2 0 3 1 0 2 2 3 0

0 0 2 0 0 1 0 0 1

1 0 1 0 0 2 1 2 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 0 2 0 0 0 0 0

1 2 0 0 0 0 2 0 0

3 1 0 1 0 1 3 1 1

0 1 1 1 0 0 1 0 0

2 1 1 1 0 1 1 1 0

0 0 0 0 0 0 1 0 1

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 0 3 0 0 3 0 0 1

1 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 1 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 1 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 3 0 1 0

0 1 0 1 0 1 0 3 0

1 1 1 0 0 1 2 1 1



0 1 0 1 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 0 3 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

2 1 0 3 0 2 1 3 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 1 0 0 1 1 0 1 0

0 1 1 0 0 0 1 0 1

1 0 1 0 0 1 1 1 0

1 0 1 0 0 2 0 0 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

0 1 2 0 0 2 0 0 0

0 0 0 0 0 2 0 0 0

1 0 2 1 0 0 0 1 0

1 1 1 0 1 0 1 4 1

0 1 2 0 0 1 0 1 0

0 1 0 2 0 0 0 0 0

1 1 2 1 0 0 0 1 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

2 0 3 2 0 1 2 0 0

1 1 2 3 1 0 3 0 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 3 0 0 0 2 1 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

2 0 2 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 1 1 1 0

0 0 3 1 0 0 0 0 0

2 1 2 0 1 2 1 0 0

3 1 2 3 0 2 2 0 0

3 1 2 2 0 2 3 0 0

0 1 2 1 0 0 2 0 0

1 1 1 1 0 0 2 0 1

0 0 2 1 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 0 0 0 0

2 0 1 1 0 0 2 1 0

2 0 1 0 0 0 0 0 2

0 1 2 0 0 1 1 0 1

0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

1 0 2 3 0 1 5 1 0

0 1 1 2 0 1 1 0 0

0 0 3 2 0 0 0 1 0

1 0 3 0 0 0 3 0 0

0 0 3 0 0 1 1 0 1

2 0 1 1 0 2 0 0 0



1 0 1 1 0 0 1 0 1

6 1 1 1 1 0 2 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 0 1 1 0 0 1 0 0

2 1 2 1 1 0 0 1 0

2 0 1 0 0 3 2 0 0

2 1 5 2 0 1 1 2 0

0 0 1 2 0 0 0 0 1

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 1 0 0 0

0 0 4 4 0 1 0 1 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

0 0 0 3 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 0 3 0

1 1 1 0 0 0 2 0 1

3 0 0 1 0 1 3 1 1

1 0 0 1 0 1 0 2 0

3 0 0 1 0 1 2 2 0

0 0 0 1 0 1 0 0 1

0 0 1 1 0 1 0 1 0

0 0 1 1 0 1 0 1 0

2 2 0 1 0 1 1 1 0

1 1 1 2 0 1 0 2 0

4 0 0 0 0 2 1 7 0

0 0 0 0 0 2 1 1 0

1 1 1 1 0 4 1 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 1

0 0 0 2 0 1 0 1 1

1 1 0 0 0 1 0 3 0

0 1 0 1 0 3 2 0 1

1 1 0 1 0 1 0 3 0

1 1 0 0 0 2 0 0 1

0 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 1 1 0 1 1 1 0

2 1 0 0 0 1 3 1 0

0 0 3 0 0 1 2 1 0

0 3 0 0 0 4 0 12 3

0 1 0 0 0 1 0 4 1

1 2 1 1 0 1 1 1 0

1 1 0 1 0 1 3 1 1

0 0 3 0 0 3 0 3 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

1 0 1 2 0 2 2 0 0

0 1 2 2 0 2 2 0 1

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 2 4 0 1 1 1 1

1 1 2 3 0 1 0 1 1

1 1 2 3 0 1 0 1 1

1 1 1 0 0 0 0 0 1



0 2 1 1 0 0 1 0 0

1 2 0 1 0 0 2 0 0

0 1 0 1 0 0 0 0 1

0 2 0 1 0 3 2 0 1

2 1 1 2 0 0 4 1 2

2 1 0 1 0 3 1 0 1

0 1 0 0 0 1 1 1 1

0 2 1 1 0 0 0 4 0

3 0 0 1 0 0 1 3 0

3 0 1 1 0 0 0 0 0

5 0 4 2 0 0 2 2 1

2 1 0 1 0 1 1 0 0

2 1 0 0 0 2 2 0 0

1 0 1 0 0 0 2 0 1

1 0 1 0 0 1 1 1 1

1 2 0 0 0 0 0 0 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 1 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 0 2 0 0

1 0 0 2 0 0 1 1 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

1 0 1 4 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 10 0

1 0 0 0 0 0 1 4 0

1 1 0 2 0 2 1 1 0

1 1 0 1 2 0 0 2 0

1 0 2 1 0 3 0 1 1

0 0 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 2 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 2 1 1

1 0 1 0 0 0 1 0 0

3 1 0 0 0 0 0 10 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

3 1 0 0 0 2 4 1 0

2 0 0 0 0 0 3 0 1

0 0 1 1 0 3 0 0 0

1 0 0 2 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 0 2 6 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 2 1 0 1 0 0 0

1 1 2 1 0 1 0 0 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 1 3 0 1 0 1 0

1 0 0 3 0 2 2 1 0

1 1 0 3 0 2 3 1 0



0 0 0 0 0 0 0 3 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

0 0 1 2 0 1 1 0 0

0 1 2 0 0 0 2 0 1

0 1 2 0 0 0 3 0 1

0 0 4 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

3 1 0 2 0 0 2 6 1

0 0 1 0 0 0 0 3 0

0 0 1 3 0 2 1 1 0

1 0 0 1 0 2 0 0 0

1 1 1 0 0 3 2 0 0

3 1 2 1 0 3 4 0 0

2 1 0 2 0 0 0 2 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

1 0 1 0 0 0 1 3 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 1 0 1 5 1

0 1 1 0 0 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

2 0 0 1 0 3 1 0 1

4 0 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 2 0 0 2 1 3

0 0 0 0 0 1 1 1 1

3 0 0 1 0 0 0 0 0

4 0 0 0 0 0 0 3 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

2 0 1 1 0 0 1 0 0

2 0 1 1 0 0 1 0 0

3 1 0 0 0 0 2 0 1

3 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

2 1 1 1 0 1 0 0 0

2 1 0 2 0 0 0 3 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

2 0 2 2 0 2 1 1 0

2 1 1 0 0 0 0 1 0

2 1 2 2 0 0 1 4 0

3 0 0 1 0 0 1 2 0

2 1 0 0 0 1 0 2 2

0 1 0 0 0 0 0 2 1

0 1 1 1 0 0 0 4 0

1 0 1 1 0 1 0 2 0

0 1 3 0 0 0 2 0 1

1 1 0 1 0 0 1 2 0

2 1 5 4 0 2 0 0 0

0 0 0 0 0 1 1 1 0

1 1 1 2 0 1 2 1 0

1 0 2 1 0 0 3 0 0



0 0 1 0 0 0 0 0 1

0 1 2 0 0 1 2 2 0

0 0 2 2 0 2 2 0 0

0 1 0 1 0 0 4 1 0

0 1 1 2 0 0 0 0 0

2 2 0 2 0 1 2 0 0

0 1 0 0 0 0 3 1 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 1 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 2 1 1

1 0 2 0 0 0 2 0 0

1 0 2 0 0 0 2 0 0

3 1 1 1 0 0 1 3 0

0 0 2 2 0 0 1 0 0

0 1 0 1 1 1 3 0 1

2 0 1 1 0 1 2 0 1

3 1 1 4 0 2 2 0 1

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 0 1 2 0 0 0 0 0

1 1 3 4 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

3 0 1 3 0 1 0 2 0

1 0 0 0 1 2 2 0 0

0 0 0 1 0 2 1 0 0

0 0 1 1 0 2 1 0 1

0 2 1 1 0 0 1 1 0

2 0 0 0 0 0 2 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 2 0 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 0 0 4 1

1 1 0 0 1 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 5 0 0

2 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 1 2 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

2 1 1 0 0 1 1 2 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 1 0 1 2 0 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 0 0 1 0 0 3 1 0

0 0 0 0 0 0 3 0 0

2 0 0 0 0 0 2 0 1

2 1 0 3 0 1 2 1 0

0 1 0 3 0 2 3 0 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 0 2 0 0 1 3 2 0

0 0 2 1 0 1 0 0 0

1 0 1 2 0 4 1 2 0



2 1 1 2 0 3 2 3 0

1 0 0 0 0 0 3 3 0

0 0 1 1 0 1 1 1 0

1 0 0 0 0 2 1 1 2

1 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 2 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 3 2 0 1

2 1 0 1 0 0 0 2 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 0 1 3 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 2

2 0 0 3 0 1 2 1 0

1 0 0 1 0 0 5 0 0

0 0 0 0 0 3 2 0 0

1 1 2 3 0 2 1 0 1

0 0 0 0 0 1 0 1 0

0 0 1 1 0 0 2 1 0

0 1 5 0 0 0 0 0 0

2 0 3 1 0 1 3 0 0

0 0 0 0 0 2 1 0 0

1 1 0 1 0 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 1 1 0

1 0 0 1 0 0 0 1 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

1 0 2 1 0 0 2 0 0

4 0 0 2 0 1 4 1 0

1 0 2 3 0 0 1 0 0

1 0 2 1 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 1 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 5 0

1 0 1 2 0 0 0 2 0

3 1 1 3 0 0 0 4 0

2 1 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 2 1

3 0 0 1 0 1 1 1 0

3 0 0 0 1 0 1 0 1

0 0 0 1 0 0 2 0 0

0 0 0 1 0 0 4 0 0

3 0 0 0 0 0 0 2 0

1 0 1 1 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 1 0 1 0

0 1 0 1 0 0 1 2 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

3 0 0 0 0 0 0 0 0



2 0 0 1 1 0 0 3 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

2 0 1 2 0 0 2 2 1

2 0 0 1 1 1 1 0 0

0 1 1 1 0 0 2 0 0

1 1 0 0 0 1 2 1 0

1 1 0 0 0 2 2 1 0

2 1 1 0 0 1 2 1 1

1 1 1 0 0 0 2 0 0

2 0 1 0 0 1 0 0 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 1 2 0 0

0 0 0 0 0 0 0 13 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 1 0 4 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

4 1 0 2 0 0 0 0 0

1 0 1 1 1 0 2 0 0

1 1 1 1 1 0 2 0 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

1 0 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 2 0 1 2 0 0

0 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 2 2 1 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 0 2 3 0

1 1 1 1 0 0 2 4 0

1 0 1 0 0 0 3 3 0

1 1 1 0 0 1 3 3 0

0 1 2 1 0 1 0 1 0



I Count L Count K Count M Count F Count P Count S Count T Count W Count

0 0 0 0 0 3 0 0 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 3 1 0 0 2 1 0 0

1 2 1 0 0 1 0 1 0

1 4 1 1 0 0 1 1 0

1 2 0 0 0 0 2 1 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

1 2 1 0 0 0 2 1 0

0 0 0 0 1 1 1 2 0

0 1 0 0 3 1 0 0 0

1 1 1 1 3 2 4 2 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

2 0 1 0 0 2 4 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 2 0 1 1 0

1 0 0 0 1 0 1 2 0

0 3 0 0 0 1 0 2 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 1 1 0 1 0 2 0

2 1 1 0 1 0 0 0 0

1 2 0 0 0 0 1 0 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

4 1 2 0 0 1 1 1 0

0 1 3 0 0 2 1 1 0

1 1 2 0 0 0 2 1 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 2 0 0 1 1 0 0

0 2 2 0 0 0 1 0 0

0 4 2 0 1 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 2 0

0 4 0 0 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 2 0 2 0 0 2 0 0

0 2 1 0 1 0 3 1 0

0 2 2 0 1 0 3 1 0

4 1 1 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 2 0 0 0

0 3 1 0 0 1 1 1 0

3 3 0 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 2 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0



0 0 1 0 2 1 1 0 0

0 1 0 0 1 0 3 0 0

0 4 2 0 1 1 0 1 0

1 2 2 0 0 1 2 2 0

0 1 1 0 1 0 1 0 1

1 1 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 1 0

2 1 2 1 1 1 0 0 0

3 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 1 2 2 0 1

1 0 1 0 0 2 0 0 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 0 0 3 1 0

0 0 0 0 2 0 0 0 1

1 1 1 0 1 1 1 1 0

0 3 1 0 0 1 0 0 0

2 2 0 0 2 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 0 1 0

1 1 1 0 1 1 4 1 0

0 0 0 0 1 0 0 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 2 0 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 3 0 0

3 0 1 0 0 0 5 2 0

3 0 1 0 1 0 3 3 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 3 0 2 1 0 1 2 0

1 2 0 0 0 0 2 1 0

1 4 1 0 1 1 2 3 0

0 2 1 0 1 1 0 1 0

0 2 0 1 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

1 0 2 0 0 0 3 0 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

0 3 0 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 1 0 2 2 1

0 0 1 0 0 0 1 0 1

0 0 0 1 1 0 0 1 0

0 0 1 1 0 0 0 1 0

1 0 1 1 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 2 0 0 3 0 1 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 1 1 0 2 1

0 1 1 0 1 1 0 2 1

0 1 2 0 0 1 1 0 1



0 0 0 0 1 1 1 0 0

0 3 1 0 1 1 5 0 0

0 1 1 1 0 0 0 1 0

1 3 1 0 3 0 1 3 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 0 1 0 0

1 4 1 0 0 0 0 3 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

3 1 2 0 1 2 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 1 1 0 1

2 1 1 0 3 1 2 1 0

0 2 1 0 1 0 0 2 0

1 0 0 0 1 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

2 0 0 1 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

0 4 3 0 0 0 2 0 0

0 1 0 0 1 0 1 1 1

2 1 0 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 1 1 0

3 3 2 0 0 0 3 1 0

1 3 1 0 0 0 2 1 0

1 5 2 0 1 1 2 3 0

0 3 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

3 1 1 0 0 0 2 2 0

1 1 2 1 0 0 1 1 0

0 2 1 1 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 0 0 1 2 1 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

0 2 1 0 1 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 6 1 0

1 2 1 1 2 0 2 0 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 2 1 0 1 0 1 1 0

0 0 1 0 0 2 1 1 0

0 1 1 0 2 0 2 1 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

2 0 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 0 1 0

1 4 1 0 0 1 1 2 0

0 0 1 0 1 0 0 0 0



2 1 1 1 1 1 3 1 0

1 0 1 0 2 0 1 0 0

2 2 0 1 1 1 0 1 0

2 2 1 0 1 0 1 1 0

0 2 2 0 2 0 0 0 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 1 0 0 2 0 1 1 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

1 4 1 0 3 5 2 0 0

0 0 2 0 2 0 0 0 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

3 0 1 0 1 1 1 0 0

1 0 0 0 1 1 1 2 0

0 2 1 0 1 0 0 1 0

0 4 1 0 1 0 1 3 1

2 1 1 0 2 0 0 1 0

1 1 1 0 3 2 1 1 0

1 2 1 0 3 2 1 1 0

0 1 1 0 1 1 1 0 0

0 1 1 1 1 2 1 0 0

0 0 0 0 2 0 0 2 0

0 3 0 0 1 1 1 0 0

1 1 1 0 1 2 0 1 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

0 1 1 0 1 0 0 1 0

0 0 1 0 2 0 6 0 0

0 0 0 0 1 0 6 0 0

0 2 0 0 3 0 0 2 0

0 2 0 0 1 0 2 1 0

1 1 1 0 1 1 0 2 0

0 3 1 0 1 1 2 1 0

0 0 1 0 2 3 0 0 0

1 0 1 0 2 0 2 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 1 1 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 1 1 1 3 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

2 0 1 0 2 2 1 1 0

1 1 0 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 1 0 5 0 0

0 0 0 0 1 0 5 0 0

0 0 0 0 0 0 6 0 0

0 1 0 0 3 0 7 0 0

1 1 1 0 0 2 0 0 0

1 0 0 0 0 0 5 0 0

0 0 1 0 1 0 8 0 0

2 1 0 0 0 1 2 0 0



2 2 1 0 0 2 2 0 0

1 0 1 0 0 1 2 1 0

2 1 1 0 3 2 3 1 0

1 1 2 0 0 1 1 1 0

1 2 2 0 1 0 1 2 0

2 5 2 0 0 1 2 4 0

0 0 2 0 0 1 0 0 1

0 0 2 0 0 1 0 0 1

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 2 1 0 0 0 2 0 0

0 3 0 0 1 0 3 0 0

0 3 0 0 0 1 0 0 0

0 3 1 1 0 1 0 2 2

0 1 0 0 0 0 1 0 0

1 3 0 1 1 1 1 0 0

1 4 1 1 1 1 1 0 0

1 0 1 0 3 1 4 1 0

0 2 2 0 0 1 0 0 1

2 2 1 0 1 3 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 0 0

2 0 1 0 0 0 2 3 0

0 1 0 0 3 0 6 0 0

0 1 1 0 0 2 3 1 0

0 1 0 0 3 0 5 0 0

0 0 0 0 0 0 9 0 0

0 3 0 0 1 3 3 6 0

0 0 1 0 0 4 0 1 0

0 1 1 0 0 2 1 2 0

2 2 1 2 1 0 1 0 0

2 2 2 2 1 0 1 0 0

0 2 1 0 0 1 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 2 0 1 0

1 0 2 0 2 1 0 1 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

0 4 1 0 0 2 1 2 1

1 1 1 0 0 0 2 0 0

0 1 1 0 1 2 0 0 0

0 0 0 0 2 0 1 0 0

0 0 0 0 0 0 11 0 1

1 3 1 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 0 0 0 1 1

2 1 1 0 0 1 0 1 0

3 1 2 0 0 1 0 1 0

1 1 1 1 0 1 0 0 0

0 2 0 0 1 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 0 1 0



1 0 1 0 1 0 0 0 0

1 2 1 0 0 1 0 2 0

1 3 1 0 1 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 1

2 0 1 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

3 2 0 0 0 1 2 0 1

2 1 1 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 2 0 3 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 3 1 1 0 2 2 1 0

4 0 0 0 0 1 0 0 0

5 0 1 0 0 2 0 0 0

5 3 1 1 0 2 2 0 0

1 1 1 0 1 0 1 2 0

1 0 2 0 0 0 0 0 1

1 1 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 0 1 0 0 0

2 0 3 1 0 1 0 0 0

3 1 0 0 0 1 0 0 1

3 2 2 0 3 1 2 1 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

1 3 1 0 0 5 0 2 0

1 3 0 1 0 2 1 2 0

1 1 1 0 0 1 0 1 0

1 1 1 1 1 0 0 2 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

2 1 0 0 0 0 0 1 0

3 0 1 0 1 1 2 0 0

3 1 2 0 3 3 5 0 0

2 0 0 0 1 0 4 1 0

4 2 0 0 0 1 4 0 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 1 1 3 0 0

1 1 2 0 1 0 3 3 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 1 1 2 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

2 1 1 0 0 0 1 0 0

0 3 2 0 0 1 1 1 0

0 0 2 0 1 0 0 0 1

0 1 1 0 0 0 0 1 0

1 2 2 1 2 0 2 0 0

1 2 2 0 0 1 1 1 0

0 3 1 0 0 1 0 0 0

1 2 2 0 1 3 0 0 0

0 3 1 0 1 3 3 6 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0



1 3 2 0 0 5 0 2 0

4 2 1 0 0 1 4 0 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

0 3 3 0 0 0 0 0 0

1 2 2 0 0 0 4 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 1 1 0 0 0 0

3 1 2 0 1 3 3 2 0

0 1 2 0 2 1 0 1 0

1 0 2 0 0 0 0 3 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

1 1 2 0 1 0 0 0 0

1 1 2 0 1 0 0 0 0

1 0 3 0 0 1 0 2 0

0 1 1 0 0 1 0 0 1

0 2 1 0 0 2 1 0 0

1 1 0 0 2 1 2 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

3 3 2 0 0 0 1 1 0

0 4 1 0 0 0 2 1 1

0 2 1 0 1 0 2 1 1

2 1 0 0 0 0 1 1 0

0 6 3 0 0 7 1 1 1

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 1 1 0 0 0

1 2 2 0 1 1 0 0 0

0 3 1 0 3 0 0 2 0

0 1 0 0 0 0 3 0 0

0 3 1 0 1 1 0 1 0

1 5 2 0 1 2 1 3 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 2 0 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 1 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

0 1 1 2 1 1 1 0 0

2 1 1 0 2 1 0 1 0

0 3 3 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 0 2 0

0 2 0 0 1 0 0 0 0

0 3 1 0 3 0 2 1 0

1 3 1 0 1 0 0 1 0

1 3 1 0 1 2 1 0 0

0 2 0 0 1 0 0 0 0

2 2 1 0 1 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

2 4 1 1 1 1 0 1 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0



2 1 0 0 0 0 0 0 0

0 3 1 0 0 1 0 0 0

0 1 2 0 0 2 4 0 1

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 2 1 0

1 3 1 0 1 1 0 2 0

2 1 1 1 0 0 0 1 0

0 3 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 1 0 1 1 0

1 2 2 0 1 1 3 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 1 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 4 1 0 2 0 2 0 0

1 3 1 1 0 0 0 0 0

0 3 1 1 0 0 0 1 0

0 2 1 1 0 0 1 1 0

0 4 2 0 0 0 1 4 1

0 3 1 0 0 0 0 0 0

0 4 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 1 1 0 1 0

0 2 1 0 1 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 1

0 2 2 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 0 1 0 0 0

1 1 0 0 1 1 1 1 0

0 4 1 1 1 1 2 1 0

0 4 1 0 1 2 2 2 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 6 1 0 0 1 1 0 0

1 3 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 1 0 1 3 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

0 2 1 0 0 1 0 1 0

0 2 0 0 1 0 0 1 0

3 2 2 0 1 3 3 2 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 3 1 0 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 0 0

0 2 2 0 1 0 1 0 0

1 1 2 0 0 0 1 1 0

0 3 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 3 0

1 1 0 1 1 1 1 1 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 3 0 0 0 0 0 1 0



0 2 0 1 0 1 4 0 0

0 2 0 0 2 1 2 0 0

1 2 1 0 0 1 1 2 0

1 2 1 0 1 0 2 0 1

3 3 0 1 0 0 0 1 1

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 1 0 0 0 0

0 3 1 0 1 0 0 0 0

1 0 1 1 1 1 0 0 0

0 1 1 1 1 0 0 0 0

0 0 1 3 0 0 1 1 0

3 2 0 4 0 1 2 0 0

0 1 1 1 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 0 9 3 0

1 0 0 1 0 1 7 3 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 1 0 0 1 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 1 0 1 1 3 0 0

1 1 2 0 2 1 3 0 0

3 1 0 1 1 0 0 1 0

1 2 1 0 0 1 1 2 0

0 1 1 0 2 0 1 1 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

1 0 1 0 0 2 1 3 0

1 0 0 0 0 1 2 0 0

1 0 1 0 0 1 1 0 0

3 0 1 0 0 0 0 1 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

3 0 0 0 0 0 0 1 1

0 4 2 0 0 0 0 0 0

0 4 2 0 0 0 0 0 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 3 1 0 0 0 0 0 0

2 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 1 1 2 0

0 1 1 0 0 1 0 2 0

0 1 1 0 0 2 1 1 0

0 3 0 0 0 1 0 1 0

0 3 1 0 0 0 1 1 0

0 3 2 0 0 1 1 2 0

0 3 3 0 0 1 1 2 0

0 0 1 1 1 2 0 0 0

0 0 0 2 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 3 3 0 0

1 2 1 0 1 1 0 2 0

0 0 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 1 0 3 0 0



2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 3 0 2 1 1 2 1 0

1 0 0 0 0 0 2 1 0

2 0 2 0 0 0 2 1 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

1 4 1 0 0 0 1 0 0

0 3 0 2 0 1 1 2 0

2 2 1 1 1 0 0 2 0

1 4 1 0 2 3 1 3 0

0 1 1 2 1 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 2 0 1

2 2 2 0 0 1 1 2 0

1 1 0 0 0 1 2 0 0

0 2 1 0 1 1 0 2 0

0 2 1 0 1 1 2 1 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

3 1 1 0 1 3 3 2 0

1 2 1 1 2 2 2 1 0

0 1 1 0 3 1 1 2 0

2 0 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

0 2 2 0 1 0 0 0 0

1 2 0 0 1 3 2 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

3 4 1 0 2 1 1 2 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 1 1 2 0

0 2 0 0 3 1 1 1 0

0 3 0 0 1 1 2 1 0

0 4 1 0 1 1 2 1 0

1 1 0 0 1 1 0 0 0

0 0 0 1 0 0 1 1 1

0 1 2 0 0 2 1 1 0

0 2 0 0 0 0 2 1 0

0 3 1 0 0 1 1 1 0

0 1 0 0 0 3 17 0 1

0 0 0 0 0 1 4 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 2 0 0 0 1 1 0

0 3 1 0 0 0 1 4 1

0 2 1 1 0 0 0 1 0

2 1 1 1 0 3 0 1 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

1 1 1 0 1 2 0 1 0

0 2 2 0 0 1 0 0 1

2 1 1 0 0 1 0 1 0

3 1 2 0 0 1 0 1 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0



0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

2 2 1 2 0 1 0 0 0

0 3 0 0 1 1 2 1 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 2 1 1 0 0 1 2 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

3 5 1 0 0 1 2 0 0

0 1 2 0 0 0 1 0 1

3 2 1 1 0 0 3 2 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

2 1 0 1 1 1 2 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 0 0 2 0 0

0 0 0 0 0 2 3 0 1

0 0 0 0 2 0 2 2 0

0 1 0 0 3 1 1 4 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

0 0 0 3 0 0 2 0 1

1 0 0 0 0 1 3 0 1

1 0 2 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

2 1 1 1 1 1 1 2 0

1 2 1 0 2 1 4 0 0

0 0 2 1 0 0 4 0 0

1 1 0 0 0 0 3 0 0

4 1 2 1 1 1 1 1 0

0 2 0 0 0 0 1 0 0

1 3 1 0 1 1 1 1 0

0 5 1 0 1 1 3 0 0

1 2 1 0 1 0 1 0 0

1 2 1 0 1 0 1 1 0

2 1 0 0 1 1 2 0 0

3 1 1 0 1 1 1 0 0

2 0 0 0 2 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 3 0 0

1 2 2 0 0 0 3 1 0

0 1 2 0 0 0 2 0 0

1 2 1 0 2 0 2 0 0

2 2 1 0 0 0 2 0 0

1 2 3 0 0 1 1 0 0

0 2 0 0 0 0 3 0 0

0 3 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 0 3 1 0 0

1 4 0 1 2 0 3 0 0

3 3 1 1 0 0 2 0 0

3 4 1 1 0 0 2 1 0



0 2 1 0 0 0 1 1 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

0 1 2 0 0 0 4 0 1

1 2 0 0 0 0 1 1 0

1 2 1 0 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

3 1 0 1 2 1 4 2 0

1 1 1 2 0 2 2 1 0

1 1 1 0 1 1 1 0 0

0 0 1 0 1 0 1 2 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 2 0 1 0 1 0 1

1 0 1 0 1 0 2 0 0

0 3 1 0 0 0 3 2 0

0 0 1 0 1 1 3 2 0

1 2 1 0 0 0 1 2 0

2 1 0 0 0 2 1 2 0

0 1 0 1 0 0 2 1 0

1 2 1 0 1 0 1 2 0

0 2 1 1 0 0 1 2 0

1 1 1 2 1 0 3 4 0

0 0 1 0 0 1 3 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

0 0 3 0 0 4 2 3 0

0 2 1 2 1 0 3 0 0

0 0 0 0 0 0 3 0 1

0 1 1 0 1 0 0 2 0

0 1 2 0 1 0 0 2 0

0 2 1 0 1 2 1 2 0

0 0 1 0 0 2 4 4 0

1 0 0 0 1 0 1 2 1

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 0 0 2 0

0 1 0 0 0 1 2 2 0

0 2 0 0 0 0 1 2 0

1 2 1 0 1 0 1 1 0

0 1 1 0 2 1 0 1 0

2 1 0 0 0 2 0 2 1

1 1 1 0 1 0 2 5 0

0 4 0 0 0 0 0 2 0

0 1 0 0 1 0 0 1 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

2 0 1 0 2 1 0 1 0

1 2 0 0 2 1 1 1 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

4 5 1 0 0 0 0 3 0

1 0 1 0 1 1 2 1 0

2 0 1 0 2 2 2 2 0

5 0 1 0 1 1 0 2 1



1 1 1 1 0 0 1 3 0

0 0 1 0 1 0 1 1 0

1 0 2 0 0 2 1 1 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

1 2 0 0 0 0 0 2 0

2 3 1 0 0 3 1 2 0

0 2 0 0 0 0 1 1 0

0 1 1 0 1 1 2 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 2 0

1 0 1 0 1 0 0 2 0

1 0 2 0 1 0 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 4 0

0 1 3 0 1 1 0 1 0

0 1 0 0 0 1 1 2 0

1 1 1 1 0 1 2 1 0

1 1 1 1 0 2 2 2 0

0 3 0 0 1 1 0 1 0

0 1 1 0 1 1 0 1 0

0 1 2 0 1 1 0 1 0

1 2 0 0 0 1 0 1 0

0 0 2 0 0 2 0 4 0

0 0 1 1 1 0 1 1 0

1 0 1 0 1 0 1 1 0

1 0 2 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

1 2 1 0 0 0 2 4 0

1 2 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

3 1 1 0 1 0 0 1 0

0 0 1 2 0 1 0 1 2

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 1 0 1 3 0

1 0 0 0 2 1 0 1 0

1 2 0 0 1 0 0 2 0

0 1 0 1 1 2 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 1 0

1 3 1 0 1 0 0 0 0

1 0 1 0 0 1 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 1

0 4 2 0 1 1 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 0 1 1

1 2 1 0 1 1 1 1 0

1 2 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 2 0 0 0 0

1 2 1 0 2 0 2 0 0

0 0 1 0 1 1 2 4 0

0 1 1 1 2 1 2 2 0



2 3 0 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 0 0 4 0 0

1 0 1 0 0 1 0 3 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

3 0 1 0 0 1 1 1 0

3 2 0 1 0 3 0 2 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 3 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

0 4 0 0 1 2 2 3 0

0 1 1 2 1 1 1 3 0

0 3 2 0 2 0 2 1 0

2 3 1 0 0 0 3 0 0

3 2 0 1 0 0 4 2 0

0 1 1 1 2 1 0 0 1

0 0 1 1 1 0 1 0 1

1 0 0 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 2 0

1 2 0 0 1 0 0 1 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

1 1 3 0 1 0 1 1 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

2 2 1 1 0 2 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

1 3 1 1 1 1 0 1 0

0 1 0 1 0 0 0 1 0

1 5 1 0 0 1 1 1 0

1 1 1 0 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 2 0 0 0

0 2 0 0 0 1 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

1 0 1 0 0 1 0 1 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

2 0 2 0 2 0 1 0 0

0 0 1 1 2 1 1 0 1

3 1 1 2 0 0 1 2 1

0 1 1 1 0 1 1 0 1

1 0 1 0 1 1 0 0 1

1 0 0 1 1 0 1 2 1

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

0 1 1 1 1 0 1 0 0



2 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

2 0 1 1 1 1 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 2 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 3 1 0 1 0

0 1 2 0 3 1 0 1 0

1 1 1 0 1 1 2 0 0

1 0 2 0 0 0 5 0 0

2 1 0 0 0 1 1 0 0

4 0 1 0 1 3 1 0 0

0 0 2 0 1 1 1 0 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 2 2 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 1 0 1 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 1 1 1 1 2 2 1 0

3 0 1 0 1 1 2 1 0

2 1 1 0 0 0 0 2 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 1 1 1 0 1 1 2 0

0 0 0 0 0 1 0 1 1



Y Count V Count U Count Length Missed cleavagesMass Proteins Leading razor proteinStart position

0 1 0 8 0 777,4497 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST21

0 1 0 9 0 948,5029 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST242

0 0 0 11 0 1198,656 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST60

2 1 0 10 0 1168,588 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST267

0 1 0 8 0 757,4698 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST172

0 1 0 16 0 1605,909 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST167

0 2 0 17 0 1580,877 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST427

1 0 0 18 0 2095,04 CON__P13645CON__P13645 267

0 1 0 17 0 1800,922 sp|Q12230|LSP1_YEAST;sp|P53252|PIL1_YEASTsp|Q12230|LSP1_YEAST176

1 0 0 10 0 1124,535 CON__P04264CON__P04264 367

2 0 0 20 1 2285,118 CON__P04264CON__P04264 367

0 1 0 11 0 1119,567 sp|P32915|SC61A_YEASTsp|P32915|SC61A_YEAST197

0 1 0 12 0 1479,762 sp|P48439|OST3_YEASTsp|P48439|OST3_YEAST123

0 0 0 23 0 2466,2 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST91

0 0 0 10 0 1031,514 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST822

0 1 0 18 0 1770,864 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST45

2 1 0 17 0 1750,937 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST7

0 0 0 8 1 958,4832 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST84

0 2 0 14 0 1419,69 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST210

0 0 0 14 0 1468,681 sp|P39012|GAA1_YEASTsp|P39012|GAA1_YEAST307

0 0 0 13 0 1551,827 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST78

0 1 0 11 0 1056,582 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST505

0 0 0 11 0 1198,565 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST167

0 0 0 8 0 946,5488 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST318

0 0 0 7 0 728,4545 sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST180

0 0 0 7 0 832,4477 sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST337

0 0 0 18 1 1851,058 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST48

0 2 0 17 2 1780,968 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST45

1 2 0 14 1 1450,803 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST235

0 1 0 12 0 1300,651 CON__P02533;CON__P08779;CON__P19012;CON__Q6IFX2CON__P02533 135

1 0 0 12 0 1380,641 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 166

1 0 0 10 1 1162,623 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST158

0 1 0 10 1 1013,623 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST419

1 1 0 17 2 1905,12 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST419

0 1 0 18 0 1769,837 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST523

1 1 0 15 0 1719,916 sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST51

1 1 0 12 0 1512,678 sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST93

1 0 0 11 0 1298,611 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST225

0 0 0 13 0 1380,689 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 0 0 14 1 1508,784 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 0 0 16 0 1651,926 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST50

0 0 0 7 0 722,4439 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST170

0 1 0 15 0 1452,83 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST248

0 0 0 14 0 1507,872 sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST171

0 0 0 13 0 1457,675 sp|P41832|BNI1_YEASTsp|P41832|BNI1_YEAST1743

2 1 0 20 0 2203,141 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST96

2 0 0 12 0 1525,716 sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST51

1 0 0 9 0 1092,52 CON__P13647CON__P13647 344

1 0 0 9 0 1106,536 CON__P35908CON__P35908 360



2 0 0 12 0 1335,614 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST194

1 1 0 14 0 1566,706 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST212

3 2 0 21 1 2431,268 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST91

0 0 0 13 1 1299,776 sp|Q02795|OSTD_YEASTsp|Q02795|OSTD_YEAST135

0 2 0 14 0 1578,757 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST100

0 2 0 10 0 1009,592 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST189

0 1 0 10 0 1053,546 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST325

2 4 0 27 1 2963,474 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST476

2 2 0 22 0 2443,162 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST308

1 3 0 21 0 2290,163 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST259

1 2 0 16 0 1781,847 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST41

1 2 0 14 0 1559,758 sp|Q12349|ATP14_YEASTsp|Q12349|ATP14_YEAST84

1 0 0 9 0 992,4927 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST2

0 0 0 10 0 1311,563 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST384

0 0 0 14 0 1504,741 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST169

3 2 0 16 0 1870,935 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST96

0 1 0 16 0 1921,942 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST278

0 0 0 9 0 1015,53 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST344

1 1 0 16 0 1742,836 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST100

2 0 0 10 0 1249,525 sp|P39007|STT3_YEASTsp|P39007|STT3_YEAST606

0 1 0 11 0 1129,562 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST51

1 1 0 10 0 1160,557 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST111

0 1 0 9 0 993,5356 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST45

0 2 0 12 0 1187,676 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST341

1 2 0 29 0 3263,507 CON__P35527CON__P35527 340

0 0 0 18 0 1897,891 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST339

0 1 0 11 1 1249,63 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST106

0 0 0 8 1 957,5243 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST119

2 0 0 26 0 2877,368 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST241

0 0 0 13 0 1459,727 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST117

0 1 0 25 1 2833,398 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST117

2 1 0 14 0 1742,852 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST132

0 1 0 8 0 917,4641 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST345

0 2 0 12 0 1261,615 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291

0 2 0 13 1 1389,71 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291

0 1 0 9 1 1064,507 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST166

0 2 0 17 1 1902,965 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST140

0 2 0 14 1 1595,827 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST83

1 1 0 15 0 1666,868 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST28

0 0 0 12 0 1296,61 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST324

0 1 0 10 0 1097,525 sp|P38821|DNPEP_YEASTsp|P38821|DNPEP_YEAST55

1 0 0 10 0 1305,482 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST467

1 1 0 9 0 998,4379 CON__P04264CON__P04264 290

1 1 0 9 0 1067,496 CON__P35908CON__P35908 294

0 2 0 9 0 1073,535 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST266

1 1 0 13 0 1591,804 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST73

1 1 0 9 0 1085,562 sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST71

0 1 0 17 0 2117,911 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST250

0 1 0 18 1 2246,006 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST250

0 0 0 12 1 1516,705 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST134



1 1 0 10 0 1139,525 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST276

1 2 0 20 0 2264,096 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST142

1 0 0 9 0 1140,512 CON__P04264CON__P04264 464

1 3 0 31 0 3416,689 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST175

1 1 0 8 0 1022,467 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST295

1 1 0 9 1 1150,562 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST295

0 3 0 20 0 2153,158 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST141

0 0 0 15 0 1699,936 sp|Q07914|TIM14_YEASTsp|Q07914|TIM14_YEAST112

2 1 0 13 0 1552,731 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST329

0 0 0 18 1 2051,051 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST89

0 2 0 13 0 1445,627 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST81

0 3 0 15 1 1666,916 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST409

1 0 0 17 0 1890,94 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST163

0 0 0 11 1 1277,698 sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST186

0 0 0 7 0 889,4294 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST39

0 1 0 7 1 829,4658 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST121

0 0 0 14 0 1480,622 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST89

1 2 0 12 1 1378,709 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST72

0 0 0 8 0 921,4668 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST669

0 0 0 9 0 1059,52 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST243

0 1 0 12 1 1417,694 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST116

0 0 0 14 2 1543,882 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST522

0 1 0 11 0 1394,647 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST305

0 0 0 7 0 814,4549 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST202

0 1 0 10 0 1087,613 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST105

0 1 0 22 1 2339,252 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST105

0 0 0 16 1 1829,948 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST114

0 1 0 28 2 3203,62 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST114

0 0 0 7 0 772,4695 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST529

0 0 0 9 0 1212,49 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST337

1 0 0 17 0 1995,964 CON__P13645CON__P13645 346

0 1 0 15 1 1662,814 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST233

1 2 0 14 0 1636,813 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST498

0 3 0 17 1 1899,954 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST183

1 3 0 23 0 2544,217 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST151

0 1 0 12 0 1388,657 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST499

0 0 0 10 0 1079,55 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST70

0 3 0 17 0 1566,737 sp|P40319|ELO3_YEASTsp|P40319|ELO3_YEAST318

0 2 0 19 0 1968,003 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST20

0 1 0 8 0 891,4549 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST106

0 1 0 12 0 1274,635 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST236

0 1 0 13 0 1522,74 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST164

0 3 0 13 0 1455,709 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST144

0 1 0 17 0 1755,832 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST436

0 2 0 13 0 1360,683 CON__P02533;CON__Q04695;CON__Q9QWL7CON__P02533 316

1 2 0 12 1 1477,778 sp|P32803|EMP24_YEASTsp|P32803|EMP24_YEAST145

1 1 0 10 0 1180,536 sp|P06168|ILV5_YEASTsp|P06168|ILV5_YEAST251

0 3 0 18 0 1668,905 sp|P25087|ERG6_YEASTsp|P25087|ERG6_YEAST336

1 1 0 18 0 2091,062 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST225

1 0 0 9 0 1172,492 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST97



0 3 0 23 0 2316,161 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST20

0 0 0 7 0 826,4225 CON__P13647;CON__P35908;CON__Q7Z794;CON__Q9R0H5;CON__Q6NXH9CON__P35908 195

0 0 0 17 0 1974,972 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST45

1 1 0 16 0 1711,867 sp|P07267|CARP_YEASTsp|P07267|CARP_YEAST194

0 0 0 10 1 1290,661 sp|P25574|EMC1_YEASTsp|P25574|EMC1_YEAST396

0 1 0 11 0 1275,61 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST230

1 0 0 13 0 1517,715 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST100

0 0 0 8 0 1010,482 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST223

0 1 0 10 1 1265,652 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST223

1 4 0 44 0 4091,065 CON__P35908CON__P35908 129

1 1 0 9 1 1073,555 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST91

2 0 0 7 0 904,4443 sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST99

0 2 0 15 0 1499,835 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST233

0 1 0 14 0 1663,769 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST175

0 1 0 12 0 1474,778 CON__P04264;CON__P35908;CON__Q7Z794;CON__Q9R0H5;CON__Q6NXH9CON__P04264 200

0 2 0 24 1 2931,509 CON__P04264CON__P04264 200

0 0 0 10 0 1065,622 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST677

0 2 0 18 0 1907,019 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST446

0 3 0 21 1 2275,273 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST446

0 1 0 8 0 933,4808 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST149

0 1 0 11 1 1187,649 sp|P06182|CCHL_YEASTsp|P06182|CCHL_YEAST159

0 0 0 9 0 1140,531 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST54

2 3 0 18 0 2026,989 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST351

0 0 0 7 0 814,4953 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST5

1 2 0 9 0 1064,591 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST420

1 0 0 7 0 913,4545 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST51

0 0 0 12 0 1319,563 CON__Q5D862CON__Q5D862 404

1 0 0 13 0 1234,521 CON__P35527CON__P35527 47

0 1 0 12 0 1371,719 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST279

0 1 0 14 0 1434,747 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST294

0 2 0 13 0 1302,718 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST29

0 1 0 14 0 1475,787 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST200

0 1 0 9 1 1100,613 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST300

1 0 0 13 1 1445,73 sp|P25087|ERG6_YEASTsp|P25087|ERG6_YEAST94

0 0 0 8 0 922,4582 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST125

0 0 0 12 0 1053,582 sp|P40341|YTA12_YEAST;sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST383

1 0 0 10 0 993,5131 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST495

0 0 0 8 0 859,4334 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST287

0 0 0 16 1 1844,891 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST467

1 2 0 11 0 1247,676 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST143

1 0 0 12 0 1383,708 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST219

1 4 0 13 0 1404,813 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST192

0 2 0 14 0 1253,6 CON__P35908CON__P35908 21

0 2 0 15 1 1409,701 CON__P35908CON__P35908 21

3 0 0 31 0 2382,945 CON__P04264CON__P04264 519

2 0 0 32 0 2704,154 CON__P35527CON__P35527 64

1 1 0 12 0 1308,683 sp|Q3E776|YB255_YEASTsp|Q3E776|YB255_YEAST2

1 0 0 23 0 1740,741 CON__P35908CON__P35908 556

2 0 0 40 0 3222,274 CON__P35527CON__P35527 580

0 2 0 14 1 1437,842 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST397



1 1 0 17 0 1772,92 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST371

2 1 0 13 0 1383,703 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST23

2 2 0 28 1 3111,593 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST23

1 0 0 12 1 1305,693 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST311

0 0 0 20 1 1870,99 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST171

0 1 0 26 1 2510,432 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST100

1 1 0 9 1 1048,534 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST157

1 1 0 11 2 1319,662 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST157

0 2 0 11 0 1202,666 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST363

0 0 0 12 0 1269,65 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST115

0 0 0 13 0 1465,705 sp|Q3E776|YB255_YEASTsp|Q3E776|YB255_YEAST105

1 1 0 13 0 1401,725 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST154

0 2 0 19 0 2230,098 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST518

3 0 0 8 0 977,4607 sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST100

0 2 0 20 0 2072,073 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST98

0 3 0 23 1 2412,32 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST98

1 2 0 18 0 2007,958 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST29

2 0 0 18 1 2249,003 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST553

1 2 0 22 1 2313,189 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST194

0 0 0 8 0 755,3926 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST156

1 0 0 13 0 1427,678 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST372

0 0 0 19 0 1706,765 CON__P13645CON__P13645 41

1 3 0 17 1 1845,959 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST99

1 0 0 27 0 2341,977 CON__P13645CON__P13645 60

2 0 0 20 0 1739,698 CON__P35908CON__P35908 531

1 5 0 36 0 3685,848 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST335

1 1 0 14 0 1497,71 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST49

0 1 0 12 0 1213,619 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST138

1 2 0 21 0 2197,128 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

1 2 0 22 1 2325,223 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

0 2 0 16 0 1525,835 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST40

0 1 0 13 0 1360,622 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST55

2 0 0 16 0 1723,744 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST533

1 2 0 13 1 1469,792 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST400

1 1 0 11 0 1272,671 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST300

1 1 0 22 1 2653,314 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST504

0 1 0 11 0 1269,62 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST216

1 1 0 13 0 1574,763 sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST106

0 0 0 16 0 1319,576 CON__P35908CON__P35908 46

1 0 0 26 0 2476,014 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 1365

0 1 0 16 0 1836,958 CON__P35527CON__P35527 375

1 0 0 11 0 1157,619 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST275

1 1 0 12 1 1425,711 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST109

0 0 0 8 0 982,5236 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST163

0 1 0 16 0 1748,869 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST131

0 1 0 18 1 1990,048 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST131

0 0 0 10 0 1123,57 sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST156

0 0 0 14 0 1646,791 sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST344

0 0 0 11 0 1091,389 sp|P22289|QCR9_YEASTsp|P22289|QCR9_YEAST56

0 1 0 10 1 1122,676 sp|P40046|VTC1_YEASTsp|P40046|VTC1_YEAST15



1 2 0 9 0 1089,597 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST30

0 3 0 14 0 1394,85 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST202

0 1 0 17 0 1782,926 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST121

0 0 0 7 0 915,4814 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST456

1 0 0 10 0 1195,561 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST104

0 0 0 8 0 972,524 CON__P04264;CON__P35908CON__P04264 396

0 1 0 21 0 2108,138 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST219

1 0 0 7 0 820,4695 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST11

1 0 0 13 0 1518,761 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST498

0 1 0 11 0 974,5549 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST186

0 6 0 28 0 2915,543 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST61

0 1 0 12 0 1366,746 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 1 0 16 1 1761,999 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 2 0 24 0 2407,358 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST181

0 0 0 12 1 1451,726 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST73

1 0 0 7 1 994,5124 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 178

0 1 0 15 1 1601,801 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST53

0 0 0 8 1 912,528 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST142

0 2 0 14 2 1627,886 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST142

0 0 0 10 0 1166,681 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST334

1 0 0 20 1 2245,204 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST160

1 0 0 10 0 1248,646 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST424

0 0 0 19 1 2082,063 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST59

1 1 0 21 0 2259,157 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST308

1 1 0 10 0 1203,65 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST45

0 0 0 14 0 1607,798 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST422

0 3 0 12 0 1202,651 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST239

1 0 0 11 1 1433,763 CON__P13645CON__P13645 440

0 1 0 19 0 1953,98 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST289

1 1 0 25 1 2828,427 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST195

0 0 0 11 0 1110,567 CON__P13647CON__P13647 74

0 0 0 18 0 1983,064 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST248

0 1 0 7 0 730,4589 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST28

1 0 0 11 1 1239,686 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST526

0 0 0 14 1 1467,793 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST22

0 0 0 9 0 1016,525 sp|P38988|GGC1_YEASTsp|P38988|GGC1_YEAST45

1 0 0 12 0 1280,589 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST238

0 2 0 12 0 1189,671 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST275

1 1 0 7 0 864,4705 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST247

0 1 0 10 1 1076,598 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST241

2 1 0 18 1 1879,032 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST6

0 1 0 16 1 1580,925 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST247

0 0 0 10 1 1236,578 CON__P13645;CON__Q7Z3Y7CON__P13645 334

1 0 0 12 2 1436,701 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST415

0 2 0 20 1 2096,098 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST19

0 1 0 16 1 1749,926 sp|P02992|EFTU_YEASTsp|P02992|EFTU_YEAST277

1 1 0 14 1 1529,82 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST153

1 0 0 19 1 2073,042 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST193

1 5 0 37 1 3813,943 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST334

0 0 0 7 1 841,5385 sp|P38872|ADY1_YEASTsp|P38872|ADY1_YEAST217



0 0 0 20 2 2210,158 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST58

0 0 0 19 1 2111,159 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST247

0 2 0 13 1 1317,766 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST274

0 0 0 8 2 913,5961 sp|P14736|RAD4_YEASTsp|P14736|RAD4_YEAST198

1 0 0 16 1 1804,932 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST284

2 3 0 12 1 1426,764 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST235

1 0 0 11 1 1400,665 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST76

0 0 0 25 1 2665,36 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST148

0 1 0 13 2 1447,83 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST120

0 1 0 10 1 1046,597 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST354

0 2 0 10 1 1087,599 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST122

1 0 0 10 1 1213,617 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

1 0 0 11 2 1369,718 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

1 3 0 16 2 1761,951 sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST71

1 0 0 8 1 1090,556 sp|P10363|PRI1_YEASTsp|P10363|PRI1_YEAST260

0 1 0 12 0 1267,666 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST236

1 0 0 17 0 1840,911 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST280

0 2 0 11 0 1145,645 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST210

0 1 0 22 1 2413,259 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST115

2 1 0 24 0 2705,345 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST495

0 0 0 14 0 1479,736 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST311

0 2 0 12 0 1269,741 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST968

0 1 0 36 2 3918,053 sp|Q12349|ATP14_YEASTsp|Q12349|ATP14_YEAST48

1 0 0 7 0 808,4331 CON__P35527;CON__P05784;CON__P13645;CON__P08730-1;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q99456;CON__P02533;CON__P08779;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P19012CON__P13645 157

1 1 0 9 1 1063,603 CON__P13645;CON__P08730-1;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q99456;CON__P02533;CON__P08779;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P19012CON__P13645 157

1 2 0 16 0 1805,95 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

1 2 0 17 1 1934,045 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

0 1 0 15 1 1727,925 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST276

2 1 0 12 0 1453,659 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST392

0 0 0 11 0 1201,671 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST85

0 1 0 24 1 2525,411 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST85

1 0 0 9 0 1164,578 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 442

0 2 0 10 1 1167,686 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST172

0 3 0 13 0 1371,725 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST151

0 0 0 10 0 1219,587 sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST34

0 0 0 11 0 1180,562 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST25

0 1 0 11 0 1305,733 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST75

0 0 0 16 2 1990,985 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST311

2 1 0 18 0 1872,962 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST29

1 0 0 7 0 909,5072 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST429

1 1 0 24 1 2647,328 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST429

0 0 0 10 0 1088,659 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST75

1 0 0 13 0 1489,818 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST124

0 0 0 7 0 776,4181 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST200

0 1 0 20 0 2210,097 CON__P00761CON__P00761 58

0 0 0 7 0 788,4215 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST353

0 0 0 13 0 1387,855 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 0 0 15 1 1658,983 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 0 0 21 1 2386,257 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST41

0 1 0 9 0 939,5753 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST208



0 1 0 7 0 784,4807 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST460

0 0 0 9 0 962,5549 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST58

0 1 0 18 1 2112,998 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST408

1 0 0 11 0 1284,587 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST491

0 0 0 10 0 1104,541 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST371

1 0 0 14 0 1663,919 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST323

0 1 0 15 0 1759,866 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST121

0 0 0 11 1 1255,714 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST254

0 1 0 9 1 1007,565 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST467

0 3 0 22 1 2401,249 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST323

1 1 0 10 1 1233,672 CON__P13645CON__P13645 236

0 0 0 8 0 861,463 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST182

1 3 0 17 0 1813,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST390

2 0 0 22 0 2760,285 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST302

0 0 0 11 0 1343,712 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST49

1 0 0 12 1 1522,781 CON__P04264CON__P04264 461

0 1 0 14 0 1575,756 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST402

0 0 0 23 1 2530,278 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST62

0 0 0 12 0 1356,689 CON__P04264CON__P04264 444

0 0 0 17 1 1940,98 CON__P04264CON__P04264 444

1 0 0 10 1 1237,646 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST55

1 2 0 18 0 1884,94 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST38

1 0 0 8 1 1022,519 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST141

1 0 0 12 1 1394,704 sp|Q04172|SHE9_YEASTsp|Q04172|SHE9_YEAST121

1 0 0 9 0 1078,493 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST63

1 1 0 8 0 974,5437 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST246

0 1 0 13 0 1473,758 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST212

0 1 0 19 0 1991,029 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST75

1 2 0 24 0 2641,375 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST34

0 1 0 9 0 993,5607 CON__P35908CON__P35908 412

1 2 0 26 0 2767,476 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST372

0 1 0 12 0 1392,809 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST132

0 0 0 14 0 1480,716 sp|P32331|YMC1_YEASTsp|P32331|YMC1_YEAST148

0 2 0 7 0 815,4865 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST79

0 0 0 8 1 956,5291 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST251

0 0 0 9 1 1133,619 sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST184

0 0 0 27 2 2934,545 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST146

0 1 0 10 2 1200,683 CON__P04264CON__P04264 408

2 0 0 16 0 1789,864 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST151

0 1 0 7 0 808,4443 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST268

0 2 0 9 0 870,5287 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST394

0 0 0 13 0 1540,775 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST129

0 0 0 8 0 863,4753 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST401

0 0 0 9 1 991,5702 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST401

0 0 0 8 1 945,5495 sp|P47069|MPS3_YEASTsp|P47069|MPS3_YEAST527

0 0 0 7 0 714,464 REV__sp|P32380|SP110_YEAST

0 2 0 12 0 1361,704 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST354

0 0 0 12 0 1404,718 sp|Q04080|GPI17_YEASTsp|Q04080|GPI17_YEAST397

0 2 0 11 0 1083,567 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST330

0 3 0 15 0 1676,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST79



0 1 0 11 0 1190,597 sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST256

0 2 0 17 0 1775,932 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST143

1 3 0 15 0 1588,908 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST387

0 1 0 11 0 1263,686 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST229

1 0 0 22 0 2477,226 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST426

2 3 0 11 0 1298,669 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST236

2 3 0 12 1 1454,77 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST236

2 0 0 9 0 1253,619 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST76

1 0 0 11 0 1294,692 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST99

0 0 0 9 0 1075,549 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST410

1 0 0 10 0 1272,57 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST77

0 1 0 10 0 1082,492 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST255

0 2 0 19 0 2217,151 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST1

0 1 0 8 0 947,511 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST39

0 4 0 25 0 2457,191 CON__P35908CON__P35908 497

0 3 0 26 0 2564,16 CON__P04264CON__P04264 493

2 1 0 12 0 1444,677 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST519

0 0 0 7 0 896,4062 CON__P35527CON__P35527 234

0 0 0 8 0 889,4076 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST276

0 3 0 20 0 2160,07 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST325

0 3 0 23 1 2550,26 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST325

0 0 0 18 0 2196,967 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST164

0 1 0 13 0 1341,75 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST96

0 1 0 9 0 1083,56 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST53

2 0 0 12 0 1476,652 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST72

0 0 0 13 0 1285,651 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST50

0 1 0 10 0 1099,562 sp|Q12230|LSP1_YEASTsp|Q12230|LSP1_YEAST134

0 0 0 9 0 870,4559 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST20

0 0 0 9 0 1014,571 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST207

0 0 0 8 0 942,5135 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST12

0 0 0 14 0 1715,841 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST322

0 0 0 19 2 2183,118 CON__P04264CON__P04264 442

0 0 0 19 2 2197,134 CON__P35908CON__P35908 446

1 0 0 10 2 1307,647 CON__P04264;CON__H-INV:HIT000016045;CON__P13647CON__P04264 268

0 0 0 9 0 1129,515 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST350

1 2 0 11 0 1246,692 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST97

0 1 0 12 0 1328,719 CON__P13647;CON__P35908CON__P35908 348

1 4 0 15 0 1688,91 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST130

0 1 0 13 0 1343,657 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST92

0 2 0 13 0 1369,747 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST426

0 3 0 14 0 1630,916 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST356

1 1 0 10 0 1164,639 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST280

0 1 0 13 1 1397,824 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST227

0 1 0 14 2 1525,919 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST227

1 0 0 19 0 2255,88 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST127

1 1 0 10 0 1299,522 CON__P04264CON__P04264 258

0 0 0 15 0 1553,732 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST297

0 1 0 16 0 1830,936 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST518

0 1 0 12 0 1449,664 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST34

0 0 0 13 0 1407,699 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST47



0 2 0 12 0 1324,699 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST85

1 1 0 26 0 2800,323 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST115

1 1 0 9 0 1052,525 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST463

1 2 0 13 1 1494,793 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST65

0 1 0 12 0 1316,597 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST127

0 1 0 16 0 1796,004 CON__P13645CON__P13645 371

0 4 0 27 0 2871,386 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 296

0 1 0 14 0 1658,87 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST336

1 1 0 20 0 2249,235 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST145

1 0 0 7 0 945,4452 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST405

1 1 0 9 0 1152,531 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P32466|HXT3_YEAST;sp|P32465|HXT1_YEAST;sp|P38695|HXT5_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST228

3 2 0 25 1 2901,403 CON__P35527CON__P35527 200

0 2 0 11 0 1111,635 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST400

0 1 0 12 0 1391,682 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST130

0 2 0 15 0 1446,772 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST253

0 1 0 13 0 1421,69 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST67

0 0 0 24 0 2537,265 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST149

0 0 0 17 0 1807,918 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST150

0 0 0 18 0 1914,9 sp|P07267|CARP_YEASTsp|P07267|CARP_YEAST176

0 0 0 7 0 839,4501 sp|P10363|PRI1_YEASTsp|P10363|PRI1_YEAST290

1 1 0 10 0 1195,624 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST160

1 1 0 11 1 1323,719 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST160

0 2 0 20 1 2152,164 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST23

0 1 0 11 0 1156,584 CON__P35527CON__P35527 251

1 0 0 29 0 2849,533 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST62

0 0 0 9 0 1014,571 sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST170

0 0 0 15 0 1715,844 CON__P04264CON__P04264 418

0 1 0 10 1 1151,63 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST177

0 1 0 12 0 1296,631 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST72

0 0 0 14 0 1496,778 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST263

1 1 0 18 0 2189,075 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST43

0 2 0 19 1 1957,1 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST249

0 1 0 10 0 1207,683 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST107

0 0 0 8 0 978,4342 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST182

0 2 0 15 1 1581,836 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST47

0 0 0 13 0 1389,674 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 387

0 2 0 16 0 1753,921 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST53

2 0 0 46 2 4489,975 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 1462

2 0 0 14 0 1438,623 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 554

0 1 0 12 1 1356,711 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__Q7Z3Y8CON__P13645 246

1 2 0 17 2 1987,996 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST67

0 0 0 19 0 2060,029 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST66

0 1 0 10 0 1189,601 CON__P35527CON__P35527 262

0 1 0 18 0 2037,009 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST379

0 1 0 13 0 1626,702 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST147

0 0 0 8 1 970,5964 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST4

2 0 0 19 2 2405,104 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST552

0 1 0 17 1 1904,97 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST130

0 1 0 19 2 2146,15 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST130

1 2 0 10 1 1245,698 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST29



0 1 0 7 1 900,4777 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST61

1 0 0 10 1 1234,594 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST62

0 0 0 11 1 1365,763 REV__sp|P23255|TAF2_YEAST

1 1 0 19 1 2345,176 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST42

3 2 0 21 1 2507,099 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST176

0 2 0 18 1 2054,058 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST247

0 2 0 12 1 1349,742 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST177

0 3 0 17 1 1718,979 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST127

0 2 0 22 0 2148,277 sp|P38988|GGC1_YEASTsp|P38988|GGC1_YEAST122

0 0 0 10 1 1102,577 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST6

1 1 0 30 0 3118,488 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST434

1 0 0 12 0 1412,694 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST141

1 1 0 17 0 1980,998 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST11

0 1 0 9 0 1025,514 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST129

0 0 0 12 0 1295,683 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST873

0 1 0 10 1 1141,599 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P53631|HXT17_YEAST;sp|P39924|HXT13_YEAST;sp|P54854|HXT15_YEAST;sp|P47185|HXT16_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST537

0 1 0 10 0 1058,492 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST536

0 1 0 16 0 1799,921 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST109

1 1 0 9 0 936,4665 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST183

0 0 0 8 1 1042,403 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST450

0 0 0 9 0 1017,488 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST543

0 1 0 8 1 931,4975 CON__P04264CON__P04264 410

0 0 0 8 1 1002,546 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 363

1 0 0 16 0 1799,865 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST508

0 0 0 13 0 1468,745 sp|P53507|TOM7_YEASTsp|P53507|TOM7_YEAST2

0 2 0 18 1 1839,779 sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST53

0 0 0 16 0 1231,591 CON__P35527CON__P35527 14

0 0 0 18 1 1831,028 sp|P32842|VATL2_YEASTsp|P32842|VATL2_YEAST41

0 0 0 11 0 1230,584 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST221

0 2 0 18 1 2005,049 sp|P25515|VATL1_YEASTsp|P25515|VATL1_YEAST35

1 0 0 21 0 2372,213 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST355

0 0 0 11 0 1263,635 sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST71

0 0 0 14 1 1635,81 sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST71

1 1 0 14 0 1645,846 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST140

0 1 0 12 0 1342,786 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST106

0 1 0 22 0 1837,907 CON__P35908CON__P35908 71

1 0 0 12 1 1339,662 CON__P04264CON__P04264 365

2 0 0 22 2 2500,245 CON__P04264CON__P04264 365

1 0 0 12 1 1390,673 CON__P35908CON__P35908 369

0 0 0 13 0 1566,804 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST116

0 1 0 12 0 1301,708 CON__P04264CON__P04264 344

0 2 0 13 2 1495,897 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST169

0 0 0 14 0 1261,59 CON__P13645CON__P13645 451

0 0 0 8 1 943,5815 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST113

0 0 0 12 0 1382,683 CON__P04264CON__P04264 186

0 1 0 14 1 1637,853 CON__P04264CON__P04264 186

0 0 0 11 0 1077,618 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST39

0 1 0 20 0 2240,115 sp|Q12374|NCA2_YEASTsp|Q12374|NCA2_YEAST279

0 0 0 19 0 2117,056 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST416

0 1 0 24 1 2715,4 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST416



0 1 0 9 0 830,4862 CON__P35908CON__P35908 62

0 1 0 9 0 873,492 CON__P04264CON__P04264 66

0 0 0 13 1 1522,69 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST164

0 0 0 11 0 1324,674 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST511

0 0 0 13 1 1581,811 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST511

0 2 0 12 0 1301,621 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST344

1 1 0 10 0 1119,556 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST2

1 2 0 32 0 3240,54 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST133

0 1 0 15 0 1487,748 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST37

0 2 0 16 0 1802,869 sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST135

2 0 0 11 0 1350,609 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST39

1 0 0 12 1 1492,727 CON__P13645CON__P13645 323

1 0 0 21 2 2583,199 CON__P13645CON__P13645 323

0 0 0 12 1 1222,594 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST154

0 1 0 15 1 1645,9 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST24

0 1 0 15 0 1437,674 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST27

1 0 0 11 1 1337,719 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST80

0 0 0 16 0 1551,735 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST296

0 0 0 9 0 1064,492 CON__P35527CON__P35527 155

0 1 0 13 0 1520,809 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST198

0 2 0 17 0 1897,957 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST248

0 2 0 21 0 2173,065 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST73

2 2 0 20 0 2227,977 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST266

0 2 0 11 0 1193,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST178

0 2 0 18 2 1793,989 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST63

2 1 0 19 0 1922,927 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST54

1 1 0 9 0 1125,52 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST234

0 1 0 11 0 1207,609 CON__P35908CON__P35908 282

0 1 0 12 1 1335,703 CON__P35908CON__P35908 282

0 1 0 17 1 1866 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST112

0 1 0 17 0 1589,79 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST219

0 1 0 12 0 1393,699 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST77

0 1 0 12 0 1285,724 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST213

0 1 0 13 1 1441,825 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST213

1 1 0 16 0 1565,732 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST220

0 1 0 11 0 1230,657 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST28

0 0 0 17 0 1862,901 sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST129

0 1 0 12 1 1319,735 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST121

1 2 0 23 0 2414,187 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST364

0 1 0 19 0 1868,937 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST349

1 0 0 15 0 1649,9 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST187

0 0 0 7 0 786,4137 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST11

0 3 0 16 0 1562,878 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST128

1 2 0 16 0 1767,92 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST2

1 0 0 16 0 1992,969 CON__P04264CON__P04264 224

0 1 0 12 0 1261,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST94

0 0 0 27 1 3051,62 CON__P13645CON__P13645 202

0 0 0 10 0 1092,545 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 1 0 21 1 2350,144 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 0 0 18 0 2145,099 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST49



1 0 0 11 0 1307,654 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST49

1 0 0 13 1 1528,691 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST140

0 0 0 15 1 1741,812 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST447

0 1 0 13 0 1520,703 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST203

0 0 0 9 0 1059,556 CON__P35527CON__P35527 225

0 0 0 21 2 2362,286 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST225

0 0 0 9 0 1032,509 CON__P04264CON__P04264 484

0 0 0 9 0 1021,508 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST182

1 0 0 9 0 1080,545 sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST55

0 3 0 13 0 1439,737 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST114

0 1 0 11 0 1264,63 CON__P04264CON__P04264 278

0 1 0 12 1 1392,725 CON__P04264CON__P04264 278

0 1 0 17 0 1619,775 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST102

0 0 0 12 2 1447,731 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST207

0 1 0 14 0 1699,747 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST505

0 1 0 17 0 1868,894 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST122

0 1 0 25 1 2767,272 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST122

0 0 0 8 0 973,5597 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST592

0 1 0 9 0 1047,524 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST36

0 1 0 18 2 2046,961 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST36

0 0 0 8 0 954,5498 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST199

0 1 0 19 1 1885,902 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST9

0 0 0 11 0 1357,564 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST186

0 0 0 9 0 1094,524 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST482

1 0 0 13 1 1636,785 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST482

1 0 0 9 1 1122,542 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST224

1 0 0 15 0 1626,835 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST290

1 2 0 12 0 1434,772 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST139

0 1 0 9 0 962,5284 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST192

0 1 0 13 0 1501,85 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST197

1 0 0 13 0 1506,654 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST8

0 1 0 7 0 893,4429 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST324

0 1 0 10 1 1230,609 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST194

0 1 0 11 0 1066,541 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST264

0 3 0 13 0 1390,761 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST200

1 1 0 13 0 1452,798 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST265

0 2 0 15 0 1584,808 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST248

0 2 0 8 0 841,5022 CON__P00761CON__P00761 108

0 1 0 12 0 1459,792 CON__P35908CON__P35908 309

0 2 0 9 0 1040,55 CON__P35908CON__P35908 173

1 1 0 11 1 1394,672 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST482

0 1 0 13 1 1543,886 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST234

0 1 0 8 0 895,4763 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST179

1 1 0 16 0 1879,859 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST58

0 3 0 20 1 2359,191 sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST2

0 2 0 12 0 1222,729 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST94

0 1 0 7 0 881,4396 sp|P40046|VTC1_YEASTsp|P40046|VTC1_YEAST25

0 3 0 20 0 2179,116 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST78

0 4 0 17 0 1835,927 sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST52

0 1 0 22 0 2427,101 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST353



0 1 0 21 0 2239,144 sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST205

0 3 0 12 0 1159,572 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST403

0 2 0 15 0 1574,815 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST248

1 1 0 15 0 1708,853 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST205

0 1 0 10 1 1147,66 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST148

1 1 0 12 0 1376,719 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST289

0 3 0 17 0 1846,111 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST239

0 4 0 13 1 1578,848 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST74

0 2 0 10 0 969,5607 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST68

0 1 0 9 0 1030,591 CON__P13645CON__P13645 258

0 4 0 13 0 1518,757 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST447

0 1 0 20 0 2260,196 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST160

1 2 0 22 0 2447,087 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST228

0 3 0 20 1 2311,184 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST157

0 1 0 15 0 1713,951 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST228

1 3 0 27 0 3047,487 CON__P35908CON__P35908 321

0 1 0 10 0 1251,647 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST358

0 1 0 11 0 1340,571 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST621

0 2 0 10 0 1202,616 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST163

0 1 0 14 0 1585,758 CON__P35527CON__P35527 171

1 1 0 9 0 1108,576 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST407

0 1 0 11 0 1303,714 sp|P53173|ERV14_YEASTsp|P53173|ERV14_YEAST89

0 1 0 9 0 970,5084 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST215

1 2 0 12 0 1251,671 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST237

0 2 0 9 0 959,5036 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST123

0 1 0 7 0 801,4596 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

0 1 0 12 1 1377,714 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

1 2 0 16 2 1868,988 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

0 4 0 15 0 1614,847 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST492

0 2 0 23 0 2424,209 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST288

0 1 0 12 0 1345,636 sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST235

0 2 0 16 0 1815,981 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST314

0 1 0 9 0 1089,524 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__A2A4G1;CON__Q7Z3Y7;CON__Q7Z3Z0;CON__Q7Z3Y8;CON__Q148H6;CON__Q7Z3Y9;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__P02533;CON__P08779CON__P13645 148

0 2 0 19 0 1792,082 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST20

0 2 0 12 0 1196,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

0 2 0 20 1 1934,022 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

1 2 0 10 0 1115,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST173

1 3 0 11 0 1166,656 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST352

0 2 0 12 0 1200,635 sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST141

1 1 0 12 0 1358,665 sp|P25087|ERG6_YEASTsp|P25087|ERG6_YEAST191

2 2 0 10 0 1243,597 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST330

2 2 0 16 1 2036,998 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST330

3 3 0 18 0 2054,996 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST12

1 0 0 17 0 2056,001 sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST68

0 0 0 7 0 889,4368 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST304

0 1 0 9 1 1129,64 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST111

1 1 0 14 0 1660,756 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST267

1 0 0 9 0 1085,522 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

1 0 0 10 1 1241,623 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

2 0 0 10 0 1163,569 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST165



1 0 0 13 0 1311,613 sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST64

1 0 0 9 0 1115,471 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

1 0 0 10 1 1243,566 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

2 3 0 21 0 2366,125 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST482

2 2 0 12 0 1441,655 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST129

1 0 0 8 1 1065,509 CON__P04264;CON__H-INV:HIT000016045;CON__P13647;CON__P35908;CON__Q7Z794CON__P04264 270

1 0 0 10 0 1178,593 CON__P04264CON__P04264 377

1 0 0 10 0 1193,568 CON__P13647CON__P13647 365

1 2 0 16 0 1783,885 sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST1139

1 1 0 8 0 992,4927 CON__P13645CON__P13645 238

1 0 0 12 0 1445,734 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 0 0 14 1 1688,856 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 3 0 15 0 1751,898 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST26

2 0 0 23 1 1889,85 CON__P35908CON__P35908 579

2 1 0 10 0 1250,702 CON__P02668CON__P02668 25

1 2 0 20 0 2026,125 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST230

1 0 0 8 1 1026,502 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST141

2 0 0 7 0 824,4432 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

2 0 0 13 1 1499,741 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

1 2 0 12 1 1466,708 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 2 0 13 2 1622,809 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 0 0 8 0 1064,471 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST168

1 1 0 10 0 1106,561 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST225

2 1 0 14 1 1759,867 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST330

1 0 0 9 0 1066,57 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST574

1 0 0 10 0 1220,604 sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST131

1 1 0 14 0 1623,833 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST115

1 1 0 17 0 1810,899 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST37

1 1 0 18 1 1891,964 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST378

1 1 0 14 0 1466,635 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST65

1 3 0 21 1 2264,111 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST65

2 0 0 11 0 1412,611 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST484



End positionUnique (Groups)Unique (Proteins)Charges PEP Score Experiment DKO_MONOIntensity Intensity DKO_MONO

28 yes yes 2 0,02984 70,912 1 22109000 22109000

250 yes yes 2 0,002486 101,65 1 11672000 11672000

70 yes yes 2 8,17E-06 111,63 1 0 0

276 yes yes 2 0,000116 123,51 1 1857300 1857300

179 yes yes 2 0,033691 67,494 1 424160 424160

182 yes yes 2 8,92E-05 92,38 1 6066600 6066600

443 yes yes 2 2,50E-05 104,21 1 4449600 4449600

284 yes yes 2;3 5,42E-06 104,45 2 0 0

192 yes no 2 0,000582 91,317 1 0 0

376 yes yes 2 1,24E-08 173,24 1 3142700 3142700

386 yes yes 3 0,002363 60,062 1 351480 351480

207 yes yes 2 0,01137 74,611 1 456830 456830

134 yes yes 2 0,001087 91,313 1 422540 422540

113 yes yes 3 1,36E-05 94,176 1 0 0

831 yes yes 2 0,019813 53,211 1 0 0

62 yes yes 2 4,48E-05 93,371 1 953300 953300

23 yes yes 2;3 8,72E-24 219,52 2 5398100 5398100

91 yes yes 3 0,016566 53,968 1 4469200 4469200

223 yes yes 2;3 6,13E-12 164,92 3 1,45E+08 1,45E+08

320 yes yes 3 0,019041 42,797 1 396820 396820

90 yes yes 3;4 9,34E-08 134,49 2 21408000 21408000

515 yes yes 2 5,33E-10 161,19 1 6065300 6065300

177 yes yes 3 0,022969 42,348 1 0 0

325 yes yes 2 0,028962 71,692 1 874390 874390

186 yes yes 2 3,98E-06 164,89 1 11599000 11599000

343 yes no 2 0,002474 111,28 1 0 0

65 yes yes 3 0,031125 24,367 1 933680 933680

61 yes yes 2;3;4 1,42E-08 133,87 3 51531000 51531000

248 yes yes 3 0,036332 22,349 1 525420 525420

146 no no 2 0,000677 98,942 1 359170 359170

177 yes no 2 1,09E-30 265,75 1 17778000 17778000

167 yes yes 2;3 4,07E-06 135,99 2 2767100 2767100

428 yes yes 2 0,002502 86,014 1 1557000 1557000

435 yes yes 3 0,00175 63,682 1 876930 876930

540 yes yes 3 0,027038 29,58 1 745120 745120

65 yes yes 2 0,000401 86,539 1 510210 510210

104 yes yes 3 0,003718 65,179 1 1732200 1732200

235 yes yes 2 0,014435 50,149 1 0 0

141 yes yes 2 1,34E-21 222,56 1 5068300 5068300

142 yes yes 2;3 1,97E-06 129,17 2 19328000 19328000

65 yes yes 2;3 2,26E-14 181,51 2 92995000 92995000

176 yes yes 2 0,017806 92,692 1 1,2E+08 1,2E+08

262 yes yes 2 5,42E-09 147,51 1 6157700 6157700

184 yes yes 2 0,004641 75,764 1 545530 545530

1755 yes yes 2 0,002173 97,779 1 403680 403680

115 yes yes 2;3 8,64E-06 106,7 2 5752300 5752300

62 yes yes 2 5,87E-08 150,49 1 953000 953000

352 yes yes 2 0,002001 104,05 1 1119500 1119500

368 no no 2 7,72E-08 163,38 1 6949900 6949900



205 yes yes 2 5,81E-11 177,44 1 6212100 6212100

225 yes yes 3 0,001909 68,262 1 749550 749550

111 yes yes 3 0,000177 81,316 1 1428200 1428200

147 yes yes 3 0,011031 53,034 1 313510 313510

113 yes yes 2 0,008211 65,956 1 241590 241590

198 yes yes 2 0,000112 123,86 1 2,12E+08 2,12E+08

334 yes yes 3 0,025641 41,117 1 681700 681700

502 yes yes 3;4 8,60E-06 98,3 2 0 0

329 yes yes 3 0,000546 69,361 1 407720 407720

279 yes yes 2;3 7,94E-20 190,25 2 9475700 9475700

56 yes no 3 0,001936 62,287 1 1319700 1319700

97 yes yes 2;3 0,00118 85,271 2 8980400 8980400

10 yes yes 3 0,020119 48,794 1 2172900 2172900

393 yes yes 2 0,000706 107,11 1 425640 425640

182 yes yes 2 1,88E-08 142,91 1 83711000 83711000

111 yes yes 2 0,000107 88,565 1 364880 364880

293 yes yes 2 6,62E-05 97,235 1 4361100 4361100

352 yes yes 2 6,66E-08 166,07 1 987340 987340

115 yes yes 2;3 3,17E-13 164,53 2 19934000 19934000

615 yes yes 2 0,000539 108,47 1 335280 335280

61 yes yes 2 1,75E-05 126,66 1 29394000 29394000

120 yes yes 3 0,030944 49,3 1 1087100 1087100

53 yes yes 2;3 0,000442 117,81 2 22537000 22537000

352 yes yes 2 4,59E-06 131,69 1 761100 761100

368 yes yes 3 0,006681 50,986 1 3185900 3185900

356 yes yes 2 5,06E-14 173,87 1 1868700 1868700

116 yes yes 2 0,000287 105,36 1 616840 616840

126 yes yes 2 0,00514 73,665 1 0 0

266 yes yes 2;3;4 2,33E-27 220,52 3 0 0

129 yes yes 2 8,92E-42 284,79 1 2679200 2679200

141 yes yes 3 3,45E-08 124,21 1 26635000 26635000

145 yes yes 2 7,79E-06 119,17 1 1255500 1255500

352 yes yes 2 0,004092 86,136 1 0 0

302 yes yes 2 1,04E-07 143,98 1 14238000 14238000

303 yes yes 2;3 1,91E-08 144,51 2 15158000 15158000

174 yes yes 2 0,000901 102,07 1 0 0

156 yes yes 2;3 3,63E-15 181,51 2 37300000 37300000

96 yes yes 3;4 1,58E-10 158,31 2 13745000 13745000

42 yes yes 2 1,14E-08 135,02 1 879930 879930

335 yes yes 2 2,06E-10 163,71 1 8902300 8902300

64 yes yes 2 0,005405 72,325 1 0 0

476 yes yes 2 0,000735 94,363 1 0 0

298 yes yes 2 1,18E-05 134,25 1 0 0

302 yes yes 2 3,22E-06 147,4 1 0 0

274 yes yes 2 0,002857 99,815 1 719310 719310

85 yes yes 2 4,42E-12 175,01 1 1091200 1091200

79 yes no 2 0,002524 101,46 1 2075900 2075900

266 yes yes 3 1,73E-07 115,1 1 5628300 5628300

267 yes yes 3 0,03272 25,365 1 469470 469470

145 yes yes 3 0,021633 43,68 1 1081500 1081500



285 yes yes 2 0,002435 93,096 1 900330 900330

161 yes yes 3 0,034216 21,676 1 485300 485300

472 no no 2 3,50E-09 180,09 1 0 0

205 yes yes 3 0,017352 33,676 1 386810 386810

302 yes yes 2 0,005852 103,55 1 625140 625140

303 yes yes 2 0,001744 101,46 1 817520 817520

160 yes yes 2;3 1,91E-07 114,87 2 1294700 1294700

126 yes yes 2 5,50E-05 106,6 1 292310 292310

341 yes yes 2;3 0,000418 99,669 2 1,92E+08 1,92E+08

106 yes yes 4 0,030276 23,226 1 607360 607360

93 yes yes 2 0,000517 96,866 1 605450 605450

423 yes yes 3 0,025534 32,933 1 657910 657910

179 yes yes 2 1,92E-13 165,89 1 1720900 1720900

196 yes no 2 0,032783 53,237 1 735580 735580

45 yes yes 2 0,02431 83,753 1 32860000 32860000

127 yes yes 2 0,034307 41,502 1 0 0

102 yes yes 2 9,29E-05 98,942 1 0 0

83 yes yes 3 0,00218 75,566 1 768450 768450

676 yes yes 3 0,037042 30,075 1 74142 74142

251 yes yes 2 0,017273 76,282 1 5558000 5558000

127 yes yes 2;3 6,68E-08 143,31 2 16769000 16769000

535 yes yes 3 0,032031 40,624 1 2978400 2978400

315 yes yes 2 0,000476 105,25 1 1572100 1572100

208 yes yes 2 0,008831 109,01 1 1,14E+08 1,14E+08

114 yes yes 2 1,53E-11 185,96 1 33595000 33595000

126 yes yes 3 0,002272 59,983 1 878580 878580

129 yes yes 3 2,38E-07 115,04 1 2731000 2731000

141 yes yes 4 0,010793 48,51 1 25135000 25135000

535 yes yes 2 0,02273 85,265 1 1E+08 1E+08

345 yes yes 2 0,007518 70,816 1 0 0

362 yes yes 2 2,58E-24 227,41 1 2378500 2378500

247 yes yes 2;3 2,48E-05 105,63 3 742780 742780

511 yes yes 2 1,07E-16 185,2 1 0 0

199 yes yes 2;3 8,80E-10 135,57 2 8596000 8596000

173 yes yes 3 0,004416 56,017 1 830070 830070

510 yes yes 2 0,003643 83,081 1 562830 562830

79 yes yes 2 0,000116 123,51 1 18257000 18257000

334 yes yes 2 7,80E-05 89,502 1 618920 618920

38 yes yes 2 3,74E-11 136,46 1 0 0

113 yes yes 2 0,006606 101,43 1 25890000 25890000

247 yes yes 2 6,84E-14 184,87 1 1,39E+08 1,39E+08

176 yes yes 2 4,95E-42 292,73 1 42857000 42857000

156 yes yes 2 0,016945 61,423 1 255340 255340

452 yes yes 2;3 1,65E-55 308,42 11 1,04E+08 1,04E+08

328 yes no 2 3,58E-08 140,33 1 878730 878730

156 yes yes 3 0,002145 74,611 1 1002300 1002300

260 yes yes 2 0,002229 94,767 1 518880 518880

353 yes yes 2 4,09E-05 94,922 1 382340 382340

242 yes yes 2 4,19E-10 144,3 1 913340 913340

105 yes yes 2 0,033948 56,013 1 185870 185870



42 yes yes 2;3 1,27E-05 95,365 2 0 0

201 no no 2 0,019534 89,55 1 1257400 1257400

61 yes yes 2 4,06E-24 214,54 1 0 0

209 yes yes 2 0,000825 83,751 1 879060 879060

405 yes yes 3 0,020798 47,228 1 0 0

240 yes yes 2;3 4,97E-18 208,17 2 62432000 62432000

112 yes yes 2 1,53E-05 115,83 1 14207000 14207000

230 yes yes 2 0,000161 141,52 1 13703000 13703000

232 yes yes 3 0,026632 38,303 1 1855300 1855300

172 yes yes 3 0,01525 20,359 1 590970 590970

99 yes yes 2;3 0,001433 102,62 2 4050100 4050100

105 yes no 2 0,013379 100,74 1 303860 303860

247 yes yes 2;3 1,14E-08 135,02 2 26354000 26354000

188 yes yes 2 2,95E-16 187,63 1 768220 768220

211 no no 2 5,95E-39 300,27 1 24641000 24641000

223 yes yes 3 0,005027 54,306 1 624890 624890

686 yes yes 2 0,001272 102,52 1 761240 761240

463 yes yes 2 5,27E-14 173,49 1 1,4E+08 1,4E+08

466 yes yes 3 0,004104 56,719 1 1005800 1005800

156 yes yes 2 0,009799 92,47 1 687430 687430

169 yes yes 3 0,021863 47,894 1 0 0

62 yes yes 2 2,31E-15 214,05 1 23170000 23170000

368 yes yes 2 2,52E-24 223,97 1 7091900 7091900

11 yes yes 2 0,003794 124,34 1 8945300 8945300

428 yes yes 2 0,032771 58,433 1 364340 364340

57 yes yes 2 0,014599 98,523 1 13053000 13053000

415 yes yes 2 0,005555 79,886 1 220650 220650

59 yes yes 2 0,0256 58,817 1 3365400 3365400

290 yes yes 2 1,12E-07 142,83 1 2767000 2767000

307 yes yes 2;3 2,63E-29 254,45 2 2,17E+08 2,17E+08

41 yes yes 2 0,000144 107,39 1 1662800 1662800

213 yes yes 2 4,37E-06 126,1 1 32276000 32276000

308 yes yes 2;3 0,002803 91,318 2 8147900 8147900

106 yes yes 3 0,036318 46,88 1 173860 173860

132 yes yes 2 5,88E-07 173,68 1 26279000 26279000

394 yes no 2 0,009415 73,435 1 706950 706950

504 yes yes 2 0,000168 118,03 1 2260500 2260500

294 yes no 2 0,006658 101,28 1 21710000 21710000

482 yes yes 3 0,012338 47,548 1 744250 744250

153 yes yes 2 3,24E-10 169,65 1 3172800 3172800

230 yes yes 2 0,001435 86,772 1 3083800 3083800

204 yes yes 2 1,36E-05 117,95 1 16175000 16175000

34 no no 2 1,76E-08 143,93 1 5118400 5118400

35 no no 3 0,027089 33,589 1 896180 896180

549 yes yes 2;3 7,40E-06 104,12 2 2423300 2423300

95 yes yes 2 0,004934 60,912 1 532080 532080

13 yes yes 3 0,027018 36,671 1 274840 274840

578 yes yes 2 0,002725 63,883 1 388480 388480

619 yes yes 3 0,001611 56,167 1 985750 985750

410 yes yes 2;3 3,35E-12 166,86 3 1,2E+08 1,2E+08



387 yes yes 2;3 1,90E-10 145,46 2 2,58E+08 2,58E+08

35 yes yes 2 0,017793 61,167 1 1077300 1077300

50 yes yes 4 0,016793 34,218 1 1380500 1380500

322 yes yes 2;3 7,66E-11 171,26 2 5768600 5768600

190 yes yes 3 0,027792 47,016 1 347390 347390

125 yes yes 3 0,018015 34,04 1 1185600 1185600

165 yes yes 2;3 1,24E-05 135,55 2 23252000 23252000

167 yes yes 2;3 4,78E-05 110,08 2 26251000 26251000

373 yes yes 2 0,002734 85,813 1 390490 390490

126 yes yes 2;3 1,34E-05 125,36 2 67013000 67013000

117 yes yes 2 0,013548 75,911 1 399940 399940

166 yes yes 2 9,17E-09 154,1 1 22177000 22177000

536 yes no 2 0,003552 59,585 1 0 0

107 yes no 2 0,005425 104,75 1 7309300 7309300

117 yes yes 2;3 1,46E-26 220,28 3 610750 610750

120 yes yes 3 0,014042 41,798 1 0 0

46 yes yes 2 2,67E-18 189,84 1 1155900 1155900

570 yes yes 3 0,01096 46,892 1 707570 707570

215 yes yes 2 0,001419 67,579 1 1548100 1548100

163 yes yes 2 0,005425 104,75 1 43198000 43198000

384 yes yes 2 2,83E-12 177,81 1 2255600 2255600

59 yes yes 2 1,10E-10 137,69 1 7057700 7057700

115 yes yes 3 0,007874 52,862 1 817850 817850

86 yes yes 2 4,67E-05 89,08 1 592940 592940

550 yes yes 2 0,024903 53,359 1 675640 675640

370 yes yes 3;4 1,38E-09 122,12 3 35974000 35974000

62 yes yes 2 0,033657 55,335 1 766940 766940

149 yes yes 2 0,000317 105,65 1 95531000 95531000

315 yes yes 2;3 1,23E-08 130,4 2 0 0

316 yes yes 3 0,000601 66,939 1 0 0

55 yes yes 2;3 4,50E-10 142,19 2 5662700 5662700

67 yes yes 2 3,26E-27 237,07 1 1,53E+08 1,53E+08

548 yes yes 2 1,64E-07 131,56 1 615720 615720

412 yes yes 3 0,001971 71,176 1 1023200 1023200

310 yes yes 2;3 5,31E-11 180,66 2 2,24E+08 2,24E+08

525 yes yes 4 0,031621 28,748 1 613520 613520

226 yes yes 2 2,70E-24 250,51 1 11117000 11117000

118 yes no 4 0,023616 41,383 1 874310 874310

61 yes yes 2;3 3,69E-10 141,54 2 30289000 30289000

1390 yes no 4 0,010241 46,558 1 205760 205760

390 yes yes 3 6,94E-06 105,53 1 874320 874320

285 yes yes 2 0,001012 98,105 1 2627600 2627600

120 yes yes 4 0,029028 30,205 1 213310 213310

170 yes yes 2 0,010465 90,601 1 430610 430610

146 yes yes 2;3 4,89E-24 226,67 2 78340000 78340000

148 yes yes 3 1,92E-14 169,06 1 10614000 10614000

165 yes yes 2 0,021921 46,352 1 0 0

357 yes yes 4 0,01359 50,806 1 812720 812720

66 yes yes 2 0,01698 67,334 1 499760 499760

24 yes yes 3 0,012942 54,982 1 418580 418580



38 yes yes 2;3 0,000429 118,33 2 78768000 78768000

215 yes yes 2 1,05E-16 199,96 1 1505500 1505500

137 yes yes 2;3 3,03E-30 230,97 2 51575000 51575000

462 yes yes 2 0,014635 98,458 1 2536200 2536200

113 yes yes 2 0,001272 102,52 1 445290 445290

403 no no 2 0,00147 124,92 1 4794500 4794500

239 yes yes 2;3 1,25E-10 142,23 2 1728300 1728300

17 yes yes 2 0,027991 80,229 1 8916100 8916100

510 yes yes 2 0,000615 94,09 2 2E+08 2E+08

196 yes yes 2 4,85E-06 117,53 2 0 0

88 yes yes 3 2,04E-11 136,57 1 0 0

139 yes yes 2 8,99E-12 181,98 1 3,13E+08 3,13E+08

143 yes yes 2;3 2,01E-13 163,9 2 68617000 68617000

204 yes yes 2 0,013858 43,233 1 0 0

84 yes yes 3 0,009067 66,326 1 0 0

184 yes no 2;3 0,008686 73,248 2 5342200 5342200

67 yes yes 2;3 2,60E-09 149,97 2 1,99E+08 1,99E+08

149 yes yes 3 0,007702 69,628 1 40090000 40090000

155 yes yes 3 0,007315 56,527 1 0 0

343 yes yes 2 0,000623 107,79 1 890920 890920

179 yes yes 2;3 1,85E-09 134,58 2 12492000 12492000

433 yes yes 2 6,36E-06 136,96 1 645030 645030

77 yes yes 3 4,88E-06 98,281 1 3609600 3609600

328 yes yes 2;3 5,19E-34 248,23 2 0 0

54 yes yes 2 8,03E-12 195,83 1 22556000 22556000

435 yes yes 2 1,22E-06 127,3 1 0 0

250 yes yes 2 0,005296 80,318 1 657010 657010

450 yes yes 2;3 2,59E-05 114,87 2 4771500 4771500

307 yes yes 3 0,000211 80,488 1 931640 931640

219 yes yes 2;3 3,65E-08 123,58 2 64291000 64291000

84 yes yes 2 0,019577 63,966 1 1579100 1579100

265 yes yes 2 2,24E-07 123,55 1 1170300 1170300

34 yes yes 2 0,034525 73,975 1 11968000 11968000

536 yes yes 3 0,034886 26,012 1 878450 878450

35 yes yes 2;3 3,86E-05 105,19 2 42225000 42225000

53 yes yes 2 0,017397 76,17 1 397960 397960

249 yes yes 2 0,01039 71,806 1 959250 959250

286 yes yes 2 1,76E-08 156,36 1 34183000 34183000

253 yes yes 2 0,03059 77,741 1 109010 109010

250 yes yes 2 0,02894 58,172 1 1906900 1906900

23 yes yes 2;3 1,11E-07 126,8 2 5475200 5475200

262 yes yes 2;3 6,35E-07 116 2 12350000 12350000

343 yes no 2 0,030221 61,958 1 410080 410080

426 yes yes 3 0,01829 54,023 1 370320 370320

38 yes yes 2;3 1,40E-06 110,37 2 0 0

292 yes yes 3 0,012765 48,391 1 629700 629700

166 yes yes 2;3 8,47E-07 128,54 2 3185100 3185100

211 yes yes 3 0,000584 69,081 1 1953200 1953200

370 yes yes 4;5 4,72E-07 99,443 3 1,13E+08 1,13E+08

223 yes yes 2 0,017841 82,305 1 1,13E+08 1,13E+08



77 yes yes 4 0,015551 43,955 1 4067300 4067300

265 yes yes 3 8,79E-06 89,913 1 620610 620610

286 yes yes 2;3 3,43E-12 160,18 2 8718500 8718500

205 yes yes 3 0,010001 75,109 1 710160 710160

299 yes yes 3 0,009505 52,599 1 905180 905180

246 yes yes 2;3 5,96E-07 134,38 2 38224000 38224000

86 yes yes 2;3 9,37E-06 120,03 3 582040 582040

172 yes yes 3;4 2,83E-06 107,07 2 1,34E+08 1,34E+08

132 yes yes 3 0,003782 67,879 1 458990 458990

363 yes yes 2 0,009999 74,962 1 1700600 1700600

131 yes yes 2;3 3,35E-06 142,19 2 35528000 35528000

75 yes yes 2 0,00082 103,21 1 2043400 2043400

76 yes yes 2;3 6,62E-08 146,71 2 7336300 7336300

86 yes yes 3 0,007158 58,658 1 739020 739020

267 yes yes 1 0,033956 11,069 1 185570 185570

247 yes yes 2 0,014286 65,295 1 1564500 1564500

296 yes yes 2;3 2,83E-31 252,47 2 20621000 20621000

220 yes yes 2 2,88E-05 121,29 1 1995200 1995200

136 yes yes 3 0,00287 58,835 1 1236500 1236500

518 yes yes 3 0,000148 82,406 1 811900 811900

324 yes yes 2 2,49E-08 137,73 1 3343800 3343800

979 yes yes 2 0,01394 64,313 1 0 0

83 yes yes 4 0,02184 29,901 1 2582100 2582100

163 no no 2 0,03059 77,741 1 6918600 6918600

165 no no 2;3 0,00101 93,649 2 2807700 2807700

39 yes yes 2 0,001572 80,371 1 1414200 1414200

40 yes yes 3 0,024324 33,842 1 1075100 1075100

290 yes yes 2;3 8,42E-17 183,23 2 4144700 4144700

403 yes yes 3 0,002108 75,566 1 843760 843760

95 yes yes 2 9,43E-08 151,98 1 56360000 56360000

108 yes yes 3 1,60E-05 88,945 1 11528000 11528000

450 yes no 2 8,86E-08 160,53 1 4264100 4264100

181 yes yes 2;3 3,48E-06 139,32 2 58231000 58231000

163 yes yes 2 0,034495 56,139 1 734130 734130

43 yes yes 2 0,001377 85,813 1 0 0

35 yes yes 2 0,004189 65,278 1 0 0

85 yes yes 2 4,65E-05 112,84 1 533940 533940

326 yes yes 3 0,0017 68,168 1 889720 889720

46 yes yes 2;3 1,88E-47 287,48 2 1,3E+08 1,3E+08

435 yes yes 2 0,000149 153,61 1 1,43E+08 1,43E+08

452 yes yes 3 0,010891 42,618 1 508290 508290

84 yes yes 2 0,015846 73,499 1 776590 776590

136 yes yes 2 0,000774 89,624 1 710990 710990

206 yes yes 2 7,57E-08 138,37 1 0 0

77 yes yes 3 4,88E-08 115,2 1 1750100 1750100

359 yes yes 2 0,016886 60,972 1 0 0

82 yes yes 2;3 1,60E-05 114,87 2 51327000 51327000

84 yes yes 3;4 5,91E-13 164,92 2 71637000 71637000

61 yes yes 3 5,37E-06 103,73 1 0 0

216 yes yes 2 0,036498 61,593 1 2234300 2234300



466 yes yes 2 0,016723 94,662 1 2343200 2343200

66 yes yes 3 0,027399 40,058 1 689710 689710

425 yes yes 4 0,014012 40,493 1 514890 514890

501 yes yes 2 2,22E-05 124,42 1 1826800 1826800

380 yes yes 2 0,00878 81,017 1 223860 223860

336 yes yes 2 0,002914 80,507 1 496830 496830

135 yes yes 2 1,54E-06 112,24 1 0 0

264 yes yes 2 0,01322 62,633 1 340140 340140

475 yes yes 2;3 9,63E-06 140,78 2 2,11E+08 2,11E+08

344 yes yes 3 0,002608 59,339 1 1092100 1092100

245 yes yes 2 0,000606 104,82 1 2888300 2888300

189 yes yes 2 0,024363 51,346 1 0 0

406 yes yes 2;3 1,60E-23 210,2 7 2,58E+08 2,58E+08

323 yes yes 3 4,12E-06 105,38 1 4331100 4331100

59 yes yes 2 4,49E-24 233,13 1 0 0

472 no no 3 0,026709 41,684 1 0 0

415 yes yes 2 0,001913 72,209 1 0 0

84 yes yes 3 2,92E-15 162,98 1 14701000 14701000

455 yes yes 2 9,71E-08 145 1 1110700 1110700

460 yes yes 3 0,00095 66,568 1 673160 673160

64 yes yes 3 0,026328 38,714 1 404040 404040

55 yes yes 2;3 1,72E-10 152,89 2 1601100 1601100

148 yes yes 2;3 0,00199 113,66 2 1251100 1251100

132 yes yes 3 0,00869 57,175 1 529950 529950

71 yes yes 2 0,000911 109,44 1 2557400 2557400

253 yes yes 2 0,001036 128,38 1 689900 689900

224 yes yes 2 1,53E-08 150,9 1 65615000 65615000

93 yes yes 2 0,000104 84,581 1 0 0

57 yes yes 3 2,22E-06 108,13 1 3819200 3819200

420 yes yes 3 0,024879 43,083 1 603340 603340

397 yes yes 2;3 5,95E-06 103,36 2 7282800 7282800

143 yes yes 3 0,003072 69,345 1 1328300 1328300

161 yes yes 2 0,004551 76,01 1 497830 497830

85 yes yes 2 0,008831 109,01 1 2361200 2361200

258 yes yes 2 0,035533 56,916 1 3879700 3879700

192 yes no 3 0,025235 41,08 1 400800 400800

172 yes yes 3;4;5 0,000177 82,831 3 1,03E+08 1,03E+08

417 no no 3;4 0,000413 104,43 2 1943500 1943500

166 yes yes 2 8,98E-05 92,269 1 26909000 26909000

274 yes yes 2 0,007951 110,61 1 3729600 3729600

402 yes yes 2 0,003621 96,034 1 3013600 3013600

141 yes yes 3 0,002817 64,827 1 2851500 2851500

408 yes yes 2 0,03108 69,812 1 4479300 4479300

409 yes yes 2;3 7,00E-05 131,62 2 5173000 5173000

534 yes yes 2 0,009801 83,206 1 5040900 5040900

REV__sp|P32380|SP110_YEAST yes yes 2 0,018745 90,986 1 1,46E+08 1,46E+08

365 yes yes 2 1,74E-10 166,7 1 12015000 12015000

408 yes yes 2 0,000235 97,957 1 0 0

340 yes yes 2 5,68E-05 110,84 1 1948000 1948000

93 yes yes 2;3 1,52E-42 288,06 3 3,67E+08 3,67E+08



266 yes yes 2 0,01749 53,013 1 0 0

159 yes yes 2 6,65E-07 115,2 1 10826000 10826000

401 yes yes 2 0,001167 83,823 1 756840 756840

239 yes yes 2 0,010749 75,416 1 507520 507520

447 yes yes 2;3 1,32E-11 154,08 2 0 0

246 yes yes 2 8,48E-11 179,37 1 30840000 30840000

247 yes yes 2;3 8,50E-06 112,11 2 2955600 2955600

84 yes yes 3 0,001349 88,177 1 1140500 1140500

109 yes yes 2 3,05E-07 136,53 1 1114200 1114200

418 yes yes 2 0,006484 67,494 1 0 0

86 yes yes 2 2,26E-12 197,21 1 0 0

264 yes no 2 0,01158 55,353 1 0 0

19 yes yes 3 0,000256 78,78 1 0 0

46 yes yes 2 0,02734 48,423 1 0 0

521 yes yes 2 0,00036 76,909 1 0 0

518 yes yes 3 0,000112 83,115 1 0 0

530 yes yes 2 0,003325 71,933 1 0 0

240 yes yes 2 0,006921 86,472 1 0 0

283 yes yes 2 0,000226 131,06 1 0 0

344 yes yes 2;3 8,72E-11 145,19 2 18972000 18972000

347 yes yes 3 0,000572 67,396 1 1338200 1338200

181 yes yes 2 1,18E-05 96,562 1 0 0

108 yes yes 2 7,82E-18 206,46 1 15214000 15214000

61 yes yes 2 0,020057 81,95 1 453630 453630

83 yes yes 2 3,55E-08 153,81 1 2691700 2691700

62 yes yes 2 2,71E-08 144,8 1 17985000 17985000

143 yes yes 2 0,024662 64,121 1 178190 178190

28 yes yes 2 0,000577 112,3 1 22186000 22186000

215 yes yes 2 0,003949 94,409 1 1635400 1635400

19 yes yes 2 0,000137 144,12 1 7695600 7695600

335 yes yes 3 0,009589 54,276 1 547360 547360

460 yes yes 3 0,005287 58,635 1 1048100 1048100

464 yes yes 3 1,21E-05 91,518 1 912280 912280

277 no no 3 0,004893 77,288 1 9693900 9693900

358 yes yes 2 0,003559 96,342 1 479660 479660

107 yes yes 2 6,44E-19 227,81 1 49718000 49718000

359 no no 2 1,41E-15 206,32 1 5910200 5910200

144 yes yes 2;3 2,05E-07 133,96 2 4364300 4364300

104 yes yes 2 9,19E-42 284,24 2 1,43E+08 1,43E+08

438 yes yes 3 0,010819 53,947 1 2442900 2442900

369 yes yes 3 0,022168 39,006 1 479060 479060

289 yes yes 2 0,012703 76,843 1 1628500 1628500

239 yes yes 2;3 2,99E-12 174,21 2 26322000 26322000

240 yes yes 3 0,002981 67,952 1 5969600 5969600

145 yes yes 2;3 2,70E-26 214,46 2 0 0

267 yes yes 2 4,73E-06 133,42 1 0 0

311 yes yes 2 0,003649 75,018 1 404420 404420

533 yes yes 2 6,63E-05 97,214 1 532950 532950

45 yes yes 3 0,022931 41,383 1 254360 254360

59 yes yes 2;3 3,16E-21 211,51 2 50012000 50012000



96 yes yes 2;3 6,38E-56 328,43 2 92387000 92387000

140 yes yes 3 0,006661 51,628 1 0 0

471 yes yes 2 0,019974 73,841 1 447670 447670

77 yes yes 2 7,98E-22 222,81 1 43635000 43635000

138 yes yes 2 4,61E-08 138,42 1 0 0

386 yes yes 2 3,71E-07 127,3 1 634150 634150

322 yes yes 2;3 3,57E-09 133,27 2 0 0

349 yes yes 2;3 8,96E-05 99,392 2 0 0

164 yes yes 2 0,001312 76,301 1 3924000 3924000

411 yes yes 2 0,008409 71,342 1 0 0

236 yes no 2 0,023784 70,399 1 429000 429000

224 yes yes 3 0,000493 68,458 1 1005300 1005300

410 yes yes 2 2,54E-07 140,24 1 4840100 4840100

141 yes yes 2 5,03E-14 190,66 1 6189900 6189900

267 yes yes 2 1,60E-06 127,32 1 1017000 1017000

79 yes yes 3 0,00185 73,082 1 550380 550380

172 yes yes 3 1,51E-05 91,276 1 1630000 1630000

166 yes yes 2 4,08E-06 107,63 1 0 0

193 yes yes 2 0,000442 84,436 1 538330 538330

296 yes yes 1 0,033589 23,523 1 485300 485300

169 yes yes 2 0,001175 103,31 1 2556600 2556600

170 yes yes 2;3 1,46E-07 143,4 2 6223800 6223800

42 yes yes 3 0,003205 58,564 1 1223300 1223300

261 yes yes 2 0,000166 109,39 1 2274500 2274500

90 yes yes 2;3 6,17E-05 84,529 2 1410600 1410600

178 yes yes 2 0,004585 91,265 1 490410 490410

432 yes yes 2 5,42E-17 197,47 1 2017100 2017100

186 yes yes 2;3 0,00056 94,409 2 8208000 8208000

83 yes yes 3 0,035268 27,098 1 221820 221820

276 yes yes 2 3,07E-06 128,73 1 11948000 11948000

60 yes yes 2;3 2,91E-11 157,84 2 77107000 77107000

267 yes yes 2;3 5,80E-15 162,81 2 42439000 42439000

116 yes yes 3 0,009997 59,153 1 1058400 1058400

189 yes yes 2 0,031078 44,753 1 0 0

61 yes yes 2 0,002276 74,789 1 873900 873900

399 yes no 2 0,006344 74,853 1 1262200 1262200

68 yes yes 2 1,18E-17 183,23 1 2303700 2303700

1507 yes no 7 0,015454 2,64E-13 1 86220 86220

567 yes yes 3 0,035523 14,996 1 0 0

257 no no 2;3 0,000523 97,452 2 5343200 5343200

83 yes yes 4 0,029576 34,485 1 660590 660590

84 yes yes 2;3 3,84E-08 129,42 2 31130000 31130000

271 yes yes 2 0,005884 70,942 1 0 0

396 yes yes 2 0,019483 40,614 1 0 0

159 yes yes 2;3 0,000662 86,772 2 41615000 41615000

11 yes yes 2 0,037153 58,246 1 18192000 18192000

570 yes yes 4 0,016473 43,532 1 5845800 5845800

146 yes yes 3;4 2,29E-14 175,26 2 30344000 30344000

148 yes yes 4 0,007532 54,764 1 809870 809870

38 yes yes 2;3;4 0,000219 106,2 3 40245000 40245000



67 yes yes 2 0,026849 69,825 1 110880 110880

71 yes yes 2;3 0,002376 80,916 2 8400300 8400300

REV__sp|P23255|TAF2_YEAST yes yes 3 0,037153 58,592 1 0 0

60 yes yes 3;4 1,59E-20 195,97 2 37684000 37684000

196 yes yes 4 0,014149 36,744 1 1581500 1581500

264 yes yes 3 3,90E-10 145,99 1 0 0

188 yes yes 3 1,30E-05 110,64 1 1,36E+08 1,36E+08

143 yes yes 2;3 1,57E-07 117,48 2 22116000 22116000

143 yes yes 2 0,009497 59,857 1 234300 234300

15 yes yes 3 0,005624 66,056 1 10170000 10170000

463 yes yes 3 0,000587 62,722 1 0 0

152 yes yes 2;3 6,19E-31 271,32 2 22226000 22226000

27 yes yes 2 0,019737 42,068 1 0 0

137 yes yes 3 0,007222 66,692 1 268380 268380

884 yes yes 3 0,036472 25,701 1 723240 723240

546 yes no 3 0,035203 30,564 1 153960 153960

545 yes yes 2 5,83E-16 217,64 1 32277000 32277000

124 yes yes 2;3 1,17E-30 248,81 2 78753000 78753000

191 yes yes 2 2,01E-05 135,71 1 33953000 33953000

457 yes yes 2 0,016778 54,157 1 0 0

551 yes yes 2 0,003214 98,048 1 4670200 4670200

417 no no 3 0,034942 34,003 1 111890 111890

370 yes no 2;3 0,010665 75,213 2 7471800 7471800

523 yes yes 2 9,78E-14 165,34 1 0 0

14 yes yes 2 0,011205 64,104 1 369880 369880

70 yes yes 3 0,006992 55,415 2 719550 719550

29 yes yes 2 0,019166 58,246 1 2938400 2938400

58 yes yes 3 0,000648 73,296 1 0 0

231 yes yes 2 2,28E-07 142,19 1 848390 848390

52 yes yes 3 0,00037 77,42 1 734690 734690

375 yes yes 3 0,000643 66,264 1 753480 753480

81 yes yes 2 0,000338 107,09 1 1024500 1024500

84 yes yes 2 1,61E-08 136,6 1 706600 706600

153 yes yes 2;3 0,000356 95,981 2 2209700 2209700

117 yes yes 2 0,015605 63,091 1 553900 553900

92 yes yes 2 2,41E-15 178,57 1 5305600 5305600

376 yes yes 2 1,02E-05 122,97 1 2960800 2960800

386 yes yes 4 0,007333 54,008 1 1354500 1354500

380 yes yes 3;4 1,10E-06 131,79 2 2959100 2959100

128 yes yes 2 2,10E-34 272,5 1 22499000 22499000

355 no no 2 2,13E-18 207,95 1 10111000 10111000

181 yes yes 4 2,83E-06 124,38 1 18241000 18241000

464 yes yes 2 5,60E-09 154,1 1 2640000 2640000

120 yes yes 2 0,027688 62,582 1 476540 476540

197 no no 2 1,38E-05 125,03 1 8472300 8472300

199 no no 3 0,0069 57,106 1 2947200 2947200

49 yes yes 2 0,022571 62,338 1 1,14E+08 1,14E+08

298 yes yes 2 0,004259 58,479 1 0 0

434 yes yes 2;3 4,26E-41 257,2 2 0 0

439 yes yes 3 1,05E-20 196,98 1 0 0



70 yes yes 2 0,000104 131,52 1 35933000 35933000

74 yes yes 2 1,05E-06 157,75 1 8700400 8700400

176 yes yes 3 0,035784 23,828 1 409390 409390

521 yes yes 2;3 4,61E-25 253,97 2 1,9E+08 1,9E+08

523 yes yes 3;4 0,001353 76,728 2 10242000 10242000

355 yes yes 2 0,009148 73,881 1 346840 346840

11 yes yes 2 0,013666 75,819 1 1,13E+08 1,13E+08

164 yes yes 3;4 1,44E-16 174,55 2 0 0

51 yes yes 2 0,001061 71,286 1 0 0

150 yes yes 2 0,00477 65,905 1 288590 288590

49 yes yes 2 8,65E-09 158,25 1 30194000 30194000

334 yes yes 2;3 8,91E-08 140,45 2 17364000 17364000

343 yes yes 3;4 5,80E-05 86,213 2 4462100 4462100

165 yes yes 3 0,002487 72,289 1 348100 348100

38 yes yes 2 2,56E-09 150,12 1 1560400 1560400

41 yes yes 2 0,002999 77,324 1 900430 900430

90 yes yes 2 3,13E-06 119,39 1 0 0

311 yes yes 2 9,82E-07 114,7 1 10382000 10382000

163 yes yes 2 0,026591 47,302 1 0 0

210 yes yes 2 1,46E-05 116,63 1 1113000 1113000

264 yes yes 2;3 2,12E-38 258,12 2 0 0

93 yes yes 2;3 5,40E-08 114,9 2 0 0

285 yes yes 3;4 0,01624 37,85 2 1466600 1466600

188 yes yes 2;3 0,001544 84,479 2 1,57E+08 1,57E+08

80 yes yes 3 0,007349 57,173 1 803690 803690

72 yes yes 2 1,16E-08 127,59 1 0 0

242 yes yes 2 4,62E-11 186,41 1 2749200 2749200

292 yes yes 2 1,57E-05 127,52 1 1874900 1874900

293 yes yes 2 0,000301 103,43 1 1104900 1104900

128 yes yes 3;4 0,000418 78,249 2 37053000 37053000

235 yes yes 2 0,001731 78,078 1 1546900 1546900

88 yes yes 2 7,73E-12 182,1 1 30454000 30454000

224 yes yes 2 1,68E-25 254,07 1 1,83E+08 1,83E+08

225 yes yes 2;3 4,68E-60 327,1 2 8347300 8347300

235 yes yes 2 1,46E-09 141,06 1 2654600 2654600

38 yes yes 2 2,31E-14 203,61 1 28408000 28408000

145 yes yes 2 1,58E-23 210,39 1 974550 974550

132 yes yes 2 0,004813 73,632 1 0 0

386 yes yes 2;3 2,81E-15 164,69 2 2214100 2214100

367 yes yes 2 9,69E-09 133,52 1 1097900 1097900

201 yes yes 4 0,030709 31,675 1 580580 580580

17 yes yes 2 0,027747 80,462 1 2486400 2486400

143 yes yes 2 2,31E-30 243,04 1 2,59E+08 2,59E+08

17 yes yes 2 9,40E-07 115,58 1 481630 481630

239 yes yes 3 2,93E-07 111,66 1 1274200 1274200

105 yes yes 2 3,41E-11 173,04 2 1916700 1916700

228 yes yes 3 0,001857 60,472 1 561880 561880

229 yes yes 2 0,000116 123,51 1 56897000 56897000

240 yes yes 2;3 1,73E-11 155,08 2 52173000 52173000

66 yes yes 2 3,31E-07 118,15 1 1511600 1511600



59 yes yes 3 0,022151 43,297 1 0 0

152 yes yes 3 0,030461 29,912 1 133340 133340

461 yes yes 3 0,017677 41,743 1 222990 222990

215 yes yes 2 1,30E-08 138,02 1 0 0

233 yes yes 2 1,57E-05 140,83 1 1901000 1901000

245 yes yes 3 0,021257 40,014 1 823880 823880

492 no no 2 4,28E-05 133,99 1 4584800 4584800

190 yes yes 2 0,019616 74,165 1 2651700 2651700

63 yes no 2 0,019284 74,464 1 1342300 1342300

126 yes yes 2 2,00E-08 148,48 1 7569200 7569200

288 yes yes 2 0,000612 103,44 1 1813100 1813100

289 yes yes 2;3 1,95E-06 129,74 2 12136000 12136000

118 yes yes 2 2,18E-13 163,56 1 6169700 6169700

218 yes yes 3 0,000315 96,82 1 1355900 1355900

518 yes yes 3 0,019311 42,469 1 909560 909560

138 yes yes 3 0,001126 63,462 1 0 0

146 yes yes 3;4 0,003132 59,242 2 380290 380290

599 yes yes 2 0,00387 109,11 1 531520 531520

44 yes yes 2 2,87E-05 134,57 1 3773100 3773100

53 yes yes 3 1,26E-05 98,552 1 2446400 2446400

206 yes yes 2 0,002361 117,81 1 730940 730940

27 yes yes 3 0,012575 42,708 1 733360 733360

196 yes yes 2 0,005804 66,004 1 0 0

490 yes yes 2 0,017273 76,282 1 958300 958300

494 yes yes 4 0,013759 48,568 1 1556300 1556300

232 yes yes 2;3 0,020972 60,167 2 21925000 21925000

304 yes yes 2 0,000111 101,72 1 1671300 1671300

150 yes yes 2 0,000629 99,844 1 1963900 1963900

200 yes yes 2 0,000348 121,6 1 34074000 34074000

209 yes yes 2 1,71E-42 299,2 1 1,17E+08 1,17E+08

20 yes yes 2;3 0,000104 98,407 2 0 0

330 yes yes 2 6,82E-05 111,65 1 0 0

203 yes yes 3 0,029669 34,206 1 305660 305660

274 yes yes 2 4,26E-05 114,71 1 2921700 2921700

212 yes yes 2 0,004068 79,886 1 1129500 1129500

277 yes yes 2 1,28E-21 222,94 1 41155000 41155000

262 yes yes 2;3 7,08E-43 281,6 3 1481200 1481200

115 yes yes 2 0,000488 132,76 1 3,16E+08 3,16E+08

320 yes yes 2 1,93E-24 247,67 1 2416500 2416500

181 no no 2 0,008877 83,869 1 4366800 4366800

492 yes yes 3 0,023253 43,419 1 641780 641780

246 yes yes 2;3 1,32E-06 132,24 2 3364900 3364900

186 yes yes 2 0,008032 97,431 1 2168400 2168400

73 yes yes 2 9,81E-06 109,1 1 375700 375700

21 yes yes 3 0,034624 19,689 1 381410 381410

105 yes yes 2 5,86E-08 150,51 1 8104100 8104100

31 yes yes 2 0,025148 55,676 1 0 0

97 yes yes 2;3 9,31E-50 284,84 13 1,27E+08 1,27E+08

68 yes no 2 1,21E-09 136,66 1 712470 712470

374 yes yes 3 2,21E-09 134,29 1 0 0



225 yes yes 3 0,019753 34,174 1 265220 265220

414 yes yes 2 0,007946 75,89 1 1875100 1875100

262 yes yes 2 4,30E-05 107,63 1 1166500 1166500

219 yes yes 3 0,00754 55,755 1 353450 353450

157 yes yes 2;3 0,001378 96,665 2 3138100 3138100

300 yes yes 2 7,49E-08 148,18 1 1230000 1230000

255 yes yes 2 0,006178 57,595 1 0 0

86 yes yes 3 0,022505 39,006 1 558860 558860

77 yes yes 2 0,002799 90,149 1 2,43E+08 2,43E+08

266 yes yes 2 1,12E-06 157,66 1 3221400 3221400

459 yes yes 2 1,29E-08 152,16 1 2597900 2597900

179 yes yes 3;4 2,16E-15 166,36 2 16117000 16117000

249 yes yes 2;3 1,69E-11 150,13 2 0 0

176 yes yes 2;3 1,44E-20 202,21 2 26311000 26311000

242 yes yes 2;3 5,22E-22 216,01 2 52316000 52316000

347 yes yes 3 9,62E-06 93,21 1 0 0

367 yes yes 2 0,00371 78,113 1 0 0

631 yes yes 2 0,027906 43,502 1 0 0

172 yes yes 2 0,023688 65,157 1 607070 607070

184 yes yes 2 6,22E-12 164,66 1 2254200 2254200

415 yes yes 2 2,98E-17 176,6 3 0 0

99 yes yes 2 0,001125 96,604 1 288010 288010

223 yes yes 2 1,84E-06 156,83 1 43595000 43595000

248 yes yes 2 5,23E-19 225,15 1 56973000 56973000

131 yes yes 2 7,61E-08 163,66 1 1,11E+08 1,11E+08

173 yes yes 2 0,03191 76,478 1 1765400 1765400

178 yes yes 2;3 4,86E-17 206,74 2 14785000 14785000

182 yes yes 3 0,000594 80,738 1 4308900 4308900

506 yes yes 2 8,77E-05 103,77 1 630480 630480

310 yes yes 2;3 1,17E-07 112,85 2 0 0

246 yes yes 2 0,013273 66,989 1 632450 632450

329 yes yes 2 0,00668 57,708 1 0 0

156 no no 2 0,000201 96,342 1 0 0

38 yes yes 2 0,022518 54,74 1 242930 242930

155 yes yes 2 1,66E-18 213,06 2 1,63E+08 1,63E+08

163 yes yes 2;3 2,07E-33 246,48 2 24524000 24524000

182 yes yes 2 0,013823 75,652 1 1,72E+08 1,72E+08

362 yes yes 3 0,032887 31,286 1 0 0

152 yes yes 2 0,000436 103,43 1 549030 549030

202 yes yes 3 0,025119 38,875 1 247740 247740

339 yes yes 2 0,002626 91,549 1 342270 342270

345 yes yes 2;3 4,73E-05 94,922 2 1113600 1113600

29 yes yes 2;3 3,04E-08 128,85 2 0 0

84 yes yes 2;3 2,87E-47 289,95 4 0 0

310 yes yes 2 0,032767 45,335 1 0 0

119 yes yes 2;3 0,006073 69,598 2 12994000 12994000

280 yes yes 2 0,036021 40,941 1 0 0

75 yes yes 2 0,012397 80,688 1 5485600 5485600

76 yes yes 2;3 1,64E-05 133,13 2 4903300 4903300

174 yes yes 2 6,64E-07 151,83 1 0 0



76 yes yes 2 0,008977 69,03 1 332230 332230

273 yes yes 2 0,000292 123,86 1 13233000 13233000

274 yes yes 2;3 2,00E-06 148,91 2 15132000 15132000

502 yes yes 2;3 1,89E-15 168,99 3 1079200 1079200

140 yes yes 2 1,19E-18 218,06 1 20210000 20210000

277 no no 3 0,029174 40,778 1 355900 355900

386 yes yes 2 5,56E-09 178,53 1 9212300 9212300

374 no no 2 0,006839 83,081 1 753150 753150

1154 yes yes 3 0,006662 55,98 1 520600 520600

245 yes yes 2 0,013211 85,676 1 1032100 1032100

108 no no 2 1,17E-07 142,1 1 32556000 32556000

110 no no 3 0,011111 51,726 1 2697100 2697100

40 yes yes 2 0,023177 57,703 1 1327900 1327900

601 yes yes 2;3 5,28E-11 136,61 2 6147600 6147600

34 yes yes 2 0,019399 69,721 1 706300 706300

249 yes yes 2 0,011671 59,154 1 1161300 1161300

148 yes yes 3 0,020101 49,423 1 169520 169520

113 yes yes 2 0,030973 77,374 1 71238000 71238000

119 yes yes 2;3 8,11E-09 152 2 41309000 41309000

279 yes yes 3 0,003675 64,224 1 1415600 1415600

280 yes yes 3;4 6,31E-06 115,12 2 6549300 6549300

175 yes yes 2 0,011684 87,181 1 255230 255230

234 yes yes 2 0,010486 79,201 1 82757000 82757000

343 yes yes 3 0,002186 64,121 1 923910 923910

582 yes yes 2 0,017465 54,982 1 0 0

140 yes yes 2 0,029855 61,765 1 555500 555500

128 yes yes 2 2,27E-09 152,88 1 0 0

53 yes yes 2 8,13E-08 132,51 1 2405700 2405700

395 yes yes 3 0,000796 65,949 1 1157100 1157100

78 yes yes 2 0,002617 66,215 1 0 0

85 yes yes 3 0,013087 44,788 1 0 0

494 yes yes 2 0,001199 95,618 1 586070 586070



Reverse Potential contaminantid Protein group IDsMod. peptide IDsEvidence IDsMS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDs

0 36 0 0 0 0

1 30 1 1 1 1

2 71 2 2 2 2

3 62 3 3 3 3

4 118 4 4 4 4

5 27 5 5 5 5

6 45 6 6 6 6

+ 7 4 7 7;8 7;8;9;10;11;12 8 6

8 137 8 9 13 13

+ 9 3 9 10 14 14

+ 10 3 10 11 15 15

11 70 11 12 16 16

12 111 12 13 17 17

13 50 13 14 18 18 69

14 64 14 15 19 19

15 38 15 16 20 20

16 46 16 17;18 21;22 21

17 35 17 19 23;24 24

18 15 18 20;21;22 25;26;27;28;29 28

19 96 19 23 30 30

20 13 20 24;25 31;32 32

21 102 21 26 33 33

22 88 22 27 34 34 95

23 65 23 28 35 35

24 16 24 29 36 36

25 120 25 30 37 37 108

26 22 26 31 38 38

27 21 27 32;33;34 39;40;41 39

28 21 28 35 42 42

+ 29 1 29 36 43 43

+ 30 4 30 37 44 44

31 28 31 38;39 45;46 46

32 29 32 40 47 47

33 29 33 41 48 48

34 68 34 42 49 49

35 97 35 43 50 50

36 12 36 44 51 51

37 47 37 45 52 52 63;64

38 30 38 46 53 53

39 30 39 47;48 54;55 55

40 22 40 49;50 56;57;58 56

41 29 41 51 59;60;61 59

42 49 42 52 62 62

43 92 43 53 63 63

44 105 44 54 64 64

45 13 45 55;56 65;66 65

46 131 46 57 67 67

+ 47 5 47 58 68 68

+ 48 7 48 59 69 69



49 49 49 60 70 70

50 59 50 61 71 71

51 31 51 62 72 72

52 123 52 63 73 73

53 100 53 64 74;75 75

54 29 54 65 76 76

55 56 55 66 77 77

56 15 56 67;68 78;79 78 17

57 106 57 69 80 80

58 30 58 70;71 81;82 81

59 94 59 72 83 83

60 138 60 73;74 84;85 85

61 80 61 75 86 86

62 58 62 76 87 87

63 81 63 77 88;89 88

64 31 64 78 90 90

65 15 65 79 91;92 92

66 65 66 80 93 93

67 30 67 81;82 94;95;96 95

68 95 68 83 97 97

69 21 69 84 98 98

70 38 70 85 99 99

71 31 71 86;87 100;101 101

72 58 72 88 102 102

+ 73 6 73 89 103 103

74 56 74 90 104 104

75 117 75 91 105 105

76 62 76 92 106 106

77 81 77 93;94;95 107;108;109;110;111;112;113111 85;86

78 57 78 96 114 114

79 57 79 97 115 115

80 47 80 98 116 116

81 59 81 99 117 117 73

82 31 82 100 118 118

83 31 83 101;102 119;120 120

84 57 84 103 121 121 71

85 22 85 104;105 122;123 122

86 36 86 106;107 124;125 125

87 65 87 108 126 126

88 30 88 109 127 127

89 90 89 110 128 128

90 118 90 111 129 129 106

+ 91 3 91 112 130 130 1

+ 92 7 92 113 131 131 12

93 59 93 114 132 132

94 50 94 115 133 133

95 14 95 116 134 134

96 27 96 117 135 135

97 27 97 118 136 136

98 122 98 119 137 137



99 56 99 120 138 138

100 72 100 121 139 139

+ 101 3 101 122 140 140 2

102 21 102 123 141 141

103 102 103 124 142 142

104 102 104 125 143 143

105 136 105 126;127 144;145;146;147;148;149144

106 133 106 128 150 150

107 29 107 129;130 151;152 151

108 130 108 131 153 153

109 106 109 132 154 154

110 59 110 133 155 155

111 49 111 134 156 156

112 121 112 135 157 157

113 119 113 136 158 158

114 29 114 137 159 159

115 47 115 138 160 160 65

116 56 116 139 161 161

117 44 117 140 162 162

118 102 118 141 163 163

119 13 119 142;143 164;165 165

120 29 120 144 166 166

121 65 121 145 167 167

122 29 122 146 168;169 168

123 81 123 147 170 170

124 81 124 148 171 171

125 57 125 149 172 172

126 57 126 150 173 173

127 29 127 151 174 174

128 101 128 152 175 175 99

+ 129 4 129 153 176 176

130 15 130;131 154;155;156177;178;179 177 18

131 106 132 157 180 180 102

132 31 133 158;159 181;182 182

133 55 134 160 183 183

134 118 135 161 184 184

135 31 136 162 185 185

136 103 137 163 186 186

137 43 138 164 187;188;189 188 52

138 57 139 165 190 190

139 15 140 166 191 191

140 22 141 167 192;193;194 193

141 100 142 168 195 195

142 29 143 169;170;171;172;173;174;175;176;177;178;179196;197;198;199;200;201;202;203;204;205;206;207;208;209;210;211;212;213;214;215;216;217;218;219;220;221;222;223;224;225;226;227197

+ 143 1 144 180 228 228

144 66 145 181 229 229

145 24 146 182 230 230

146 52 147 183 231 231

147 55 148 184 232;233 232

148 143 149 185 234 234



149 49 150 186;187 235;236 235 66

+ 150 7;5 151 188 237 237

151 13 152 189 238 238 16

152 32 153 190 239 239

153 54 154 191 240 240

154 81 155 192;193 241;242 241

155 49 156 194 243 243

156 31 157 195 244 244

157 31 158 196 245 245

+ 158 7 159 197 246 246

159 49 160 198;199 247;248 247

160 58 161 200 249 249

161 31 162 201;202 250;251 250

162 42 163 203 252 252

+ 163 3;7 164 204 253 253

+ 164 3 165 205 254 254

165 44 166 206 255 255

166 15 167 207 256;257;258 256

167 15 168 208 259;260 260

168 98 169 209 261 261

169 25 170 210 262 262 27

170 31 171 211 263 263

171 31 172 212 264 264

172 119 173 213 265 265

173 109 174 214 266 266

174 80 175 215 267 267

+ 175 8 176 216 268 268

+ 176 6 177 217 269 269

177 31 178 218 270 270

178 15 179 219;220 271;272;273;274 272

179 56 180 221 275 275

180 31 181 222 276 276

181 27 182 223;224 277;278 278

182 52 183 225 279 279

183 21 184 226 280 280

184 104 185 227 281 281

185 102 186 228 282 282

186 43 187 229 283 283

187 58 188 230 284 284

188 106 189 231 285 285

189 45 190 232 286 286

190 43 191 233 287 287

+ 191 7 192 234 288 288

+ 192 7 193 235 289 289

+ 193 3 194 236;237 290;291 290

+ 194 6 195 238 292 292

195 141 196 239 293 293

+ 196 7 197 240 294;295 295

+ 197 6 198 241 296 296

198 29 199 242;243;244297;298;299;300 298



199 15 200 245;246 301;302;303 303

200 35 201 247 304 304

201 35 202 248 305 305

202 31 203 249;250 306;307 306

203 69 204 251 308 308

204 86 205 252 309;310 310

205 57 206 253;254 311;312 312

206 57 207 255;256 313;314 314

207 61 208 257 315 315

208 81 209 258;259 316;317 317

209 141 210 260 318 318

210 31 211 261 319 319

211 94 212 262 320 320 97

212 14 213 263 321 321

213 29 214;215 264;265;266322;323;324;325;326;327;328;329322 31

214 29 216 267 330 330 31

215 50 217 268 331;332;333 332

216 38 218 269 334 334

217 34 219 270 335 335

218 29 220 271 336;337 336

219 45 221 272 338 338

+ 220 4 222 273 339 339

221 76 223 274 340 340

+ 222 4 224 275 341 341

+ 223 7 225 276 342 342

224 15 226 277;278;279343;344;345;346;347;348;349;350;351;352;353343

225 79 227 280 354 354

226 36 228 281 355 355

227 43 229 282;283 356;357 356 53;54

228 43 230 284 358 358 53;54

229 45 231 285;286 359;360 360

230 29 232 287 361 361

231 44 233 288 362 362

232 106 234 289 363 363

233 29 235 290;291 364;365 364

234 73 236 292 366 366

235 30 237 293 367 367

236 58 238 294 368 368

+ 237 7 239 295;296 369;370;371 369

+ 238 9 240 297 372 372

+ 239 6 241 298 373 373

240 106 242 299 374 374

241 38 243 300 375 375

242 71 244 301 376 376

243 81 245 302;303 377;378 378

244 81 246 304 379 379

245 129 247 305 380 380 115

246 107 248 306 381 381

247 48 249 307 382 382

248 99 250 308 383 383



249 132 251 309;310 384;385 385

250 106 252 311 386 386

251 36 253 312;313 387;388 387

252 102 254 314 389 389

253 63 255 315 390 390

+ 254 3;7 256 316 391 391

255 126 257 317;318 392;393 392

256 13 258 319 394 394

257 29 259 320;321 395;396;397;398;399396

258 15 260 322;323 400;401 400

259 136 261 324 402;403 403 118

260 15 262 325 404;405 404

261 15 263 326;327 406;407 407

262 38 264 328 408 408 45

263 47 265 329 409 409

+ 264 4 266 330;331 410;411 410

265 29 267 332;333 412;413;414 414

266 57 268 334 415;416 416

267 57 269 335 417 417 72

268 65 270 336 418 418

269 49 271 337;338 419;420;421 420

270 77 272 339 422 422

271 80 273 340 423;424 424

272 15 274 341;342 425;426;427 427 19

273 49 275 343 428 428

274 122 276 344 429 429 109

275 143 277 345 430 430

+ 276 4 278 346;347 431;432 432

277 55 279 348 433 433

278 81 280 349;350 434;435;436 434

+ 279 5 281 351 437 437

280 45 282 352 438 438

281 31 283 353 439 439

282 73 284 354 440 440

283 57 285 355;356 441;442 442

284 93 286 357 443 443

285 17 287 358 444 444

286 43 288 359 445 445

287 82 289 360 446 446

288 30 290 361 447 447

289 46 291 362;363 448;449 449

290 49 292 364;365 450;451 451

+ 291 4 293 366 452 452

292 45 294 367 453 453

293 43 295 368;369 454;455;456 454 52

294 18 296 370 457 457

295 31 297 371;372 458;459 458

296 34 298 373 460 460

297 15 299 374;375;376461;462;463;464;465;466;467;468;469461

298 91 300 377 470 470



299 80 301 378 471 471

300 45 302 379 472 472

301 43 303 380;381 473;474;475 475

302 40 304 382 476 476

303 61 305 383 477 477

304 29 306 384;385 478;479 478

305 81 307;308 386;387;388480;481;482 480 87

306 15 309 389;390 483;484;485;486;487487

307 55 310 391 488 488

308 102 311 392 489 489

309 22 312 393;394 490;491 491

310 43 313 395 492 492

311 43 314 396;397 493;494 493

312 113 315 398 495 495

313 37 316 399 496 496

314 130 317 400 497 497

315 30 318 401;402 498;499;500;501 499

316 55 319 403 502 502

317 106 320 404 503 503

318 59 321 405 504;505 505

319 38 322 406 506 506

320 98 323 407 507 507

321 138 324 408 508;509 509

+ 322 4;6;1 325 409 510 510

+ 323 4;1 326 410;411 511;512 511

324 13 327 412 513 513

325 13 328 413 514;515 514

326 31 329 414;415 516;517 517

327 28 330 416 518 518

328 21 331 417 519 519

329 21 332 418 520;521;522 521

+ 330 4 333 419 523 523

331 36 334 420;421 524;525 525

332 79 335 422 526 526

333 140 336 423 527 527 120

334 39 337 424 528 528 47;48

335 72 338 425 529 529

336 28 339 426 530 530

337 36 340 427;428 531;532;533 533

338 29 341 429 534 534

339 29 342 430 535;536 536

340 130 343 431 537 537

341 72 344 432 538 538

342 56 345 433 539 539

+ 343 0 346 434 540 540

344 65 347 435 541 541 80

345 36 348 436;437 542;543 543

346 36 349 438;439 544;545 545

347 13 350 440 546 546 16

348 130 351 441 547 547



349 45 352 442 548 548

350 69 353 443 549 549

351 73 354 444 550 550

352 45 355 445 551 551

353 68 356 446 552 552

354 122 357 447 553 553

355 65 358 448 554 554 81

356 77 359 449 555 555

357 15 360 450;451 556;557;558 558

358 31 361 452 559 559

+ 359 4 362 453 560 560

360 45 363 454 561 561 59

361 15 364 455;456;457;458;459;460;461562;563;564;565;566;567;568;569;570;571;572;573567

362 30 365 462 574 574

363 43 366 463 575 575 55

+ 364 3 367 464 576 576 2

365 51 368 465 577 577 70

366 21 369 466 578;579 578

+ 367 3 370 467 580 580

+ 368 3 371 468 581 581

369 44 372 469 582 582

370 86 373 470;471 583;584 583

371 50 374 472;473 585;586 586

372 128 375 474 587 587

373 13 376 475 588 588

374 19 377 476 589 589

375 21 378 477 590 590

376 76 379 478 591 591 84

377 136 380 479 592 592

+ 378 7 381 480 593 593

379 30 382 481;482 594;595 594

380 69 383 483 596 596

381 60 384 484 597 597

382 84 385 485 598 598

383 30 386 486 599 599

384 121 387 487 600 600

385 15 388 488;489;490601;602;603;604 604

+ 386 3 389 491;492 605;606 605

387 27 390 493 607 607

388 21 391 494 608 608

389 45 392 495 609 609

390 78 393 496 610 610

391 30 394 497 611 611

392 30 395 498;499 612;613 613

393 108 396 500 614 614

+ 394 11 397 501 615 615

395 30 398 502 616 616

396 127 399 503 617 617 114

397 58 400 504 618 618

398 15 401 505;506;507619;620;621;622 619



399 97 402 508 623 623 98

400 49 403 509 624 624

401 17 404 510 625 625

402 72 405 511 626 626

403 30 406 512;513 627;628;629;630;631630 33

404 29 407 514 632;633 632

405 29 408 515;516 634;635 634

406 62 409 517 636 636

407 118 410 518 637 637

408 61 411 519 638 638 78

409 81 412 520 639 639 87

410 43 413 521 640;641 641 56;57;58

411 84 414 522 642;643;644 643 89;90;91;92

412 124 415 523 645 645 112

+ 413 7 416 524 646 646 13

+ 414 3 417 525 647 647 3

415 59 418 526 648 648 74

+ 416 6 419 527 649 649 9

417 81 420 528 650;651 651 88

418 31 421 529;530 652;653 652

419 31 422 531 654 654

420 62 423 532 655 655 79

421 21 424 533 656 656

422 126 425 534 657 657

423 35 426 535 658 658

424 46 427 536 659 659

425 137 428 537 660 660

426 132 429 538 661 661

427 56 430 539 662 662

428 21 431 540 663 663

429 62 432 541 664 664

+ 430 3 433 542 665 665

+ 431 7 434 543 666 666

+ 432 3;5 435 544 667 667

433 122 436 545 668 668

434 36 437 546 669 669

+ 435 7;5 438 547 670 670

436 102 439 548;549 671;672 671

437 81 440 550;551 673;674 673

438 58 441 552 675 675

439 101 442 553 676 676

440 65 443 554 677 677

441 30 444 555;556 678;679 679

442 30 445 557 680 680

443 27 446 558;559 681;682;683 681 28

+ 444 3 447 560 684 684 4;5

445 59 448 561 685 685

446 28 449 562 686 686

447 76 450 563 687 687

448 36 451 564;565 688;689 688



449 36 452 566;567 690;691;692 690

450 49 453 568 693 693 67;68

451 44 454 569 694 694

452 57 455 570 695 695

453 45 456 571 696 696 60

+ 454 4 457 572 697 697

+ 455 4 458 573;574 698;699;700 699 7;8

456 30 459 575;576 701;702 701 34

457 102 460 577 703;704 704

458 122 461 578 705 705 110;111

459 94 462 579 706 706

+ 460 6 463 580 707;708 708

461 29 464 581 709 709

462 57 465 582 710 710

463 21 466 583 711 711

464 101 467 584 712 712

465 15 468 585 713 713

466 39 469 586 714 714 49

467 32 470 587 715 715

468 37 471 588 716 716

469 20 472 589 717 717

470 20 473 590;591 718;719 719

471 73 474 592 720 720

+ 472 6 475 593 721 721

473 49 476 594;595 722;723;724;725;726724

474 75 477 596 727 727

+ 475 3 478 597 728 728

476 22 479 598;599 729;730;731 730

477 135 480 600 732 732

478 49 481 601 733 733

479 57 482 602;603 734;735;736 736

480 21 483 604;605 737;738 738

481 130 484 606 739 739

482 126 485 607 740 740 113

483 21 486 608 741 741

+ 484 4 487 609 742 742

485 50 488 610 743 743

+ 486 9 489 611 744 744

+ 487 9 490 612 745 745

+ 488 4 491 613;614 746;747 747

489 56 492 615 748 748

490 21 493 616;617 749;750 750

+ 491 6 494 618 751 751 10

492 59 495 619 752 752 75

493 30 496 620;621 753;754;755 753

494 119 497 622 756 756

495 38 498 623 757 757

496 81 499 624;625 758;759 758

497 81 500 626 760 760

498 132 501 627;628;629761;762;763 761



499 65 502 630 764 764

500 13 503 631;632 765;766 765

+ 501 10 504 633 767 767 15

502 57 505 634;635 768;769;770 769

503 102 506 636 771 771

504 29 507 637 772 772 32

505 29 508 638 773;774 773

506 29 509 639;640 775;776 775

507 93 510 641 777 777

508 57 511 642 778 778

509 106 512 643 779 779 103

510 31 513 644;645 780;781;782 781

511 65 514 646 783 783 82

512 84 515 647 784 784

513 82 516 648 785 785

514 94 517 649 786 786

515 29 518 650 787 787

516 21 519 651;652 788;789;790 788

517 43 520 653 791 791

518 30 521 654 792 792 35;36;37

519 38 522 655 793 793

+ 520 3 523 656 794 794

+ 521 4 524 657;658 795;796 795

522 45 525 659 797;798 797 61

523 116 526 660 799 799

524 142 527;528 661;662 800;801 800 121

+ 525 6 529 663 802 802

526 67 530 664 803 803 83

527 101 531 665 804 804

528 53 532 666 805 805

529 41 533 667 806;807 806

530 142 534 668 808 808

531 142 535 669 809 809

532 120 536 670;671 810;811 811

533 61 537 672 812 812

+ 534 7 538 673 813;814 813

+ 535 3 539 674 815 815

+ 536 3 540 675 816 816

+ 537 7 541 676;677 817;818 817

538 30 542 678 819 819

+ 539 3 543 679 820 820

540 36 544 680 821 821

+ 541 4 545 681 822 822

542 55 546 682 823 823

+ 543 3 547 683 824 824

+ 544 3 548 684 825 825

545 132 549 685 826 826

546 139 550 686 827;828 828 119

547 15 551 687;688 829;830;831 830 20

548 15 552 689 832;833;834 832 20



+ 549 7 553 690 835 835

+ 550 3 554 691 836 836

551 79 555 692 837 837

552 29 556 693;694 838;839;840 840

553 29 557 695;696 841;842 841

554 110 558 697 843 843

555 21 559 698 844 844

556 21 560 699;700 845;846;847 845 25

557 41 561 701 848 848 50;51

558 125 562 702 849 849

559 46 563 703 850;851 850

+ 560 4 564 704;705 852;853 853

+ 561 4 565 706;707 854;855;856 855

562 106 566 708 857 857

563 46 567 709 858 858

564 61 568 710 859 859

565 31 569 711 860 860

566 49 570 712 861 861

+ 567 6 571 713 862 862 11

568 118 572 714 863 863

569 29 573 715;716 864;865 865 32

570 34 574 717;718 866;867;868 868 38;39

571 72 575 719;720 869;870 870

572 29 576 721;722 871;872;873;874 871

573 134 577 723 875 875

574 34 578 724 876;877 876 40;41

575 38 579 725 878 878

+ 576 7 580 726 879 879

+ 577 7 581 727 880 880

578 31 582 728;729 881;882 881

579 130 583 730 883 883

580 43 584 731 884 884

581 29 585 732 885 885

582 29 586 733;734 886;887;888 887

583 50 587 735 889 889

584 46 588 736 890 890

585 112 589 737 891 891

586 55 590 738 892 892

587 102 591 739;740 893;894;895 894

588 55 592 741 896 896

589 120 593 742 897 897

590 80 594 743 898 898

591 29 595 744 899;900 900

592 63 596 745 901 901

+ 593 3 597 746 902 902

594 15 598;599 747;748 903;904;905;906 903 21

+ 595 4 600 749 907;908;909 908

596 81 601 750 910 910

597 81 602 751;752 911;912 912

598 56 603 753 913 913



599 88 604 754 914 914 96

600 104 605 755 915 915

601 64 606 756 916 916

602 45 607 757 917 917 62

+ 603 6 608 758 918 918

604 19 609 759 919 919

+ 605 3 610 760 920 920

606 50 611 761 921 921

607 23 612 762 922 922

608 27 613 763 923 923

+ 609 3 614 764 924 924

+ 610 3 615 765;766 925;926 925

611 45 616 767 927 927

612 126 617 768 928 928

613 68 618 769 929 929

614 34 619 770 930 930 42

615 34 620;621 771;772 931;932 931 42

616 59 622 773 933 933

617 34 623 774 934 934

618 34 624 775 935 935

619 76 625 776 936;937 937

620 69 626 777 938 938

621 130 627 778 939 939 116

622 102 628 779 940 940

623 102 629 780 941 941

624 15 630 781;782 942;943 942

625 65 631 783 944 944

626 55 632 784 945 945

627 36 633 785 946 946

628 15 634 786 947;948;949 947

629 35 635 787;788 950;951 951 43;44

630 50 636 789 952 952

631 117 637 790 953 953

632 106 638 791 954 954

633 39 639 792 955 955

634 15 640 793 956 956

635 15 641;642 794;795;796957;958;959;960;961;962958 22

+ 636 0 643 797 963;964;965 964

+ 637 7 644 798 966 966

+ 638 7 645 799 967 967

639 118 646 800 968 968

640 45 647 801;802 969;970 970

641 22 648 803 971;972 972

642 26 649 804 973 973

643 112 650 805 974 974

644 34 651 806 975 975

645 99 652 807 976 976

646 29 653 808;809;810;811;812;813;814;815;816;817;818;819;820977;978;979;980;981;982;983;984;985;986;987;988;989;990;991;992;993;994;995;996;997;998;999;1000;1001;1002;1003979

647 121 654 821 1004 1004

648 106 655 822 1005 1005 104



649 87 656 823 1006 1006

650 45 657 824 1007 1007

651 83 658 825 1008 1008

652 115 659 826 1009 1009

653 45 660 827;828 1010;1011 1011

654 122 661 829 1012 1012

655 135 662 830 1013 1013 117

656 109 663 831 1014 1014

657 29 664 832 1015 1015

+ 658 4 665 833 1016;1017 1016

659 45 666 834 1018;1019 1019

660 30 667 835;836 1020;1021 1021

661 27 668 837;838 1022;1023 1022 29;30

662 22 669 839;840 1024;1025;1026;1027;10281027

663 22 670 841;842 1029;1030;1031;10321029

+ 664 7 671 843 1033 1033 14

665 59 672 844 1034;1035 1034 76

666 59 673 845 1036 1036 77

667 83 674 846 1037 1037

+ 668 6 675 847 1038 1038

669 15 676 848;849;8501039;1040;10411039

670 114 677 851 1042 1042

671 22 678 852 1043;1044 1043

672 21 679 853 1045;1046;10471046

673 22 680 854 1048 1048

674 31 681 855 1049 1049

675 31 682 856;857 1050;1051 1051

676 31 683 858 1052 1052

677 77 684 859 1053 1053

678 38 685 860;861 1054;1055;10561054 46

679 74 686 862 1057 1057

680 102 687 863 1058;1059;10601059 100

+ 681 4;1 688 864 1061 1061 0

682 42 689 865 1062 1062

683 29 690 866;867 1063;1064 1064

684 29 691 868;869 1065;1066 1066

685 15 692 870 1067 1067

686 17 693 871 1068 1068

687 33 694 872 1069 1069

688 52 695 873 1070 1070

689 106 696 874 1071 1071

690 106 697 875;876 1072;1073 1072

691 119 698 877;878 1074;1075;1076;1077;10781077 107

692 16 699 879;880;881;8821079;1080;1081;1082;1083;10841084 23;24

693 102 700 883 1085 1085 101

694 34 701 884;885 1086;1087 1086

695 109 702 886 1088 1088 105

696 43 703 887 1089 1089

697 43 704 888;889 1090;1091 1091

698 21 705 890 1092 1092 26



699 85 706 891 1093 1093

700 43 707 892 1094 1094

701 43 708 893;894 1095;1096 1095

702 15 709;710 895;896;8971097;1098;1099;11001097 17

703 31 711 898 1101 1101

+ 704 3;7;5 712 899 1102 1102

+ 705 3 713 900 1103 1103

+ 706 5 714 901 1104 1104

707 89 715 902 1105 1105

+ 708 4 716 903 1106 1106

709 43;20 717 904 1107 1107

710 43;20 718 905 1108 1108

711 118 719 906 1109 1109

+ 712 7 720 907;908 1110;1111 1110

+ 713 2 721 909 1112 1112

714 106 722 910 1113 1113

715 101 723 911 1114 1114

716 22 724 912 1115 1115

717 22 725 913;914 1116;1117 1117

718 38 726 915 1118 1118

719 38 727 916;917 1119;1120 1119

720 39 728 918 1121 1121

721 21 729 919 1122 1122

722 102 730 920 1123 1123

723 59 731 921 1124 1124

724 75 732 922 1125 1125

725 84 733 923 1126 1126 93

726 55 734 924 1127 1127

727 106 735 925 1128 1128

728 84 736 926 1129 1129 94

729 84 737 927 1130 1130 94

730 63 738 928 1131 1131
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Sequence N-term cleavage windowC-term cleavage windowAmino acid beforeFirst amino acidSecond amino acidSecond last amino acidLast amino acidAmino acid after

AAAPGIQLVAGEGFQSPLEDRYRAGAIRKAAAPGIQLFQSPLEDRFTASTFTAK A A D R F

AAAPPPVR SLRAAASKAAAPPPVRAAAPPPVRLFGVEGTYK A A V R L

AAFLGSEVRTKPVLKKKAAFLGSEVAFLGSEVRLRDDTLPKK A A V R L

AAFVVDK IAQQDAQRAAFVVDKARAAFVVDKARQEKQGMR A A D K A

AAIAEEQILNKVASEMNTKAAIAEEQIAEEQILNKQRAKRPISK A A N K Q

AALANVYEYRAQDFEGVRAALANVYELANVYEYRGFLETGNLR A A Y R G

AANQGALPPDLSLIVKYPNEQAARAANQGALPPDLSLIVKARHGGCDYR A A V K A

AANQGALPPDLSLIVKARYPNEQAARAANQGALPLSLIVKARHGGCDYIFR A A A R H

AAPETGIMELENNGLITVSRIVNKPLFKAAPETGIMNGLITVSRDRGVLQEIK A A S R D

AASLSPKDPERKIMSSIEKAASLSPKDLSPKDPERARLLSFVVK A A E R A

AAVEEGILPGGGTALVKDDALNATRAAVEEGILGGGTALVKASRVLDEVR A A V K A

ADFLVPGENQVTPSSTPYISLKIPNLKIIKADFLVPGESTPYISLKVLVRSAKQK A D L K V

ADLVEMR QFLQSQSKADLVEMRTKADLVEMRTLTWSKPEK A D M R T

AEAESLYQSKEDIAQKSKAEAESLYQAESLYQSKYEELQITAK A E S K Y

AEGEAESAEFISKERQASVIRAEGEAESAESAEFISKALAKVGDGR A E S K A

AFAPTTVNSGRIAEQIFWRAFAPTTVNPTTVNSGRGKEFEGAVR A F G R G

AFSMNPAFQTSHTFSIGSQALPKGLRADLNKAFSMNPAFIGSQALPKYAFSALFAK A F P K Y

AFSNGSWNGIDPIDREAVQAADRAFSNGSWNNGIDPIDRGKALYRLAR A F D R G

AFVSTGDGTVNVKRIALKNYKAFVSTGDGGDGTVNVKEEDYLQQHK A F V K E

AGESGSEGSQSVPIEIPKKYSNDELKAGESGSEGSVPIEIPKKPMSEYVTK A G P K K

AGISYAAYLNVAAQAIR________________NVAAQAIRSSLKTELQK A G I R S

AGREELER YNEFLYSKAGREELERAGREELERVNV_____K A G E R V

AHGGFSVFTGVGERELINNIAKAHGGFSVFVFTGVGERTREGNDLYK A H E R T

AHQTELTHHLLPRARAYRIIRAHQTELTHLTHHLLPRNEWIKAQER A H P R N

AIADLAVGEAKLAYIGSDKAIADLAVGDLAVGEAKYRLAGSFTK A I A K Y

AIFEILNK FQDVTREKAIFEILNKAIFEILNKSNYDTNRKK A I N K S

AIGVLPQLIIDRTVLFGVARAIGVLPQLLPQLIIDRAVGAPIERR A I D R A

AIGYQWYWKISPAMTIKAIGYQWYWIGYQWYWKYEYSDFINK A I W K Y

AIIYDVR FLVPWLQKAIIYDVRTKAIIYDVRTKPKSIATK A I V R T

AISLGLR ETLSYFARAISLGLRLRAISLGLRLGSNILAGR A I L R L

AITMEIR ACRDVVSRAITMEIRERAITMEIREGRGVGKKR A I I R E

AKANSIINAIPGNNILTKPEKQTDPKAKANSIINPGNNILTKTGVLGTSAK A K T K T

AKQPVKDGPLSTNVEAKNGIKFSLKAKQPVKDGLSTNVEAKLNDKQTGLK A K A K L

AKVSDSGIVTLAYKPDASSQVKAKVSDSGIGIVTLAYKQLLRPGVTK A K Y K Q

ALEEANADLEVKASYLDKVRALEEANADANADLEVKIRDWYQRQR A L V K I

ALEESNYELEGKASYLDKVRALEESNYESNYELEGKIKEWYEKHR A L G K I

ALELKPDYSKKVVEMSTKALELKPDYELKPDYSKVLLRRASAK A L S K V

ALTTLVYSDNLNLQRFYSGGPLKALTTLVYSSDNLNLQRSAALAFAEK A L Q R S

ALVHHYEECAERFKNTEEGKALVHHYEEHYEECAERVKIQQQQPK A L E R V

AMFGFKK FAFKDKIKAMFGFKKEKAMFGFKKEEGYAKWFK A M K K E

ANFTAEEKDKYALALKGEPDFSNKANFTAEEKDKYALALKDKGNQFFRK A N L K D

ANLLSSSNFEATKNQSFIQQKANLLSSSNSSNFEATKKSVLKQVQK A N T K K

ANLLSSSNFEATKKNQSFIQQKANLLSSSNSNFEATKKSVLKQVQDK A N K K S

ANLQFQERFLYILRSKANLQFQERANLQFQERERKERERKK A N E R E

ANSIINAIPGNNILTKKQTDPKAKANSIINAIPGNNILTKTGVLGTSAK A N T K T

APDFVESNTIFNLNTVKNKSVIYNKAPDFVESNIFNLNTVKSSSIEFLLK A P V K S

APGFGDNRQVKVCAVKAPGFGDNRAPGFGDNRKNTIGDIAK A P N R K

APGFGDNRKQVKVCAVKAPGFGDNRPGFGDNRKNTIGDIAVK A P R K N

APGILPR GRSRAQVKAPGILPRRKAPGILPRRSVHEPVQK A P P R R



APGQSTVGLLAQLAKSKVNKTKKAPGQSTVGGLLAQLAKQLGFFGSFK A P A K Q

APILINNLLDSGIRAALNDPAKAPILINNLNLLDSGIRLMSKNTPIK A P I R L

APSTYGGGLSVSSRVLAGGSCRAPSTYGGGGGLSVSSRFSSGGACGR A P S R F

AQEDVPYLLPYILEAEAAAKLPRNEWIKAQEDVPYLLEAEAAAKEKDELDNIK A Q A K E

AQIYDDQLQNYRTLFQATYKAQIYDDQLDDQLQNYRDAGAQDFGK A Q Y R D

AQVNSLIQQNTARVVPPKYTKAQVNSLIQLIQQNTARESSKNLLSK A Q A R E

AQYEEIANRDSIIAEVKAQYEEIANQYEEIANRSRTEAESWK A Q N R S

AQYEEIAQRDSIIAEVKAQYEEIAQQYEEIAQRSKEEAEALK A Q Q R S

ASAFPVK NLLSYFTRASAFPVKGRASAFPVKGSPWIEDLR A S V K G

ASEFYYGFAGPKAKFLVFERASEFYYGFYYGFAGPKEKLSSTSTR A S P K E

ASLVYHDGSFNDSRMLTTDNLKASLVYHDGDGSFNDSRLNATLAITK A S S R L

ATTPNVNDPIYFLRFPLVGLPKATTPNVNDNDPIYFLRGVFGCEPRK A T L R G

AVADVWSDLEAEFKSPYDLNGKAVADVWSDSDLEAEFKQQAISKKIK A V F K Q

AVDALVPIGREPVQTGLKAVDALVPIDALVPIGRGQRELIIGK A V G R G

AVFADQFENEANWKKKSGNGIRAVFADQFEFENEANWKVHYQTTGPR A V W K V

AVLDSWVRVELAHEAKAVLDSWVRAVLDSWVRYEASLRQLK A V V R Y

AVLEGKYDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKKDTVASFKAVLEGKYDGIEDVVAKAEKLAAEAK A V A K A

AVVAQFNASQLITQRSIVNEVLKAVVAQFNAASQLITQREKVSRLIRK A V Q R E

AWISLAVEGEPVNSPNYFVAKLRDDTLPKAWISLAVESPNYFVAKLAAQIFGSK A W A K L

AYESLTDELVRETYVQITKAYESLTDESLTDELVRQNYLKYGHK A Y V R Q

AYLDELKDVRVENEDQYKAYLDELKDLDELKDVRQELGVPLKK A Y V R Q

AYTSHLSSK________________YTSHLSSKTGLHFGRLM A Y S K T

CSNTTLPSEPLDTSKRVHVPMEVRCSNTTLPSEPLDTSKRTNTSPGPVR C S K R T

DAEAWFNEKQLAEQNRKDAEAWFNEAEAWFNEKSKELTTEIK D A E K S

DAPTFQESALIADKLSINGIGKDAPTFQESESALIADKLLSVMKAGK D A D K L

DFQSYIVSSLPGSTDKALSSNISRDFQSYIVSSLPGSTDKSLDFLNQSR D F D K S

DFYHATPAAFDVQTTTANGIKNINDLLNKDFYHATPATTTANGIKFSLKAKQPK D F I K F

DGGVFATFVVPPKKSTIPVKRDGGVFATFATFVVPPKYTKAQVNSR D G P K Y

DGPLSTNVEAKLKAKQPVKDGPLSTNVLSTNVEAKLNDKQTGLK D G A K L

DGTEVLQSIEDRLQRSSFPKDGTEVLQSVLQSIEDRKKLDGLYEK D G D R K

DGTHYLSNVRRRFGMKHKDGTHYLSNTHYLSNVRTGLIVAIFK D G V R T

DGVAHLLNRGGSRYATKDGVAHLLNGVAHLLNRFNFQNTNTK D G N R F

DGVYENIPFKMKRSVHFKDGVYENIPVYENIPFKVKGRKTPYK D G F K V

DIAQVVTENNKTAVSSGNRDIAQVVTEQVVTENNKNYLVLYASR D I N K N

DIENQYETQITQIEHEVSSSGQEVQSSAKQLIAKNRKDIENQYETQEVQSSAKEVTQLRHGK D I A K E

DIGGSSSTTDFTNEIINKAEGKHTTRDIGGSSSTFTNEIINKLSTM____R D I N K L

DKFVEGLSNNKRWKSLSTKDKFVEGLSVEGLSNNKYKIITGAWK D K N K Y

DKFVEGLSNNKYKRWKSLSTKDKFVEGLSGLSNNKYKIITGAWAAK D K Y K I

DKGEILQR ITGTIHDRDKGEILQRDKGEILQRCHPLGWFDR D K Q R C

DKGNQFFRDKYALALKDKGNQFFRDKGNQFFRNKKYDDAIK D K F R N

DLDDMTFGERSSFDVTERDLDDMTFGDDMTFGERIIYHCKKQR D L E R I

DLFEYTLANQMLTAMAQGYAAEISARDTDANVPRDLFEYTLAYAAEISARRNAMDNASR D L A R R

DLQEATGQLTRKQIRNTSKDLQEATGQEATGQLTRVAEEQLSGK D L T R V

DLQMVNITCRVASLTGTKDLQMVNITQMVNITCRVLSRPDVVK D L C R V

DLQSTLDNIQSARSLVSKELKDLQSTLDNLDNIQSARPFDELTVDK D L A R P

DLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKSLVSKELKDLQSTLDNLTVDDLTKIKPEIDAKK D L T K I

DLSPAINYTKVADLKKGKDLSPAINYSPAINYTKLKNAVQNEK D L T K L

DLVPDLTNFYQQYKLPHMFIVKDLVPDLTNTNFYQQYKSIQPYLQRK D L Y K S

DMGLLDVRLPSFYCPKDMGLLDVRDMGLLDVRTSDGRVMFK D M V R T

DQDSAVVSSNIKGLFTLFVRDQDSAVVSAVVSSNIKKIVADLKKR D Q I K K



DQDSAVVSSNIKKGLFTLFVRDQDSAVVSVVSSNIKKIVADLKKGR D Q K K I

DQGELIGILNNLGYSKSGEKKSPKDQGELIGILNNLGYSKDQVFKF__K D Q S K D

DQQAGESNTATDTGVIHKVSSEIQQKDQQAGESNTDTGVIHKSDEETLIYK D Q H K S

DQSQNENLAQEEKCGPCYGAKDQSQNENLENLAQEEKVCCQDCDAK D Q E K V

DRFGNLNVMKWDVPGYKDRFGNLNVRFGNLNVM________K D R V M -

DRIDSVSQLQNVAETTKNKHVEAVKDRIDSVSQQNVAETTKVLFDVSKEK D R T K V

DRNSVIDAIVETHKLNPALSLKDRNSVIDADAIVETHKNLDGYVVNK D R H K N

DRYDDALNATREVEVGEKKDRYDDALNDDALNATRAAVEEGILK D R T R A

DSAYTLGQLGLVQFRYIPQEISRDSAYTLGQQLGLVQFRDLNSKVRAR D S F R D

DSGLWGFSTATRNHFSLSYKDSGLWGFSWGFSTATRNVTMIDDLK D S T R N

DTDYDDFEMRLAAGPVKKDTDYDDFEDYDDFEMRGMALKVEEK D T M R G

DTSNMWVKMATEKHAKDTSNMWVKDTSNMWVKISVWVALPK D T V K I

DVALEFKDQGITLMGRAISGSSARDVALEFKDQGITLMGRREQNVAKER D V G R R

DVDGAYMTKNEFVTIKKDVDGAYMTVDGAYMTKVDLQAKLDK D V T K V

DVETNELVRKVIGAEARDVETNELVVETNELVRINAKCVVNR D V V R I

DVSKTEKDEIRLTDRYILRDVSKTEKDKTEKDEIRASVNEASKR D V I R A

DVTTFLNWCAEPEHDERATTSQMAKDVTTFLNWAEPEHDERKRLGLKTVK D V E R K

DVTTFLNWCAEPEHDERKATTSQMAKDVTTFLNWEPEHDERKRLGLKTVIK D V R K R

DWEPQESEELKKGTAIYMARDWEPQESEQESEELKKDIDNGYTLR D W K K D

DYAVFEPGSRVAGANFGRDYAVFEPGAVFEPGSRHVGLDIKGR D Y S R H

DYEFMNIR VPDSEWPRDYEFMNIRDYEFMNIRSKPFFWGDR D Y I R S

DYNEDLVDGRLQKTNIIRDYNEDLVDNEDLVDGRSFWPKEIWR D Y G R S

DYQELMNTKEDLARLLRDYQELMNTYQELMNTKLALDLEIAR D Y T K L

DYQELMNVKEDLARLLRDYQELMNVYQELMNVKLALDVEIAR D Y V K L

DYVDQDLRVEFAAELRDYVDQDLRDYVDQDLRKWMPELSKR D Y L R K

DYVDQDLRKVEFAAELRDYVDQDLRYVDQDLRKWMPELSKER D Y R K W

EAATVPAENESSSMGIFILVALLILVLGWFYRPAPQNQIKEAATVPAELVLGWFYR________K E A Y R -

EAISNQFIQFLKYSRYPALREAISNQFINQFIQFLKDATIPTNER E A L K D

EALNAVHATVKRFAFLDAKEALNAVHANAVHATVKVMGDEFNWK E A V K V

EANPSTQVPQSDTFPNGSKYVSYSLYREANPSTQVDTFPNGSKRKTLVILGR E A S K R

EAYPGDVFYLHSRLLRRPPGREAYPGDVFDVFYLHSRLLERAAKLR E A S R L

EEGIGSFYSGFTPILFKGGFSRILKEEGIGSFYGFTPILFKQIPYNIAKK E E F K Q

EFDEAYDLFEVQREFTARYEKEFDEAYDLYDLFEVQRVLNNCFSYK E F Q R V

EFINDPR ADLSSNTKEFINDPRNKEFINDPRNPRFAKGGK E F P R N

EGFSHLYK CLTKIVKKEGFSHLYKEGFSHLYKGITSPILMK E G Y K G

EGICGSCAMNIGGRLTFRRSCREGICGSCACAMNIGGRNTLACICKR E G G R N

EGLALSSNISRENSAVAAKEGLALSSNALSSNISRDFQSYIVSK E G S R D

EGNDLYR TGVGERTREGNDLYREREGNDLYREMKETGVIR E G Y R E

EGTVPTDLDQETGLARTLIGPGAKEGTVPTDLDQETGLARLELLGKLEK E G A R L

EGVFYGACSELCGTGHANMPIKQVSALIQREGVFYGACGHANMPIKIEAVSLPKR E G I K I

EIADNLTERNMPNLEQKEIADNLTEIADNLTERQKLPWKTLK E I E R Q

EIETYHNLLEGGQEDFESSGAGKSIKMRLEKEIETYHNLFESSGAGKIGLGGRGGK E I G K I

EISDAQEIR YEYSSFLKEISDAQEIISDAQEIRLKIMSSIEK E I I R L

EITTSEEIAQVATISANGDSHVGKEFLSANKKEITTSEEINGDSHVGKLLASAMEKK E I G K L

EIWSQYAPQLKDGRSFWPKEIWSQYAPSQYAPQLKDFMKPENEK E I L K D

EKDELDNIEVSKLEAEAAAKEKDELDNILDNIEVSK________K E K S K -

EKFYAELAERHMDKINKREKFYAELAFYAELAERKKQEN___R E K E R K

EKGELSKELLASLKNELLTEIREKGELSKEKELLASLKSATESFVAR E K L K S

ELIIGDR VPIGRGQRELIIGDRQRELIIGDRQTGKTAVAR E L D R Q

ELIVAITSDKATETGAPKELIVAITSIVAITSDKGLCGSIHSK E L D K G



ELKDLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKETESLVSKELKDLQSTLTVDDLTKIKPEIDAKK E L T K I

ELMDENFCRERWFPSSRELMDENFCLMDENFCRREDKKDLWR E L C R R

ELQEIDASLEPLGGRAEVILNEKELQEIDASSLEPLGGRMLDLQAFVK E L G R M

ELSDLENK EEIKNLEKELSDLENKELSDLENKLGKK____K E L N K L

ELYGDNYLVNLVNQKKKHFDQQKELYGDNYLLVNLVNQKGHELPVKEK E L Q K G

EMSVDALQNYLQVKFNASGLGREMSVDALQLQNYLQVKAVRAKLDER E M V K A

ENAPSIVFIDEIDAIGKRDLFKTARENAPSIVFDEIDAIGKARQKGNFSR E N G K A

ENIINMTIVLPDGTIVKAYRYGTMKENIINMTILPDGTIVKTKKRPRKSK E N V K T

ENLEVSGENVVEADLKFADKVYTKENLEVSGENVVEADLKRFVDESLLK E N L K R

ENLEVSGENVVEADLKRFADKVYTKENLEVSGEVVEADLKRFVDESLLSK E N K R F

EQDPDNVFLANKKKFRKIRKEQDPDNVFDNVFLANKQWAIINGIK E Q N K Q

EQIVPILNAPRSAALLENREQIVPILNVPILNAPRTSFTESKGR E Q P R T

EQLSFVMNLYYEKAYSFCTPKEQLSFVMNVMNLYYEKSGGSKSDCK E Q E K S

ESELLGGTFKRSALKLVRESELLGGTELLGGTFKSTLDREYIR E S F K S

ESMSQQNLNETTQKLTMARQIKESMSQQNLNLNETTQKKEDKGNVNK E S Q K K

ESNFLIDFLMGGVSAAVAKPPAPAPKKESNFLIDFGVSAAVAKTAASPIERK E S A K T

ETAENNDSDSEADTSVKVKEPESEKETAENNDSSEADTSVKKAEVILNEK E T V K K

ETESLVSK KHAMTNAKETESLVSKETESLVSKELKDLQSTK E T S K E

ETGVINLEGESKNDLYREMKETGVINLEINLEGESKVALVFGQMK E T S K V

EVAAFAQFGSDLDASTKKLFLAQYREVAAFAQFSDLDASTKQTLVRGERR E V T K Q

EVPAEPETQPPVQVKVPAVVNEKEVPAEPETTQPPVQVKKEEVPPVVK E V V K K

EVYVLPGETALAFYKWKFVPQQREVYVLPGEETALAFYKAKNYSDKDR E V Y K A

EYPDLTLETELIDNSVLKNVAKELSKEYPDLTLELIDNSVLKVVTNPSAYK E Y L K V

FACNDQYQKEAPKRATKFACNDQYQACNDQYQKIFKNLFNTK F A Q K I

FALAGAIGCGSTHSSMVPIDVVKYSVSDYMKFALAGAIGMVPIDVVKTRIQLEPTK F A V K T

FDDLIAEENPIMQTALRGYKKLGLKFDDLIAEEPIMQTALRRLPEDESYK F D L R R

FDDVCGCDEARDVAKTNVKFDDVCGCDVCGCDEARAELEEIVDK F D A R A

FDGILGLGYDTISVDKGLTFAFGKFDGILGLGYDTISVDKVVPPFYNAK F D D K V

FEIDTDANVPREQSPSFGKFEIDTDANDTDANVPRDLFEYTLAK F E P R D

FFIDNLGYDTASRGGYEVFKKFFIDNLGYLGYDTASRYKNSVYMGK F F S R Y

FFLGEENR LVSKSEPKFFLGEENRFFLGEENRVRFIGDSVK F F N R V

FFLGEENRVRLVSKSEPKFFLGEENRLGEENRVRFIGDSVAAK F F V R F

FGDIDTATATPTELSTQPAKAMSKLKEKFGDIDTATELSTQPAKERKDKQENK F G A K E

FGGYEVFKKYSIQGAFKFGGYEVFKGGYEVFKKFFIDNLGYK F G K K F

FIGDSVAAIGIPVNKLGEENRVRFIGDSVAAAIGIPVNKASLAQYEVR F I N K A

FILQSGDEFFLKKNDLEQYRFILQSGDESGDEFFLKGDNTDSTSR F I L K G

FKESLMATEKPDKVAAQKFKESLMATESLMATEKHAKDTSNMK F K E K H

FLEQQNQVLQTKASFIDKVRFLEQQNQVQNQVLQTKWELLQQVDR F L T K W

FLEWLNEQIEAVSLPKFLEWLNEQFLEWLNEQ________K F L E Q -

FLSQPFAVAEVFTGIPGKERARKIQRFLSQPFAVVFTGIPGKLVRLKDTVR F L G K L

FLVDESPK EQVFSSPKFLVDESPKFLVDESPKIGDFQKCKK F L P K I

FNFQNTNTRGVAHLLNRFNFQNTNTNFQNTNTRSALKLVRER F N T R S

FNYVAVGDVSNLPYLDELVKDFKLGKFNYVAVGDNLPYLDEL________K F N E L -

FPTPILK ________________RFPTPILKVYWPFFVAR F P L K V

FQDTLYK VFTEGWPKFQDTLYKKKFQDTLYKKIPLLGPTK F Q Y K K

FQGPALTEEEIYSLFRPSTTIVIKFQGPALTEEEIYSLFRRYGTIIDIK F Q F R R

FSSCGGGGGSFGAGGGFGSRRSGGGGGRFSSCGGGGAGGGFGSRSLVNLGGSR F S S R S

FSSSSGYGGGSSRGGRGGGGRFSSSSGYGGYGGGSSRVCGRGGGGR F S S R V

FTDGGLFTLFVRISSAKLDKFTDGGLFTGLFTLFVRDQDSAVVSK F T V R D

FTQAGSEVSALLGRLFIDNIFRFTQAGSEVEVSALLGRIPSAVGYQR F T G R I



FTVTLIPGDGVGKLPKKYGGRFTVTLIPGIPGDGVGKEITDSVRTR F T G K E

FVASQAQQFKMDRFPEYKFVASQAQQASQAQQFKWLLEDHPEK F V F K W

FVDESLLSTLPAGKVVEADLKRFVDESLLSLSTLPAGKSLVSKSEPR F V G K S

FVVTAADVIHDFAIPSLGIKVPVDTHIRFVVTAADVAIPSLGIKVDATPGRLR F V I K V

FYAELAER DKINKREKFYAELAERFYAELAERKKQEN___K F Y E R K

GAFDLCLK TQPFFTARGAFDLCLKGAFDLCLKSPTFVGDLR G A L K S

GAILSGPPGTGKKMGAKIPRGAILSGPPSGPPGTGKTLLAKATAR G A G K T

GALAYIGSDKEDFKYNHKGALAYIGSLAYIGSDKAIADLAVGK G A D K A

GCGANILR EGVGSLFKGCGANILRGCGANILRGVAGAGVIK G C L R G

GDEDPEKLHTLTTSFRVIEIMDQRGDEDPEKLHTLTTSFRIKNLEMGCR G D F R I

GDGGGGPTEEMLQKSGLMLYGKGDGGGGPTPTEEMLQKMRRIRSMNK G D Q K M

GDVDLVINYLKGKAISSSRGDVDLVINDLVINYLKSSAGFADKR G D L K S

GENVKEPESEKETAENNDSDSEADTSVKLYYNKKSKGENVKEPESEADTSVKKAEVILNEK G E V K K

GFISPYFITDPKTEGMRFDRGFISPYFIPYFITDPKSSKVEFEKR G F P K S

GFLPSVVGIVVYRDGVAGLYRGFLPSVVGVVGIVVYRGLYFGMYDR G F Y R G

GFSSGSAVVSGGSRGGGGGGFRGFSSGSAVAVVSGGSRRSTSSFSCR G F S R R

GGGGGGYGSGGSSYGSGGGSYGSGGGGGGGRTISGGGSRGGGGGGYGGGGGGGGRGSYGSGGSR G G G R G

GGLIVELGDKNVVKPEIKGGLIVELGLIVELGDKTVDLSISTK G G D K T

GGSGGSHGGGSGFGGESGGSYGGGEEASGSGGGYGGGSGKYGGGSGSRGGSGGSHGGYGGGSGKSSHS____R G G G K S

GGSGGSYGGGGSGGGYGGGSGSRGSYGRGSRGGSGGSYGYGGGSGSRGGSGGSYGR G G S R G

GGSISGGGYGSGGGKYGSGGGSKGGSISGGGGYGSGGGKHSSGGGSRK G G G K H

GHLVSNFFTNHTRIQYENIRRGHLVSNFFNFFTNHTRIAIPVLFAR G H T R I

GIESTMWREGIMGLYKGIESTMWRGIESTMWRNALWNGGYK G I W R N

GIRPAINVGLSVSRLEAELFYKGIRPAINVNVGLSVSRVGSAAQVKK G I S R V

GISELGIYPAVDPLDSKDATTVLSRGISELGIYAVDPLDSKSRLLDAAVR G I S K S

GITSPILMEAPKEGFSHLYKGITSPILMPILMEAPKRAIKFSGNK G I P K R

GITSYAVSPYAQKHMGGPKQKGITSYAVSAVSPYAQKPLQGIFHNK G I Q K P

GKDLSPAINYTKKIVADLKKGKDLSPAISPAINYTKLKNAVQNEK G K T K L

GKWDVPGYKKVEEMVKKGKWDVPGYKWDVPGYKDRFGNLNVK G K Y K D

GKWDVPGYKDRKVEEMVKKGKWDVPGYDVPGYKDRFGNLNVM_K G K D R F

GLCGSIHSQLAKIVAITSDKGLCGSIHSSIHSQLAKAVRRHLNDK G L A K A

GLLIDNK LEEQDSRRGLLIDNKLRGLLIDNKLQLLGAKGR G L N K L

GLNPGLAIAEIKKNCTRTCPKGLNPGLAILAIAEIKKSLAFA___K G L K K S

GLYYGSYR VMFMHMAKGLYYGSYRGLYYGSYRSPRVTLWNK G L Y R S

GMALNLEPGQVGIVLFGSDRVEFSSGVKGMALNLEPIVLFGSDRLVKEGELVK G M D R L

GNFFSSNPISSFVVDTYKPLTAKQSKGNFFSSNPSFVVDTYKQLHSHRQSK G N Y K Q

GNNYDLEDLQHDDKPWYKGWIPSSRRGNNYDLEDHDDKPWYKAMLE____R G N Y K A

GPAPLNLEIPAYEFDGDKDISGRIRKGPAPLNLEAYEFDGDKVIVG____K G P D K V

GPIDAAGR LGNPIDGKGPIDAAGRGPIDAAGRSRAQVKAPK G P G R S

GQVGGDVNVEMDAAPGVDLSREEEMNALRGQVGGDVNAPGVDLSRILNEMRDQR G Q S R I

GSGKHDLVMQHTLQNRFVVIRGPRGSGKHDLVMQHTLQNRANVLYLDCR G S N R A

GSIDITTTNSYEKQERIEQIKGSIDITTTTTTNSYEKEKLQERLAK G S E K E

GSLGGGFSSGGFSGGSFSRSLRISSSKGSLGGGFSFSGGSFSRGSSGGGCFK G S S R G

GSNVVRPYTPVSDLSQKFAKFVTPKGSNVVRPYPVSDLSQKGHFQLVVKK G S Q K G

GSPWIEDLRRRASAFPVKGSPWIEDLPWIEDLRRLPSTTIVIK G S R R L

GSSSGGGYSSGSSSYGSGGRAFGGSGGRGSSSGGGYSSYGSGGRQSGSRGGSR G S G R Q

GSVPIYWAEINNLKVFSFLQTRGSVPIYWAWAEINNLKYKPNLVLGR G S L K Y

GSVTSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRERITTTKKGSVTSVQADATTVLSRGISELGIYK G S S R G

GTPNDAYVPPPENKPQKPGGVRGTPNDAYVYVPPPENKLEGSYHWYR G T N K L

GTVTSAEPLDPKDAHNGLLKGTVTSAEPSAEPLDPKSFKRIEKAK G T P K S



GVAGAGVISMYDQLQMILFGKGCGANILRGVAGAGVILQMILFGKKFK_____R G V G K K

GVAGAGVISMYDQLQMILFGKKGCGANILRGVAGAGVIQMILFGKKFK______R G V K K F

GVETLAEAVAATLGPKEGRASLLKGVETLAEAVAATLGPKGRNVLIEQK G V P K G

GVSDEANLNETGRSILEERIKGVSDEANLANLNETGRVLAVGDGIK G V G R V

GYDAGENTYQAPPADRHGDGLPQRGYDAGENTYQAPPADRSTVEVKVSR G Y D R S

GYFIKPTVFGDVKGGERLGSKGYFIKPTVPTVFGDVKEDMRIVKEK G Y V K E

HALIVYDDLSKEWFRDNGKHALIVYDDIVYDDLSKQAVAYRQLK H A S K Q

HDLVMQHTLQNRRGPRGSGKHDLVMQHTMQHTLQNRANVLYLDCK H D N R A

HEDLVNSIESKVVGTGNIKHEDLVNSILVNSIESKNLSLQTGTK H E S K N

HGGGGGGFGGGGFGSRSSFSCLSRHGGGGGGFGGGGFGSRSLVGLGGTR H G S R S

HGVQELEIELQSQLSKAKEVTQLRHGVQELEIELQSQLSKKAALEKSLR H G S K K

HIYQSAAAGLKTGSTATGRHIYQSAAAQSAAAGLKKVTLELGGR H I L K K

HKDGTHYLSNVRFLRRFGMKHKDGTHYLTHYLSNVRTGLIVAIFK H K V R T

HLNDQPNADIVTIGDKQLAKAVRRHLNDQPNADIVTIGDKIKMQLLRTR H L D K I

HLNDQPNADIVTIGDKIKQLAKAVRRHLNDQPNAVTIGDKIKMQLLRTHPR H L I K M

HMDLPEIAAKRLLIPVAKHMDLPEIADLPEIAAKLEQEVQANK H M A K L

HQDTDAFLHSHLARYFDIITIKHQDTDAFLFLHSHLARYPQRYEDGK H Q A R Y

HSGQAEGYSYTDANIKKNLHGIFGRHSGQAEGYYTDANIKKNVLWDENNR H S K K N

IAESLDANLYDVDSSNEGRLIIKRIRKIAESLDANVDSSNEGRSQQLAKVNK I A G R S

IALPTRVEPKLQRTPGKKIALPTRVELPTRVEPKVFFANERTK I A P K V

IANVVHFYKGSAPNAKRIANVVHFYANVVHFYKSLPQGPAPR I A Y K S

IASDFGVLNDAHNGLLKNRLGCFEKIASDFGVLDAHNGLLKGTVTSAEPK I A L K G

IAVLTQR KKMQFGEKIAVLTQRPKIAVLTQRPSFTELQNK I A Q R P

IDDCFSRPTTGVPGRYVRRIKMRIDDCFSRPPTTGVPGRFIRCIDRIR I D G R F

IDHAGHQNDPASQVRFLMVEGSRIDHAGHQNNDPASQVREVLAFDEAR I D V R E

IDQLNWK QYFKKAYKIDQLNWKMKIDQLNWKMTHAKDDSK I D W K M

IDSEEAEYIKVSTKFNSRIDSEEAEYSEEAEYIKLLELHLKNR I D I K L

IDSVSQLQNVAETTKHVEAVKDRIDSVSQLQQNVAETTKVLFDVSKER I D T K V

IEAVSLPK GHANMPIKIEAVSLPKIEAVSLPKFLEWLNEQK I E P K F

IEISELNR GDSVRNSKIEISELNRIEISELNRVIQRLRSEK I E N R V

IGASALGGGLSAWNQPIEVIRDKLNPFEKIGASALGGNQPIEVIRVEMQSKKEK I G I R V

IGDYILK QSFTSIARIGDYILKSRIGDYILKSPVLSKLCR I G L K S

IGEFESSFLSYLKLDGIELSRIGEFESSFSSFLSYLKSNHNELLTR I G L K S

IGESWVITEGRIKRYTGGRIGESWVITSWVITEGRRLIPEIFQR I G G R R

IGESWVITEGRRIKRYTGGRIGESWVITWVITEGRRLIPEIFQWR I G R R L

IGGIGTVPVGRLPLQDVYKIGGIGTVPIGTVPVGRVETGVIKPK I G G R V

IGLFGGAGVGKAPYARGGKIGLFGGAGFGGAGVGKTVFIQELIK I G G K T

IIAATIENAQPILQIDNARTIEDLRNKIIAATIENILQIDNARLAADDFRTK I I A R L

IINVIGEPIDERVGRETLGRIINVIGEPIGEPIDERGPIKSKLRR I I E R G

IINVIGEPIDERGPIKVGRETLGRIINVIGEPIDERGPIKSKLRKPIHR I I I K S

IITHPNFNGNTLDNDIMLIKEQFINAAKIITHPNFNDNDIMLIKLSSPATLNK I I I K L

IKDEQDSTLTFRMVLDALLKIKDEQDSTQDSTLTFRRSCREGICK I K F R R

IKEWYEK SNYELEGKIKEWYEKHKIKEWYEKHGNSHQGEK I K E K H

IKGVSDEANLNETGRVSSILEERIKGVSDEAANLNETGRVLAVGDGIR I K G R V

IKPEIDAK LTVDDLTKIKPEIDAKIKPEIDAKVEEMVKKGK I K A K V

IKPEIDAKVEEMVKLTVDDLTKIKPEIDAKAKVEEMVKKGKWDVPGK I K V K K

ILAEETAAYEGNENEAEKEDALKECFVKDTKILAEETAAAEKEDALKSQIDDLPFK I L L K S

ILASSPNR DTARDIAKILASSPNRILASSPNRVILDNEALK I L N R V

ILENALGSKLHLGYNTKILENALGSLENALGSKLAADDIVIK I L S K L

ILIAEGWIPRDELATLQARSNYDTNRKILIAEGWIELATLQARLGEMIARLK I L A R L



ILKEEGIGSFYSGFTPILFKGLVGGFSRILKEEGIGGFTPILFKQIPYNIAKR I L F K Q

ILSNEQIYNRESTCSGKKILSNEQIYSNEQIYNRWNLLADDFK I L N R W

ILTQDEIEAHR________________QDEIEAHRSHTLKGGIK I L H R S

INASNAVITKRLDYLSGKINASNAVIASNAVITKCEEEIKNLK I N T K C

INATQEQSGQDSLEKLIKMNGGRINATQEQSSGQDSLEKLIRQKAKNR I N E K L

IPLLGPTLEDHTPPEDKPNFQDTLYKKIPLLGPTLTPPEDKPN________K I P P N -

IPSAVGYQPTLATDMGLLQEREVSALLGRIPSAVGYQDMGLLQERITTTKKGSR I P E R I

IQQEQMGGQTFTLKEEEKEKIRIQQEQMGGGGQTFTLKDYVEGNLPR I Q L K D

IQSVDAVSSAVKPFDVVKSRIQSVDAVSDAVSSAVKKYNWCLPSR I Q V K K

IREESSHHDLQIKDLSLEKGRIREESSHHSHHDLQIKEIDTKIEQR I R I K E

IRLENEIQTYRYQQLLDIKIRLENEIQENEIQTYRSLLEGEGSK I R Y R S

ISIFYNDPVSSLSFEPSEKPIFNAKMKAGTYPKISIFYNDPEKPIFNAKTIEQSPSFK I S A K T

ISSIQDILPALEISNQSRLLLLSEKKISSIQDILLEISNQSRRPLLIIAEK I S S R R

ISTLAVK SARDAPTKISTLAVKVKISTLAVKVHGGSRYAK I S V K V

ISYKPASFISKLLPEDTKRISYKPASFKPASFISKFIESHKKMR I S S K F

ITAELILNK AKSNNKDKITAELILNTAELILNKI_______K I T N K I

ITGSTATQLSSFKAKVISSLRITGSTATQATQLSSFKKRNDEARRR I T F K K

IVAAEGVGSLFKGAFDCLRKIVAAEGVGEGVGSLFKGCGANILRK I V F K G

IVAPLTDR GARMIYQKIVAPLTDRIVAPLTDRYILRDVSKK I V D R Y

IVGEAITNHPKNIVSGFGKIVGEAITNEAITNHPKIKKVAFTGK I V P K I

IVKEEIFGPVVTVTKGDVKEDMRIVKEEIFGGPVVTVTKFKSADEVIR I V T K F

IVYYLDSPDREDWTGGVGYITKAMKPSQFKIVYYLDSPGGVGYITKDVIKEHLPK I V T K D

IYLNQSK ________________RIYLNQSKFSGRFRIAR I Y S K F

KAAFLGSEVRGTKPVLKKKAAFLGSEAFLGSEVRLRDDTLPKK K A V R L

KAGISYAAYLNVAAQAIR________________NVAAQAIRSSLKTELQR K A I R S

KAMLNNSMSLYRRDQATKTRKAMLNNSMNNSMSLYRCHTIMNCTR K A Y R C

KAPGQSTVGLLAQLAKLSKVNKTKKAPGQSTVGLLAQLAKQLGFFGSFK K A A K Q

KDRYDDALNATRSEVEVGEKKDRYDDALDDALNATRAAVEEGILK K D T R A

KESNFLIDFLMGGVSAAVAKLPPAPAPKKESNFLIDGVSAAVAKTAASPIERK K E A K T

KFFENHPSYSSKREALENERKFFENHPSNHPSYSSKAHYCGTPYR K F S K A

KFFIDNLGYDTASRFGGYEVFKKFFIDNLGLGYDTASRYKNSVYMGK K F S R Y

KFVFNPPKPRKWAGIKTRKFVFNPPKVFNPPKPRK_______R K F P R K

KGLGNPLLYDGVERQLYAITFRKGLGNPLLLLYDGVERVSLQDIKDR K G E R V

KGPAPLNLEIPAYEFDGDKYDISGRIRKGPAPLNLAYEFDGDKVIVG____R K G D K V

KGPAPLNLEIPAYEFDGDKVIVGYDISGRIRKGPAPLNLDGDKVIVG________R K G V G -

KGSVTSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRQERITTTKKGSVTSVQDATTVLSRGISELGIYK K G S R G

KHLWEER GPDDNHQRKHLWEERIRKHLWEERIEKVNDLKR K H E R I

KIAESLDANLYDVDSSNEGRDLIIKRIRKIAESLDAVDSSNEGRSQQLAKVNR K I G R S

KIPLLGPTLEDHTPPEDKPNKFQDTLYKKIPLLGPTTPPEDKPN________K K I P N -

KIPVGYSSNDDEDTRYISDKNYRKIPVGYSSSNDDEDTRVKMTDYFAR K I T R V

KISSIQDILPALEISNQSRPLLLLSEKKISSIQDILEISNQSRRPLLIIAEK K I S R R

KIVAAEGVGSLFKDGAFDCLRKIVAAEGVEGVGSLFKGCGANILRR K I F K G

KIVADLKK AVVSSNIKKIVADLKKKIVADLKKGKDLSPAIK K I K K G

KLDDLEENTKSKYNAVLRKLDDLEENDDLEENTKSAEKIQKIR K L T K S

KLDNPAIGPMRVQAISLFKKLDNPAIGNPAIGPMRKISLALLAK K L M R K

KLYCVYVAVGQKNNGSDESKKLYCVYVAVYVAVGQKRSTVAQLVK K L Q K R

KLYCVYVAVGQKRNNGSDESKKLYCVYVAYVAVGQKRSTVAQLVQK K L K R S

KMDEAEQLFYKEKAKISAKKMDEAEQLEAEQLFYKNAETKNLDK K M Y K N

KNPQEAYEEEKKPDLETDIRKNPQEAYEEAYEEEKKTLQKQKSIR K N K K T

KPIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKGPIKSKLRKPIHADPPEILETGIKVVDLLAPYR K P I K V



KQLDSTVHPDTGKTPEFWRAKKQLDSTVHTVHPDTGKTVLLPFRMK K Q G K T

KVDATTITAKLRLKTMVKKVDATTITDATTITAKTGDGDIENK K V A K T

KVSDVLNASRDFADARMKKVSDVLNASDVLNASRNKHVEAVKK K V S R N

KVTAVVESPEGERHPFDPVSKKVTAVVESVESPEGERIVCVKGAPK K V E R I

KYAGILDCFKLKQGTLDRKYAGILDCAGILDCFKRTATQEGVR K Y F K R

KYAGILDCFKRLKQGTLDRKYAGILDCGILDCFKRTATQEGVIR K Y K R T

KYDTAVKPVIDDATVKPGFDIVARKYDTAVKPVIDDATVKVNKVAIQPR K Y V K V

KYEDEINKRDLVEDYKKKYEDEINKYEDEINKRTAAENDFVK K Y K R T

LAADDFR LLQIDNARLAADDFRLRLAADDFRLKYENEVAR L A F R L

LAAQIFGSYNAFEPASRSPNYFVAKLAAQIFGSNAFEPASRLQGIKLLDK L A S R L

LADGLFVNVAKVHKSTIQRLADGLFVNGLFVNVAKELSKEYPDR L A A K E

LAELIEQDKDVIASIETLDNGKDRGKALYRLAELIEQDIETLDNGKAISSSRGDR L A G K A

LAGAEEWTQNYVALLAQNYHLSSKPCHTRDIKLAGAEEWTQNYHLSSKMSNYLVQNK L A S K M

LAGITTVK SPKDIILKLAGITTVKLAGITTVKGGTGKIVEK L A V K G

LAGNASWGELFSSKLAGVEAEKLAGNASWGWGELFSSKTKVLQRLIK L A S K T

LAGNASWGELFSTKMAGIEAEKLAGNASWGWGELFSTKTKVFQRLLK L A T K T

LALLESLGATVNKPDDTSLEKLALLESLGSLGATVNKVKPASIVDK L A N K V

LASYLDKVRTMQNLNDRLASYLDKVASYLDKVRALEESNYER L A V R A

LAVQDPNFLKYLRDIKSKLAVQDPNFVQDPNFLKLNIQISKIK L A L K L

LAYEACGGNPKILSPKVVKLAYEACGGEACGGNPKDKANKRKYK L A P K D

LCVPVANQFINLAGYKLKSPVLSKLCVPVANQFINLAGYKKLGLKFDDK L C Y K K

LCVPVANQFINLAGYKKLKSPVLSKLCVPVANQINLAGYKKLGLKFDDLK L C K K L

LDKFTDGGLFTLFVRSGLISSAKLDKFTDGGGLFTLFVRDQDSAVVSK L D V R D

LEFANLTPGLKNELITSLTPGVAKNTNNLQTKLEFANLTPSLTPGVAKSAVLNTTFK L E A K S

LEGIDVFDTKPLDSSRARLELLGKLEGIDVFDTKPLDSSRKGTMKDPIK L E S R K

LENEIQTYRQLLDIKIRLENEIQTYENEIQTYRSLLEGEGSR L E Y R S

LENVVKPEIKVGQGKSLKLENVVKPENVVKPEIKGGLIVELGK L E I K G

LETENDGVVGLVKVSLFGIYKLETENDGVDGVVGLVKSLWDSSEKK L E V K S

LETLDNQTMRRNTGLTPKLETLDNQTTLDNQTMRNYMKRYLNK L E M R N

LFAGMSPEMAKNIKPLTTRLFAGMSPEGMSPEMAKKTELIFVDR L F A K K

LFEEQLDKNNEDEKLKESFTKAARLFEEQLDKNNEDEKLKEKLAISLER L F L K E

LFGVEGTYATALYQAAAKAAAPPPVRLFGVEGTYALYQAAAKNSSIDAAFR L F A K N

LFLAQYR KQVAGSLKLFLAQYREKLFLAQYREVAAFAQFK L F Y R E

LFLGQGLITKGSIEFVSKLFLGQGLILGQGLITKYGPKECPNK L F T K Y

LFLNELGIYPSPKGAVPNTIRLFLNELGILGIYPSPKGHVIRDYFR L F P K G

LGAFNDFLNSASRTRTGKRTRLGAFNDFLDFLNSASRYYQNNWTDR L G S R Y

LGDASCAAPFTSKGDEAPALKLGDASCAACAAPFTSKLANVSAVTK L G S K L

LGEHNIDVLEGNEQFINAAKYKSRIQVRLGEHNIDVEQFINAAKIITHPNFNR L G A K I

LGEMIAR ELATLQARLGEMIARLRLGEMIARLGIDVPSIR L G A R L

LGHLLLNPALSLKSTVKKNPKLGHLLLNPLNPALSLKDRNSVIDAK L G L K D

LGHLLLNPALSLKDRSTVKKNPKLGHLLLNPPALSLKDRNSVIDAIVK L G D R N

LGLKFDDLIAEENPIMQTALRINLAGYKKLGLKFDDLPIMQTALRRLPEDESYK L G L R R

LGPISNLVKYLDKVESKLGPISNLVGPISNLVKSKTAPVSSK L G V K S

LGSDAYVVSRKVGDLISRLGSDAYVVSDAYVVSRSMTQKVSDR L G S R S

LIDEYGDDFAKEGSVIIGKLIDEYGDDEYGDDFAKGYDASKSEK L I A K G

LINASESTDRLLDENMMKLINASESTNASESTDRCDWVEKPTK L I D R C

LIPFLEYLATQQTKEADDKLVRLIPFLEYLYLATQQTKDVRPILNSR L I T K D

LKDTVASFKGIPGKLVRLKDTVASFKDTVASFKAVLEGKYDR L K F K A

LKNAVQNESVSSPIELNFDAVKSPAINYTKLKNAVQNEELNFDAVKDFKLGKFNK L K V K D

LKYENEVALRRLAADDFRLKYENEVAYENEVALRQSVEADINR L K L R Q



LLANPETPKFGLFGLVRLLANPETPLANPETPKTMNREWQLR L L P K T

LLDAAVVGQEHYDVASKDPLDSKSRLLDAAVVGEHYDVASKVQETLQTYR L L S K V

LLDNIQEYQLCDNFNHFSLSYKASRLQGIKLLDNIQEYNHFSLSYKDSGLWGFSK L L Y K D

LLDTDTSMVVPVDTHIRLLEEGQLRLLDTDTSMVPVDTHIRFVVTAADVR L L I R F

LLIQNQDEMLKASPIERVKLLIQNQDEQNQDEMLKQGTLDRKYK L L L K Q

LMDSNNDAVQTLQKTSVSKVLKLMDSNNDADAVQTLQKLSKSLHDSK L M Q K L

LNDKQTGLGLTQGWSNTNNLQTKLSTNVEAKLNDKQTGLNTNNLQTKLEFANLTPK L N T K L

LNLDPLLTDDMNNLSGKIYLVHLKRLNLDPLLTDMNNLSGKLATLTPGFR L N G K L

LNPVGVPNDDHHHWECGSVYKLNPVGVPNVPNDDHHH________K L N H H -

LNQVSALIQRKVDATPGRLNQVSALIQVSALIQREGVFYGACR L N Q R E

LNSASAVACGYLQAFVSKAIEYLKARLNSASAVAYLQAFVSKTQDFAKVCR L N S K T

LNYGWDKKNDLSVSGRLNYGWDKKLNYGWDKKNISKVNLQR L N K K N

LPEDESYARIMQTALRRLPEDESYAPEDESYARAYRIIRAHR L P A R A

LPLQDVYK RPTDKPLRLPLQDVYKLPLQDVYKIGGIGTVPR L P Y K I

LPNGLEYEQPTGLFINNKLPMTVPIKLPNGLEYETGLFINNKFVPSKQNKK L P N K F

LPNSNVNIEFATRAKATMNCKLPNSNVNIVNIEFATRYLPDASSQK L P T R Y

LPSTTIVIK PWIEDLRRLPSTTIVIPSTTIVIKFQGPALTER L P I K F

LPTEDSEMGLVLASALFAKDTRRFTFKLPTEDSEMLASALFAKFVTPKGSNK L P A K F

LQDVNSQFKPFELVKIRLQDVNSQFQDVNSQFKTPIEVVKNR L Q F K T

LQLGQLYESGNPVNDANLLGAEVLIKERAKSLLKLQLGQLYELGAEVLIKGSKLSLGEK L Q I K G

LQSNGAIQGDSFVCKFSCNALKKLQSNGAIQQGDSFVCKNGATSTSVK L Q C K N

LQVTTVR AMSGEGEKLQVTTVRDKLQVTTVRDYDLKEIDK L Q V R D

LRDDTLPK AFLGSEVRLRDDTLPKLRDDTLPKAWISLAVER L R P K A

LRKPIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKERGPIKSKLRKPIHADEILETGIKVVDLLAPYK L R I K V

LRPSEDNLQLDGVDKPLLKESIKLRPSEDNLLQLDGVDKIAVLHGGTK L R D K I

LRSEIDNVKKELNRVIQRLRSEIDNVSEIDNVKKQISNLQQSR L R K K Q

LSDYIPGPYPNEQAARNPKKRPGKLSDYIPGPYPNEQAARAANQGALPK L S A R A

LSEPVHK GSSFDALKLSEPVHKLKLSEPVHKLGWSLSFDK L S H K L

LSESLPNQVFKETVASNQRLSESLPNQSLPNQVFKNLILSDASR L S F K N

LSGGVAVIRKLQERLAKLSGGVAVISGGVAVIRVGGASEVEK L S I R V

LSHNQQLAQFNNKIVGSQVFKLSHNQQLAQLAQFNNKNKEFLKHIK L S N K N

LSINGIGK RTHPNNIKLSINGIGKLSINGIGKDAPTFQESK L S G K D

LSLGEAFK EVLIKGSKLSLGEAFKLSLGEAFKKIDAITVKK L S F K K

LSQTKEIK RLISLYVKLSQTKEIKLSQTKEIKALQTLANQK L S I K A

LSSPATLNSRDNDIMLIKLSSPATLNSPATLNSRVATVSLPRK L S S R V

LTISVTDTEVERFTLKQWNRLTISVTDTVTDTEVERAKSLLKLQR L T E R A

LTQLSYQQRQDLAKREKLTQLSYQQTQLSYQQRVDFAKLRDK L T Q R V

LTQQFQGMSIPRETLWSLVKLTQQFQGMFQGMSIPREVSDNVIEK L T P R E

LVDVEELGYFAKLTGCVTVKLVDVEELGEELGYFAKNNQGEVWIK L V A K N

LVGSDVGQGPRMPSLFQARLVGSDVGQSDVGQGPRDIALGSSVR L V P R D

LVLEVAQHLGENTVREIKTPQGKLVLEVAQHHLGENTVRTIAMDGTEK L V V R T

LVSLMDSPSSRTEPRLVSKLVSLMDSPLMDSPSSRVKCQATLAK L V S R V

LVSQPQFANGLVGGFSRPLEATRIRLVSQPQFAGLVGGFSRILKEEGIGR L V S R I

LVSTIYEVAPGVLTKFPDYELFKLVSTIYEVVAPGVLTKHGKTKNPWK L V T K H

LWDQDIAIAGTGQIEGLLDYMRVKAWAGKRLWDQDIAIEGLLDYMRIRSDMSMMR L W M R I

LWIQELER EKAKMREKLWIQELERLWIQELERREEETEARK L W E R R

LYCVYVAVGQKNGSDESKKLYCVYVAVVYVAVGQKRSTVAQLVK L Y Q K R

LYQLNEFLGAKVTVDAGMRLYQLNEFLLNEFLGAKGYSIQNLGR L Y A K G

MAQIPNFQKYLAKNFDKMAQIPNFQAQIPNFQKNLSSRKDKK M A Q K N

MDEAEQLFYKKAKISAKKMDEAEQLFEAEQLFYKNAETKNLDK M D Y K N



MLDLQAFVRSLEPLGGRMLDLQAFVLDLQAFVRRVKSGEEPR M L V R R

MLTGDAVGIAKRHLGLRVKMLTGDAVGGDAVGIAKETCRQLGLK M L A K E

MMMTSGQAVKPLDTVRRRMMMTSGQAMTSGQAVKYDGAFDCLR M M V K Y

MQLQVTTKPLDVVKTRMQLQVTTKMQLQVTTKGHPAVVAAR M Q T K G

MSNYLVQNYGTRQNYHLSSKMSNYLVQNLVQNYGTRSSIICEFFK M S T R S

MSPPVYSDISR________________PVYSDISRNINDLLNK- M S S R N

MTLDDFR LLDIDNTRMTLDDFRIRMTLDDFRIKFEMEQNR M T F R I

NANPWGGYSQVQSKSDEYLKSKNANPWGGYGYSQVQSK________K N A S K -

NASYLEER SVIDDYVRNASYLEERNASYLEERLIQMEDATR N A E R L

NAVQNESVSSPIELNFDAVKAINYTKLKNAVQNESVELNFDAVKDFKLGKFNK N A V K D

NAVQNESVSSPIELNFDAVKDFKAINYTKLKNAVQNESVFDAVKDFKLGKFNYVAK N A F K L

NCFDTAEELDDMNIEIIRTPLAPYFKNCFDTAEEDMNIEIIRNKLYKAYLK N C I R N

NEETSGEGGEDKNEPSSKVDEKGQGKNEETSGEGDKNEPSSKSEKSRRKRK N E S K S

NEFGSLSEYFRKEDGKDKRNEFGSLSEGSLSEYFRSKEFANTMR N E F R S

NEGATLITGGERLKYVDIGKNEGATLITTLITGGERLGSKGYFIK N E E R L

NELITSLTPGVAKANLTPGLKNELITSLTSLTPGVAKSAVLNTTFK N E A K S

NFTFLESVKKTTMAANRNFTFLESVFTFLESVKHVWSRGGIR N F V K H

NGNEYNEFLYSKGIYWYWWKNGNEYNEFYNEFLYSKAGREELERK N G S K A

NGTAASEPTPITKDAFYTQYKNGTAASEPSEPTPITK________K N G T K -

NINDLLNK PVYSDISRNINDLLNKNINDLLNKDFYHATPAR N I N K D

NITWIAECIAQNQRKSKEQEVRNITWIAECECIAQNQRERINNYISR N I Q R E

NKYEDEINKQDMVEDYRNKYEDEINKYEDEINKRTNAENEFR N K N K R

NKYEDEINKRQDMVEDYRNKYEDEINYEDEINKRTNAENEFVR N K K R T

NLAEEFDHRLNSFEDKKNLAEEFDHLAEEFDHRVKKLKDKFK N L H R V

NLASPPNNPIYGLELKDAVREKIRNLASPPNNPIYGLELKSTIPVKRDR N L L K S

NLDGYVVNLLKDAIVETHKNLDGYVVNGYVVNLLKVLSENNRLK N L L K V

NLDLDSIIAEVKILSMDNSRNLDLDSIIDSIIAEVKAQYEEIAQR N L V K A

NLDTTLYNVVVVSPRWGSVSLLKNLDTTLYNNVVVVSPRNYFLFTPLK N L P R N

NLDVEATETGAPKFYKNAETKNLDVEATEATETGAPKELIVAITSK N L P K E

NLFNTNETTQKDQYQKIFKNLFNTNETNTNETTQKISIAAGASK N L Q K I

NLGLPSDR LGVTSLIKNLGLPSDRNLGLPSDRCSKAMGDLK N L D R C

NLHTHPVAAPVSKLVHKSTGRNLHTHPVAPVAAPVSKTQWEVSGYR N L S K T

NLILSDASK SLPNQVFKNLILSDASLILSDASKENSRNYVLK N L S K E

NLLSYFTR NTARESSKNLLSYFTRNLLSYFTRASAFPVKGK N L T R A

NLNEEYTSDEIKEFNEEVFKNLNEEYTSEYTSDEIKQFRRKFDKK N L I K Q

NLSDLYTVLKQQLAKVNKNLSDLYTVSDLYTVLKTTSTTLESK N L L K T

NLSLQTGTKPVLKLVNSIESKNLSLQTGTTGTKPVLKKKAAFLGSK N L L K K

NLSLQTGTKPVLKKLVNSIESKNLSLQTGTGTKPVLKKKAAFLGSEK N L K K K

NMAEEFEYDDEPDEQGNPKSHTNEEVRNMAEEFEYPDEQGNPKKRPGKLSDR N M P K K

NMLTTSLMSIRETKESRFRNMLTTSLMTTSLMSIRRIALKNYKR N M I R R

NMQDMVEDYRSRLDSELKNMQDMVEDQDMVEDYRNKYEDEINK N M Y R N

NNDYDLDLKIKVKSSAKNNDYDLDLNDYDLDLKYDYLVVGVK N N L K Y

NPSGLPDSPLNDNSKDAILQMDRNPSGLPDSSPLNDNSKIKSTFNQIR N P S K I

NPTVENFIEATNLLEKGKATLLTRNPTVENFIEATNLLEKASKLDPRSR N P E K A

NQPGNVAAAEASKLEKYFDEKNQPGNVAAVAAAEASKKGN_____K N Q S K K

NSHIKPELDALNNKKSSDTVARNSHIKPELELDALNNKLMSTTDLQR N S N K L

NSSIDAAFQSLQKALYQAAAKNSSIDAAFAAFQSLQKVESTVKKNK N S Q K V

NTIVSSYNRRDIKKGDKNTIVSSYNTIVSSYNRNFTSRNDGK N T N R N

NTSVIDKIESYVKSHYRSVLKNTSVIDKIDKIESYVKQYKPVKIDK N T V K Q

NVAAGCNPMDLRAIFTESVKNVAAGCNPGCNPMDLRRGSQVAVEK N V L R R



NVAAGCNPMDLRRAIFTESVKNVAAGCNPCNPMDLRRGSQVAVEKK N V R R G

NVIITLPHSSKRKPRAPMRNVIITLPHITLPHSSKVTSGKILSR N V S K V

NVQDAIADAEQRAHVKKQCKNVQDAIADAIADAEQRGEHALKDAK N V Q R G

NVSTGDVNVEMNAAPGVDLTQLLNNMREEEMKDLRNVSTGDVNTQLLNNMRSQYEQLAER N V M R S

NVTMIDDLIHFTLKWGFSTATRNVTMIDDLDLIHFTLKQWNRLTISR N V L K Q

NWAGIYSAKPERFRKNYVFKNWAGIYSAIYSAKPERYFQPSSIDK N W E R Y

NYFLFTPLLPSTPVGTIELKNVVVVSPRNYFLFTPLPVGTIELKSIVEPVRTR N Y L K S

NYLMFMK LIHEEGQKNYLMFMKMKNYLMFMKMIEEEKEKK N Y M K M

NYSNSVQWRYCTNFGTKNYSNSVQWYSNSVQWRVPLGLCFAK N Y W R V

PAINVGLSVSRELFYKGIRPAINVGLSNVGLSVSRVGSAAQVKR P A S R V

PFDELTVDDLTKLDNIQSARPFDELTVDLTVDDLTKIKPEIDAKR P F T K I

PGVTLGVGSSFDALKLAYKQLLRPGVTLGVGGSSFDALKLSEPVHKLR P G L K L

PIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKPIKSKLRKPIHADPPSEILETGIKVVDLLAPYK P I I K V

PLTIASDPMSGFFGLQKSTARMMARPLTIASDPSGFFGLQKKYLENCNPR P L Q K K

PPLPQNYAQQQPSNWDKFK________________PSNWDKFKMGLMMGTTM P P F K M

PQSFTSIAR________________QSFTSIARIGDYILKSM P Q A R I

PSTTNTAAANVIEK________________AAANVIEKKPVSFSNIM P S E K K

QAVITNELVDIITGASSLGSILYNRTRQAVITNELITGASSLG________R Q A L G -

QAVWYISYGEWGPRAQLTEPEKQAVWYISYSYGEWGPRRPVLNKGDK Q A P R R

QEYEQLIAKTKTLNDMRQEYEQLIAEYEQLIAKNRKDIENQR Q E A K N

QFNGLLDVYKGSKSTSQRQFNGLLDVNGLLDVYKKTLKTDGLR Q F Y K K

QFNGLLDVYKKGSKSTSQRQFNGLLDVGLLDVYKKTLKTDGLLR Q F K K T

QGPVRPFIVTDPSAELASLRPVPELDIKQGPVRPFISAELASLRTMVTLKEKK Q G L R T

QGVDADINGLRFEMEQNLRQGVDADINDADINGLRQVLDNLTMR Q G L R Q

QIAQQDAERFTKAVEQKQIAQQDAEIAQQDAERAKFLVEKAK Q I E R A

QIIENAGEEGSVIIGKKAITRPAKQIIENAGEEGSVIIGKLIDEYGDDK Q I G K L

QISLEGLQKLQEELRKKQISLEGLQISLEGLQKQVKNLEKYK Q I Q K Q

QISNLQQSISDAEQRSEIDNVKKQISNLQQSSISDAEQRGENALKDAK Q I Q R G

QKLPWAQLTEPEKIVSKLSERQKLPWAQLAQLTEPEKQAVWYISYR Q K E K Q

QKVELAHEAKESEAFELKQKVELAHEVELAHEAKAVLDSWVRK Q K A K A

QLGFFGSFAGLPTRGLLAQLAKQLGFFGSFSFAGLPTRLVMVGTLTK Q L T R L

QLIVAVNK LAFTLGVRQLIVAVNKQLIVAVNKMDSVKWDER Q L N K M

QLLELQSQPTEVDFSHYRKRNDEARRQLLELQSQEVDFSHYRSVLKNTSVR Q L Y R S

QLLRPGVTLGVGSSFDALKGIVTLAYKQLLRPGVTGSSFDALKLSEPVHKLK Q L L K L

QLQVIESFEKPVKIDASKQLQVIESFQVIESFEKHAMTNAKEK Q L E K H

QNQYSPLATEEQVPLIYAGVNGHLDGIELSRERLTQLLKQNQYSPLALDGIELSRIGEFESSFK Q N S R I

QPVKDGPLSTNVEAKIKFSLKAKQPVKDGPLLSTNVEAKLNDKQTGLK Q P A K L

QSILACCQESNKKNACESVKQSILACCQACCQESNK________K Q S N K -

QSLELVNPGTVENLNKYKQLHSHRQSLELVNPGTVENLNKEVSRDVFLR Q S N K E

QSVEADINGLRYENEVALRQSVEADINEADINGLRRVLDELTLR Q S L R R

QSVEADINGLRRYENEVALRQSVEADINADINGLRRVLDELTLTR Q S R R V

QTGLGLTQGWSNTNNLQTKVEAKLNDKQTGLGLTQNTNNLQTKLEFANLTPK Q T T K L

QVLDNLTMEKDADINGLRQVLDNLTMLDNLTMEKSDLEMQYER Q V E K S

QVPENPMPTEADIQDILKGTTDIPLKQVPENPMPADIQDILKELQHYIEFK Q V L K E

QVQDFEENDHPNRATKKSVLKQVQDFEENEENDHPNRVLEHLHSTK Q V N R V

QWDTLWTSSEFIRITFENLLKQWDTLWTSWTSSEFIRVWWYPYTRK Q W I R V

QYEEAIFK Q Y F K

RFPTPILK ________________RFPTPILKVYWPFFVAK R F L K V

RGDVIVADDQVSLPVQNALQLSRSVLPAFTKRGDVIVADQNALQLSRSTVYYFNHK R G S R S

RGNNYDLEDLQHDDKPWYKEGWIPSSRRGNNYDLEHDDKPWYKAMLE____R R G Y K A



RHLNDQPNADIVTIGDKSQLAKAVRRHLNDQPNDIVTIGDKIKMQLLRTR R H D K I

RIANVVHFYKIGSAPNAKRIANVVHFANVVHFYKSLPQGPAPK R I Y K S

RLPEDESYARPIMQTALRRLPEDESYPEDESYARAYRIIRAHR R L A R A

RLPSTTIVIKSPWIEDLRRLPSTTIVPSTTIVIKFQGPALTER R L I K F

RPTHYNTSWDVAKETQFGITKRPTHYNTSNTSWDVAKFEVCHHKFK R P A K F

RPVLNKGDSSFIAKSYGEWGPRRPVLNKGDGDSSFIAKGVAAGLLFR R P A K G

RQLLELQSQPTEVDFSHYRKKRNDEARRQLLELQSEVDFSHYRSVLKNTSVR R Q Y R S

RSHGEVHYYEAEAYDVDPENKEPVRTIARRSHGEVHYYDVDPENKTIKVKSSAR R S N K T

RSPESYDKADESFTKNGLSNLYKRSPESYDKKADESFTKAARLFEEQK R S T K A

RSVHEPVQTGLKKAPGILPRRSVHEPVQEPVQTGLKAVDALVPIR R S L K A

RTGNIVDVPVGPGLLGRVKEGELVKRTGNIVDVVGPGLLGRVVDALGNPK R T G R V

RTGYVSNEERERLEKEGRRTGYVSNEGYVSNEERINSKIFKSR R T E R I

SAANKLDWAK________________ANKLDWAKVISSLRITK S A A K V

SAAPEYTLRPFYCIGFKSAAPEYTLAAPEYTLRTRIWASLRK S A L R T

SADEVINMANDSEYGLAAGIHTSNINTALKVVTVTKFKSADEVINMSNINTALKVADRVNAGK S A L K V

SAEDQLYAITFRVAEQCPVKSAEDQLYAQLYAITFRKGLGNPLLK S A F R K

SAEDQLYAITFRKVAEQCPVKSAEDQLYALYAITFRKGLGNPLLYK S A R K G

SAELIGEAIKKVRAQGEAKSAELIGEALIGEAIKKSRDYVELKK S A K K S

SAEMALVQFYIPQEISREKEEAIFRSAEMALVQYIPQEISRDSAYTLGQR S A S R D

SALEHNEVKMQSISPVKSALEHNEVALEHNEVKIHLFGKPAK S A V K I

SASAGGVPQSSWSVFKTVEITRHKSASAGGVPQSSWSVFKNIYKKEGIK S A F K N

SATESFVATFKELLASLKSATESFVATESFVATF________K S A T F -

SAVLNTTFTQPFFTARSLTPGVAKSAVLNTTFTQPFFTARGAFDLCLKK S A A R G

SDEETLIYFDNVYARTDTGVIHKSDEETLIYYFDNVYARTTSVWNPTK S D A R T

SDGVAGLYRDVYKKTLKSDGVAGLYDGVAGLYRGFLPSVVGK S D Y R G

SDIPPPPDGGALAIVTKQVTPPEHKSDIPPPPDGALAIVTKTGFETSQGK S D T K T

SDMSMMRWLLDYMRIRSDMSMMRWSDMSMMRW________R S D R W -

SEGWIPSSREEGVLPWKSEGWIPSSEGWIPSSRRGNNYDLEK S E S R R

SEISELR SELVQSGKSEISELRRKSEISELRRTMQNLEIK S E L R R

SEITELR IEQISSYKSEITELRRKSEITELRRNVQALEIK S E L R R

SEITELRR IEQISSYKSEITELRRSEITELRRNVQALEIEK S E R R N

SEYTDMLATGIIDPFKAKGYDASKSEYTDMLATGIIDPFKVVRSGLVDK S E F K V

SGEEPSEAVDKQAFVRRVKSGEEPSEAEPSEAVDKMIEQASEQK S G D K M

SGGNWAMTALGLGNSLGGSTKDKFYGDHKSGGNWAMTNSLGGSTKFPLDLIHEK S G T K F

SGLDQEQLDARFVGWWMVKSGLDQEQLDQEQLDARKSKPTVSQK S G A R K

SHLQSNQLYSNQLPLDFALGKEGMADLVKSHLQSNQLPLDFALGKSNDPVKDLK S H G K S

SIIELEHYGVPFSRYMTREAPKSIIELEHYHYGVPFSRTENGKIYQK S I S R T

SINIALNSLQSSDIDPDLKLGFEADRRSINIALNSSDIDPDLKSDLLPNIGR S I L K S

SIQPYLQR TNFYQQYKSIQPYLQRSIQPYLQRSSFPKDGTK S I Q R S

SISISVAGGGGGFGAAGGFGGRLVGLGGTKSISISVAGAAGGFGGRGGGFGGGSK S I G R G

SIVAQFDAAELITQRSIGNEVLKSIVAQFDAAAELITQREIISQKIRK S I Q R E

SIVEPVR PVGTIELKSIVEPVRTKSIVEPVRTIARRSHGK S I V R T

SKAEAESLYQSKQNEDIAQKSKAEAESLAESLYQSKYEELQITAK S K S K Y

SKEEAEALYHSKQYEEIAQRSKEEAEALAEALYHSKYEELQVTVR S K S K Y

SKELTTEIDNNIEQISSYKAEAWFNEKSKELTTEIIEQISSYKSEITELRRK S K Y K S

SKPFFWGDGDKDYEFMNIRSKPFFWGDFFWGDGDKTLFWNPVVR S K D K T

SLDFLNQSFIQQKSLPGSTDKSLDFLNQSNQSFIQQKANLLSSSNK S L Q K A

SLDHSIAQAAINKDNGLEVLRSLDHSIAQIAQAAINKEFYVHVPMR S L N K E

SLDLDSIIAEVKILSMDNNRSLDLDSIIDSIIAEVKAQNEDIAQR S L V K A

SLKLENVVKPEIKSKLVGQGKSLKLENVVNVVKPEIKGGLIVELGK S L I K G



SLLEGEGSSGGGGRENEIQTYRSLLEGEGSGSSGGGGRGGGSFGGGR S L G R G

SLNNQFASFIDKSREREQIKSLNNQFASQFASFIDKVRFLEQQNK S L D K V

SLPQGPAPAIKANVVHFYKSLPQGPAPQGPAPAIKANTRLARYK S L I K A

SLQDIIAILGMDELSEQDKQETLQTYKSLQDIIAIDELSEQDKLTVERARKK S L D K L

SLQDIIAILGMDELSEQDKLTVERQETLQTYKSLQDIIAIQDKLTVERARKIQRFLK S L E R A

SLVNLGGSKAGGGFGSRSLVNLGGSLVNLGGSKSISISVARR S L S K S

SNHNELLTEIRSSFLSYLKSNHNELLTNELLTEIREKGELSKEK S N I R E

SNHNELLTEIREKSSFLSYLKSNHNELLTLLTEIREKGELSKELLK S N E K G

SNYSLNPR GEDDSAVKSNYSLNPRSNYSLNPRDEQSIVVRK S N P R D

SPAQILQWQVLSNTVPAKYAKPAAVRSPAQILQWLSNTVPAKSCQAQPTTR S P A K S

SPGEFQR ________________RSPGEFQRYAKAFQKQR S P Q R Y

SPNIVFADAELKKVTLELGGKSPNIVFADFADAELKKAVQNIILGK S P K K A

SPPVYSDISR________________PVYSDISRNINDLLNKM S P S R N

SPTFVGDLTMAHEGIVGGAEFGYDISAGSISRGAFDLCLKSPTFVGDLISAGSISRYAMALSYFK S P S R Y

SQGDDINELQFVDPVKETRKVLQKSQGDDINELQFVDPVKVIDYYRTLK S Q V K V

SQTDAFYTQYKQTASVLNRSQTDAFYTDAFYTQYKNGTAASEPR S Q Y K N

SQYEQLAEQNRTQLLNNMRSQYEQLAEEQLAEQNRKDAEAWFNR S Q N R K

SQYEQLAEQNRKTQLLNNMRSQYEQLAEQLAEQNRKDAEAWFNER S Q R K D

SRDYVELKRLIGEAIKKSRDYVELKRDYVELKRLDTARDIAK S R K R L

SSAGFADKIDGRDLVINYLKSSAGFADKFADKIDGRMIDTGRTHK S S G R M

STGVENSGAGPTSFKLVRFASTRSTGVENSGGAGPTSFKTMKVIDPQR S T F K T

STLGCPPTIEIGGGGHFGIYGSLKSTLGCPPTIEIGGGGH________K S T G H -

STMQELNSRGILTANEKSTMQELNSTMQELNSRLASYLDKVK S T S R L

STQEVITFENLLKVVPGFNIKSTQEVITFITFENLLKQWDTLWTSK S T L K Q

STVAQLVQTLEQHDAMKYVAVGQKRSTVAQLVQLEQHDAMKYSIIVAATR S T M K Y

STVETFISSMTATADVLAMAKLLSSAGAKSTVETFISADVLAMAKVEVNLAAIK S T A K V

SVEDFMAAMQRMKEKKSTRSVEDFMAADFMAAMQRVSTQHEKER S V Q R V

SVHEPVQTGLKAPGILPRRSVHEPVQTEPVQTGLKAVDALVPIR S V L K A

SVMEETYVQITKKGLTPDEKSVMEETYVETYVQITKAYESLTDEK S V T K A

SVTKPVAPTSTDAPAKPKFYSTDKSKSVTKPVAPTDAPAKPKETLMVKVKK S V P K E

SYAYFMVGAMGLLSSAGAKNNDADKGRSYAYFMVGLLSSAGAKSTVETFISR S Y A K S

SYSNSVQWRYCTNYGTKSYSNSVQWYSNSVQWRVPLGLCFAK S Y W R V

SYTPTSLDGDTKINGKDITRSYTPTSLDTSLDGDTKGNFELLVKR S Y T K G

TAAENDFVTLKYEDEINKRTAAENDFVENDFVTLKKDVDNAYMR T A L K K

TAAENDFVTLKKYEDEINKRTAAENDFVNDFVTLKKDVDNAYMIR T A K K D

TAEELGELVRRVALNIIKTAEELGELEELGELVRGEPGWVFEK T A V R G

TAESTPLSALYVSKTGNTVVLKTAESTPLSLSALYVSKYIPQAGIPK T A S K Y

TAFKPHELTESVLPAARALADVLYKTAFKPHELESVLPAARYDYAVAEQK T A A R Y

TAPVSSTAGPQTASTSKISNLVKSKTAPVSSTAPQTASTSKLAADVPLEK T A S K L

TAQNLAEVNGPETLIGPGAKLQQKPVVKTAQNLAEVTLIGPGAKEGTVPTDLK T A A K E

TATQEGVISFWRGILDCFKRTATQEGVIEGVISFWRGNTANVIRR T A W R G

TAVALDTILNQKRIGDRQTGKTAVALDTIDTILNQKRWNNGSDESK T A K R W

TDDEVVLENIKFDFMKRVKTDDEVVLEEVVLENIKRKEQLMQTK T D I K R

TDGSAPGDAGVSYLTRGLETLYSRTDGSAPGDAGVSYLTRYVSKKQDWR T D T R Y

TEADIDEMVSKYLGSFPSKTEADIDEMDIDEMVSKAGKAQSTWK T E S K A

TELQTASVLNRQAIRSSLKTELQTASVQTASVLNRSQTDAFYTK T E N R S

TGDGDIENIPYGVLVWATGNAPRDATTITAKTGDGDIENWATGNAPREVSKNLMTK T G P R E

TGLHFGR YTSHLSSKTGLHFGRLKTGLHFGRLSLRSLTAK T G G R L

TGNIVDVPVGPGLLGRKEGELVKRTGNIVDVPVGPGLLGRVVDALGNPR T G G R V

TGNPSNATDFDSVYARFSLFLFTKTGNPSNATDFDSVYARVGDNLRVSK T G A R V



TGPIVYVQNADGIFFK________________NADGIFFKLAEGKGTNM T G F K L

THEYQADAYAKFVMSLISRTHEYQADAYQADAYAKKLGYKQNLR T H A K K

TIAMDGTEGLVRHLGENTVRTIAMDGTEDGTEGLVRGEKVLDTGR T I V R G

TIEQSPSFGKEKPIFNAKTIEQSPSFEQSPSFGKFEIDTDANK T I G K F

TIEQSPSFGKFEIDTDANVPREKPIFNAKTIEQSPSFDTDANVPRDLFEYTLAK T I P R D

TIFEAENIPIDWETINIKKEITDSVRTIFEAENIDWETINIKQTDHKEGVR T I I K Q

TIFTVTPGSEQIRAAHGLKSKTIFTVTPGTPGSEQIRATIERDGQK T I I R A

TIIATGGYGRIHRFRAHKTIIATGGYIATGGYGRAYFSCTSAK T I G R A

TKEQGYFEGNNSRPSKAKSNRTKEQGYFEYFEGNNSRNIPPPPPPR T K S R N

TKPSNEDPQEINDQKRRKISTNKTKPSNEDPPQEINDQKSINGDEESK T K Q K S

TLEDELEVTEGMRVITIREGRTLEDELEVLEVTEGMRFDRGFISPR T L M R F

TLENEEEIKNLEKRAELARMKTLENEEEIEEIKNLEKELSDLENKK T L E K E

TLFWNPVVNRFFWGDGDKTLFWNPVVFWNPVVNRHIEHDD__K T L N R H

TLGQDYDERVQLPTIYRTLGQDYDELGQDYDERVLPSIVNER T L E R V

TLLDIDNTRDLTVGNNKTLLDIDNTLLDIDNTRMTLDDFRIK T L T R M

TLLEGEESRDLEIATYRTLLEGEESLLEGEESRMSGECAPNR T L S R M

TLTSSTMTSIKNKFWKQLKTLTSSTMTSSTMTSIKYYWGGPDDK T L I K Y

TLVGVSHTNEEVRSLDRVAWRTLVGVSHTSHTNEEVRNMAEEFEYR T L V R N

TLVILGSGWGSVSLLKFPNGSKRKTLVILGSGWGSVSLLKNLDTTLYNK T L L K N

TMNKEWQLKMAGGQDAKTMNKEWQLMNKEWQLKSDEYLKSKK T M L K S

TNAENEFVTIKYEDEINKRTNAENEFVENEFVTIKKDVDGAYMR T N I K K

TNAENEFVTIKKYEDEINKRTNAENEFVNEFVTIKKDVDGAYMTR T N K K D

TNEAAGDGTTSATVLGRLLQEVASKTNEAAGDGTSATVLGRAIFTESVKK T N G R A

TPEEHETCSQLVDRFHAFIVYRTPEEHETCTCSQLVDRMVKRALNAR T P D R M

TPHEIQEANSVDMSALKDPQTDADRKPVFIRHRTPHEIQEADPQTDADRVKDPQWLIR T P D R V

TPNFDDVLKLASKSTYRTPNFDDVLPNFDDVLKENNDADKGR T P L K E

TPNFDDVLKENNDADKGRLASKSTYRTPNFDDVLNNDADKGRSYAYFMVGR T P G R S

TPQDILLR VNLLYGNKTPQDILLRTPQDILLRKELDALKEK T P L R K

TQEFSQMACEKGVEISKQKTQEFSQMAFSQMACEKTKPYLDKVK T Q E K T

TQSQIEDFKRLKNQIVKTQSQIEDFQSQIEDFKYNHKGALAK T Q F K Y

TQSQIEDFKYNHKRLKNQIVKTQSQIEDFEDFKYNHKGALAYIGSK T Q H K G

TQSSLDEGVRQKDVSVFRTQSSLDEGSSLDEGVRNITAVEKTR T Q V R N

TREGNDLYRVFTGVGERTREGNDLYREGNDLYREMKETGVIR T R Y R E

TRLDYLSGKVPDQKLFKTRLDYLSGRLDYLSGKINASNAVIK T R G K I

TSLLMALLGEMYLLNGKIGPTGSGKTSLLMALLEMYLLNGKVVVPALEPK T S G K V

TTLSEEEFENVVKSLDKNKPKTTLSEEEFEEFENVVKGLKRRVAIK T T V K G

TTSTTLESELYAIAKSDLYTVLKTTSTTLESSELYAIAKELDSWFQDK T T A K E

TTYENVDLVLIRAKSIEGFKTTYENVDLNVDLVLIRENTEGEYSK T T I R E

TVDLSISTK LIVELGDKTVDLSISTVDLSISTKIQKLNKVLK T V T K I

TVEEDHPIPEDVHENYENKGAPLFVLKTVEEDHPIVHENYENKVAELASRGK T V N K V

TVFIQELINNIAKFGGAGVGKTVFIQELIELINNIAKAHGGFSVFK T V A K A

TVQSFVAEGNELSREEQLSGIKTVQSFVAEAEGNELSRYNVAIRDIK T V S R Y

TWIEISGTSPRGSCAVFSKTWIEISGTEISGTSPRDIAKQFKDK T W P R D

TYGDGTDSDSQMNSRVENPHIERTYGDGTDSSDSQMNSRIDDLISKER T Y S R I

TYMGWWGHMGGPK________________WGHMGGPKQKGITSYAK T Y P K Q

VAEEEERLEKRRWENALRVAEEEERLEEEERLEKEGRRTGYVR V A E K E

VAFTGSTATGRTNHPKIKKVAFTGSTATGSTATGRHIYQSAAAK V A G R H

VAIGEVPFTFGVRLPLPRDPRVAIGEVPFVPFTFGVRTEGESKLSR V A V R T

VALPIGIIASGIQYSMYDVKKLIDVITKVALPIGIIQYSMYDVKGGSRGVIFK V A V K G

VALTGLTIAEYFREPPGARARVALTGLTILTIAEYFRDEEGQDVLR V A F R D



VALVFGQMNEPPGARINLEGESKVALVFGQMMNEPPGARARVALTGLK V A A R A

VAQYTVPVGK________________QYTVPVGKAANEHETAM V A G K A

VDASSQSFSNPVPDYYGEKLKHIINNRVDASSQSFVPDYYGEKIGSLKEYKR V D E K I

VDLLNQEIEFLKIKVELQSKVDLLNQEINQEIEFLKVLYDAEISK V D L K V

VEFEKPLLLLSEKITDPKSSKVEFEKPLLPLLLLSEKKISSIQDIK V E E K K

VEVNLAAIPLGKADVLAMAKVEVNLAAILAAIPLGKNVVVKWQGK V E G K N

VFGLNNIQAEELVEFSSGVKAVGDGIARVFGLNNIQVEFSSGVKGMALNLEPR V F V K G

VGDGLLLIRFISKALAKVGDGLLLIGDGLLLIRRLEASKDIK V G I R R

VGDLISR AEFFDNHKVGDLISRLKVGDLISRLGSDAYVVK V G S R L

VGDPFDESTFQGAQTSQMQLNKKAASESIKVGDPFDESTSQMQLNKILKYVDIGK V G N K I

VGGASEVEVGEKSGGVAVIRVGGASEVESEVEVGEKKDRYDDALR V G E K K

VGGASEVEVGEKKSGGVAVIRVGGASEVEEVEVGEKKDRYDDALNR V G K K D

VGQSLSIVSNDELSKLNLTQLSKVGQSLSIVVSNDELSKAAFSNLTTK V G S K A

VHYQTTGPEIAHQTKFENEANWKVHYQTTGPPEIAHQTKGNIDAFIAK V H T K G

VIEFLSANKKGSQVAVEKVIEFLSANEFLSANKKEITTSEEIK V I K K E

VIIIDTDPNSYKKLNRDLSKVIIIDTDPDTDPNSYKLQPENAIPK V I Y K L

VILDNEALLLNTVVDARILASSPNRVILDNEALLNTVVDARIDGRGK__R V I A R I

VINATPTMVIPPLILVRVGETALSRVINATPTMIPPLILVRLQRGVLKGR V I V R L

VLASLHDYILNNQDLIARSDFSRRLRVLASLHDYNNQDLIARVACRDSGKR V L A R V

VLAVGDGIARANLNETGRVLAVGDGIAVGDGIARVFGLNNIQR V L A R V

VLDELTLTKADINGLRRVLDELTLTLDELTLTKADLEMQIER V L T K A

VLDEVVVDNFDQKTALVKASRVLDEVVVDVVDNFDQKLGVDIIRKR V L Q K L

VLDTGGPISVPVGREGLVRGEKVLDTGGPIPISVPVGRETLGRIINK V L G R E

VLEHLHSTAFQNTPLSLPTREENDHPNRVLEHLHSTTPLSLPTRGTLESLENR V L T R G

VLFDDMVEYEDGTPATTSQMAKGGSIAMARVLFDDMVEATTSQMAKDVTTFLNWR V L A K D

VLFDVSK QNVAETTKVLFDVSKEKVLFDVSKETVELESEK V L S K E

VLFDVSKETVELESEAFELKQNVAETTKVLFDVSKEESEAFELKQKVELAHEK V L L K Q

VLGAEEFPVQGEVVKANQDQGVRVLGAEEFPPVQGEVVKIASLMGFIR V L V K I

VLPSIGNEVLKLGLDYDERVLPSIGNESIGNEVLKSIVAQFDAR V L L K S

VLPSIVNEVLKLGQDYDERVLPSIVNESIVNEVLKAVVAQFNAR V L L K A

VLQQSISEIEQLLSKGNPKFQEKVLQQSISEEIEQLLSKLK______K V L S K L

VLSRPDVVQLPTIYRQMVNITCRVLSRPDVVVQLPTIYRTLGQDYDER V L Y R T

VLYDAEISQIHQSVTDTNVILSMDNSRNQEIEFLKVLYDAEISILSMDNSRNLDLDSIIK V L S R N

VMFFLPWQGKDVRTSDGRVMFFLPWQFFLPWQGKVLAGTTDIR V M G K V

VMGDEFNWSEKNAVHATVKVMGDEFNWDEFNWSEKKRQWELEKK V M E K K

VNVFNINNNREGFSTLKKVNVFNINNVFNINNNRYLNSFQSSK V N N R Y

VPLNTFQANYASRMKKMITAKVPLNTFQAFQANYASRTQTITHTQK V P S R T

VQALEEANNDLENKRLASYLDKVQALEEANANNDLENKIQDWYDKKK V Q N K I

VQETLQTYKEHYDVASKVQETLQTYQETLQTYKSLQDIIAIK V Q Y K S

VQLSGNPILGDGKGRRRPKFRVQLSGNPINPILGDGKSDNQNHALR V Q G K S

VQSELGNPKLAKSVISRVQSELGNPQSELGNPKFQEKVLQQR V Q P K F

VSDSGIVTLAYKASSQVKAKVSDSGIVTGIVTLAYKQLLRPGVTK V S Y K Q

VSDVLNASRFADARMKKVSDVLNASSDVLNASRNKHVEAVKK V S S R N

VSLQDIK LLYDGVERVSLQDIKDRVSLQDIKDFADKVYTR V S I K D

VSLQDIKDFADKLLYDGVERVSLQDIKDDIKDFADKVYTKENLER V S D K V

VSLQDIKDFADKVYTKLLYDGVERVSLQDIKDFADKVYTKENLEVSGER V S T K E

VSNLNDAVEEVVSLKARVGDNLRVSNLNDAVVEEVVSLKGWPHKVCER V S L K G

VSPEDPAVQAELDLIMAGIEAEKRSIAKSNKVSPEDPAVMAGIEAEKLAGNASWGK V S E K L

VTAVVESPEGERPFDPVSKKVTAVVESPVESPEGERIVCVKGAPK V T E R I

VTMQNLNDRGLLSGNEKVTMQNLNDTMQNLNDRLASYLDKVK V T D R L



VTSTSSAVLTDFQETFKAPKANTPKVTSTSSAVTDFQETFKTSKRAYFAK V T F K T

VVDALGNPIDGKVGPGLLGRVVDALGNPLGNPIDGKGPIDAAGRR V V G K G

VVDALGNPIDGKGPIDAAGRVGPGLLGRVVDALGNPGPIDAAGRSRAQVKAPR V V G R S

VVDLLAPYAREILETGIKVVDLLAPYDLLAPYARGGKIGLFGK V V A R G

VVDLLMGGGRLGEYPLGRVVDLLMGGDLLMGGGRSHFYPQGER V V G R S

VVNVDLPDVRTRPGRFDKVVNVDLPDNVDLPDVRGRADILKHK V V V R G

VVTADQGEALAKNKSDMETRVVTADQGEDQGEALAKELGIPFIER V V A K E

WDVPGYKDREEMVKKGKWDVPGYKDDVPGYKDRFGNLNVM_K W D D R F

WENMPSTEQQDIVSKAVMDLQSRWENMPSTEEQQDIVSKLSERQKLPR W E S K L

WLISQEAIYDTIMNMTKNNKIIGSRWLISQEAIDTIMNMTKGQIGGKNWR W L T K G

WLYSTNAK________________WLYSTNAKDIAVLYFMR W L A K D

WNLLADDFKSNEQIYNRWNLLADDFNLLADDFKTASLLPPNR W N F K T

WQGKPVFIRLGKNVVVKWQGKPVFIQGKPVFIRHRTPHEIQK W Q I R H

WVVIGDENFGEGSSRDYRDQGIKWVVIGDENNFGEGSSREHAALEPRK W V S R E

YAGILDCFKKQGTLDRKYAGILDCFAGILDCFKRTATQEGVK Y A F K R

YAGILDCFKRKQGTLDRKYAGILDCFGILDCFKRTATQEGVIK Y A K R T

YAKPLTAETYKHKPYVAFRYAKPLTAEPLTAETYKQMLKDGVKR Y A Y K Q

YAMALSYFAKISAGSISRYAMALSYFMALSYFAKDYSLGATLR Y A A K D

YDGAFDCLRMTSGQAVKYDGAFDCLDGAFDCLRKIVAAEGVK Y D L R K

YDGAFDCLRKMTSGQAVKYDGAFDCLGAFDCLRKIVAAEGVGK Y D R K I

YDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKFKAVLEGKYDNIPEHAGIEDVVAKAEKLAAEAK Y D A K A

YDYAVAEQCPVKESVLPAARYDYAVAEQVAEQCPVKSAEDQLYAR Y D V K S

YECLQPSGSFKASAQFFLKYECLQPSGLQPSGSFKSRGIGNLIK Y E F K S

YEELQITAGRAESLYQSKYEELQITAELQITAGRHGDSVRNSK Y E G R H

YEEQTTNHPVAIVGARNPYAPGLRYEEQTTNHPVAIVGAREYIFSENSR Y E A R E

YEKEFDEAYDLFEVQRTFEEFTARYEKEFDEAYDLFEVQRVLNNCFSYR Y E Q R V

YENEVALR AADDFRLKYENEVALRYENEVALRQSVEADINK Y E L R Q

YFPTQALNFAFKGNTANVIRYFPTQALNQALNFAFKDKIKAMFGR Y F F K D

YFPTQALNFAFKDKGNTANVIRYFPTQALNLNFAFKDKIKAMFGFKR Y F D K I

YFQPSSIDEVVELVKIYSAKPERYFQPSSIDDEVVELVKSARLAEKSR Y F V K S

YGHPDGPQSTSHGIALPRLVRQNYLKYGHPDGPQSHGIALPRFLVDGSASK Y G P R F

YGTIIDIFPPTAANNNVAKEIYSLFRRYGTIIDIFAANNNVAKVRYRSFRGR Y G A K V

YIPIQYVLSRFFSDKIAKYIPIQYVLPIQYVLSRYPSYGLNYK Y I S R Y

YIPQAGIPPGVINIVSGFGKLSALYVSKYIPQAGIPNIVSGFGKIVGEAITNK Y I G K I

YKESPEFK EWEEEFIKYKESPEFKYKESPEFKLLNSHIDLK Y K F K L

YKVENEDQYKIRVFEALKYKVENEDQVENEDQYKAYLDELKDK Y K Y K A

YLAPAYK GFTGLVAKYLAPAYKDKYLAPAYKDFADARMKK Y L Y K D

YLAPAYKDFADARGFTGLVAKYLAPAYKDYKDFADARMKKVSDVLK Y L A R M

YLCEVNKVEDAKTLVPESPRYLCEVNKVVNKVEDAKRSIAKSNKR Y L A K R

YLCEVNKVEDAKRTLVPESPRYLCEVNKVNKVEDAKRSIAKSNKVR Y L K R S

YLENCNPR GFFGLQKKYLENCNPRYLENCNPRDINSQGFKK Y L P R D

YLPDASSQVKVNIEFATRYLPDASSQPDASSQVKAKVSDSGIR Y L V K A

YLVDYAQDLFKEEKNILNMFDKYLVDYAQDQDLFKEEKIDLRLKTMK Y L E K I

YPFTIGELK LVNFDTFRYPFTIGELPFTIGELKYSMQYEYCR Y P L K Y

YQGLINEQEKSIVKRLVKYQGLINEQGLINEQEKQKLNKPSSK Y Q E K Q

YQVTVIDAPGHRLWKFETPKYQVTVIDAVIDAPGHRDFIKNMITK Y Q H R D

YSILYNR NAGDMINRYSILYNRTRYSILYNRTRQAVITNR Y S N R T

YSMQYEYCRPFTIGELKYSMQYEYCSMQYEYCRTPLDFLLRK Y S C R T

YSNDELK HLSAQSQKYSNDELKAKYSNDELKAGESGSEGK Y S L K A

YSTLPSANSKKKWDKQNKYSTLPSANTLPSANSKDEGKHYDTK Y S S K D



YTNPLFMQSISPVKGFMHLYLKYTNPLFMQMQSISPVKSALEHNEVK Y T V K S

YTVSFIEGDGIGPEISKKPNPSTGKYTVSFIEGGIGPEISKSVKKIFSAK Y T S K S

YVDIGKNEGATLITGGERMQLNKILKYVDIGKNETLITGGERLGSKGYFIK Y V E R L

YVECSALTQRARELKAVKYVECSALTECSALTQRGLKNVFDEK Y V Q R G

YVEPGNAMSGEGEKKNDMTTMKYVEPGNAMAMSGEGEKLQVTTVRDK Y V E K L

YVEPGNAMSGEGEKLQVTTVRKNDMTTMKYVEPGNAMKLQVTTVRDYDLKEIDK Y V V R D

YYQNNWTDGPRDFLNSASRYYQNNWTDNNWTDGPRQDSYDLFLR Y Y P R Q

YYWGGPDDNHQRSSTMTSIKYYWGGPDDGPDDNHQRKHLWEERIK Y Y Q R K



A Count R Count N Count D Count C Count Q Count E Count G Count H Count

4 1 0 1 0 2 2 3 0

3 1 0 0 0 0 0 0 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

2 0 0 1 0 0 0 0 0

3 0 1 0 0 1 2 0 0

3 1 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 1 0 1 0 1 0

4 1 1 1 0 1 0 1 0

2 1 2 0 0 0 3 2 0

2 1 0 1 0 0 1 0 0

3 0 0 0 0 0 2 4 0

1 0 1 1 0 1 1 1 0

1 1 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

3 0 0 0 0 0 4 1 0

2 1 1 0 0 0 0 1 0

3 0 1 0 0 2 0 1 1

1 1 2 2 0 0 0 2 0

1 0 1 1 0 0 0 2 0

1 0 0 0 0 1 3 3 0

6 1 1 0 0 1 0 1 0

1 2 0 0 0 0 3 1 0

1 1 0 0 0 0 1 4 1

1 1 0 0 0 1 1 0 3

4 0 0 1 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

1 1 0 1 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

3 0 4 0 0 0 0 1 0

2 0 1 1 0 1 1 1 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

3 0 1 1 0 0 3 0 0

1 0 1 0 0 0 4 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

1 1 2 1 0 1 0 0 0

2 1 0 0 1 0 3 0 2

1 0 0 0 0 0 0 1 0

4 0 1 1 0 0 2 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 2 1 0 0

2 0 4 0 0 0 0 1 0

1 0 3 1 0 0 1 0 0

1 1 1 1 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0



3 0 0 0 0 2 0 2 0

1 1 2 1 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 3 0

5 0 0 1 0 1 3 0 0

1 1 1 2 0 3 0 0 0

2 1 2 0 0 3 0 0 0

2 1 1 0 0 1 2 0 0

2 1 0 0 0 2 2 0 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 1 1 2 0 0 0 1 1

1 1 2 1 0 0 0 0 0

3 0 0 2 0 0 2 0 0

2 1 0 1 0 0 0 1 0

3 0 2 1 0 1 2 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

3 0 1 2 0 0 3 3 1

3 1 1 0 0 3 0 0 0

3 0 2 0 0 0 2 1 0

1 1 0 1 0 0 2 0 0

1 1 0 2 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 1

0 1 1 1 1 0 1 0 0

2 0 1 1 0 0 2 0 0

3 0 0 2 0 1 1 0 0

0 0 0 2 0 1 0 1 0

4 0 1 2 0 1 0 1 1

1 0 0 1 0 0 0 2 0

1 0 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 2 0 1 2 1 0

0 1 1 1 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

0 0 1 1 0 0 1 1 0

1 0 2 1 0 1 1 0 0

1 0 1 1 0 5 5 1 1

0 0 2 2 0 0 1 2 0

0 0 2 1 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 1 1 1 0

0 1 1 1 0 1 0 1 0

0 1 0 3 0 0 1 1 0

6 1 1 1 0 2 2 1 0

1 1 0 1 0 2 1 1 0

0 1 1 1 1 1 0 0 0

1 1 1 2 0 2 0 0 0

1 1 1 5 0 2 1 0 0

1 0 1 1 0 0 0 0 0

0 0 1 2 0 2 0 0 0

0 1 0 2 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 1 0 0 0



1 0 1 2 0 1 0 0 0

0 0 2 1 0 1 1 3 0

2 0 1 2 0 2 1 2 1

1 0 2 1 0 3 3 0 0

0 1 2 1 0 0 0 1 0

1 1 1 2 0 2 1 0 0

1 1 1 2 0 0 1 0 1

2 2 1 3 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 2 0 2 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 4 0 0 1 0 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

1 1 0 2 0 1 1 2 0

1 0 0 2 0 0 0 1 0

0 1 1 1 0 0 2 0 0

0 1 0 2 0 0 2 0 0

1 1 1 2 1 0 3 0 1

1 1 1 2 1 0 3 0 1

0 0 0 1 0 1 4 0 0

1 1 0 1 0 0 1 1 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 1 1 3 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 1 0 3 0 1 0 0 0

0 1 0 3 0 1 0 0 0

4 1 1 0 0 0 3 2 0

1 0 1 0 0 2 1 0 0

3 0 1 0 0 0 1 0 1

1 0 2 1 0 2 1 1 0

1 1 0 1 0 0 1 1 1

0 0 0 0 0 0 2 3 0

1 1 0 2 0 1 3 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 0 1 1 1

1 1 1 0 2 0 1 4 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 1 1 1 0 0 1 1 0

1 1 0 2 0 1 2 2 0

2 0 1 0 2 0 2 4 1

1 1 1 1 0 0 2 0 0

1 0 1 1 0 1 5 4 1

1 1 0 1 0 1 2 0 0

3 0 1 1 0 1 3 2 1

1 0 0 0 0 2 1 0 0

0 0 1 2 0 0 3 0 0

2 1 0 0 0 0 3 0 0

1 0 0 0 0 0 3 1 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0



1 1 1 5 0 2 2 0 0

0 1 1 1 1 0 2 0 0

1 1 0 1 0 1 3 2 0

0 0 1 1 0 0 2 0 0

0 0 3 1 0 1 1 1 0

1 0 1 1 0 2 1 0 0

2 0 1 2 0 0 2 1 0

0 0 2 1 0 0 1 1 0

1 0 2 1 0 0 4 1 0

1 1 2 1 0 0 4 1 0

1 0 2 2 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

0 0 0 0 0 0 2 2 0

0 0 2 0 0 3 2 0 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

2 0 2 3 0 0 3 0 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 0 3 2 0

4 0 0 2 0 1 1 1 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

2 0 0 0 0 0 2 1 0

0 0 1 2 0 0 3 0 0

1 0 1 1 1 2 0 0 0

3 0 0 1 1 0 0 3 1

2 1 1 2 0 1 2 0 0

1 1 0 3 2 0 1 1 0

0 0 0 3 0 0 0 3 0

1 1 1 2 0 0 1 0 0

1 1 1 2 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

0 2 1 0 0 0 2 1 0

3 0 0 2 0 1 1 1 0

0 0 0 0 0 0 1 2 0

2 0 1 1 0 0 0 2 0

0 0 0 1 0 1 1 1 0

1 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 4 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

2 0 0 0 0 1 1 2 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 1 3 0 0 1 0 0 0

1 0 2 2 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

1 1 0 0 0 1 3 1 0

1 1 0 0 1 0 0 10 0

0 1 0 0 0 0 0 4 0

0 1 0 1 0 0 0 2 0

2 1 0 0 0 1 1 2 0



0 0 0 1 0 0 0 3 0

2 0 0 0 0 3 0 0 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

3 0 0 2 0 0 0 1 1

2 1 0 0 0 0 2 0 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 0 0 0 0 0 0 4 0

2 0 0 1 0 0 0 2 0

1 1 1 0 1 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 2 1 1

0 0 0 1 0 1 2 5 0

0 0 1 2 0 0 0 1 0

2 0 3 3 0 0 7 1 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 4 0

0 1 0 0 0 0 0 21 0

0 0 0 1 0 0 1 3 0

1 0 0 0 0 0 3 23 1

0 1 0 0 0 0 0 15 0

0 0 0 0 0 0 0 9 0

0 1 2 0 0 0 0 1 2

0 1 0 0 0 0 1 1 0

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 0 0 2 0 0 1 2 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 1 1 0 0 0 1 0

0 0 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 0 2 0

1 0 0 0 1 1 0 2 1

0 0 1 1 0 0 0 1 0

2 0 1 0 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 1 1 4 0

0 0 2 1 0 0 0 1 0

0 0 2 4 0 1 1 1 1

2 0 1 2 0 0 2 2 0

2 1 0 1 0 0 0 2 0

2 1 1 3 0 1 1 4 0

0 1 1 1 0 2 0 2 2

0 0 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 8 0

0 1 1 1 0 1 0 1 0

0 2 0 1 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 8 0

1 0 2 0 0 0 1 1 0

6 1 0 4 0 1 0 1 1

1 0 2 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0



2 0 0 1 0 2 0 4 0

2 0 0 1 0 2 0 4 0

4 0 0 0 0 0 2 2 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

3 1 1 2 0 1 1 2 0

0 0 0 1 0 0 0 2 0

1 0 0 2 0 0 0 0 1

0 1 1 1 0 2 0 0 2

0 0 1 1 0 0 2 0 1

0 1 0 0 0 0 0 11 1

0 0 0 0 0 3 3 1 1

3 0 0 0 0 1 0 1 1

0 1 1 1 0 0 0 1 2

1 0 2 3 0 1 0 1 1

1 0 2 3 0 1 0 1 1

2 0 0 1 0 0 1 0 1

2 1 0 2 0 1 0 0 3

2 0 1 1 0 1 1 2 1

2 1 2 3 0 0 2 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 1

2 0 2 2 0 0 0 2 1

1 1 0 0 0 1 0 0 0

0 2 0 2 1 0 0 2 0

2 1 1 2 0 2 0 1 2

0 0 1 1 0 1 0 0 0

1 0 0 1 0 0 3 0 0

1 0 1 1 0 2 1 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

3 1 1 0 0 1 1 4 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

0 0 0 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 2 2 0

0 2 0 0 0 0 2 2 0

0 1 0 0 0 0 0 4 0

1 0 0 0 0 0 0 5 0

4 1 2 1 0 2 1 0 0

0 1 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 1 0 0 2 2 0

0 0 4 2 0 0 0 1 1

0 1 0 2 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 3 0 0

5 0 2 1 0 0 7 1 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

3 2 0 1 0 1 2 1 0



0 0 0 0 0 0 2 3 0

0 1 2 0 0 1 1 0 0

1 1 0 1 0 1 2 0 1

2 0 2 0 0 0 0 0 0

1 0 1 1 0 3 2 1 0

0 0 1 2 0 0 2 1 1

2 1 0 1 0 2 1 2 0

0 0 0 0 0 4 1 2 0

2 0 0 1 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 1 2 0 2

0 2 1 0 0 1 2 0 0

1 0 2 1 0 0 2 0 0

1 1 1 1 0 2 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 1 1 1

0 0 0 0 0 0 2 1 0

0 1 0 3 0 0 1 3 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

6 1 1 0 0 1 0 1 0

1 1 2 0 0 0 0 0 0

3 0 0 0 0 2 0 2 0

2 2 1 3 0 0 0 0 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

0 0 1 0 0 0 1 0 1

1 1 1 2 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 1 0 0 1 3 0

2 0 1 2 0 0 2 2 0

2 0 1 2 0 0 2 3 0

6 1 0 4 0 1 0 1 1

0 1 0 0 0 0 2 0 1

2 1 2 3 0 0 2 1 0

0 0 1 2 0 0 2 1 1

0 1 1 3 0 0 1 1 0

1 1 1 1 0 2 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 1 2 0 0 2 0 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 1 0 0 1 1 0 1 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0

1 0 1 0 0 1 4 0 0

3 0 0 1 0 1 3 1 1



0 0 0 2 0 1 0 1 1

2 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 3 1 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

2 0 0 3 0 0 0 0 0

0 1 1 1 0 0 2 0 0

2 1 0 2 0 0 0 0 0

4 1 1 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 0 0 1 0

2 0 1 3 0 1 3 1 0

4 0 2 0 0 2 2 1 1

1 0 0 0 0 0 0 1 0

2 0 1 0 0 0 1 2 0

2 0 1 0 0 0 1 2 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

1 0 1 1 0 1 0 0 0

2 0 1 0 1 0 1 2 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

0 1 0 2 0 0 0 2 0

2 0 2 0 0 0 2 2 0

0 1 0 3 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 0 1 0 0 0 2 0 0

0 0 1 1 0 0 2 2 0

0 1 1 1 0 1 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 2 2 0 1 4 0 0

5 0 0 0 0 1 1 2 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 0 1 0 2 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

2 1 2 1 0 0 0 1 0

3 0 0 1 1 0 0 1 0

2 0 3 1 0 1 3 2 1

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

2 1 1 2 0 1 2 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 1 0 0 0 1 0

1 0 0 3 0 0 1 1 0

1 1 1 1 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 2 1 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0



1 0 1 0 0 0 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 1 1

0 0 3 2 1 2 1 0 1

0 1 0 3 0 0 0 0 1

0 0 1 1 0 2 1 0 0

1 0 2 2 0 2 0 0 0

0 0 4 1 0 3 0 3 0

0 0 3 3 0 0 0 1 0

0 0 2 2 0 0 0 1 3

1 1 1 0 0 2 0 0 0

4 0 1 0 1 1 0 1 0

0 0 1 1 0 0 0 1 0

1 1 0 1 0 0 2 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

0 0 3 0 0 1 2 2 0

1 1 3 0 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

3 0 0 1 0 0 2 1 0

0 0 1 1 0 2 0 0 0

2 0 3 1 0 2 2 3 0

1 0 1 1 1 2 0 2 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 0 2 0 0 0 0 0

3 1 0 1 0 1 3 1 1

0 1 1 3 0 1 1 1 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

2 1 1 1 0 1 1 1 0

0 0 0 0 0 0 1 0 1

0 0 1 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 0 3 0 0 3 0 0 1

0 0 1 0 0 0 0 2 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 3 0 0 0

0 1 0 0 0 3 0 1 0

1 0 0 1 0 0 2 1 0

0 1 0 1 0 1 0 3 0

1 1 1 0 0 1 2 1 1

0 1 0 1 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 0 3 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

2 1 0 3 0 2 1 3 0

0 1 0 0 0 1 2 0 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 0 1 0 0 1 1 1 0

1 0 1 0 0 2 0 0 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0



1 1 0 1 0 1 0 0 0

2 0 0 1 0 0 0 2 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

0 0 0 0 0 2 0 0 0

0 1 2 0 0 1 0 1 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 2 0 0 0 0 0

1 0 2 0 0 2 0 2 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

2 0 3 2 0 1 2 0 0

1 1 2 3 1 0 3 0 0

0 0 2 1 0 0 5 3 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

1 1 1 0 0 0 2 3 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 3 0 0 0 2 1 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 3 1 0 0 0 0 0

2 1 2 0 1 2 1 0 0

0 0 2 1 0 0 2 0 0

0 1 2 1 0 0 2 0 0

1 1 1 1 0 0 2 0 1

1 0 3 0 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 0 0 0 0

2 0 1 1 0 0 2 1 0

0 0 3 0 0 1 1 0 0

0 1 1 1 0 0 0 1 0

2 0 1 0 0 0 0 0 2

1 0 1 1 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 2 1 0 0 3 0 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

1 0 2 3 0 1 5 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 2 0 1 1 0 0

0 0 2 3 0 0 0 0 0

0 0 3 2 0 0 0 1 0

1 0 3 0 0 0 3 0 0

4 0 2 0 0 1 1 1 0

1 0 3 1 0 0 1 0 1

2 0 1 1 0 2 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 0 1 1 0 0 1 0 0

2 1 2 1 1 0 0 1 0



2 2 2 1 1 0 0 1 0

0 0 1 0 0 0 0 0 1

3 1 1 2 0 2 1 0 0

2 1 5 2 0 1 1 2 0

0 0 1 2 0 0 0 0 1

2 1 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 1 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

0 0 0 3 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 0 3 0

3 0 0 1 0 1 3 1 1

1 0 0 1 0 1 0 2 0

1 0 2 1 0 4 0 0 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0

3 0 2 0 0 0 1 0 0

2 0 1 1 0 1 1 2 0

1 1 0 0 0 1 1 2 0

1 0 0 0 0 2 2 0 0

0 0 1 1 0 1 0 1 0

0 0 1 1 0 1 0 1 0

2 2 0 1 0 1 1 1 0

1 1 1 2 0 1 0 2 0

2 1 0 1 0 3 1 0 0

1 0 1 0 0 1 3 3 0

0 0 0 0 0 2 1 1 0

1 1 1 1 0 4 1 0 0

1 0 0 0 0 2 2 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 1

1 1 0 0 0 1 0 3 0

1 0 1 0 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 3 2 0 1

1 1 0 1 0 1 0 3 0

0 0 0 0 0 2 2 0 0

2 1 2 1 0 3 3 3 1

1 0 1 1 0 1 1 1 0

1 0 1 0 2 2 1 0 0

0 0 3 0 0 1 2 1 0

1 1 1 1 0 1 1 1 0

1 2 1 1 0 1 1 1 0

0 0 3 0 0 3 0 3 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

1 0 1 2 0 2 2 0 0

0 1 2 2 0 2 2 0 1

0 1 0 1 0 1 1 0 0

1 0 0 0 0 1 2 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

2 2 1 3 0 3 0 1 0

0 1 2 4 0 1 1 1 1



1 1 2 3 0 1 0 1 1

1 1 1 0 0 0 0 0 1

1 2 0 1 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 0 1

1 1 1 1 0 0 0 1 0

0 2 0 1 0 3 2 0 1

2 1 1 2 0 0 4 1 2

1 1 0 2 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 1 1 1 1

0 2 1 1 0 0 0 4 0

0 2 1 0 0 0 2 1 0

3 0 1 1 0 0 0 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

5 0 4 2 0 0 2 2 1

2 1 0 1 0 1 1 0 0

2 1 0 1 0 1 1 0 0

2 0 0 0 0 0 2 1 0

2 1 0 0 0 2 2 0 0

1 0 1 0 0 0 2 0 1

2 0 0 0 0 1 0 2 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 1 0 0 0

1 1 1 2 0 0 2 0 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

2 0 0 2 0 0 0 2 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

0 2 0 0 0 0 2 0 0

1 0 0 2 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 3 1 0

2 0 2 0 0 0 0 6 0

1 1 0 2 0 2 1 1 0

1 0 2 1 0 3 0 1 1

0 1 0 0 0 0 2 1 1

1 0 2 3 0 1 0 0 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0

3 1 0 0 0 0 0 10 0

3 1 0 1 0 2 1 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

2 0 0 0 0 0 3 0 1

0 0 2 1 0 1 3 0 0

0 0 0 2 0 0 0 2 0

0 0 1 1 0 3 0 0 0

3 0 1 1 0 1 0 0 1

1 0 0 2 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 0 2 0 0



0 1 0 0 0 0 2 6 0

1 0 2 1 0 1 0 0 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 0 3 0 2 2 1 0

1 1 0 3 0 2 3 1 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

0 1 2 0 0 0 2 0 1

0 1 2 0 0 0 3 0 1

0 1 2 0 0 0 0 0 0

2 0 1 0 0 3 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 0 1 0 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

3 1 0 2 0 0 2 6 1

0 0 1 3 0 2 1 1 0

1 0 0 1 0 2 0 0 0

1 1 1 0 0 3 2 0 0

1 1 1 0 0 3 2 0 0

0 2 0 1 0 0 1 0 0

2 1 0 2 0 0 0 2 0

1 0 1 0 0 0 1 3 0

0 0 0 0 1 0 1 5 1

0 1 1 0 0 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

2 0 0 1 0 3 1 0 1

4 0 0 1 0 0 1 0 0

2 1 0 1 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 1 1 1 1

0 0 0 0 0 1 2 0 0

3 0 0 1 0 0 0 0 0

4 0 0 0 0 0 0 3 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 2 0 0 0 1 0

2 0 1 1 0 0 1 0 0

2 0 1 1 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 3 1 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 1 0 0 0 0 2 0 1

3 0 0 0 0 1 0 1 0

3 0 2 0 0 1 2 3 0

1 1 0 0 0 1 1 1 0

2 1 1 1 0 1 0 0 0

0 0 1 2 0 0 2 0 0

2 1 0 2 0 0 0 3 0

1 0 0 2 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

2 1 2 2 0 0 1 4 0

0 1 0 0 0 0 0 2 1

0 1 1 1 0 0 0 4 0

2 1 2 2 0 0 0 1 0



1 0 1 1 0 1 0 2 0

3 0 0 1 0 1 1 0 1

1 1 0 1 0 0 1 2 0

0 0 0 0 0 1 1 1 0

1 1 1 2 0 1 2 1 0

1 0 2 1 0 0 3 0 0

0 1 0 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 0 3 0

0 1 2 0 0 1 2 2 0

0 0 2 2 0 2 2 0 0

0 1 0 1 0 0 4 1 0

0 0 2 0 0 0 5 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 2 0 1 1 1 0

0 1 1 2 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 3 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 2 1 1

0 0 0 0 0 0 0 3 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

1 0 2 0 0 0 2 0 0

1 0 2 0 0 0 2 0 0

3 1 1 1 0 0 1 3 0

0 1 0 1 1 1 3 0 1

3 1 1 4 0 2 2 0 1

0 0 1 2 0 0 0 0 0

1 1 3 4 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 0 1 2 2 0 0

0 0 0 1 0 2 1 0 0

0 0 1 1 0 2 1 0 1

0 1 0 1 0 1 1 1 0

0 2 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 0 0 1 0

1 0 1 0 0 0 1 2 0

0 0 1 0 0 0 4 0 0

2 0 0 0 0 0 2 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 2 2 0 0 5 0 2

1 0 2 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 1 2 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 1 1 3 0 1 0 2 0

0 0 0 0 0 0 0 4 1

1 1 0 0 0 0 5 0 0

2 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 1 2 0

2 0 0 1 0 1 0 2 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0



2 1 1 0 0 1 1 2 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 1 2 0 1 1 1 0

0 0 1 1 0 1 2 0 0

0 0 0 0 0 0 3 0 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 0 2 0 0 1 3 2 0

0 1 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 1 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 4 1 2 0

1 0 0 0 0 0 3 3 0

1 0 0 0 0 0 3 3 0

0 0 1 1 0 1 1 1 0

1 0 0 0 0 2 1 1 2

1 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 2 0 0 0 0 0

2 1 2 2 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

2 1 2 2 0 1 0 0 1

2 1 0 1 0 0 0 2 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 0 1 3 0 1 1 0 0

0 1 0 1 0 0 0 3 0

1 1 1 0 0 1 1 0 2

2 0 0 3 0 1 2 1 0

0 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 5 0 0

1 0 0 0 0 1 3 2 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 3 2 0 0

0 2 0 1 0 1 0 0 0

1 1 2 3 0 2 1 0 1

0 0 0 0 0 1 0 1 0

0 0 1 1 0 0 2 1 0

0 1 5 0 0 0 0 0 0

2 1 2 0 0 1 0 0 0

2 0 3 1 0 1 3 0 0

0 0 0 0 0 2 1 0 0

0 0 1 1 0 1 0 3 0

0 0 1 0 0 1 1 1 0

1 0 0 1 0 0 0 1 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

1 0 2 1 0 0 2 0 0

4 0 0 2 0 1 4 1 0

1 1 0 0 0 0 3 1 0

0 1 2 1 0 1 0 0 0



1 0 0 1 0 1 1 0 0

1 0 1 2 0 0 0 2 0

3 1 1 3 0 0 0 4 0

2 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 0 0 3 0

0 1 1 2 0 0 0 0 0

3 0 0 1 0 1 1 1 0

0 1 0 2 0 0 0 1 0

0 0 1 1 0 2 2 0 0

1 0 1 1 0 1 1 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

1 0 1 2 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 1 0

0 1 1 1 0 0 2 3 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

2 0 1 2 0 0 2 2 1

2 0 0 1 1 1 1 0 0

0 0 0 0 1 1 1 1 0

1 1 0 0 0 1 2 1 0

2 1 1 0 0 1 2 1 1

1 1 0 2 0 1 4 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

2 0 1 0 0 1 0 0 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 1 2 0 0

1 1 0 1 0 1 0 3 2

3 0 3 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 1 0 4 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 1 1 0 1 2 0 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

4 1 0 2 0 0 0 0 0

1 0 1 1 1 0 2 0 0

1 1 1 1 1 0 2 0 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

1 0 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 2 0 1 2 0 0

0 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 2 2 1 0

1 1 0 1 0 1 0 1 1

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

0 0 1 1 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0



0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 0 2 3 0

1 1 1 1 0 0 2 4 0

1 1 0 0 1 1 1 0 0

1 0 1 0 0 0 3 3 0

1 1 1 0 0 1 3 3 0

0 1 2 1 0 1 0 1 0

0 1 1 2 0 1 0 2 1



I Count L Count K Count M Count F Count P Count S Count T Count W Count

1 2 0 0 1 2 1 0 0

0 0 0 0 0 3 0 0 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

0 0 1 0 1 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 2 1 0 0

1 3 1 0 0 2 1 0 0

2 2 0 1 0 1 1 2 0

0 1 1 0 0 2 2 0 0

1 2 1 0 0 1 0 1 0

1 2 1 0 1 3 3 2 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

1 0 1 0 1 0 2 0 0

0 0 0 0 1 1 1 2 0

1 1 1 1 3 2 4 2 0

2 0 0 0 1 1 2 0 1

0 0 1 0 1 0 1 2 0

2 0 1 0 0 2 4 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 2 0 1 1 0

0 3 0 0 0 1 0 2 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 1 0 0 0 0

3 2 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 2

2 0 0 0 0 0 0 0 0

1 2 0 0 0 0 1 0 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

4 1 2 0 0 1 1 1 0

0 1 3 0 0 2 1 1 0

1 1 2 0 0 0 2 1 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 2 0 0 1 1 0 0

0 4 0 0 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 2 1 2 0 0 0 0

0 2 3 0 1 0 0 1 0

0 2 1 0 1 0 3 1 0

0 2 2 0 1 0 3 1 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

4 1 1 0 0 1 1 1 0

1 1 1 0 2 1 1 2 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

0 0 1 0 1 1 0 0 0

1 1 0 0 0 2 0 0 0



0 3 1 0 0 1 1 1 0

3 3 0 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 1 4 1 0

1 3 1 0 0 2 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 1 1 1 0 0

0 0 1 0 2 1 1 0 0

0 1 0 0 1 0 3 0 0

1 1 0 0 1 2 0 2 0

0 1 1 0 1 0 1 0 1

1 1 0 0 0 1 0 0 0

0 0 1 0 2 0 0 0 1

0 1 0 0 0 0 1 0 1

2 1 2 1 1 1 0 0 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

1 1 1 0 1 2 2 0 1

0 2 0 0 0 0 1 1 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 3 1 0

0 2 1 0 0 2 3 3 0

0 0 1 0 1 0 0 0 1

1 1 1 0 1 1 1 1 0

1 1 1 0 1 1 4 1 0

1 0 1 0 2 1 0 4 0

0 0 1 0 2 2 0 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 2 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 1 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 1 0

3 0 1 0 0 0 5 2 0

3 0 1 0 1 0 3 3 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

0 1 3 0 1 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 2 0 0 0 0

0 1 0 1 1 0 0 1 0

1 3 0 2 1 0 1 2 0

0 2 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 1 0 0 0 1 0

1 2 0 0 0 0 2 1 0

1 4 1 0 1 1 2 3 0

1 1 1 0 0 1 1 1 0

0 2 1 0 1 1 0 1 0

0 2 0 1 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0



1 0 2 0 0 0 3 0 0

2 3 1 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 0 1 3 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 3 0 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 1 0 2 2 1

0 0 0 1 1 0 0 1 0

0 0 1 1 0 0 1 1 1

1 2 1 1 1 0 0 1 0

0 0 1 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

1 0 2 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 1 1 0 2 1

0 1 1 0 1 1 0 2 1

0 1 2 0 0 1 1 0 1

0 0 0 0 1 1 1 0 0

1 0 0 1 1 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 1 0 0 0 1 0

0 1 1 1 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

3 5 0 1 2 1 3 1 1

2 1 1 0 2 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 1 3 3 2 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

2 1 1 0 3 1 2 1 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

1 0 0 0 1 1 0 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

2 0 0 1 0 0 1 0 0

1 2 0 0 0 0 3 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 1 0 3 0

1 1 1 1 1 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 2 1 0 1 0 2 1 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 0 1 0 0 0 3 3 0

1 1 1 0 0 1 1 0 1

1 1 2 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

0 4 3 0 0 0 2 0 0

2 1 0 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 1 1 0



1 5 2 0 1 1 2 3 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

1 3 0 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 3 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 1 0 0 1 0 0

4 0 1 0 1 1 1 0 0

4 1 1 1 0 1 0 2 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

2 1 0 0 0 2 0 0 0

0 2 1 1 1 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 1 0

0 1 1 1 0 0 2 2 0

1 2 1 1 2 0 2 0 0

0 0 1 0 0 0 3 2 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 1 1 0 2 0 2 1 0

0 0 1 0 0 4 0 1 0

0 2 1 0 1 1 0 1 0

1 4 1 0 0 1 1 2 0

0 0 1 0 1 0 0 0 0

2 1 1 1 1 1 3 1 0

2 2 0 1 1 1 0 1 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0

2 2 1 0 1 0 1 1 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 1 0 0 2 0 1 1 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

1 1 1 0 1 2 1 5 0

0 0 2 0 2 0 0 0 0

3 0 1 0 1 1 1 0 0

1 2 1 0 3 0 1 0 0

0 1 2 1 1 0 1 1 0

0 2 1 0 1 0 0 1 0

0 2 0 0 1 0 0 0 1

1 1 1 0 3 2 1 1 0

0 1 1 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 2 0 0 2 0

0 3 0 0 1 1 1 0 0

1 1 1 0 1 2 0 1 0

0 1 1 0 1 0 0 1 0

1 2 0 0 2 1 1 1 0

0 0 0 0 3 0 4 0 0

0 0 0 0 1 0 6 0 0

0 2 0 0 3 0 0 2 0

0 2 0 0 1 0 2 1 0



1 1 1 0 1 1 0 2 0

0 0 1 0 2 0 1 0 0

0 3 1 0 1 1 2 1 0

3 1 1 0 2 1 1 1 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 1 1 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 1 1 1 3 0

0 1 1 1 0 1 0 1 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

0 0 3 0 0 1 4 2 0

2 0 1 0 2 2 1 1 0

1 1 0 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 1 0 5 0 0

0 0 0 0 0 0 6 0 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 1 0 8 0 0

0 0 0 0 0 0 5 0 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

0 1 0 0 2 0 1 2 0

1 0 0 1 0 0 1 1 1

2 1 0 0 0 1 2 0 0

2 2 1 0 0 2 2 0 0

2 1 1 1 0 2 1 1 0

1 0 1 0 0 1 2 1 0

1 1 2 0 0 1 1 1 0

0 0 2 0 0 1 0 0 1

0 0 2 0 0 1 0 0 1

1 2 1 0 0 0 2 0 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

2 2 2 0 0 1 0 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

1 3 0 1 1 1 1 0 0

1 0 1 0 3 1 4 1 0

0 2 2 0 0 1 0 0 1

1 2 1 0 1 3 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 1 1 0 0

0 2 1 1 0 0 1 1 0

2 0 1 0 0 0 2 3 0

0 1 0 0 3 0 6 0 0

0 1 1 0 0 2 3 1 0

1 1 0 0 0 1 1 0 1

0 0 0 0 0 0 9 0 0

2 1 1 0 0 1 1 0 1

0 3 0 0 1 3 3 6 0

0 0 1 0 0 4 0 1 0

0 1 1 0 0 2 1 2 0



2 2 1 2 1 0 1 0 0

2 2 2 2 1 0 1 0 0

0 2 1 0 0 1 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 2 0 1 0

1 0 2 0 2 1 0 1 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 0 1 0 0 0 1 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

0 0 0 0 2 0 1 0 0

1 3 1 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 1 0

2 1 1 0 0 1 0 1 0

3 1 2 0 0 1 0 1 0

1 1 1 1 0 1 0 0 0

0 2 0 0 1 0 1 1 0

1 0 2 0 0 0 2 1 0

1 2 0 0 0 0 3 0 0

1 1 1 0 0 2 0 1 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

1 3 1 0 1 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 0 0 0 1 2 1 2 0

1 0 0 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 1

2 0 1 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

3 2 0 0 0 1 2 0 1

2 1 1 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 2 0 3 0 0

2 0 0 0 0 0 1 1 1

2 0 0 0 0 0 1 1 1

2 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

5 1 0 0 0 1 0 1 0

4 0 0 0 0 1 0 0 0

5 0 1 0 0 2 0 0 0

4 2 1 1 1 1 0 2 0

1 1 1 0 1 0 1 2 0

1 0 2 0 0 0 0 0 1

1 1 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 0 1 0 0 0

2 0 3 1 0 1 0 0 0

1 2 2 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 1 2 0 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

3 3 0 0 0 1 0 1 1



3 2 2 0 3 1 2 1 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 0 1 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 0 0 2 1 0

1 3 1 0 0 5 0 2 0

1 3 0 1 0 2 1 2 0

1 1 1 1 1 0 0 2 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

2 1 1 0 0 0 2 0 0

2 1 0 0 0 0 0 1 0

3 1 2 0 3 3 5 0 0

4 2 0 0 0 1 4 0 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 1 1 3 0 0

2 2 1 0 0 0 0 1 0

1 1 1 0 1 0 3 3 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

1 1 0 0 0 1 0 1 0

2 0 1 0 0 1 0 1 0

2 0 2 0 1 1 0 2 0

2 1 1 0 0 1 1 2 1

1 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

2 1 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 2 0 0 2 0 0

0 3 2 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

1 2 2 1 2 0 2 0 0

0 0 2 0 2 1 3 0 0

1 1 1 0 2 0 1 1 0

0 0 2 0 2 3 0 0 0

0 3 1 0 0 1 0 0 0

1 2 2 0 1 3 0 0 0

2 2 2 0 1 3 0 0 0

0 3 1 0 1 3 3 6 0

0 1 1 0 0 0 0 0 1

1 2 1 0 0 0 3 0 0

1 3 2 0 0 5 0 2 0

1 0 1 0 0 1 2 1 0

4 2 1 0 0 1 4 0 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

1 1 3 0 0 0 0 0 0

0 2 2 0 0 0 0 1 0

1 1 1 1 0 2 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 1 1 0 0 0 0

0 0 3 0 0 1 0 0 0

3 1 2 0 1 3 3 2 0



0 1 2 0 0 1 1 2 0

1 0 2 0 0 0 0 3 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 1 1 1 0

1 1 2 0 1 0 0 0 0

1 1 2 0 1 0 0 0 0

1 0 3 0 0 1 0 2 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

1 1 0 0 2 1 2 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

3 3 2 0 0 0 1 1 0

0 4 1 0 0 0 2 1 1

1 1 1 0 0 0 0 2 0

0 2 1 0 1 0 3 0 1

0 2 1 0 1 0 2 1 1

0 4 1 0 0 0 1 1 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 1 0 0 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

1 2 1 0 1 1 0 0 0

1 2 2 0 1 1 0 0 0

0 3 1 0 3 0 0 2 0

1 5 2 0 1 2 1 3 0

1 2 1 0 1 1 2 1 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 2 0 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 1 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

0 1 1 2 1 1 1 0 0

0 3 3 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 0 2 0

0 2 0 0 1 0 0 0 0

1 3 1 0 1 0 0 1 0

1 3 1 0 1 2 1 0 0

0 2 0 0 2 0 2 0 0

0 1 1 0 1 1 2 1 0

2 2 1 0 1 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

2 4 1 1 1 1 0 1 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 2 1 0

1 3 1 0 1 1 0 2 0

0 1 2 0 1 0 1 1 0

1 2 2 0 1 1 3 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0



0 2 1 0 0 2 0 1 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 4 1 0 2 0 2 0 0

1 2 0 1 0 1 1 3 0

1 3 1 1 0 0 0 0 0

0 2 1 1 0 0 1 1 0

0 4 2 0 0 0 1 4 1

0 5 1 1 0 1 1 1 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0

1 2 0 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 1

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 0 1 0 0 0

1 3 1 0 1 2 0 1 0

1 1 0 0 1 1 1 1 0

2 1 1 0 0 1 1 2 0

0 4 1 1 1 1 2 1 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

1 6 1 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 1 0 2 0 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

0 2 1 0 0 1 0 1 0

3 2 2 0 1 3 3 2 0

0 3 1 0 0 1 1 0 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 3 1 0 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 0 0

2 1 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 0 0

1 1 2 0 0 0 1 1 0

0 2 0 0 0 1 3 1 0

1 1 0 0 0 0 1 3 0

0 2 0 0 0 0 1 1 0

1 1 0 1 1 1 1 1 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 3 0 0 0 0 0 1 0

0 2 0 1 0 1 4 0 0

0 2 0 0 2 1 2 0 0

1 2 1 0 0 1 1 2 0

3 3 0 1 0 0 0 1 1

1 2 0 0 0 0 0 0 1

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 3 1 0 1 0 0 0 0

1 0 1 1 1 1 0 0 0

0 1 1 1 1 0 0 0 0



0 2 0 1 1 0 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

0 0 1 3 0 0 1 1 0

0 1 1 1 0 0 0 2 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 2 3 0 0

0 1 0 1 1 0 0 1 0

0 0 1 0 0 1 2 0 1

0 1 0 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 1 1 3 0 0

1 1 2 0 2 1 3 0 0

3 1 0 1 1 0 0 1 0

0 0 2 0 0 1 3 1 0

0 1 0 0 2 0 2 0 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 1 1 2 0

0 1 1 0 2 0 1 1 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

1 0 1 0 0 2 1 3 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

3 0 0 0 0 0 0 1 1

1 0 2 0 0 0 0 0 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

1 3 1 0 0 3 1 0 0

0 3 1 0 0 0 0 0 0

2 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 1 1 2 0

0 1 1 0 0 1 0 2 0

0 1 1 0 1 0 0 3 0

0 2 0 0 0 1 1 0 0

0 1 1 0 0 2 1 1 0

1 2 1 0 0 0 2 0 0

0 2 0 0 1 0 1 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 3 1 0 0 0 1 1 0

0 3 2 0 0 1 1 2 0

0 3 3 0 0 1 1 2 0

0 0 1 1 1 2 0 0 0

1 2 0 2 0 0 2 2 0

0 0 0 2 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 3 3 0 0

1 2 1 0 1 1 0 2 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

1 2 2 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 1 0 3 0 0

1 0 0 0 0 0 2 1 0

2 0 2 0 0 0 2 1 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0



0 1 0 1 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 1 2 1 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

0 3 0 2 0 1 1 2 0

2 2 1 1 1 0 0 2 0

1 0 1 0 0 1 1 0 1

1 4 1 0 2 3 1 3 0

0 1 1 2 1 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 2 0 1

1 1 0 0 0 1 2 0 0

0 2 1 0 1 1 0 2 0

0 2 1 0 1 1 2 1 0

3 1 1 0 1 3 3 2 0

1 2 1 1 2 2 2 1 0

0 1 2 0 1 4 1 0 1

1 0 0 0 1 1 2 1 0

1 0 1 0 0 1 1 3 0

3 2 0 0 0 0 2 2 0

1 0 0 0 0 1 1 0 2

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

0 2 2 0 1 0 0 0 0

1 2 0 0 1 3 2 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

4 0 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 3 0 0

0 2 2 0 0 2 0 1 1

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 3 1 1 1 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 3 0 0 1 1 2 1 0

0 4 1 0 1 1 2 1 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

2 4 0 0 0 2 2 1 0

0 1 2 0 0 2 1 1 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

0 3 1 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 3 1 0 0 0 1 4 1

0 2 1 1 0 0 0 1 0

2 1 1 1 0 3 0 1 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

1 1 0 0 1 0 2 2 2

1 0 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 2 0 1 0

1 3 0 0 0 1 2 0 0

0 2 2 0 0 1 0 0 1



2 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

2 1 1 0 0 1 1 2 0

0 0 1 0 0 1 1 2 1

1 1 2 0 1 1 2 0 0

0 3 0 0 1 1 2 1 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 0 2 0 1 1 3 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

0 0 0 0 0 0 1 1 0

0 1 2 0 0 0 1 0 1

0 1 0 0 0 1 1 1 0

3 2 1 1 0 0 3 2 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

1 1 1 0 1 0 1 1 0

2 1 2 0 0 0 1 0 0

2 1 0 1 1 1 2 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 1 1 5 0 1

0 0 0 0 2 0 2 2 0

0 1 0 0 3 1 1 4 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 4 1 1 0

0 0 0 3 0 0 2 0 1

1 0 0 0 0 1 3 0 1

1 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

2 1 1 1 1 1 1 2 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

0 3 1 1 0 0 3 2 1

0 2 0 0 0 0 1 0 0

0 5 1 0 1 1 3 0 0

2 1 0 0 1 1 2 0 0

3 3 1 0 0 1 4 0 0

1 1 0 0 0 1 1 0 0

2 0 0 0 2 0 3 0 0

2 1 0 0 1 0 1 1 0

1 0 0 0 0 1 1 0 0

0 1 2 0 0 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 2 0 0

3 1 2 0 0 0 3 2 0

0 0 2 0 2 1 1 0 1

1 2 1 0 2 0 2 0 0

2 1 1 0 0 0 2 0 0

2 2 1 0 0 0 2 0 0

1 2 3 0 0 1 1 0 0



0 2 0 0 0 0 3 0 0

1 1 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 0 3 1 0 0

3 3 1 1 0 0 2 0 0

3 4 1 1 0 0 2 1 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

1 2 0 0 0 0 1 1 0

1 2 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 1 2 0 0

1 2 1 0 0 2 2 1 1

0 0 0 0 1 1 1 0 0

1 1 2 0 1 1 1 0 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

3 1 0 1 2 1 4 2 0

1 1 1 0 1 1 1 0 0

0 0 1 0 1 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 1 0 2 0 0

0 0 1 0 1 1 3 2 0

2 1 0 0 0 2 1 2 0

0 1 0 1 0 0 2 1 0

1 2 1 0 1 0 1 2 0

0 2 1 1 0 0 1 2 0

1 1 1 2 1 0 3 4 0

0 0 0 2 1 0 1 0 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

1 0 1 1 0 0 1 2 0

0 0 3 0 0 4 2 3 0

0 2 1 2 1 0 3 0 0

0 0 0 0 0 0 3 0 1

0 1 1 0 0 1 2 3 0

0 1 1 0 1 0 0 2 0

0 1 2 0 1 0 0 2 0

0 2 0 0 0 0 0 1 0

0 2 1 0 0 1 3 2 0

0 2 1 0 1 2 1 2 0

0 0 1 0 0 2 4 4 0

1 2 1 0 0 2 0 2 0

1 0 0 0 1 0 1 2 1

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 1 2 2 0

1 0 1 1 0 0 1 1 0

0 2 0 0 0 0 1 2 0

2 1 0 0 0 2 0 2 1

0 1 0 0 1 0 0 1 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

0 0 0 0 1 1 2 2 0



2 0 1 0 2 1 0 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

1 0 1 0 1 1 2 1 0

2 0 1 0 2 2 2 2 0

5 0 1 0 1 1 0 2 1

2 0 0 0 1 1 1 3 0

2 0 0 0 0 0 0 2 0

0 0 1 0 1 0 1 1 0

1 0 2 0 0 2 1 1 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

1 2 2 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 1 1 0 1 1

0 1 0 0 0 0 0 1 0

1 2 0 0 0 0 0 2 0

0 2 0 0 0 0 1 1 0

1 1 1 1 0 0 3 4 0

0 1 0 0 0 0 1 2 0

1 4 1 0 0 0 3 1 1

0 1 2 1 0 0 0 1 1

1 0 1 0 1 0 0 2 0

1 0 2 0 1 0 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 4 0

0 1 0 0 0 1 1 2 0

1 1 1 1 0 2 2 2 0

0 1 1 0 1 1 0 1 0

0 1 2 0 1 1 0 1 0

1 2 0 0 0 1 0 1 0

0 0 1 1 1 0 1 1 0

1 0 1 0 1 0 1 1 0

1 0 2 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 2 1 0 0 0 1 1 0

0 6 1 2 0 0 1 1 0

0 1 1 0 1 0 1 2 0

1 2 1 0 0 0 2 4 0

1 2 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

1 0 1 0 0 2 0 1 0

3 1 1 0 1 0 0 1 0

0 1 0 0 1 0 2 1 0

2 0 0 0 0 1 2 2 1

0 0 0 1 0 0 3 2 0

0 0 1 2 0 1 0 1 2

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 1 0 1 3 0

1 0 0 0 2 1 0 1 0

4 1 1 1 0 1 2 0 0

1 2 0 0 1 0 0 2 0



0 1 0 1 1 2 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

0 0 1 0 1 2 4 0 0

1 3 1 0 1 0 0 0 0

0 4 2 0 1 1 1 0 0

1 2 1 0 0 1 0 0 0

1 2 1 0 2 0 2 0 0

1 3 0 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 1 2 1 2 2 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 2 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 0 0 4 0 0

1 0 1 0 0 1 0 3 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

3 0 1 0 0 1 1 1 0

1 4 0 0 0 0 0 1 0

3 2 0 1 0 3 0 2 0

2 4 0 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 3 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 0 0 0 2 1 1 0

0 4 0 0 1 2 2 3 0

0 1 1 2 1 1 1 3 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

0 3 2 0 2 0 2 1 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

2 3 1 0 0 0 3 0 0

1 2 0 0 0 2 1 1 0

3 2 0 1 0 0 4 2 0

0 1 1 1 2 1 0 0 1

0 0 1 1 1 0 1 0 1

1 0 0 0 1 0 0 0 0

0 1 0 0 1 1 1 1 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

1 1 3 0 1 0 1 1 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

2 2 1 1 0 2 1 0 0

0 0 0 0 0 1 1 1 0

0 1 0 1 0 0 0 1 0



0 1 1 0 2 0 3 4 0

1 1 1 0 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 2 0 0 0

0 2 0 0 0 1 0 0 0

0 2 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 1 0 0 1

1 0 1 1 0 1 2 1 1

3 1 1 2 0 0 1 2 1

0 1 1 0 0 0 1 1 1

0 2 1 0 1 0 0 0 1

1 0 1 0 1 1 0 0 1

1 0 0 0 1 0 2 0 1

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

0 1 2 0 0 1 0 2 0

0 1 1 1 1 0 1 0 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

2 0 1 1 1 1 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 2 0

0 1 1 0 2 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 3 1 0 1 0

0 1 2 0 3 1 0 1 0

1 1 1 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 3 2 1 0

3 0 1 0 1 2 0 2 0

2 1 0 0 0 1 1 0 0

4 0 1 0 1 3 1 0 0

0 0 2 0 1 1 1 0 0

0 0 2 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 2 2 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 1 0 1 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 1 3 1 0



1 1 1 1 1 2 2 1 0

3 0 1 0 1 1 2 1 0

2 1 1 0 0 0 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 1 1 1 0 1 1 2 0

0 0 0 0 0 1 0 1 1

0 0 0 0 0 1 0 0 1



Y Count V Count U Count Length Missed cleavagesMass Proteins Leading razor proteinStart position

0 1 0 21 0 2125,08 sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST286

0 1 0 8 0 777,4497 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST21

0 1 0 9 0 948,5029 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST242

0 2 0 7 0 748,4119 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST227

0 0 0 11 0 1198,656 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST60

2 1 0 10 0 1168,588 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST267

0 1 0 16 0 1605,909 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST167

0 1 0 18 1 1833,047 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST167

0 1 0 20 0 2114,068 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST734

0 0 0 11 1 1169,604 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST261

0 2 0 17 0 1580,877 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST427

1 2 0 22 0 2362,206 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST433

0 1 0 7 0 832,4113 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST670

1 0 0 10 0 1124,535 CON__P04264CON__P04264 367

0 0 0 13 0 1366,625 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST216

0 1 0 11 0 1119,567 sp|P32915|SC61A_YEASTsp|P32915|SC61A_YEAST197

0 0 0 23 0 2466,2 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST91

0 0 0 15 0 1647,764 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST94

0 3 0 13 0 1293,657 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST492

0 1 0 18 0 1770,864 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST45

2 1 0 17 0 1750,937 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST7

0 0 0 8 1 958,4832 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST84

0 2 0 14 0 1419,69 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST210

0 0 0 13 0 1551,827 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST78

0 1 0 11 0 1056,582 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST505

0 0 0 8 0 946,5488 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST318

0 1 0 12 0 1306,797 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST440

2 0 0 9 0 1213,592 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST119

1 1 0 7 0 848,4756 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST66

0 0 0 7 0 728,4545 sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST180

0 0 0 7 0 832,4477 sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST337

0 0 0 18 1 1851,058 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST48

0 2 0 17 2 1780,968 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST45

1 2 0 14 1 1450,803 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST235

0 1 0 12 0 1300,651 CON__P02533;CON__Q6IFX2;CON__P19012;CON__P08779CON__P02533 135

1 0 0 12 0 1380,641 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 166

1 0 0 10 1 1162,623 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST158

1 1 0 15 0 1719,916 sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST51

1 1 0 12 0 1512,678 sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST93

0 0 0 7 1 827,4364 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST113

1 0 0 16 2 1810,947 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST88

0 0 0 13 0 1380,689 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 0 0 14 1 1508,784 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 0 0 8 0 1004,504 sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST518

0 0 0 16 0 1651,926 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST50

0 2 0 17 0 1907,963 sp|P00401|COX1_YEASTsp|P00401|COX1_YEAST494

0 0 0 8 0 832,3828 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST299

0 0 0 9 1 960,4777 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST299

0 0 0 7 0 722,4439 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST170



0 1 0 15 0 1452,83 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST248

0 0 0 14 0 1507,872 sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST171

1 1 0 14 0 1337,658 CON__P08779CON__P08779 42

2 1 0 20 0 2203,141 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST96

2 0 0 12 0 1525,716 sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST51

0 1 0 13 0 1441,764 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST153

1 0 0 9 0 1092,52 CON__P13647CON__P13647 344

1 0 0 9 0 1106,536 CON__P35908CON__P35908 360

0 1 0 7 0 718,4014 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST178

2 0 0 12 0 1335,614 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST194

1 1 0 14 0 1566,706 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST212

1 1 0 14 0 1619,831 sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST56

0 2 0 14 0 1578,757 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST100

0 2 0 10 0 1009,592 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST189

0 1 0 14 0 1667,758 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST191

0 2 0 8 0 944,508 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST187

2 4 0 27 1 2963,474 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST476

0 2 0 15 0 1644,895 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST160

1 3 0 21 0 2290,163 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST259

1 1 0 11 0 1294,641 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST179

1 1 0 10 1 1220,64 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST123

1 0 0 9 0 992,4927 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST2

0 0 0 16 1 1804,863 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST359

0 0 0 9 0 1108,483 CON__P13645;CON__Q148H6;CON__Q7Z3Y7;CON__Q7Z3Z0;CON__Q7Z3Y8CON__P13645 335

0 0 0 14 0 1504,741 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST169

1 1 0 16 0 1742,836 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST100

1 1 0 21 0 2267,086 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST20

0 3 0 13 0 1332,708 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST137

0 1 0 11 0 1129,562 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST51

0 1 0 12 0 1360,647 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST159

1 1 0 10 0 1160,557 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST111

0 1 0 9 0 993,5356 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST45

1 1 0 10 0 1180,576 sp|P04039|COX8_YEASTsp|P04039|COX8_YEAST32

0 2 0 11 0 1229,625 sp|P16603|NCPR_YEASTsp|P16603|NCPR_YEAST49

1 2 0 29 0 3263,507 CON__P35527CON__P35527 340

0 0 0 18 0 1897,891 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST339

0 1 0 11 1 1249,63 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST106

1 1 0 13 2 1540,789 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST106

0 0 0 8 1 957,5243 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST119

0 0 0 8 1 1010,493 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST104

0 0 0 10 0 1197,497 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST14

2 0 0 26 0 2877,368 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST241

0 0 0 11 0 1230,62 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST298

0 1 0 10 0 1248,596 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST115

0 0 0 13 0 1459,727 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST117

0 1 0 25 1 2833,398 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST117

1 0 0 10 0 1120,576 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST313

2 1 0 14 0 1742,852 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST132

0 1 0 8 0 917,4641 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST345

0 2 0 12 0 1261,615 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291



0 2 0 13 1 1389,71 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291

1 0 0 16 0 1732,9 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST281

0 1 0 18 0 1870,866 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST53

0 0 0 13 0 1531,675 sp|P39727|ERV46_YEASTsp|P39727|ERV46_YEAST148

0 1 0 9 1 1064,507 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST166

0 2 0 17 1 1902,965 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST140

0 2 0 14 1 1595,827 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST83

1 0 0 11 1 1308,606 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST416

1 1 0 15 0 1666,868 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST28

0 0 0 12 0 1296,61 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST324

1 0 0 10 0 1305,482 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST467

0 1 0 8 0 979,4433 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST46

0 1 0 16 1 1791,919 sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST395

1 1 0 9 0 998,4379 CON__P04264CON__P04264 290

0 2 0 9 0 1073,535 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST266

0 1 0 11 2 1318,673 sp|Q12402|YOP1_YEASTsp|Q12402|YOP1_YEAST155

0 1 0 17 0 2117,911 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST250

0 1 0 18 1 2246,006 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST250

0 0 0 12 1 1516,705 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST134

1 1 0 10 0 1139,525 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST276

1 0 0 8 0 1086,48 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST95

1 1 0 10 0 1194,515 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST226

1 0 0 9 0 1140,512 CON__P04264CON__P04264 464

1 1 0 9 0 1138,533 CON__P35908;CON__P12035;CON__Q01546CON__P35908 468

1 1 0 8 0 1022,467 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST295

1 1 0 9 1 1150,562 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST295

1 3 0 32 0 3508,868 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST213

0 0 0 12 0 1436,766 sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST495

0 2 0 11 0 1151,63 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST610

0 1 0 19 0 2002,923 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST93

2 1 0 13 0 1552,731 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST329

1 0 0 17 0 1890,94 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST163

1 1 0 13 0 1659,742 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST59

0 0 0 7 0 889,4294 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST39

1 0 0 8 0 979,4763 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST75

0 0 0 14 0 1480,622 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST89

0 0 0 11 0 1145,604 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST89

1 0 0 7 0 865,393 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST226

0 1 0 16 0 1700,822 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST53

1 1 0 22 0 2397,055 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST214

0 0 0 9 0 1059,52 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST45

1 0 0 23 0 2509,125 CON__P35527CON__P35527 450

0 0 0 9 0 1059,52 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST243

0 2 0 24 0 2456,203 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST158

1 0 0 11 0 1361,698 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST241

0 1 0 12 1 1417,694 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST116

1 0 0 10 1 1254,625 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST45

0 0 0 14 2 1543,882 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST522

0 0 0 7 0 814,4549 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST202

0 1 0 10 0 1087,613 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST105



0 1 0 28 2 3203,62 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST114

0 0 0 9 0 1212,49 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST337

0 0 0 15 0 1625,826 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST645

0 0 0 8 0 946,4607 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST148

2 2 0 15 0 1780,9 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST294

1 2 0 14 0 1636,813 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST498

0 1 0 17 0 1829,941 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST438

0 2 0 17 0 1869,028 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST273

0 3 0 16 0 1743,853 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST183

0 3 0 17 1 1899,954 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST183

0 1 0 12 0 1388,657 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST499

0 1 0 11 0 1248,719 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST186

2 1 0 13 0 1662,796 sp|P22146|GAS1_YEASTsp|P22146|GAS1_YEAST425

0 0 0 10 0 1079,55 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST70

0 0 0 14 0 1636,736 sp|P01123|YPT1_YEASTsp|P01123|YPT1_YEAST171

0 2 0 19 0 1968,003 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST20

0 1 0 17 0 1810,734 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST619

0 1 0 8 0 891,4549 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST106

0 1 0 12 0 1274,635 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST236

0 1 0 17 0 1755,832 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST436

0 3 0 15 0 1646,852 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST166

2 2 0 15 0 1698,887 sp|P19516|COX11_YEASTsp|P19516|COX11_YEAST163

1 1 0 18 0 2091,062 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST225

1 0 0 9 0 1172,492 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST97

0 3 0 23 0 2316,161 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST20

0 0 0 17 0 1974,972 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST45

0 1 0 11 0 1342,492 sp|P32795|YME1_YEASTsp|P32795|YME1_YEAST280

1 1 0 16 0 1711,867 sp|P07267|CARP_YEASTsp|P07267|CARP_YEAST194

0 1 0 11 0 1275,61 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST230

1 0 0 13 0 1517,715 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST100

0 0 0 8 0 1010,482 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST223

0 1 0 10 1 1265,652 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST223

0 0 0 20 0 2063,006 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST223

1 1 0 9 1 1073,555 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST91

0 2 0 15 0 1499,835 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST233

0 0 0 12 0 1442,745 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST143

0 0 0 10 1 1182,596 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST33

0 1 0 12 0 1474,778 CON__P35908;CON__P04264;CON__Q6IFZ6CON__P04264 200

0 0 0 8 0 1077,513 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST244

0 2 0 18 0 1907,019 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST446

0 1 0 8 0 933,4808 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST149

0 0 0 9 0 1140,531 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST54

2 3 0 18 0 2026,989 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST351

0 0 0 7 0 814,4953 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST5

1 0 0 7 0 913,4545 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST51

1 0 0 16 0 1898,941 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST204

0 0 0 20 0 1764,727 CON__P04264CON__P04264 46

1 0 0 13 0 1234,521 CON__P35527CON__P35527 47

0 1 0 12 0 1371,719 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST279

0 1 0 14 0 1434,747 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST294



0 2 0 13 0 1302,718 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST29

0 1 0 10 0 1152,593 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST333

0 1 0 14 0 1475,787 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST200

0 3 0 20 0 2112,162 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST177

1 0 0 8 0 997,4869 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST47

0 0 0 8 0 922,4582 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST125

0 0 0 12 0 1053,582 sp|P40341|YTA12_YEAST;sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P39925|AFG3_YEAST383

1 0 0 10 0 993,5131 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST495

0 0 0 8 0 859,4334 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST287

0 0 0 16 1 1844,891 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST467

0 0 0 14 0 1374,609 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST501

1 2 0 11 0 1247,676 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST143

0 2 0 28 2 3037,312 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST608

1 0 0 12 0 1383,708 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST219

1 4 0 13 0 1404,813 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST192

0 2 0 14 0 1253,6 CON__P35908CON__P35908 21

3 0 0 31 0 2382,945 CON__P04264CON__P04264 519

0 1 0 10 0 999,5601 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST182

2 0 0 40 0 3222,274 CON__P35527CON__P35527 580

2 0 0 23 0 1790,72 CON__P35527CON__P35527 491

1 0 0 15 0 1196,542 CON__P35908CON__P35908 587

0 1 0 13 0 1528,754 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST275

0 0 0 8 0 978,4593 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST175

0 2 0 14 1 1437,842 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST397

1 1 0 17 0 1772,92 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST371

0 0 0 12 0 1255,685 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST83

2 1 0 13 0 1383,703 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST23

1 0 0 12 1 1305,693 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST311

1 1 0 9 1 1048,534 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST157

1 1 0 11 2 1319,662 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST157

0 0 0 12 0 1269,65 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST115

0 0 0 7 0 771,4491 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST404

0 0 0 13 1 1322,792 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST249

3 0 0 8 0 977,4607 sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST100

0 2 0 20 0 2072,073 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST98

1 2 0 18 0 2007,958 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST29

2 0 0 18 1 2249,003 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST553

1 0 0 18 0 1944,947 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST194

0 0 0 8 0 755,3926 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST156

0 4 0 21 0 2084,98 CON__P02533;CON__Q6IFX2CON__P02533 262

0 1 0 16 1 1819,911 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST390

1 0 0 13 0 1427,678 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST372

0 0 0 19 0 1706,765 CON__P13645CON__P13645 41

1 3 0 17 1 1845,959 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST99

0 0 0 10 1 1227,636 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST185

2 0 0 20 0 1739,698 CON__P35908CON__P35908 531

1 1 0 14 0 1602,841 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST257

1 5 0 36 0 3685,848 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST335

1 1 0 14 0 1497,71 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST49

0 1 0 12 0 1213,619 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST138



1 2 0 21 0 2197,128 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

1 2 0 22 1 2325,223 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

0 2 0 16 0 1525,835 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST40

0 1 0 13 0 1360,622 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST55

2 0 0 16 0 1723,744 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST533

1 2 0 13 1 1469,792 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST400

1 1 0 11 0 1272,671 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST300

0 1 0 12 0 1490,741 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST394

0 1 0 11 0 1269,62 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST216

0 0 0 16 0 1319,576 CON__P35908CON__P35908 46

0 1 0 16 0 1836,958 CON__P35527CON__P35527 375

1 0 0 11 0 1157,619 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST275

1 1 0 12 1 1425,711 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST109

0 1 0 16 0 1748,869 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST131

0 1 0 18 1 1990,048 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST131

0 0 0 10 0 1123,57 sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST156

0 0 0 14 0 1646,791 sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST344

2 0 0 17 1 1867,87 sp|P00044|CYC1_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST45

1 1 0 19 0 2066,939 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST252

0 1 0 10 1 1122,676 sp|P40046|VTC1_YEASTsp|P40046|VTC1_YEAST15

1 2 0 9 0 1089,597 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST30

0 1 0 17 0 1782,926 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST121

0 1 0 7 0 799,4916 sp|P07271-2|PIF1_YEAST;sp|P07271|PIF1_YEASTsp|P07271-2|PIF1_YEAST163

0 1 0 15 1 1676,794 sp|P40970|LCB2_YEASTsp|P40970|LCB2_YEAST118

0 1 0 15 0 1643,776 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST329

0 0 0 7 0 915,4814 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST456

1 0 0 10 0 1195,561 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST104

0 2 0 15 0 1631,837 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST142

0 1 0 8 0 855,5066 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST236

0 0 0 8 0 972,524 CON__P35908;CON__P04264CON__P04264 396

0 1 0 21 0 2108,138 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST219

1 0 0 7 0 820,4695 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST11

1 0 0 13 0 1518,761 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST498

0 1 0 11 0 1245,635 sp|Q2V2P9|YD19A_YEASTsp|Q2V2P9|YD19A_YEAST24

0 1 0 12 1 1401,737 sp|Q2V2P9|YD19A_YEASTsp|Q2V2P9|YD19A_YEAST24

0 2 0 11 0 1024,603 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST254

0 1 0 11 0 974,5549 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST186

0 0 0 19 0 2063,138 CON__P08779CON__P08779 178

0 1 0 12 0 1366,746 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 1 0 16 1 1761,999 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 0 0 20 0 2282,173 CON__P00761CON__P00761 78

0 0 0 12 1 1451,726 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST73

1 0 0 7 1 994,5124 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 178

0 1 0 15 1 1601,801 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST53

0 0 0 8 1 912,528 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST142

0 2 0 14 2 1627,886 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST142

1 0 0 23 1 2536,182 sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST893

0 0 0 8 0 856,4767 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST280

0 0 0 9 0 943,5339 sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST296

0 0 0 19 1 2164,2 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST334



1 0 0 20 1 2245,204 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST160

1 0 0 10 0 1248,646 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST424

0 0 0 11 0 1323,678 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST3

0 1 0 10 0 1029,582 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST831

0 0 0 15 0 1646,775 sp|Q08023|FMP25_YEASTsp|Q08023|FMP25_YEAST120

0 0 0 19 1 2082,063 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST59

1 1 0 21 0 2259,157 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST308

0 0 0 14 0 1607,798 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST422

0 3 0 12 0 1202,651 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST239

0 0 0 13 1 1590,811 sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST148

1 0 0 11 1 1433,763 CON__P13645CON__P13645 440

1 1 0 25 1 2828,427 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST195

0 0 0 18 0 1983,064 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST248

0 1 0 7 0 730,4589 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST28

1 0 0 11 1 1239,686 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST526

0 0 0 9 0 1013,612 sp|P47133|EMC2_YEASTsp|P47133|EMC2_YEAST283

0 0 0 13 0 1339,698 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST22

0 2 0 12 0 1189,671 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST275

0 1 0 8 0 883,5127 sp|Q12402|YOP1_YEASTsp|Q12402|YOP1_YEAST143

0 1 0 11 0 1177,646 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST250

0 4 0 15 1 1657,966 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST417

3 2 0 22 1 2546,233 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST209

1 0 0 7 0 864,4705 sp|Q04636|POB3_YEASTsp|Q04636|POB3_YEAST8

0 1 0 10 1 1076,598 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST241

2 1 0 18 1 1879,032 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST6

1 0 0 12 1 1426,706 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST224

0 1 0 16 1 1580,925 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST247

1 0 0 12 2 1436,701 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST415

0 2 0 20 1 2096,098 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST19

1 0 0 12 1 1469,694 sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST299

1 0 0 14 1 1645,81 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST99

0 1 0 10 2 1228,708 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST299

1 1 0 14 1 1529,82 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST153

1 0 0 19 1 2073,042 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST193

1 2 0 23 2 2441,284 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST193

1 5 0 37 1 3813,943 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST334

0 0 0 7 1 996,5141 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST358

1 1 0 20 1 2195,034 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST251

0 0 0 20 2 2210,158 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST58

1 1 0 15 1 1694,775 sp|P22146|GAS1_YEASTsp|P22146|GAS1_YEAST193

0 0 0 19 1 2111,159 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST247

0 2 0 13 1 1317,766 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST274

0 1 0 8 2 913,5961 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST303

0 0 0 10 1 1203,598 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST77

0 0 0 11 1 1210,649 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST282

2 3 0 12 1 1426,764 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST235

2 3 0 13 2 1582,865 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST235

1 0 0 11 1 1400,665 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST76

1 0 0 12 2 1491,721 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST559

0 0 0 25 1 2665,36 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST148



0 1 0 13 1 1424,726 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST71

0 1 0 10 1 1046,597 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST354

0 2 0 10 1 1087,599 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST122

0 3 0 13 1 1399,731 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST457

1 0 0 10 1 1213,617 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

1 0 0 11 2 1369,718 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

1 3 0 16 2 1761,951 sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST71

1 0 0 9 2 1193,604 CON__P35908;CON__P12035;CON__Q01546CON__P35908 273

0 0 0 7 0 806,3923 CON__P02533;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__Q6IFX2;CON__P19012;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__Q14525;CON__Q9UE12;CON__Q15323;CON__A2A5Y0;CON__P05784;CON__Q92764;CON__Q14532;CON__A2AB72;CON__Q497I4;CON__O76015;CON__O76013;CON__O76014;CON__REFSEQ:XP_986630;CON__P08779;CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__Q148H6;CON__Q7Z3Y7;CON__Q2M2I5CON__P13645 229

1 0 0 17 0 1840,911 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST280

0 2 0 11 0 1145,645 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST210

0 1 0 22 1 2413,259 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST115

2 1 0 24 0 2705,345 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST495

0 1 0 8 0 801,496 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST247

0 0 0 14 0 1465,72 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST305

0 0 0 14 0 1479,736 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST311

0 1 0 13 0 1327,771 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST147

1 1 0 9 1 1063,603 CON__P02533;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P19012;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q99456;CON__P08779;CON__P13645;CON__P08730-1CON__P13645 157

0 1 0 10 0 1143,629 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST356

1 0 0 11 0 1178,539 sp|Q12324|YVC1_YEASTsp|Q12324|YVC1_YEAST74

1 2 0 16 0 1805,95 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

1 2 0 17 1 1934,045 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

0 1 0 15 1 1727,925 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST276

0 1 0 24 1 2525,411 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST85

0 1 0 16 1 1790,905 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST75

1 0 0 9 0 1164,578 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 442

0 2 0 10 1 1167,686 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST172

0 3 0 13 0 1371,725 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST151

0 0 0 10 0 1219,587 sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST34

0 0 0 11 0 1180,562 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST25

0 0 0 16 2 1990,985 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST311

2 1 0 18 0 1872,962 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST29

1 0 0 7 0 909,5072 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST429

0 0 0 10 0 1088,659 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST75

1 0 0 13 0 1489,818 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST124

0 0 0 13 0 1410,689 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST471

0 0 0 13 0 1323,613 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST955

0 1 0 20 0 2210,097 CON__P00761CON__P00761 58

0 0 0 7 0 788,4215 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST353

0 0 0 13 0 1387,855 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 0 0 15 1 1658,983 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 0 0 21 1 2386,257 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST41

0 1 0 9 0 939,5753 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST208

1 2 0 10 0 1065,546 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST231

1 0 0 11 0 1284,587 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST491

0 0 0 10 0 1104,541 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST371

1 0 0 14 0 1663,919 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST323

0 1 0 9 1 1007,565 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST467

0 3 0 22 1 2401,249 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST323

1 1 0 10 1 1233,672 CON__P13645CON__P13645 236



0 0 0 9 0 981,5495 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST112

1 3 0 17 0 1813,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST390

2 0 0 22 0 2760,285 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST302

0 3 0 17 0 1910,977 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST160

0 0 0 11 0 1343,712 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST49

0 1 0 14 0 1575,756 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST402

0 0 0 23 1 2530,278 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST62

0 0 0 17 0 1871,93 sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P39925|AFG3_YEAST476

0 2 0 13 0 1449,675 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST143

0 1 0 10 0 1140,662 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST204

1 2 0 18 0 1884,94 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST38

1 0 0 8 1 1022,519 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST141

1 0 0 9 0 1078,493 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST63

1 1 0 8 0 974,5437 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST246

1 0 0 18 0 2046,042 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST35

0 1 0 13 0 1473,758 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST212

0 1 0 9 0 970,6063 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST195

0 1 0 19 0 1991,029 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST75

0 1 0 9 0 1077,546 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST150

1 2 0 26 0 2767,476 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST372

0 1 0 15 0 1622,772 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST337

0 2 0 7 0 815,4865 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST79

0 0 0 8 1 956,5291 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST251

0 0 0 27 2 2934,545 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST146

0 1 0 15 1 1697,858 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST321

0 1 0 10 2 1200,683 CON__P04264;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5CON__P04264 408

2 0 0 16 0 1789,864 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST151

0 1 0 7 0 808,4443 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST268

0 1 0 11 0 1260,671 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST566

0 2 0 9 0 870,5287 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST394

0 0 0 13 0 1540,775 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST129

0 0 0 8 0 800,4756 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST161

0 0 0 8 0 863,4753 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST401

0 0 0 8 1 945,5495 sp|P47069|MPS3_YEASTsp|P47069|MPS3_YEAST527

0 0 0 10 0 1044,556 CON__P00761CON__P00761 98

0 2 0 12 0 1361,704 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST354

1 0 0 9 0 1135,599 sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST79

0 0 0 12 0 1404,718 sp|Q04080|GPI17_YEASTsp|Q04080|GPI17_YEAST397

1 2 0 12 0 1381,713 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST489

0 2 0 11 0 1083,567 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST330

0 3 0 15 0 1676,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST79

0 1 0 11 0 1190,597 sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST256

0 2 0 17 0 1775,932 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST143

1 3 0 15 0 1588,908 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST387

1 0 0 22 0 2477,226 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST426

0 0 0 8 0 1085,587 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST109

2 3 0 11 0 1298,669 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST236

1 0 0 11 0 1294,692 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST99

0 0 0 9 0 1075,549 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST410

1 0 0 10 0 1272,57 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST77



0 1 0 9 0 1091,58 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST660

0 1 0 11 0 1074,574 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST556

0 1 0 10 0 1082,492 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST255

0 1 0 8 0 947,511 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST39

2 1 0 12 0 1444,677 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST519

1 1 0 11 0 1250,597 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST1

0 0 0 7 0 896,4062 CON__P35527CON__P35527 234

1 1 0 14 0 1534,717 sp|P00424|COX5A_YEAST;sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST140

1 0 0 8 0 980,4563 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST113

0 3 0 20 0 2160,07 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST325

0 3 0 23 1 2550,26 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST325

0 0 0 18 0 2196,967 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST164

0 0 0 18 1 1892,787 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST76

1 0 0 11 0 1347,61 sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P39925|AFG3_YEAST102

0 0 0 12 0 1216,605 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST384

0 1 0 13 0 1341,75 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST96

0 1 0 9 0 1083,56 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST53

2 0 0 12 0 1476,652 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST72

0 0 0 13 0 1285,651 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST50

0 0 0 8 0 942,5135 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST12

0 0 0 14 0 1715,841 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST322

1 0 0 9 1 1151,546 CON__P04264;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q6IFZ6;CON__H-INV:HIT000016045;CON__P05787;CON__H-INV:HIT000292931;CON__Q9H552;CON__P13647CON__P04264 268

1 0 0 10 2 1307,647 CON__P04264;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q6IFZ6;CON__H-INV:HIT000016045;CON__P05787;CON__P13647CON__P04264 268

0 0 0 9 0 1129,515 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST350

1 0 0 16 0 1738,925 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST114

1 2 0 11 0 1246,692 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST97

0 1 0 12 0 1328,719 CON__P35908;CON__O95678;CON__P13647CON__P35908 348

1 4 0 15 0 1688,91 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST130

0 1 0 13 0 1343,657 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST92

0 0 0 11 0 1308,631 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST109

0 0 0 8 0 870,4559 sp|P38786|RPP1_YEASTsp|P38786|RPP1_YEAST213

0 2 0 13 0 1369,747 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST426

0 0 0 9 0 959,5288 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST577

1 0 0 8 0 1012,534 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST170

1 0 0 12 0 1453,657 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST61

1 1 0 10 0 1164,639 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST280

0 1 0 13 1 1397,824 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST227

0 1 0 14 2 1525,919 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST227

1 0 0 19 0 2255,88 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST127

0 0 0 11 0 1265,647 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST473

1 1 0 10 0 1299,522 CON__P04264CON__P04264 258

1 0 0 9 0 1108,504 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST206

0 0 0 15 0 1553,732 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST297

0 1 0 16 0 1830,936 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST518

0 1 0 13 0 1255,616 sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST191

0 0 0 14 1 1591,832 sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST157

0 0 0 13 0 1407,699 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST47

1 1 0 9 0 1052,525 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST463

1 2 0 13 1 1494,793 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST65

0 1 0 12 0 1316,597 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST127



0 1 0 13 1 1472,698 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST127

0 1 0 11 0 1207,693 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST458

0 1 0 12 0 1328,632 CON__P35908CON__P35908 425

0 4 0 27 0 2871,386 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 296

0 1 0 14 0 1658,87 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST336

1 0 0 12 1 1390,699 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST14

1 1 0 20 0 2249,235 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST145

1 0 0 7 0 945,4452 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST405

1 1 0 9 0 1152,531 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P32466|HXT3_YEAST;sp|P32465|HXT1_YEAST;sp|P38695|HXT5_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST228

0 2 0 11 0 1111,635 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST400

0 1 0 12 0 1391,682 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST130

0 2 0 15 0 1446,772 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST253

0 0 0 24 0 2537,265 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST149

0 0 0 17 0 1807,918 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST150

1 0 0 19 1 2285,123 sp|Q02889|MGR2_YEASTsp|Q02889|MGR2_YEAST2

0 0 0 9 0 1005,524 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST2

0 1 0 14 0 1415,726 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST2

0 2 0 19 0 1900,015 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST293

2 1 0 14 0 1710,815 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST70

1 0 0 9 0 1120,576 CON__P35527CON__P35527 328

1 1 0 10 0 1195,624 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST160

1 1 0 11 1 1323,719 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST160

0 2 0 20 1 2152,164 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST23

0 1 0 11 0 1156,584 CON__P35527CON__P35527 251

0 0 0 9 0 1057,515 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST189

0 1 0 16 0 1655,873 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST475

0 0 0 9 0 1014,571 sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST170

0 0 0 15 0 1715,844 CON__P04264CON__P04264 418

0 0 0 13 1 1566,841 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST57

0 1 0 10 1 1151,63 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST177

0 0 0 14 0 1496,778 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST263

0 2 0 8 0 883,5491 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST147

1 1 0 18 0 2189,075 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST43

0 2 0 19 1 1957,1 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST249

0 1 0 10 0 1219,645 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST89

2 2 0 31 0 3410,711 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST467

0 2 0 15 1 1581,836 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST47

0 0 0 12 0 1436,639 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST547

0 2 0 16 0 1753,921 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST53

0 1 0 11 0 1200,61 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__Q7Z3Y8;CON__Q2M2I5CON__P13645 246

0 1 0 12 1 1356,711 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__Q7Z3Y8CON__P13645 246

0 0 0 19 0 2060,029 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST66

0 1 0 10 0 1189,601 CON__P35527CON__P35527 262

0 1 0 18 0 2037,009 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST379

0 1 0 13 0 1626,702 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST147

0 0 0 13 0 1667,794 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST211

1 0 0 8 0 1026,502 REV__sp|P46949|FYV8_YEAST

0 0 0 8 1 970,5964 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST4

0 4 0 23 1 2492,335 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST228

2 0 0 19 2 2405,104 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST552



0 1 0 17 1 1904,97 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST130

1 2 0 10 1 1245,698 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST29

1 0 0 10 1 1234,594 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST62

0 1 0 10 1 1126,707 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST194

1 1 0 13 1 1573,764 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST867

0 1 0 14 2 1530,852 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST84

1 1 0 19 1 2345,176 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST42

3 2 0 21 1 2507,099 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST176

1 0 0 15 2 1758,806 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST293

0 2 0 12 1 1349,742 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST177

0 3 0 17 1 1718,979 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST127

1 1 0 10 1 1209,574 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST207

0 0 0 10 1 1102,577 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST6

1 0 0 9 0 1006,508 sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST930

1 1 0 30 0 3118,488 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST434

1 0 0 12 0 1412,694 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST141

1 0 0 13 1 1540,789 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST141

0 0 0 11 1 1157,666 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST251

1 1 0 17 0 1980,998 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST11

0 1 0 9 0 1025,514 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST129

0 2 0 16 0 1593,779 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST145

0 1 0 10 0 1058,492 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST536

0 1 0 16 0 1799,921 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST109

2 1 0 15 0 1833,842 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST71

1 1 0 9 0 936,4665 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST183

0 1 0 17 0 1646,888 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST355

0 0 0 8 1 1042,403 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST450

0 0 0 9 0 1017,488 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST543

0 0 0 7 0 832,4291 CON__P02533;CON__Q04695;CON__Q9QWL7CON__P02533 329

0 0 0 7 0 846,4447 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 363

0 0 0 8 1 1002,546 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 363

1 0 0 16 0 1799,865 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST508

0 1 0 11 0 1146,504 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST672

0 0 0 21 0 1977,958 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST372

0 0 0 11 0 1230,584 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST221

1 0 0 21 0 2372,213 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST355

1 1 0 14 0 1645,846 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST140

0 0 0 19 0 2042,053 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST220

1 0 0 8 0 1003,545 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST146

0 1 0 22 0 1837,907 CON__P35908CON__P35908 71

0 1 0 15 0 1660,878 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST131

0 2 0 7 0 798,46 sp|P40215|NDH1_YEAST;sp|Q07500|NDH2_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST165

1 0 0 12 1 1339,662 CON__P04264CON__P04264 365

1 0 0 12 1 1390,673 CON__P35908CON__P35908 369

1 0 0 19 1 2211,091 CON__P13645CON__P13645 344

0 0 0 11 1 1282,598 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST103

0 0 0 13 0 1566,804 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST116

0 0 0 13 0 1366,721 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST335

0 1 0 12 0 1301,708 CON__P04264;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q8BGZ7CON__P04264 344

0 2 0 13 2 1495,897 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST169



0 0 0 14 0 1261,59 CON__P13645CON__P13645 451

0 0 0 12 0 1382,683 CON__P04264CON__P04264 186

0 0 0 11 0 1077,618 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST39

0 0 0 19 0 2117,056 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST416

0 1 0 24 1 2715,4 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST416

0 1 0 9 0 873,492 CON__P04264CON__P04264 66

0 0 0 11 0 1324,674 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST511

0 0 0 13 1 1581,811 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST511

1 0 0 8 0 949,4617 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST1002

0 2 0 18 0 1979,084 CON__P02668CON__P02668 69

0 0 0 7 0 819,3875 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST4

0 1 0 13 1 1430,777 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST295

1 1 0 10 0 1119,556 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST2

1 2 0 32 0 3240,54 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST133

0 2 0 16 0 1802,869 sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST135

2 0 0 11 0 1350,609 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST39

1 0 0 11 0 1364,632 CON__P13645CON__P13645 323

1 0 0 12 1 1492,727 CON__P13645CON__P13645 323

1 1 0 9 2 1164,625 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST262

0 0 0 12 1 1222,594 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST154

0 1 0 15 0 1437,674 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST27

0 0 0 16 0 1551,735 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST296

0 0 0 9 0 1064,492 CON__P35527CON__P35527 155

0 1 0 13 0 1520,809 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST198

0 2 0 17 0 1897,957 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST248

0 2 0 21 0 2173,065 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST73

0 1 0 11 0 1283,564 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST899

0 2 0 11 0 1193,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST178

1 2 0 12 0 1426,701 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST167

0 2 0 18 2 1793,989 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST63

2 1 0 19 0 1922,927 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST54

1 1 0 9 0 1125,52 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST234

1 0 0 12 0 1283,588 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST91

0 1 0 11 0 1207,609 CON__P35908CON__P35908 282

0 1 0 12 1 1335,703 CON__P35908CON__P35908 282

0 1 0 10 0 1115,582 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST96

1 1 0 14 0 1465,766 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST216

0 1 0 17 1 1866 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST112

0 1 0 17 0 1589,79 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST219

0 1 0 20 0 1979,032 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST33

0 1 0 12 0 1393,699 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST77

0 1 0 13 1 1441,825 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST213

0 2 0 11 0 1273,64 sp|P07271-2|PIF1_YEAST;sp|P07271|PIF1_YEASTsp|P07271-2|PIF1_YEAST588

1 1 0 16 0 1565,732 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST220

0 1 0 11 0 1236,554 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST130

0 1 0 11 0 1230,657 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST28

1 2 0 23 0 2414,187 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST364

0 0 0 7 0 786,4137 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST11

0 3 0 16 0 1562,878 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST128

1 1 0 16 0 1713,759 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST470



1 2 0 16 0 1767,92 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST2

2 0 0 11 0 1295,578 sp|P47154|STE24_YEASTsp|P47154|STE24_YEAST388

0 1 0 12 0 1261,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST94

0 0 0 10 0 1092,545 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 1 0 21 1 2350,144 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 0 0 18 0 2145,099 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST49

0 1 0 13 0 1447,767 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST409

1 0 0 10 0 1007,54 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST243

1 0 0 13 1 1528,691 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST140

0 0 0 15 1 1741,812 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST447

0 1 0 13 0 1520,703 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST203

0 0 0 13 1 1587,799 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST135

0 2 0 10 0 1244,667 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST114

1 0 0 9 0 1095,483 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST140

0 0 0 9 0 1059,556 CON__P35527CON__P35527 225

0 0 0 9 0 1032,509 CON__P04264CON__P04264 484

0 0 0 11 0 1168,601 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST335

0 3 0 13 0 1439,737 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST114

0 2 0 16 0 1628,95 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST114

0 0 0 9 1 1176,596 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST123

0 1 0 11 0 1264,63 CON__P04264CON__P04264 278

0 1 0 12 1 1392,725 CON__P04264CON__P04264 278

0 1 0 17 0 1619,775 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST102

0 1 0 14 0 1699,747 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST505

0 1 0 25 1 2767,272 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST122

0 1 0 9 0 1047,524 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST36

0 1 0 18 2 2046,961 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST36

0 0 0 8 0 954,5498 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST199

0 0 0 11 0 1357,564 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST186

0 0 0 9 0 1094,524 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST482

1 0 0 13 1 1636,785 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST482

0 1 0 10 0 1090,526 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST521

1 0 0 9 1 1122,542 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST224

1 0 0 9 1 1051,566 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST822

1 0 0 17 0 1866 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST736

0 2 0 13 0 1523,736 sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST89

1 0 0 15 0 1626,835 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST290

1 2 0 12 0 1434,772 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST139

0 1 0 9 0 962,5284 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST192

1 2 0 19 0 2293,014 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST483

0 1 0 13 0 1501,85 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST197

0 2 0 14 0 1535,758 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST319

0 0 0 11 0 1245,635 sp|P32915|SC61A_YEASTsp|P32915|SC61A_YEAST379

1 0 0 15 0 1632,632 sp|P05374|CHO2_YEASTsp|P05374|CHO2_YEAST318

1 0 0 13 0 1506,654 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST8

0 1 0 10 1 1230,609 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST194

0 1 0 11 0 1066,541 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST264

0 3 0 13 0 1390,761 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST200

2 2 0 20 0 2137,149 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST14

1 1 0 13 0 1452,798 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST265



0 2 0 15 0 1584,808 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST248

1 3 0 10 0 1060,592 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST2

2 2 0 19 0 2088,928 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST154

0 1 0 12 0 1459,792 CON__P35908CON__P35908 309

0 1 0 13 1 1543,886 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST234

0 2 0 12 0 1222,729 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST94

0 3 0 20 0 2179,116 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST78

0 1 0 9 0 954,5862 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST233

0 1 0 7 0 758,4287 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST224

0 1 0 22 0 2427,101 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST353

0 3 0 12 0 1159,572 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST403

0 3 0 13 1 1287,667 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST403

0 2 0 15 0 1574,815 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST248

1 1 0 15 0 1708,853 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST205

0 1 0 10 1 1147,66 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST148

1 1 0 12 0 1376,719 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST289

0 3 0 17 0 1867,042 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST288

0 3 0 17 0 1846,111 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST239

1 1 0 18 0 2067,111 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST159

0 2 0 10 0 969,5607 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST68

0 1 0 9 0 1030,591 CON__P13645CON__P13645 258

0 4 0 13 0 1518,757 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST447

0 3 0 14 0 1365,762 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST109

0 1 0 20 0 2260,196 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST160

1 2 0 22 0 2447,087 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST228

0 2 0 7 0 806,4538 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST157

0 3 0 20 1 2311,184 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST157

0 4 0 15 0 1599,851 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST40

0 2 0 11 0 1167,686 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST120

0 3 0 11 0 1209,733 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST149

0 1 0 15 0 1713,951 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST228

1 3 0 15 1 1755,004 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST125

1 3 0 27 0 3047,487 CON__P35908CON__P35908 321

0 1 0 10 0 1251,647 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST358

0 1 0 11 0 1340,571 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST621

0 2 0 10 0 1202,616 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST163

1 1 0 13 0 1479,747 sp|P34224|YBF9_YEASTsp|P34224|YBF9_YEAST96

0 1 0 14 0 1585,758 CON__P35527CON__P35527 171

1 1 0 9 0 1108,576 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST407

0 1 0 13 0 1296,704 sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST1070

0 1 0 9 0 970,5084 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST215

1 2 0 12 0 1251,671 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST237

0 2 0 9 0 959,5036 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST123

0 1 0 7 0 801,4596 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

0 1 0 12 1 1377,714 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

1 2 0 16 2 1868,988 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

0 4 0 15 0 1614,847 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST492

0 2 0 23 0 2424,209 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST288

0 3 0 12 0 1271,636 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST458

0 1 0 9 0 1089,524 CON__P02533;CON__A2A4G1;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__Q7Z3Y9;CON__P08779;CON__P13645;CON__P02535-1;CON__Q148H6;CON__Q7Z3Y7;CON__Q7Z3Z0;CON__Q7Z3Y8CON__P13645 148



0 2 0 17 0 1859,915 sp|P46964|OST2_YEASTsp|P46964|OST2_YEAST12

0 2 0 12 0 1196,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

0 2 0 20 1 1934,022 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

1 2 0 10 0 1115,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST173

0 2 0 10 0 1015,549 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST206

0 4 0 10 0 1124,619 sp|P32795|YME1_YEASTsp|P32795|YME1_YEAST442

0 2 0 12 0 1200,635 sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST141

1 1 0 9 1 1134,546 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST159

0 1 0 15 0 1790,815 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST38

1 0 0 17 0 2056,001 sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST68

1 0 0 8 0 981,492 sp|P00401|COX1_YEAST;sp|P03877|SCE3_YEAST;sp|P03878|SCE2_YEAST;sp|Q9ZZX1|SCE4_YEAST;sp|P03876|AI2M_YEASTsp|P00401|COX1_YEAST5

0 0 0 9 0 1120,555 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST434

0 1 0 9 1 1129,64 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST111

0 2 0 15 0 1650,764 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST654

1 0 0 9 0 1085,522 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

1 0 0 10 1 1241,623 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

2 0 0 11 1 1283,676 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST137

2 0 0 10 0 1163,569 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST165

1 0 0 9 0 1115,471 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

1 0 0 10 1 1243,566 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

2 3 0 21 0 2366,125 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST482

2 2 0 12 0 1441,655 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST129

1 0 0 11 0 1314,591 sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST27

1 0 0 10 0 1178,593 CON__P04264CON__P04264 377

1 2 0 16 0 1783,885 sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST1139

2 1 0 16 1 2079,943 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST56

1 1 0 8 0 992,4927 CON__P13645CON__P13645 238

1 0 0 12 0 1445,734 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 0 0 14 1 1688,856 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 3 0 15 0 1751,898 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST26

1 0 0 18 0 1888,918 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST195

1 1 0 19 0 2018,047 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST221

2 1 0 10 0 1250,702 CON__P02668CON__P02668 25

1 2 0 20 0 2026,125 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST230

1 0 0 8 1 1026,502 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST141

2 1 0 10 1 1314,609 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST113

2 0 0 7 0 824,4432 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

2 0 0 13 1 1499,741 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

1 2 0 12 1 1466,708 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 2 0 13 2 1622,809 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 0 0 8 0 1064,471 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST168

1 1 0 10 0 1106,561 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST225

2 1 0 14 1 1759,867 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST330

1 0 0 9 0 1066,57 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST574

1 0 0 10 0 1220,604 sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST131

1 2 0 12 0 1354,699 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST85

2 0 0 7 0 927,4814 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST284

3 0 0 9 0 1298,506 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST583

1 0 0 7 0 867,3974 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST38

1 0 0 10 0 1066,53 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST191



1 1 0 14 0 1623,833 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST115

1 1 0 17 0 1810,899 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST37

1 1 0 18 1 1891,964 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST378

1 1 0 10 0 1225,576 sp|P19073|CDC42_YEASTsp|P19073|CDC42_YEAST154

1 1 0 14 0 1466,635 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST65

1 3 0 21 1 2264,111 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST65

2 0 0 11 0 1412,611 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST484

2 0 0 12 0 1506,628 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST346



End positionUnique (Groups)Unique (Proteins)Charges PEP Score Experiment DKO_DIMIntensity Intensity DKO_DIM

306 yes yes 2 0,000862 56,708 1 236200 236200

28 yes yes 2 0,021854 50,632 1 11378000 11378000

250 yes yes 2 1,09E-05 134,25 1 11605000 11605000

233 yes yes 2 0,012718 73,616 1 1037200 1037200

70 yes yes 2 5,17E-06 125,23 1 1401500 1401500

276 yes yes 2 0,001915 82,831 1 686680 686680

182 yes yes 2 0,017489 41,482 1 6623000 6623000

184 yes yes 3 0,012172 34,928 1 521070 521070

753 yes yes 2;3 7,23E-11 119,66 2 0 0

271 yes yes 2 0,018674 54,486 1 435650 435650

443 yes yes 2 0,017489 50,077 1 0 0

454 yes yes 2 0,030597 26,742 1 166810 166810

676 yes yes 2 0,025549 45,081 1 0 0

376 yes yes 2 5,64E-05 118,28 1 1149100 1149100

228 yes yes 2 4,35E-07 122,52 1 3390700 3390700

207 yes yes 2 0,003568 68,132 1 203690 203690

113 yes yes 3 0,000174 57,806 1 0 0

108 yes yes 2 0,030142 38,995 1 291990 291990

504 yes yes 2 3,87E-07 124,48 1 657960 657960

62 yes yes 2 0,000288 72,207 1 659690 659690

23 yes yes 2 0,000729 65,467 1 380950 380950

91 yes yes 3 0,030227 32,415 1 4905000 4905000

223 yes yes 2;3 4,01E-10 141,65 2 28467000 28467000

90 yes yes 4 0,014126 41,383 1 2020300 2020300

515 yes yes 2 9,92E-13 177,44 1 2915000 2915000

325 yes yes 2 0,000104 128,61 1 507750 507750

451 yes yes 2 0,002486 69,261 1 277830 277830

127 yes yes 2 0,002204 89,698 1 1652200 1652200

72 yes yes 2 0,017089 57,177 1 2380000 2380000

186 yes yes 2 2,07E-06 153,15 1 1418900 1418900

343 yes no 2 0,020921 49,358 1 0 0

65 yes yes 3 0,022106 27,714 1 383380 383380

61 yes yes 2;3;4 0,000423 67,646 3 65586000 65586000

248 yes yes 2;3 0,004 61,265 2 585930 585930

146 no no 2 0,000669 80,96 1 574110 574110

177 yes no 2 8,94E-13 173,76 1 5675400 5675400

167 yes yes 2;3 0,000707 104,82 2 1453600 1453600

65 yes yes 2 4,35E-06 108,66 1 228400 228400

104 yes yes 3 0,000632 80,245 1 1671200 1671200

119 yes yes 2 0,009707 52,299 1 0 0

103 yes yes 3 0,033044 26,591 1 348080 348080

141 yes yes 2 3,19E-07 127,3 1 3877000 3877000

142 yes yes 2;3 9,36E-07 122,78 2 14358000 14358000

525 yes yes 2 0,031021 44,349 1 71483 71483

65 yes yes 2;3 0,001359 58,164 2 32727000 32727000

510 yes yes 2;3 1,07E-16 169,06 2 10628000 10628000

306 yes yes 2 0,021231 51,059 1 180420 180420

307 yes yes 2 0,034709 58,433 1 404580 404580

176 yes yes 2 0,005447 102,98 1 35512000 35512000



262 yes yes 2 0,000172 77,42 1 3212600 3212600

184 yes yes 2 0,001888 64,798 1 501460 501460

55 yes yes 2 0,02115 42,947 1 824810 824810

115 yes yes 2;3 6,99E-06 86,213 2 2519300 2519300

62 yes yes 2 7,63E-05 108,56 1 308990 308990

165 yes yes 2 2,16E-05 104,9 1 2781100 2781100

352 yes yes 2 0,005402 70,552 1 214640 214640

368 no no 2 0,00016 117,02 1 2580900 2580900

184 yes yes 2 0,0099 85,265 1 533420 533420

205 yes yes 2 1,00E-22 209,85 1 5066700 5066700

225 yes yes 3 0,01489 46,797 1 660970 660970

69 yes yes 2 0,011076 50,897 1 343740 343740

113 yes yes 2 0,000614 74,789 1 285780 285780

198 yes yes 2 0,000285 109,66 1 58711000 58711000

204 yes yes 2 0,00224 62,035 1 318090 318090

194 yes yes 2 5,49E-07 152,63 1 14280000 14280000

502 yes yes 3;4 2,88E-06 83,317 2 0 0

174 yes yes 2;3 4,56E-25 208,79 2 5066600 5066600

279 yes yes 2;3 1,41E-25 197,05 2 5025300 5025300

189 yes yes 2 0,005131 61,344 1 250950 250950

132 yes yes 3 0,007133 52,579 1 0 0

10 yes yes 2;3 0,005848 68,557 2 3314100 3314100

374 yes yes 3 0,000501 65,374 1 389510 389510

343 yes no 2 7,62E-07 140,11 1 1011500 1011500

182 yes yes 2 1,10E-24 207,08 1 26240000 26240000

115 yes yes 2;3 5,36E-06 95,067 2 15194000 15194000

40 yes yes 3 0,000521 83,758 1 4424000 4424000

149 yes yes 2 0,000271 79,283 1 860900 860900

61 yes yes 2 2,87E-06 132,03 1 25695000 25695000

170 yes yes 2 1,28E-12 170,18 1 1152300 1152300

120 yes yes 2;3 0,019168 48,981 2 711720 711720

53 yes yes 2;3 0,000124 117,81 2 17606000 17606000

41 yes yes 2 4,56E-08 149,33 1 3183700 3183700

59 yes yes 2 0,005637 60,255 1 0 0

368 yes yes 3 0,013456 35,552 1 742580 742580

356 yes yes 2 3,11E-06 95,9 1 453300 453300

116 yes yes 2 0,000324 104,59 1 1126600 1126600

118 yes yes 3 0,031551 31,664 1 449160 449160

126 yes yes 2 0,001739 69,598 2 0 0

111 yes yes 2 0,018512 62,464 1 156560 156560

23 yes yes 2 0,000483 97,813 1 0 0

266 yes yes 2;3 0,000101 62,781 2 0 0

308 yes yes 2 0,032427 37,144 1 177600 177600

124 yes yes 2 3,90E-08 147,28 1 0 0

129 yes yes 2 3,33E-07 126,71 1 579830 579830

141 yes yes 3 3,26E-05 73,809 1 5767700 5767700

322 yes yes 2 0,002291 78,342 1 4983500 4983500

145 yes yes 2 0,002826 57,434 1 909000 909000

352 yes yes 2 0,00691 68,371 1 0 0

302 yes yes 2 2,29E-09 156,52 1 6166000 6166000



303 yes yes 2;3 0,000104 103,11 2 13446000 13446000

296 yes yes 2 0,017177 55,094 1 176550 176550

70 yes yes 3 6,90E-10 125,39 1 5163200 5163200

160 yes yes 2 0,00676 55,196 1 109630 109630

174 yes yes 2 0,007782 106,88 1 0 0

156 yes yes 2;3 1,01E-16 161,24 2 8020100 8020100

96 yes yes 3;4 9,13E-05 81,789 2 2296500 2296500

426 yes yes 2;3 0,000757 95,094 2 1249400 1249400

42 yes yes 2 1,60E-06 115,83 1 389680 389680

335 yes yes 2 1,73E-12 166,04 1 6664500 6664500

476 yes yes 2 0,001618 79,201 1 0 0

53 yes yes 2 0,005565 76,478 1 0 0

410 yes yes 3 0,03489 44,968 1 0 0

298 yes yes 2 0,014812 49,418 1 0 0

274 yes yes 2 2,33E-08 109,66 1 0 0

165 yes yes 3 0,024678 39,785 1 96175 96175

266 yes yes 2;3 6,80E-08 114,52 2 4972600 4972600

267 yes yes 3 0,021623 27,43 1 438620 438620

145 yes yes 3 0,024886 33,761 1 544740 544740

285 yes yes 2 0,01729 42,21 1 0 0

102 yes yes 2 3,29E-06 140,09 1 0 0

235 yes yes 2 7,10E-07 139,76 1 411470 411470

472 no no 2 0,005398 61,593 1 0 0

476 no no 2 0,00064 101,65 1 0 0

302 yes yes 2 0,020813 51,346 1 196540 196540

303 yes yes 2;3 1,59E-05 138,4 2 2193800 2193800

244 yes yes 4 0,033778 0,74431 1 618250 618250

506 yes yes 2 0,001444 74,611 1 200470 200470

620 yes yes 2 0,027034 44,847 1 424190 424190

111 yes yes 2 0,009279 43,955 1 417690 417690

341 yes yes 2;3 1,83E-06 118,76 2 51610000 51610000

179 yes yes 2 9,17E-08 112,67 1 1028500 1028500

71 yes yes 2 4,16E-07 123,28 1 593690 593690

45 yes yes 2 0,000455 120,46 1 5359700 5359700

82 yes yes 2 0,010571 63,565 1 118690 118690

102 yes yes 2 0,005126 54,09 1 0 0

99 yes yes 2 2,33E-12 171,32 1 12432000 12432000

232 yes yes 2 0,03109 47,743 1 8318500 8318500

68 yes yes 2 1,55E-05 88,311 1 1496900 1496900

235 yes yes 3 0,004458 41,513 1 0 0

53 yes yes 2 0,015708 52,49 1 512320 512320

472 yes yes 3 0,000212 63,044 1 461340 461340

251 yes yes 2 0,001835 92,538 1 2871500 2871500

181 yes yes 3 0,011004 35,091 1 697320 697320

251 yes yes 2 0,026181 48,981 1 218910 218910

127 yes yes 2;3 0,001168 77,894 2 5854100 5854100

54 yes yes 2;3 0,004085 62,633 2 2434400 2434400

535 yes yes 3 0,01296 44,925 1 590220 590220

208 yes yes 2 0,014121 67,981 1 22999000 22999000

114 yes yes 2 0,000137 115,23 1 8217700 8217700



141 yes yes 3;4 0,00016 58,802 2 3982900 3982900

345 yes yes 2 0,005133 63,216 1 0 0

659 yes yes 2 0,025316 36,928 1 915160 915160

155 yes yes 2 0,032869 43,083 1 359470 359470

308 yes yes 2 5,12E-05 89,26 1 402920 402920

511 yes yes 2 0,000132 78,401 1 0 0

454 yes yes 2 0,005597 52,365 1 259020 259020

289 yes yes 2 0,024564 41,088 1 0 0

198 yes yes 2 1,26E-07 112,57 1 460940 460940

199 yes yes 2;3 6,97E-16 162,26 2 15515000 15515000

510 yes yes 2 0,011643 54,772 1 0 0

196 yes yes 2 0,020093 48,998 1 214650 214650

437 yes yes 2 0,018742 41,743 1 0 0

79 yes yes 2 0,000344 107,45 1 8321200 8321200

184 yes yes 2 0,00533 53,869 1 0 0

38 yes yes 2 1,84E-10 123,55 1 0 0

635 yes yes 2 0,008078 49,537 1 186650 186650

113 yes yes 2 0,009585 67,897 1 4423600 4423600

247 yes yes 2 9,21E-23 210,93 1 35614000 35614000

452 yes yes 2 4,78E-35 238,05 2 35731000 35731000

180 yes yes 2 7,87E-05 83,087 1 240760 240760

177 yes yes 2 0,003022 56,569 1 298520 298520

242 yes yes 2 0,000528 66,893 1 284590 284590

105 yes yes 2 0,005519 70,028 1 340050 340050

42 yes yes 3 6,03E-09 105,9 1 0 0

61 yes yes 2 5,63E-28 216,26 1 0 0

290 yes yes 2 0,017609 50,484 1 178510 178510

209 yes yes 2 0,001081 62,357 1 232660 232660

240 yes yes 2 8,91E-09 151,98 1 13793000 13793000

112 yes yes 2 5,09E-10 150,26 1 8388300 8388300

230 yes yes 2 0,002441 104,44 1 7624900 7624900

232 yes yes 3 0,033537 29,743 1 1985500 1985500

242 yes yes 2 1,78E-15 142,72 1 496270 496270

99 yes yes 2;3 0,003646 63,816 2 1635400 1635400

247 yes yes 2 1,93E-10 140,82 1 18257000 18257000

154 yes yes 2 9,87E-06 115,92 1 682220 682220

42 yes yes 2;3 0,033597 75,566 2 0 0

211 no no 2 8,59E-18 199,4 1 5942200 5942200

251 yes yes 2 1,28E-06 141,2 1 1389300 1389300

463 yes yes 2 0,011598 43,261 1 38548000 38548000

156 yes yes 2 0,012494 57,047 1 205370 205370

62 yes yes 2 1,48E-07 143,03 1 12887000 12887000

368 yes yes 2 1,57E-05 82,877 1 5451900 5451900

11 yes yes 2 0,00366 108,98 1 978160 978160

57 yes yes 2 0,003117 110,81 1 6418200 6418200

219 yes yes 2 2,15E-07 107,5 1 769010 769010

65 yes yes 2 0,00521 49,188 1 88568 88568

59 yes yes 2 0,001498 70,68 1 1349400 1349400

290 yes yes 2 3,37E-06 121,21 1 1612300 1612300

307 yes yes 2 7,01E-32 236,05 1 57011000 57011000



41 yes yes 2 0,000369 77,644 1 569950 569950

342 yes yes 2 1,84E-05 120,27 1 376630 376630

213 yes yes 2 1,46E-10 154,1 1 27311000 27311000

196 yes yes 2;3 1,05E-05 79,837 2 1349700 1349700

54 yes yes 2 0,00126 112,41 1 3977500 3977500

132 yes yes 2 3,17E-17 159,2 1 0 0

394 no no 2 0,000289 93,839 1 963690 963690

504 yes yes 2 0,003086 74,841 1 1846500 1846500

294 yes no 2 0,000117 127,12 1 10021000 10021000

482 yes yes 3 0,029091 25,945 1 318580 318580

514 yes yes 2 0,001894 59,225 1 0 0

153 yes yes 2 0,001159 80,245 1 1046700 1046700

635 yes yes 4 0,029288 18,864 1 512650 512650

230 yes yes 2 2,85E-06 124,21 1 2663900 2663900

204 yes yes 2 1,43E-05 110,08 1 6604800 6604800

34 no no 2 2,16E-07 122,97 1 1199700 1199700

549 yes yes 2 0,000138 63,427 1 410320 410320

191 yes yes 2 0,000518 100,88 1 6824300 6824300

619 yes yes 3 0,003218 40,351 1 322750 322750

513 yes yes 2 0,000199 65,207 1 598610 598610

601 yes yes 2 0,003339 56,29 1 760570 760570

287 yes yes 3 0,002208 65,043 1 685520 685520

182 yes yes 2 0,015175 51,346 1 0 0

410 yes yes 2;3 7,55E-08 130,15 2 25502000 25502000

387 yes yes 2;3 3,50E-06 96,208 2 69730000 69730000

94 yes yes 2 0,000334 88,101 1 0 0

35 yes yes 2 0,015142 49,243 1 413170 413170

322 yes yes 2;3 2,85E-12 166,62 2 12937000 12937000

165 yes yes 2;3 0,007053 76,282 2 2684900 2684900

167 yes yes 3 0,000408 92,112 1 4771000 4771000

126 yes yes 2;3 0,00037 91,093 2 11727000 11727000

410 yes yes 2 0,028693 49,358 1 1418200 1418200

261 yes yes 3 0,034859 24,696 1 670770 670770

107 yes no 2 0,010187 65,252 1 1538000 1538000

117 yes yes 2;3 4,52E-25 184,97 2 0 0

46 yes yes 2 9,13E-07 98,169 1 580440 580440

570 yes yes 3 0,019339 29,723 1 445350 445350

211 yes yes 2 0,003928 53,453 1 397230 397230

163 yes yes 1;2 0,006278 83,206 2 14157000 14157000

282 yes no 2 0,000243 64,522 1 0 0

405 yes yes 3 0,03489 44,968 1 0 0

384 yes yes 2 3,08E-07 127,78 1 1480100 1480100

59 yes yes 2 7,19E-05 76,573 1 1405100 1405100

115 yes yes 3 0,009781 39,91 1 410750 410750

194 yes yes 2 0,024685 63,426 1 391570 391570

550 yes yes 2 0,009046 42,348 1 199790 199790

270 yes yes 2 0,018286 45,207 1 374080 374080

370 yes yes 3;4 1,45E-11 103,14 2 6832000 6832000

62 yes yes 2 0,024532 40,278 1 304270 304270

149 yes yes 2 0,000747 78,324 1 20631000 20631000



315 yes yes 2;3 1,13E-05 77,554 2 0 0

316 yes yes 3 0,001004 54,953 1 0 0

55 yes yes 2;3 2,26E-09 122,63 2 3185300 3185300

67 yes yes 2 4,81E-07 120,6 1 69432000 69432000

548 yes yes 2 0,001205 60,489 1 179810 179810

412 yes yes 3 0,003947 55,261 1 543760 543760

310 yes yes 2 9,92E-13 177,44 1 60821000 60821000

405 yes yes 3 0,000207 91,123 1 0 0

226 yes yes 2 1,69E-12 174,23 1 5151900 5151900

61 yes yes 3 7,76E-06 93,228 1 847850 847850

390 yes yes 3 1,91E-05 84,508 1 570630 570630

285 yes yes 2 6,02E-05 115,29 1 1640200 1640200

120 yes yes 3;4 0,017532 40,727 2 608270 608270

146 yes yes 2;3 3,71E-10 137,27 2 14937000 14937000

148 yes yes 3 4,74E-08 110,34 1 3309500 3309500

165 yes yes 2 0,008983 54,259 1 0 0

357 yes yes 4 0,009318 45,992 1 486310 486310

61 yes yes 3 0,008311 42,095 1 304840 304840

270 yes yes 2 1,56E-10 129,98 1 466170 466170

24 yes yes 3 0,003018 66,27 1 170370 170370

38 yes yes 2;3 0,000469 110,41 2 19112000 19112000

137 yes yes 2;3 5,75E-13 154,81 2 14838000 14838000

169 yes no 2 0,014663 65,803 1 3307400 3307400

132 yes yes 3 0,00333 54,276 1 391090 391090

343 yes yes 4 0,029673 24,929 1 138350 138350

462 yes yes 2 0,005035 104,37 1 753280 753280

113 yes yes 2 0,035596 40,015 1 349250 349250

156 yes yes 2 2,22E-08 136,63 1 16584000 16584000

243 yes yes 2 0,010376 64,42 1 2555400 2555400

403 no no 2 1,93E-05 138,4 1 1478600 1478600

239 yes yes 2 9,73E-12 127,07 1 661900 661900

17 yes yes 2 0,013296 71,296 1 1700800 1700800

510 yes yes 2 6,71E-10 146,79 2 44975000 44975000

34 yes yes 2 9,18E-08 140,24 1 2155300 2155300

35 yes yes 3 0,016447 41,689 1 629360 629360

264 yes yes 2 0,032788 36,417 1 767220 767220

196 yes yes 2 0,005949 57,785 1 52170000 52170000

196 yes yes 2;3 0,006529 48,288 2 269060 269060

139 yes yes 2 4,30E-09 152,38 1 64668000 64668000

143 yes yes 2;3 3,53E-13 159,64 2 32942000 32942000

97 yes yes 3 0,005511 40,968 1 0 0

84 yes yes 2;3 0,001031 74,78 2 1328200 1328200

184 yes no 3 0,011703 55,37 1 1615600 1615600

67 yes yes 2;3 1,85E-05 93,716 2 47260000 47260000

149 yes yes 2 0,020081 58,433 1 8608800 8608800

155 yes yes 3 0,007931 49,149 1 0 0

915 yes yes 3 0,013152 30,19 1 192130 192130

287 yes yes 2 0,008792 71,379 1 3105400 3105400

304 yes yes 2 0,025438 46,001 1 186240 186240

352 yes yes 3 0,000151 71,354 1 618970 618970



179 yes yes 3 0,00018 67,928 1 3727300 3727300

433 yes yes 2 0,013877 45,908 1 0 0

13 yes yes 2;3 0,000259 98,898 2 6587400 6587400

840 yes yes 2 0,003058 74,962 1 386840 386840

134 yes yes 2 8,51E-05 81,632 1 161710 161710

77 yes yes 3 6,09E-06 85,493 1 2339500 2339500

328 yes yes 2;3 7,66E-22 181,54 2 0 0

435 yes yes 2 8,83E-06 105,14 1 0 0

250 yes yes 2 0,007293 55,776 1 514810 514810

160 yes yes 4 0,005657 53,034 1 353030 353030

450 yes yes 3 0,00028 94,465 1 1150300 1150300

219 yes yes 3 9,96E-05 64,422 1 17657000 17657000

265 yes yes 2 0,000541 66,606 1 814780 814780

34 yes yes 2 0,015284 63,306 1 5517300 5517300

536 yes yes 3 0,016001 44,847 1 140150 140150

291 yes yes 2 0,007986 58,981 1 2476200 2476200

34 yes yes 2 7,29E-14 172,58 1 17899000 17899000

286 yes yes 2 4,02E-09 152,96 1 28678000 28678000

150 yes yes 2 0,008764 71,501 1 473260 473260

260 yes yes 2;3 0,000801 87,667 2 1389000 1389000

431 yes yes 3 0,009938 44,44 1 316740 316740

230 yes yes 3 0,004764 41,292 1 250180 250180

14 yes yes 2 0,00859 90,777 1 122880 122880

250 yes yes 2;3 0,00103 68,626 2 1825500 1825500

23 yes yes 3 0,007529 41,088 1 431770 431770

235 yes yes 3 0,003303 57,164 1 0 0

262 yes yes 2;3 2,07E-07 99,238 2 7594700 7594700

426 yes yes 3 0,028308 36,631 1 0 0

38 yes yes 2;3 4,77E-06 78,976 2 0 0

310 yes yes 3 0,001622 67,385 1 141250 141250

112 yes yes 2;3 5,91E-05 88,092 2 678480 678480

308 yes yes 3 0,00147 80,455 1 4196300 4196300

166 yes yes 3 5,78E-06 107,53 1 1951100 1951100

211 yes yes 3 0,000147 71,263 1 732150 732150

215 yes yes 3 0,032044 18,245 1 3093900 3093900

370 yes yes 4 5,56E-08 82,808 1 36352000 36352000

364 yes yes 3 0,019146 46,016 1 328550 328550

270 yes yes 3 0,005236 42,068 1 278300 278300

77 yes yes 3;4 0,00401 47 2 3890900 3890900

207 yes yes 3 0,00366 53,565 1 327950 327950

265 yes yes 3 0,000156 70,837 1 621100 621100

286 yes yes 2;3 2,09E-06 120,29 2 7940200 7940200

310 yes yes 2;3 0,005657 74,255 2 1153400 1153400

86 yes yes 2 0,024722 38,875 1 0 0

292 yes yes 3 0,010917 46,352 1 0 0

246 yes yes 2;3 0,00047 103,43 2 4982500 4982500

247 yes yes 3 0,001723 64,64 1 296060 296060

86 yes yes 2;3 0,000147 97,452 2 0 0

570 yes yes 3 0,029916 34,05 1 107820 107820

172 yes yes 3;4 9,29E-07 84,947 2 31077000 31077000



83 yes yes 3 0,009427 48,229 1 143940 143940

363 yes yes 2 0,00483 92,247 1 2650500 2650500

131 yes yes 2;3 0,000279 117,95 2 5382400 5382400

469 yes no 3 0,001395 64,798 1 412810 412810

75 yes yes 2 0,005307 90,913 1 1292000 1292000

76 yes yes 2;3 0,00183 72,2 2 5392600 5392600

86 yes yes 3 0,025218 31,089 1 493110 493110

281 no no 3 0,000538 103,88 1 2039800 2039800

235 no no 2 0,017089 57,177 1 2602700 2602700

296 yes yes 2;3 1,39E-16 165,16 2 11005000 11005000

220 yes yes 2 0,002612 72,289 1 270070 270070

136 yes yes 3 6,78E-05 72,585 1 633910 633910

518 yes yes 3 0,014095 33,37 1 283180 283180

254 yes yes 2 0,010188 65,246 1 168180 168180

318 yes no 2 0,000458 76,01 1 474320 474320

324 yes yes 2 3,95E-14 168 1 2609200 2609200

159 yes yes 2 0,0052 63,292 1 0 0

165 no no 3 0,00437 61,679 1 1070200 1070200

365 yes yes 2 0,035568 43,297 1 220670 220670

84 yes yes 2 0,002229 73,951 1 150630 150630

39 yes yes 2 1,25E-05 90,412 1 223970 223970

40 yes yes 3 0,023211 27,767 1 300820 300820

290 yes yes 2;3 3,74E-06 114,31 2 1954200 1954200

108 yes yes 3 8,52E-06 77,221 1 8583000 8583000

90 yes yes 3 0,000565 64,244 1 1211600 1211600

450 yes no 2 0,001702 93,561 1 1354000 1354000

181 yes yes 2;3 0,000871 88,134 2 10226000 10226000

163 yes yes 2 0,008518 53,947 1 244610 244610

43 yes yes 2 0,001203 86,014 1 0 0

35 yes yes 2 0,010168 47,971 1 0 0

326 yes yes 3 0,011975 41,743 1 390880 390880

46 yes yes 2;3 5,77E-13 148,85 2 22865000 22865000

435 yes yes 2 0,012297 75,311 1 28236000 28236000

84 yes yes 2 0,005608 64,103 1 220730 220730

136 yes yes 2 0,000177 86,944 1 294580 294580

483 yes yes 2 0,008317 54,09 1 521310 521310

967 yes yes 2 0,030977 37,998 1 275340 275340

77 yes yes 3 1,44E-08 113,14 1 2317600 2317600

359 yes yes 2 0,008525 77,741 1 0 0

82 yes yes 2;3 9,73E-06 113,24 2 10463000 10463000

84 yes yes 3;4 2,27E-06 109,99 2 4212200 4212200

61 yes yes 3 0,000648 67,644 1 0 0

216 yes yes 2 0,00299 83,647 1 846370 846370

240 yes yes 2 0,006421 60,641 1 191190 191190

501 yes yes 2 0,000182 105,2 1 2468200 2468200

380 yes yes 2 0,001028 93,442 1 208440 208440

336 yes yes 2 2,06E-06 117,48 1 322010 322010

475 yes yes 2 4,37E-05 125,74 1 13993000 13993000

344 yes yes 3 0,010344 33,127 1 644960 644960

245 yes yes 2 2,62E-05 123,62 1 1331400 1331400



120 yes yes 2 0,003815 77,662 1 235130 235130

406 yes yes 2;3 1,69E-12 142,4 2 73009000 73009000

323 yes yes 3 0,000169 68,952 1 2347200 2347200

176 yes yes 3 3,97E-08 114,31 1 0 0

59 yes yes 2 5,47E-29 223,87 1 0 0

415 yes yes 2 4,57E-05 93,237 1 0 0

84 yes yes 3 1,53E-26 198,45 1 10671000 10671000

492 yes yes 2 0,013984 50,178 1 0 0

155 yes yes 3 0,002854 60,691 1 539310 539310

213 yes yes 2 8,26E-06 131,42 1 5276300 5276300

55 yes yes 2;3 9,20E-06 89,604 2 1615200 1615200

148 yes yes 3 0,034421 27,882 1 179720 179720

71 yes yes 2 0,000953 100,02 1 842090 842090

253 yes yes 2 0,003915 95,502 1 685530 685530

52 yes yes 2 0,011638 43,208 1 171930 171930

224 yes yes 2 1,67E-05 108,36 1 53413000 53413000

203 yes yes 2 0,006292 66,568 1 847920 847920

93 yes yes 2 0,00638 44,788 1 0 0

158 yes yes 2 0,019281 50,108 1 462160 462160

397 yes yes 2;3 2,08E-13 135,76 2 4663100 4663100

351 yes yes 2 0,014009 46,89 1 221190 221190

85 yes yes 2 0,011096 80,229 1 1155500 1155500

258 yes yes 3 0,006001 65,465 1 7040300 7040300

172 yes yes 4;5 0,002761 49,765 2 24428000 24428000

335 yes yes 3 0,000577 68,972 1 320040 320040

417 yes no 3 0,000295 104,43 1 794540 794540

166 yes yes 2 4,89E-06 95,751 1 16059000 16059000

274 yes yes 2 0,003176 110,61 1 14444000 14444000

576 yes yes 2 3,00E-12 168,22 1 1818400 1818400

402 yes yes 2 0,00026 114,89 1 2359400 2359400

141 yes yes 3 0,01228 50,467 1 2015200 2015200

168 yes yes 2 0,007131 78,77 1 3567800 3567800

408 yes yes 2 0,00951 68,224 1 4029100 4029100

534 yes yes 2 0,010178 84,916 1 1743500 1743500

107 yes yes 2 0,004609 68,355 1 3468600 3468600

365 yes yes 2 4,89E-09 151,16 1 10737000 10737000

87 yes yes 2 0,025578 45,908 1 137060 137060

408 yes yes 2 0,017062 45,28 1 0 0

500 yes yes 2 0,033881 35,594 1 193660 193660

340 yes yes 2 0,000953 84,507 1 703020 703020

93 yes yes 2;3 8,75E-40 254,94 2 1,23E+08 1,23E+08

266 yes yes 2 0,003258 64,224 1 0 0

159 yes yes 2 1,89E-07 105,02 1 4829300 4829300

401 yes yes 2 0,013841 47,037 1 540560 540560

447 yes yes 2;3 7,79E-05 72,99 2 0 0

116 yes yes 2 0,026881 47,187 1 509490 509490

246 yes yes 2 0,00124 78,556 1 4943700 4943700

109 yes yes 2 1,53E-06 135,99 1 486800 486800

418 yes yes 2 0,00231 82,279 1 0 0

86 yes yes 2 1,27E-05 121,36 1 0 0



668 yes yes 2 0,000373 109,48 1 0 0

566 yes no 2 0,00635 55,806 1 0 0

264 yes no 2 0,008907 50,108 1 0 0

46 yes yes 2 0,005948 74,165 1 0 0

530 yes yes 2 0,00266 63,292 1 0 0

11 yes yes 2 0,001625 73,951 1 0 0

240 yes yes 2 0,028455 42,396 1 0 0

153 no no 2 3,16E-08 137,93 1 5263700 5263700

120 yes yes 2 0,007586 76,679 1 205900 205900

344 yes yes 2;3 7,91E-07 97,689 2 13109000 13109000

347 yes yes 3 4,46E-05 73,448 1 1519700 1519700

181 yes yes 2 8,23E-09 118,48 1 0 0

93 yes yes 3 0,035625 17,895 1 156520 156520

112 yes yes 2 0,003656 67,749 1 224260 224260

395 yes yes 2 0,000242 95,428 1 406600 406600

108 yes yes 2 2,58E-25 222,74 1 19627000 19627000

61 yes yes 2 0,007403 61,593 1 324180 324180

83 yes yes 2 2,23E-12 161,48 1 2704700 2704700

62 yes yes 2 0,000161 88,282 1 1486200 1486200

19 yes yes 2 0,003226 99,136 1 7534800 7534800

335 yes yes 2 0,00232 61,409 1 179050 179050

276 no no 2 0,03145 23,373 1 0 0

277 no no 3 6,24E-05 117,02 1 5912100 5912100

358 yes yes 2 0,007182 62,582 1 350020 350020

129 yes yes 2 0,012026 46,892 1 1978600 1978600

107 yes yes 2 2,04E-17 198,81 1 13023000 13023000

359 no no 2 0,000107 103,83 1 1914400 1914400

144 yes yes 2;3 5,07E-05 89,358 2 2537200 2537200

104 yes yes 2 1,58E-18 192,65 1 30904000 30904000

119 yes yes 2 9,55E-06 96,756 1 0 0

220 yes yes 2 0,008272 73,665 1 10001000 10001000

438 yes yes 3 0,013549 49,483 1 1449500 1449500

585 yes yes 2 0,030363 42,718 1 951890 951890

177 yes yes 2 8,27E-05 131,11 1 988400 988400

72 yes yes 2 0,015816 50,222 1 246590 246590

289 yes yes 2 0,00147 88,155 1 603850 603850

239 yes yes 2;3 7,33E-10 152 2 20283000 20283000

240 yes yes 3 7,71E-05 87,216 1 3926500 3926500

145 yes yes 2 1,55E-43 245,74 1 0 0

483 yes yes 2 0,000812 76,073 1 0 0

267 yes yes 2 6,54E-16 187,42 1 0 0

214 yes yes 2 0,003898 77,288 1 357230 357230

311 yes yes 2 0,009309 51,03 1 342890 342890

533 yes yes 2 2,43E-07 105,89 1 466880 466880

203 yes yes 2 0,024895 42,317 1 295000 295000

170 yes yes 3 0,00945 47,037 1 606070 606070

59 yes yes 2 3,19E-25 222,56 1 10458000 10458000

471 yes yes 2 0,035002 39,625 1 143240 143240

77 yes yes 2;3 1,96E-07 131,35 2 20126000 20126000

138 yes yes 2 8,15E-05 103,14 1 0 0



139 yes yes 3 0,008247 46,844 1 0 0

468 yes yes 2;3 0,002674 70,942 2 484300 484300

436 yes yes 2 4,24E-05 113,76 1 264280 264280

322 yes yes 3 5,68E-10 113,42 1 0 0

349 yes yes 2;3 4,66E-05 90,689 2 0 0

25 yes yes 2 0,017125 54,005 1 488360 488360

164 yes yes 2 0,000364 65,808 1 889730 889730

411 yes yes 2 0,007763 57,811 1 0 0

236 yes no 2 0,00257 86,882 1 325610 325610

410 yes yes 2 0,000112 110,98 1 1106300 1106300

141 yes yes 2 1,34E-06 132,86 1 996930 996930

267 yes yes 2 7,12E-11 153,7 1 515740 515740

172 yes yes 3 0,012621 34,19 1 279440 279440

166 yes yes 2 0,000845 57,703 1 0 0

20 yes yes 3 0,001692 54,073 1 290660 290660

10 yes yes 2 0,000463 110,53 1 5558200 5558200

15 yes yes 2 0,000133 84,41 1 151340 151340

311 yes yes 2 3,68E-06 94,203 1 6203600 6203600

83 yes yes 2 3,18E-10 145,7 1 1303800 1303800

336 yes yes 2 0,00704 63,216 1 449620 449620

169 yes yes 2 0,011949 54,486 1 1237200 1237200

170 yes yes 2;3 0,003098 89,266 2 8274400 8274400

42 yes yes 3 0,001641 53,536 1 399770 399770

261 yes yes 2 0,001858 75,566 1 497340 497340

197 yes yes 2 0,005437 70,399 1 1917400 1917400

490 yes yes 2 1,30E-16 171,15 1 1449900 1449900

178 yes yes 2 0,026907 45,022 1 299910 299910

432 yes yes 2 0,00201 58,079 1 323560 323560

69 yes yes 3 0,012266 45,28 1 1777100 1777100

186 yes yes 2;3 0,001374 78,098 2 5500600 5500600

276 yes yes 2 3,20E-07 119,62 1 5649300 5649300

154 yes yes 2 0,005404 87,754 1 594450 594450

60 yes yes 3 2,21E-08 116,96 1 20273000 20273000

267 yes yes 2;3 2,64E-22 194,67 2 35484000 35484000

98 yes yes 2 6,15E-35 256,48 1 11881000 11881000

497 yes yes 4 0,000204 57,058 1 1115500 1115500

61 yes yes 3 0,012779 40,211 1 8133000 8133000

558 yes yes 2 0,030711 40,516 1 127290 127290

68 yes yes 2 2,55E-09 120,32 1 560130 560130

256 no no 2 0,004372 64,64 1 220520 220520

257 no no 3 0,015992 42,21 1 780660 780660

84 yes yes 2;3 7,54E-14 156 2 20557000 20557000

271 yes yes 2 0,001661 78,488 1 0 0

396 yes yes 2 0,005013 49,537 1 0 0

159 yes yes 2;3 3,20E-24 213,99 2 27018000 27018000

223 yes yes 2 0,013953 50,088 1 276550 276550

REV__sp|P46949|FYV8_YEAST yes yes 2 0,009477 68,371 1 317150 317150

11 yes yes 2 0,03583 73,233 1 2111800 2111800

250 yes yes 3 0,004677 39,188 1 327380 327380

570 yes yes 3;4 0,000334 63,374 2 6568700 6568700



146 yes yes 3;4 5,28E-06 91,355 2 4255900 4255900

38 yes yes 3 0,000432 96,665 1 8508200 8508200

71 yes yes 2;3 0,001297 108,98 2 2483000 2483000

203 yes yes 2 0,005581 90,149 1 768620 768620

879 yes yes 3 0,014557 41,825 1 161960 161960

97 yes yes 3 0,001361 64,244 1 670460 670460

60 yes yes 3;4 0,000111 73,168 2 6360400 6360400

196 yes yes 3;4 0,000236 61,096 2 931420 931420

307 yes yes 3 0,012369 43,557 1 151870 151870

188 yes yes 2;3;4 0,003113 78,985 3 60412000 60412000

143 yes yes 3 8,84E-10 122,63 1 4579100 4579100

216 yes yes 3 0,005015 56,404 1 512420 512420

15 yes yes 3 0,012089 49,3 1 2007100 2007100

938 yes no 2 0,034387 21,372 1 0 0

463 yes yes 3 0,000143 57,339 1 0 0

152 yes yes 2 2,70E-09 155,66 1 7575300 7575300

153 yes yes 3 0,015638 40,475 1 1195700 1195700

261 yes yes 2;3 2,44E-05 123,62 2 4817400 4817400

27 yes yes 2 0,000673 61,962 1 0 0

137 yes yes 3 0,033845 38,303 1 401360 401360

160 yes yes 2 0,00095 64,327 1 298660 298660

545 yes yes 2 1,42E-06 138,98 1 8832100 8832100

124 yes yes 2;3 2,74E-21 187 2 81501000 81501000

85 yes yes 2 6,22E-06 103,79 1 767160 767160

191 yes yes 2 0,000758 104,2 1 22687000 22687000

371 yes yes 2 0,018089 52,172 1 180430 180430

457 yes yes 2 0,021481 42,599 1 0 0

551 yes yes 2 0,005323 70,908 1 3668400 3668400

335 yes no 2 0,01641 58,782 1 686860 686860

369 yes no 2 0,015918 60,76 1 308060 308060

370 yes no 2;3 0,006608 76,478 2 1694600 1694600

523 yes yes 2 2,46E-07 100,43 1 0 0

682 yes yes 2 0,030163 42,976 1 957910 957910

392 yes yes 2 0,005935 42,618 1 0 0

231 yes yes 2 0,000169 106,26 1 410550 410550

375 yes yes 3 0,002924 52,19 1 490340 490340

153 yes yes 3 0,006306 54,199 1 293570 293570

238 yes yes 2 0,011885 56,708 1 160150 160150

153 yes yes 2 0,011194 60,828 1 1728700 1728700

92 yes yes 2 3,67E-06 88,282 1 435790 435790

145 yes yes 2 1,16E-10 149 1 2369700 2369700

171 yes no 2 0,014357 67,032 1 1785500 1785500

376 yes yes 2;3 0,003779 70,68 2 2793500 2793500

380 yes yes 3;4 2,06E-06 120,59 2 4529600 4529600

362 yes yes 3 0,010388 35,023 1 998860 998860

113 yes yes 2;3 0,002109 78,705 2 959820 959820

128 yes yes 2 1,18E-30 227,56 1 16806000 16806000

347 yes yes 3 1,39E-05 109,39 1 757010 757010

355 no no 2 1,89E-13 180,24 1 2536200 2536200

181 yes yes 3;4 1,68E-05 103,14 2 10651000 10651000



464 yes yes 2 8,48E-06 109,6 1 980070 980070

197 no no 2 0,00036 82,069 1 0 0

49 yes yes 2 0,00586 58,172 1 27100000 27100000

434 yes yes 2 2,29E-08 112,55 1 0 0

439 yes yes 3 0,001662 56,428 1 0 0

74 yes yes 2 0,003575 79,148 1 994740 994740

521 yes yes 2;3 1,09E-29 241,31 2 51293000 51293000

523 yes yes 3 8,44E-05 89,747 1 1934500 1934500

1009 yes yes 2 0,034629 41,876 1 96620 96620

86 yes yes 2 0,000345 77,08 1 0 0

10 yes yes 2 0,000592 119,29 1 1509900 1509900

307 yes yes 2 0,026543 53,377 1 319830 319830

11 yes yes 2 1,31E-05 90,913 1 0 0

164 yes yes 3 4,05E-11 113,79 1 0 0

150 yes yes 2 0,021837 37,177 1 309990 309990

49 yes yes 2 1,26E-07 140,14 1 2331300 2331300

333 yes yes 2 3,82E-12 164,48 1 1571500 1571500

334 yes yes 2;3 0,002213 86,114 2 4109900 4109900

270 yes yes 3 0,005057 62,166 1 1207400 1207400

165 yes yes 3 0,023326 35,523 1 197100 197100

41 yes yes 2 0,010938 49,595 1 235750 235750

311 yes yes 2 1,10E-07 113,54 1 3398300 3398300

163 yes yes 2 0,003396 73,887 1 0 0

210 yes yes 2 2,87E-05 99,991 1 751570 751570

264 yes yes 2;3 3,94E-13 155,2 2 0 0

93 yes yes 2;3 3,85E-06 81,316 2 0 0

909 yes no 2 8,69E-09 141,88 1 0 0

188 yes yes 2;3 0,002063 73,841 2 47193000 47193000

178 yes yes 2 0,009977 51,612 1 0 0

80 yes yes 3 0,001753 55,322 1 1072900 1072900

72 yes yes 2 8,94E-11 127,59 1 0 0

242 yes yes 2 0,000963 99,815 1 1059300 1059300

102 yes yes 2 0,000603 83,182 1 447340 447340

292 yes yes 2 0,004372 64,64 1 300570 300570

293 yes yes 2 0,017125 61,48 1 416730 416730

105 yes yes 2 0,003554 72,848 1 207470 207470

229 yes yes 2 0,000172 79,614 1 953600 953600

128 yes yes 3 0,000562 61,495 1 16159000 16159000

235 yes yes 2 1,62E-05 85,563 1 1035100 1035100

52 yes yes 2 0,000333 66,893 1 470600 470600

88 yes yes 2 2,61E-09 155,86 1 19473000 19473000

225 yes yes 2;3 4,07E-18 196,67 2 4191500 4191500

598 yes no 3 0,030438 20,777 1 0 0

235 yes yes 2 1,95E-05 85,469 1 911290 911290

140 yes yes 2 0,012998 50,354 1 0 0

38 yes yes 2 5,20E-13 179,6 1 2263400 2263400

386 yes yes 2;3 5,09E-09 112,55 2 933810 933810

17 yes yes 2 0,009877 85,359 1 624730 624730

143 yes yes 2 2,09E-34 225,6 1 65290000 65290000

485 yes yes 2 0,011691 47,223 1 159430 159430



17 yes yes 2 2,80E-07 103,77 1 316930 316930

398 yes yes 2 0,004959 62,088 1 173680 173680

105 yes yes 2 0,006922 54,343 1 0 0

229 yes yes 2 0,001943 82,494 1 7521300 7521300

240 yes yes 3 2,67E-06 89,353 1 11564000 11564000

66 yes yes 2 7,47E-06 91,401 1 277450 277450

421 yes yes 2 0,016151 48,527 1 562960 562960

252 yes yes 2 0,00858 56,548 1 839710 839710

152 yes yes 3 0,012907 44,511 1 293430 293430

461 yes yes 3 0,008193 47,037 1 146260 146260

215 yes yes 2 7,73E-14 168,31 1 0 0

147 yes yes 3 0,014297 42,843 1 1286600 1286600

123 yes yes 2 0,000383 105,98 1 2014100 2014100

148 yes yes 2 0,000877 101,66 1 2284600 2284600

233 yes yes 2 0,008306 57,55 1 721250 721250

492 no no 2 0,001181 97,565 1 1594700 1594700

345 yes yes 2 0,0008 81,525 1 0 0

126 yes yes 2 3,19E-18 182,37 1 4500800 4500800

129 yes yes 2 0,000678 68,413 1 429700 429700

131 yes yes 3 0,03333 54,066 1 0 0

288 yes yes 2 0,000203 103,43 1 884420 884420

289 yes yes 3 0,000249 88,803 1 2535800 2535800

118 yes yes 2 1,39E-07 108,97 1 3037200 3037200

518 yes yes 3 0,01199 49,298 1 364450 364450

146 yes yes 4 0,000109 61,985 1 0 0

44 yes yes 2 0,001194 97,472 1 2927600 2927600

53 yes yes 3;4 0,000507 60,541 2 2211500 2211500

206 yes yes 2 0,011378 60,019 1 309930 309930

196 yes yes 2 2,95E-12 163,45 1 0 0

490 yes yes 2 0,034533 39,937 1 363320 363320

494 yes yes 3;4 0,00231 57,225 2 2420400 2420400

530 yes yes 2 0,025241 46,352 1 281890 281890

232 yes yes 2;3 0,013769 58,699 2 13005000 13005000

830 yes yes 2;3 0,019393 49,466 2 529620 529620

752 yes yes 4 0,031963 20,093 1 9908700 9908700

101 yes yes 2 0,031461 37,654 1 281050 281050

304 yes yes 2 0,001252 66,059 1 1079600 1079600

150 yes yes 2 7,25E-05 109,15 1 379830 379830

200 yes yes 2 0,000602 107,55 1 5433000 5433000

501 yes no 4 0,020382 25,995 1 1193400 1193400

209 yes yes 2 5,05E-24 208,51 1 24379000 24379000

332 yes yes 2 0,002315 61,444 1 132840 132840

389 yes yes 2 0,020904 48,513 1 2155300 2155300

332 yes yes 2 0,001353 59,709 1 0 0

20 yes yes 2 0,006902 49,483 1 0 0

203 yes yes 2;3 7,00E-06 136,02 2 9792600 9792600

274 yes yes 2 0,000969 84,188 1 1146900 1146900

212 yes yes 2 0,008994 66,708 1 575570 575570

33 yes yes 2;3 6,76E-16 151,58 2 0 0

277 yes yes 2 5,25E-14 175,21 1 7778300 7778300



262 yes yes 2;3 1,81E-14 162,94 2 0 0

11 yes yes 2 0,000858 95,483 1 257170 257170

172 yes yes 2 2,32E-05 77,959 1 659610 659610

320 yes yes 2 7,79E-05 108,32 1 860680 860680

246 yes yes 2;3 0,000482 78,401 2 2938100 2938100

105 yes yes 2 4,70E-09 151,55 1 2707100 2707100

97 yes yes 2;3 1,28E-08 113,88 3 31579000 31579000

241 yes yes 2 3,84E-12 136,57 1 0 0

230 no no 2 0,015937 60,682 1 136120 136120

374 yes yes 2;3 2,40E-12 131,54 2 0 0

414 yes yes 2 0,000367 91,202 1 1089000 1089000

415 yes yes 3 0,000372 75,89 1 1247400 1247400

262 yes yes 2 4,54E-05 90,561 1 1982600 1982600

219 yes yes 3 0,001591 60,937 1 436750 436750

157 yes yes 2;3 0,000441 116,52 2 1943800 1943800

300 yes yes 2 9,53E-05 105,65 1 901200 901200

304 yes yes 2;3 9,74E-13 149,35 2 5223100 5223100

255 yes yes 2 0,004204 52,172 1 0 0

176 yes yes 3 0,010086 60,246 1 228010 228010

77 yes yes 2 0,004762 67,704 1 66248000 66248000

266 yes yes 2 0,007047 63,184 1 1329700 1329700

459 yes yes 2 2,89E-05 99,834 1 2401400 2401400

122 yes yes 2 2,25E-10 143,56 1 1,04E+08 1,04E+08

179 yes yes 3;4 7,08E-20 164,02 2 20041000 20041000

249 yes yes 2;3 1,89E-12 132,01 2 0 0

163 yes yes 2 0,025744 51,346 1 7563400 7563400

176 yes yes 2;3 2,37E-08 102,98 2 8161900 8161900

54 yes yes 2 0,000141 77,746 1 362690 362690

130 yes yes 2 0,000102 111,86 1 5738900 5738900

159 yes yes 2 0,005609 59,265 1 3076100 3076100

242 yes yes 2;3 1,26E-19 197,17 2 15681000 15681000

139 yes yes 2;3 2,06E-05 92,939 2 4500900 4500900

347 yes yes 3 0,004523 42,73 1 0 0

367 yes yes 2 0,000978 89,698 1 0 0

631 yes yes 2 0,00056 88,338 1 0 0

172 yes yes 2 3,03E-11 166,09 1 360340 360340

108 yes yes 2 0,01045 52,576 1 193640 193640

184 yes yes 2 0,011753 56,46 1 0 0

415 yes yes 2 7,86E-11 164,66 1 56514000 56514000

1082 yes no 2 0,000204 84,753 1 204530 204530

223 yes yes 2 0,000964 99,788 1 19393000 19393000

248 yes yes 2 4,66E-18 200,93 1 42519000 42519000

131 yes yes 2 0,004112 76,332 1 27558000 27558000

173 yes yes 2 0,006922 97,798 1 1275300 1275300

178 yes yes 2;3 1,47E-08 143,55 2 12869000 12869000

182 yes yes 3 6,27E-07 98,552 1 3236800 3236800

506 yes yes 2 0,007465 60,307 1 0 0

310 yes yes 2;3 2,77E-12 120,25 2 0 0

469 yes no 2 0,018802 48,277 1 178560 178560

156 no no 2 0,002614 79,07 1 0 0



28 yes yes 2 0,000527 69,111 1 254920 254920

155 yes yes 2 2,19E-12 161,87 1 33514000 33514000

163 yes yes 2;3 1,06E-19 167,53 2 4979800 4979800

182 yes yes 2 0,000455 103,26 1 57997000 57997000

215 yes yes 2 0,030194 51,445 1 0 0

451 yes yes 2 0,00672 59,367 1 339780 339780

152 yes yes 2 0,009983 54,023 1 461910 461910

167 yes yes 2;3 0,006314 57,785 2 2751300 2751300

52 yes yes 2 6,96E-05 79,326 1 0 0

84 yes yes 2;3 2,89E-13 154,31 4 0 0

12 no no 2 0,014707 55,531 1 388920 388920

442 yes yes 2 0,035005 20,141 1 0 0

119 yes yes 2;3 0,010877 66,27 2 5574100 5574100

668 yes yes 2 0,000292 76,156 1 352970 352970

75 yes yes 2 0,000601 107,57 1 3401600 3401600

76 yes yes 2;3 1,18E-07 154,01 2 5255900 5255900

147 yes yes 3 0,002953 61,958 1 477540 477540

174 yes yes 2 0,000279 105,98 1 0 0

273 yes yes 2 0,001688 93,667 1 8795400 8795400

274 yes yes 2 0,000617 114,97 1 3664100 3664100

502 yes yes 2;3 2,34E-05 76,817 2 0 0

140 yes yes 2 4,03E-07 138,2 1 6082400 6082400

37 yes yes 2 0,013048 53,211 1 146420 146420

386 yes yes 2 1,25E-15 189,13 1 3266000 3266000

1154 yes yes 3 0,009784 48,214 1 535890 535890

71 yes yes 3 0,022977 30,072 1 191440 191440

245 yes yes 2 0,000449 117,89 1 343630 343630

108 no no 2 0,000304 93,345 1 21442000 21442000

110 no no 2;3 0,001283 73,722 2 4058900 4058900

40 yes yes 2 4,16E-05 91,401 1 793220 793220

212 yes yes 4 0,024181 24,481 1 562320 562320

239 yes yes 2 0,000134 74,812 1 1113300 1113300

34 yes yes 2 0,00525 65,627 1 938770 938770

249 yes yes 2 0,004218 50,957 1 595570 595570

148 yes yes 3 0,018337 44,377 1 284920 284920

122 yes yes 2;3 0,000531 108,7 2 1293200 1293200

113 yes yes 2 0,012444 74,717 1 9949100 9949100

119 yes yes 2;3 6,77E-07 124,12 2 10399000 10399000

279 yes yes 2;3 0,000265 98,407 2 1137900 1137900

280 yes yes 3;4 0,005256 54,005 2 5700500 5700500

175 yes yes 2 0,010821 62,464 1 188900 188900

234 yes yes 2 0,000398 105,4 1 54535000 54535000

343 yes yes 3 0,009157 47,429 1 428930 428930

582 yes yes 2 0,00312 82,645 1 552560 552560

140 yes yes 2 0,028082 44,614 1 323060 323060

96 yes yes 2;3 9,20E-07 134,75 2 1024400 1024400

290 yes yes 2 0,015284 63,306 1 9702400 9702400

591 yes yes 2 0,003881 70,908 1 0 0

44 yes yes 2 0,016936 57,281 1 406690 406690

200 yes yes 2 0,009792 55,806 1 486000 486000



128 yes yes 2 6,92E-06 108,36 1 0 0

53 yes yes 2 1,56E-07 107,63 1 606060 606060

395 yes yes 3 0,000291 67,685 1 755560 755560

163 yes yes 2 0,000482 79,07 1 0 0

78 yes yes 2 0,001979 58,32 1 0 0

85 yes yes 3 0,016076 45,916 1 0 0

494 yes yes 2 0,000253 99,343 1 312260 312260

357 yes yes 3 0,003954 59,84 1 699230 699230



Reverse Potential contaminantid Protein group IDsMod. peptide IDsEvidence IDsMS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDs

0 138 0 0 0 0

1 42 1 1 1 1

2 35 2 2 2 2

3 122 3 3 3 3

4 81 4 4 4 4

5 71 5 5 5 5

6 31 6 6 6;7 7

7 31 7 7 8 8

8 77 8 8;9 9;10 9 91

9 110 9 10 11 11

10 53 10 11 12 12

11 46 11 12 13 13

12 58 12 13 14 14 71

+ 13 3 13 14 15 15

14 112 14 15 16 16

15 79 15 16 17 17

16 60 16 17 18 18 74

17 115 17 18 19 19

18 77 18 19 20 20

19 44 19 20 21 21

20 54 20 21 22 22

21 41 21 22 23;24;25 25

22 19 22 23;24 26;27 27

23 12 23 25 28 28

24 110 24 26 29 29

25 74 25 27 30 30

26 21 26 28 31 31

27 15 27 29 32 32

28 112 28 30 33 33

29 20 29 31 34 34

30 128 30 32 35 35 116

31 30 31 33 36 36

32 27 32 34;35;36 37;38;39 37

33 27 33 37;38 40;41;42 42

+ 34 1;4 34 39 43 43

+ 35 5 35 40 44 44

36 32 36 41;42 45;46 46

37 105 37 43 47 47

38 11 38 44 48 48

39 49 39 45 49 49 57

40 32 40 46 50 50

41 35 41 47 51 51

42 35 42 48;49 52;53 53

43 123 43 50 54 54

44 30 44 51;52 55;56 55

45 14 45 53;54 57;58 57

46 53 46 55 59 59

47 53 47 56 60 60

48 33 48 57 61 61



49 59 49 58 62 62

50 100 50 59 63;64 63

+ 51 4 51 60 65 65

52 12 52 61;62 66;67;68;69;70;71;72;7372

53 140 53 63 74 74

54 77 54 64 75;76 75

+ 55 6 55 65 77 77

+ 56 8 56 66 78 78

57 77 57 67 79 79

58 59 58 68 80 80

59 69 59 69 81 81

60 95 60 70 82 82

61 108 61 71 83 83

62 33 62 72 84 84

63 124 63 73 85 85

64 30 64 74 86;87 86

65 19 65 75;76 88;89 89 19

66 122 66 77;78 90;91 90

67 35 67 79;80 92;93;94;95 93

68 46 68 81 96 96

69 18 69 82 97 97

70 90 70 83;84 98;99 98

71 126 71 85 100 100

+ 72 5 72 86 101 101

73 91 73 87 102;103 103

74 35 74 88;89 104;105 105

75 27 75 90 106 106

76 77 76 91 107 107

77 27 77 92 108 108

78 56 78 93 109 109

79 44 79 94;95 110;111 111

80 36 80 96;97 112;113 113

81 25 81 98 114 114

82 47 82 99 115 115

+ 83 7 83 100 116 116

84 64 84 101 117 117

85 125 85 102 118 118

86 125 86 103 119 119

87 71 87 104;105 120;121 121

88 32 88 106 122 122

89 133 89 107 123 123 123

90 91 90 108;109 124;125 124 99;100

91 80 91 110 126 126

92 122 92 111 127 127 114

93 67 93 112 128 128

94 67 94 113 129 129

95 36 95 114 130 130

96 56 96 115 131 131

97 69 97 116 132 132 78

98 36 98 117 133 133



99 36 99 118;119 134;135 135

100 86 100 120 136 136

101 77 101 121 137 137

102 102 102 122 138 138

103 67 103 123 139 139 76

104 30 104 124;125 140;141 140

105 42 105 126;127 142;143 142

106 53 106 128;129 144;145 144

107 74 107 130 146 146

108 35 108 131 147 147

109 126 109 132 148 148 115

110 76 110 133 149 149 88

111 95 111 134 150 150 104

+ 112 3 112 135 151 151 3

113 69 113 136 152 152

114 146 114 137 153 153

115 31 115 138;139 154;155 155

116 31 116 140 156;157 156

117 130 117 141 158 158

118 64 118 142 159 159

119 76 119 143 160 160 89

120 65 120 144 161 161

+ 121 3 121 145 162 162 4

+ 122 8 122 146 163 163 12

123 110 123 147 164 164

124 110 124 148;149 165;166 165

125 108 125 150 167 167

126 55 126 151 168;169 168

127 69 127 152 170 170

128 110 128 153 171 171

129 33 129 154;155 172;173;174 172

130 59 130 156 175;176;177;178 176

131 18 131 157 179 179

132 127 132 158 180 180

133 132 133 159 181 181

134 56 134 160 182 182 67

135 35 135 161 183 183

136 19 136 162 184 184

137 24 137 163 185 185

138 15 138 164 186 186 15

139 17 139 165 187 187

+ 140 7 140 166 188 188

141 110 141 167 189 189

142 53 142 168 190;191 190

143 65 143 169 192 192

144 12 144 170;171 193;194 193

145 34 145 172;173 195;196 195

146 33 146 174 197 197

147 33 147 175 198 198

148 91 148 176 199 199



149 67 149 177;178 200;201 201

150 109 150 179 202 202 108

151 77 151 180 203 203

152 133 152 181 204 204

153 72 153 182 205 205

154 115 154 183 206 206 111

155 111 155 184 207;208 207

156 78 156 185 209 209 97

157 36 157 186 210 210

158 36 158 187;188 211;212 212

159 126 159 189 213 213

160 82 160 190 214 214

161 57 161 191 215 215 70

162 36 162 192 216 216

163 22 163 193 217 217 26

164 49 164 194 218;219;220;221 220 58

165 77 165 195 222 222

166 67 166 196 223 223

167 19 167 197 224 224

168 33 168 198;199 225;226;227;228;229;230226

169 108 169 200 231 231

170 52 170 201 232 232

171 63 171 202 233;234 233

172 149 172 203 235 235

173 59 173 204 236 236 73

174 12 174 205 237 237 14

175 75 175 206 238 238

176 37 176 207 239 239

177 91 177 208 240 240

178 59 178 209 241 241

179 36 179 210 242 242

180 36 180 211 243 243

181 32 181 212 244 244

182 59 182 213;214 245;246 246

183 36 183 215 247 247

184 74 184 216 248 248

185 76 185 217;218 249;250 249 90

+ 186 3;8 186 219 251 251

187 15 187 220 252 252

188 19 188 221 253;254;255 253

189 106 189 222 256 256

190 36 190 223 257 257

191 36 191 224 258;259;260 259

192 127 192 225 261 261

193 90 193 226 262 262

194 77 194 227 263;264 264

+ 195 3 195 228 265 265

+ 196 7 196 229 266 266

197 36 197 230 267;268 267

198 19 198 231 269;270;271 269



199 64 199 232 272 272

200 58 200 233 273 273

201 36 201 234 274 274

202 15 202 235;236 275;276;277;278 275

203 34 203 237 279 279

204 27 204 238 280 280

205 111;103 205 239 281 281

206 110 206 240 282 282

207 49 207 241 283 283

208 68 208 242 284 284

209 58 209 243 285 285 72

210 115 210 244 286 286

211 77 211 245 287 287

212 53 212 246 288 288

213 49 213 247 289;290 289

+ 214 8 214 248 291 291

+ 215 3 215 249 292 292

216 42 216 250 293 293

+ 217 7 217 251 294 294

+ 218 7 218 252 295 295

+ 219 8 219 253 296 296

220 77 220 254 297 297

221 149 221 255 298 298 129

222 33 222 256;257 299;300 299

223 19 223 258;259 301;302 301

224 132 224 260 303 303 121

225 41 225 261 304 304

226 36 226 262;263 305;306 306

227 67 227 264;265 307;308 308

228 67 228 266 309 309

229 91 229 267;268 310;311 311

230 110 230 269 312 312

231 56 231 270 313 313

232 13 232 271 314 314

233 33 233 272;273 315;316;317;318 316 37

234 60 234 274 319;320;321 320

235 44 235 275 322 322

236 40 236 276 323;324 323

237 33 237 277;278 325;326;327;328 325

+ 238 1 238 279 329 329 1

239 77 239 280 330 330 92

240 53 240 281 331 331

+ 241 5 241 282 332 332

242 86 242 283 333 333

243 77 243 284 334 334

+ 244 8 244 285 335 335

245 72 245 286 336 336

246 19 246 287;288 337;338;339;340;341338

247 89 247 289 342 342

248 42 248 290 343 343



249 49 249 291;292 344;345;346;347 344 59;60

250 49 250 293 348;349 349 59;60

251 53 251 294;295 350;351 350

252 33 252 296 352 352

253 51 253 297 353 353

254 115 254 298 354 354

255 33 255 299 355 355

256 77 256 300 356 356 92

257 35 257 301 357 357

+ 258 8 258 302 358 358

+ 259 7 259 303 359 359

260 115 260 304 360 360

261 44 261 305;306 361;362 361

262 91 262 307;308 363;364 363

263 91 263 309 365 365

264 138 264 310 366 366 125

265 117 265 311 367 367

266 10 266 312 368 368

267 74 267 313 369;370 369

268 107 268 314 371 371

269 141 269 315;316 372;373;374 374

270 42 270 317;318 375;376 375

271 38 271 319 377 377

272 113 272 320 378 378

273 43 273 321 379 379

274 110 274 322 380 380

275 72 275 323 381 381

276 30 276 324 382 382

277 15 277 325 383 383

+ 278 3;8 278 326 384 384

279 135 279 327 385;386 386

280 12 280 328 387 387

281 33 281 329;330 388;389;390 388

282 148 282 331 391 391

283 148 283 332 392;393 393

284 23 284 333 394 394

285 19 285 334 395 395

+ 286 4 286 335;336 396;397;398 398

287 19 287 337 399 399

288 19 288 338;339 400;401 401

+ 289 0 289 340 402 402 0

290 56 290 341;342 403;404 403

+ 291 5 291 343 405 405

292 33 292 344;345 406;407 406

293 67 293 346 408 408

294 67 294 347 409 409 77

295 97 295 348 410 410

296 122 296 349 411;412 411

297 62 297 350 413 413

298 74 298 351 414 414



299 59 299 352 415 415

300 87 300 353 416 416

301 125 301 354;355 417;418 418

302 77 302 356 419 419

303 142 303 357 420 420

304 90 304 358 421 421

305 19 305 359;360 422;423 423 20

306 130 306 361 424 424 117

307 149 307 362 425 425

308 114 308 363 426 426

+ 309 5 309 364 427 427

310 91 310 365 428;429;430;431 428

311 53 311 366 432;433 433

312 36 312 367 434 434

313 83 313 368 435 435

314 119 314 369 436 436

315 67 315 370 437 437

316 49 316 371 438 438

317 146 317 372 439 439

318 115 318 373;374 440;441 441

319 115 319 375 442 442

320 96 320 376 443;444 444

321 137 321 377 445 445

322 35 322 378;379 446;447 447

323 54 323 380 448;449 448

324 56 324 381 450 450 68;69

325 59 325 382;383 451;452 451

326 53 326 384 453 453

327 49 327 385;386 454;455;456 456 58

328 55 328 387 457 457

329 59 329 388;389 458;459 458

330 31 330 390 460 460

331 36 331 391 461 461

332 40 332 392 462;463 462

333 40 333 393 464 464

334 19 334 394 465;466;467;468;469466

335 77 335 395 470 470

336 74 336 396 471 471

337 90 337 397;398 472;473 473

338 57 338 399 474 474

339 53 339 400 475 475

340 49 340 401;402 476;477 477

341 36 341 403;404 478;479 479

342 129 342 405 480 480

343 109 343 406 481 481 109

344 33 344 407;408 482;483 482

345 33 345 409 484 484

346 91 346 410;411 485;486 486 101

347 129 347 412 487 487

348 19 348 413;414 488;489;490 489



349 144 349 415 491 491

350 110 350 416 492 492

351 30 351 417;418 493;494 494

352 28 352 419 495 495

353 49 353 420 496 496

354 49 354 421;422 497;498 497

355 123 355 423 499 499

+ 356 8 356 424 500 500

+ 357 5;1;4 357 425 501;502 501

358 35 358 426;427 503;504;505 503

359 63 359 428 506 506

360 115 360 429 507;508;509 508

361 69 361 430 510;511 510

362 51 362 431 512 512

363 101 363 432 513 513

364 44 364 433 514 514

365 124 365 434 515 515

+ 366 5;1;4 366 435 516 516

367 65 367 436 517 517

368 145 368 437 518 518

369 12 369 438 519;520;521 520

370 12 370 439 522;523 522

371 36 371 440;441 524;525;526 526

372 27 372 442 527;528;529;530;531530

373 24 373 443 532;533 533

+ 374 5 374 444 534 534

375 42 375 445;446 535;536 536

376 89 376 447 537 537

377 147 377 448 538 538 128

378 45 378 449 539 539 53;54

379 32 379 450 540 540

380 42 380 451;452 541;542;543 543

381 33 381 453 544;545 544

382 139 382 454 546 546

383 82 383 455 547 547

384 72 384 456 548 548

385 106 385 457 549 549

+ 386 0 386 458 550 550

387 74 387 459 551 551 86

388 42 388 460;461 552;553 553

389 42 389 462;463 554;555 555

390 12 390 464 556 556 14

391 139 391 465 557 557

392 80 392 466 558 558

393 53 393 467 559 559

394 78 394 468 560 560

395 130 395 469 561;562;563 563

396 19 396 470 564 564

397 36 397 471 565 565

+ 398 5 398 472 566 566



399 17 399 473 567 567

400 19 400 474;475 568;569;570;571 570

401 35 401 476 572 572

402 15 402 477 573 573 16

403 49 403 478 574;575 575 61

404 61 404 479 576 576 75

405 27 405 480 577;578 578

406 103 406 481 579 579 106

407 24 407 482 580 580

408 15 408 483 581 581

409 94 409 484;485 582;583 582

410 60 410 486 584 584

411 12 411 487 585 585

412 23 412 488 586 586

413 115 413 489 587 587

414 27 414 490 588 588

415 77 415 491 589 589

416 86 416 492 590 590 98

417 132 417 493 591 591

418 35 418 494;495 592;593;594;595;596594

419 92 419 496 597 597

420 93 420 497 598 598

421 35 421 498 599 599

422 19 422 499;500 600;601;602 602

423 106 423 501 603 603

+ 424 3 424 502 604 604

425 31 425 503 605 605

426 27 426 504 606;607 606

427 77 427 505 608 608

428 53 428 506 609 609

429 88 429 507 610 610

430 91 430 508 611 611

431 35 431 509 612 612

432 118 432 510 613 613

+ 433 0 433 511 614 614

434 35 434 512 615 615

435 114 435 513 616 616

436 136 436 514 617 617 124

437 66 437 515 618 618

438 68 438 516 619 619

439 19 439 517;518 620;621;622;623 621

440 105 440 519 624 624 107

441 59 441 520 625;626 625

442 21 442 521 627 627

443 35 443 522;523 628;629;630;631;632;633633 39

444 133 444 524 634 634

445 33 445 525 635 635

446 126 446 526 636;637 636

447 70 447 527 638 638 84

448 91 448 528 639 639 101



449 77 449 529 640 640 93

450 28 450 530 641 641 30

451 49 451 531 642 642 62;63

452 132 452 532 643 643 122

453 69 453 533 644 644 79

454 27 454 534 645 645 27

+ 455 7 455 535 646 646 9

456 16;17 456 536 647;648 648

457 74 457 537 649 649

458 36 458 538;539 650;651 650

459 36 459 540 652;653 653

460 71 460 541 654 654 85

461 130 461 542 655 655

462 103 462 543 656 656

463 115 463 544 657 657

464 27 464 545 658 658

465 135 465 546 659 659

466 41 466 547 660 660

467 54 467 548 661 661

468 27 468 549 662 662

469 71 469 550 663 663

+ 470 3;6 470 551 664 664

+ 471 3;6 471 552 665 665

472 130 472 553 666 666

473 77 473 554 667 667

474 42 474 555 668 668

+ 475 8;6 475 556 669 669

476 110 476 557;558 670;671 670

477 91 477 559 672 672

478 149 478 560 673 673

479 99 479 561 674 674

480 68 480 562 675 675

481 77 481 563 676 676

482 77 482 564 677 677

483 46 483 565 678 678

484 74 484 566 679 679

485 35 485 567;568 680;681 681

486 35 486 569 682 682

487 31 487 570 683 683 34

488 77 488 571 684 684 94;95

+ 489 3 489 572 685 685 5;6

490 110 490 573 686 686

491 69 491 574 687 687

492 32 492 575 688;689 688

493 85 493 576 690 690

494 104 494 577 691 691

495 42 495 578 692 692

496 51 496 579 693 693

497 67 497 580;581 694;695 695

498 53 498 582 696 696 64



499 53 499 583 697 697 64

500 109 500 584;585 698;699 699

+ 501 8 501 586 700 700

+ 502 5 502 587 701 701 7;8

503 35 503 588;589 702;703;704 704 40

504 126 504 590 705 705

505 110 505 591 706 706

506 130 506 592 707 707 118;119

507 101 507 593 708 708

508 33 508 594 709 709

509 67 509 595 710 710

510 27 510 596 711;712 711

511 19 511 597 713 713

512 45 512 598 714 714 55

513 131 513 599 715 715

514 12 514 600 716 716

515 135 515 601 717 717

516 91 516 602 718 718

517 16 517 603 719;720 719

+ 518 7 518 604 721 721

519 26 519 605 722 722

520 26 520 606;607 723;724 724

521 83 521 608 725;726 725

+ 522 7 522 609 727 727

523 112 523 610 728 728

524 53 524 611 729 729

525 85 525 612 730 730

+ 526 3 526 613 731 731

527 16 527 614 732 732

528 30 528 615;616 733;734;735;736;737734

529 59 529 617 738 738

530 23 530 618 739 739

531 67 531 619 740 740

532 27 532 620;621 741;742 742

533 67 533 622 743 743

534 33 534 623 744;745;746;747;748746

535 27 535 624 749 749

536 61 536 625 750 750

537 60 537 626 751 751

+ 538 5 538 627 752 752

+ 539 5 539 628 753 753

540 27 540 629;630 754;755;756 754

+ 541 7 541 631 757 757 10

542 69 542 632 758 758 80

543 35 543 633;634 759;760;761 761

544 126 544 635 762 762

+ 545 9 545 636 763 763

546 127 546 637 764 764

547 61 547 638 765 765

548 44 548 639;640 766;767 766



549 91 549 641;642 768;769 768

550 141 550 643 770;771 770

551 12 551 644;645 772;773 773

552 77 552 646 774 774

553 58 553 647 775 775

554 16 554 648 776 776

555 67 555 649;650 777;778 778

556 110 556 651;652 779;780 780

557 32 557 653 781 781

558 33 558 654;655;656782;783;784 784

559 33 559 657 785 785

560 125 560 658 786 786

561 67 561 659 787 787

562 97 562 660 788 788

563 115 563 661 789 789 112

564 36 564 662 790 790

565 36 565 663 791 791

566 122 566 664;665 792;793 792

567 74 567 666 794;795 794 87

568 93 568 667 796 796

569 135 569 668 797 797

570 33 570 669 798 798

571 27 571 670;671 799;800 799

572 77 572 672 801;802 801

573 49 573 673 803 803

574 106 574 674 804 804

575 35 575 675 805 805 41;42;43

576 44 576 676 806 806

+ 577 1 577 677 807 807

+ 578 5 578 678 808 808

+ 579 5 579 679;680 809;810 809

580 53 580 681 811 811 65

581 77 581 682 812 812

582 130 582 683 813 813 120

583 109 583 684 814 814

584 48 584 685 815;816 815

585 128 585 686 817 817

586 71 586 687 818 818

587 56 587 688 819 819

+ 588 8 588 689 820;821 820

589 112 589 690 822 822

590 110 590 691 823 823

+ 591 3 591 692;693 824;825 824

+ 592 8 592 694;695 826;827 826

+ 593 5 593 696 828 828

594 76 594 697;698 829;830 830

595 35 595 699 831;832 831

596 126 596 700 833 833

+ 597 3 597 701 834 834

598 42 598 702;703 835;836 835



+ 599 5 599 704 837 837

+ 600 3 600 705 838 838

601 141 601 706 839 839

602 19 602 707 840;841;842;843 841 21

603 19 603 708 844;845;846 845 21

+ 604 3 604 709 847 847

605 33 605 710;711 848;849 849

606 33 606 712 850 850

607 58 607 713 851 851

+ 608 2 608 714 852 852

609 122 609 715 853;854 853

610 115 610 716 855 855

611 27 611 717 856 856

612 27 612 718 857;858;859 858 28

613 134 613 719 860;861 860

614 54 614 720 862 862

+ 615 5 615 721 863 863

+ 616 5 616 722;723 864;865 865

617 122 617 724 866 866

618 115 618 725 867 867

619 70 619 726 868 868

620 59 620 727 869 869

+ 621 7 621 728 870 870 11

622 126 622 729 871;872;873 873

623 33 623 730;731 874;875 875 38

624 40 624 732;733 876;877;878;879 877 44;45

625 28 625 734 880 880 31;32

626 33 626 735;736 881;882 881

627 46 627 737 883 883 56

628 143 628 738 884 884

629 40 629 739 885;886 886 46;47

630 44 630 740 887 887

631 96 631 741 888 888

+ 632 8 632 742 889 889

+ 633 8 633 743 890 890

634 124 634 744 891 891

635 115 635 745 892 892

636 36 636 746 893 893

637 139 637 747 894 894

638 24 638 748 895 895

639 49 639 749 896 896

640 33 640 750;751 897;898 898

641 38 641 752 899 899

642 60 642 753 900 900

643 98 643 754 901 901 105

644 54 644 755 902 902

645 110 645 756;757 903;904;905;906;907;908904

646 90 646 758 909 909

647 33 647 759 910;911;912 911

648 87 648 760 913 913



649 72 649 761 914;915 915

650 120 650 762 916 916

651 19 651 763 917 917 22

652 91 652 764 918 918

653 91 653 765 919 919

654 64 654 766 920;921 920

655 51 655 767 922 922

656 128 656 768 923 923

657 111 657 769 924 924

658 73 658 770 925 925

659 53 659 771 926 926 66

660 133 660 772 927 927

661 76 661 773 928 928

662 122 662 774 929 929

+ 663 7 663 775 930 930

+ 664 3 664 776 931 931

665 77 665 777 932 932 96

666 31 666 778 933;934 933

667 110 667 779 935;936 935

668 16 668 780 937 937 17

+ 669 3 669 781 938 938

+ 670 3 670 782 939 939

671 53 671 783 940 940

672 78 672 784 941 941

673 40 673 785 942 942 48

674 40 674 786 943 943

675 40 675 787;788 944;945 945

676 86 676 789 946 946

677 139 677 790 947;948 947 126

678 110 678 791 949 949

679 110 679 792;793 950;951 950

680 128 680 794 952 952

681 19 681 795;796 953;954 954

682 77 682 797;798 955;956 956

683 73 683 799 957 957

684 134 684 800 958 958

685 74 685 801 959;960 959

686 63 686 802 961 961

687 42 687 803 962 962

688 28 688 804 963 963

689 19 689 805 964 964

690 80 690 806 965 965

691 79 691 807 966 966

692 29 692 808 967 967 33

693 41 693 809 968 968 49;50

694 125 694 810;811 969;970 970

695 115 695 812 971 971

696 45 696 813 972 972

697 112 697 814;815 973;974;975;976;977976 110

698 19 698 816 978 978



699 19 699 817;818 979;980;981 980 23

700 66 700 819 982 982

701 88 701 820 983 983

+ 702 8 702 821 984;985 984

703 53 703 822;823 986;987 987

704 40 704 824 988 988

705 33 705 825;826;827989;990;991;992 991

706 112 706 828 993 993

707 80 707 829 994 994

708 115 708 830;831 995;996 995 113

709 53 709 832 997 997

710 53 710 833 998 998

711 92 711 834 999 999

712 124 712 835 1000 1000

713 53 713 836;837 1001;1002 1002

714 130 714 838 1003 1003

715 122 715 839;840 1004;1005 1005

716 144 716 841 1006 1006 127

717 98 717 842 1007 1007

718 33 718 843 1008;1009 1009

+ 719 5 719 844 1010;1011 1011

720 53 720 845 1012 1012

721 19 721 846 1013 1013

722 35 722 847;848 1014;1015 1015

723 31 723 849;850 1016;1017 1016 35;36

724 30 724 851 1018 1018

725 30 725 852;853 1019;1020;1021;10221019

726 72 726 854 1023 1023

727 112 727 855 1024 1024

728 122 728 856 1025 1025

729 30 729 857;858 1026;1027;10281026

730 122 730 859;860 1029;1030 1029

+ 731 8 731 861 1031 1031 13

732 69 732 862 1032 1032 81

733 69 733 863 1033 1033 82

734 92 734 864 1034 1034

735 84 735 865 1035 1035

+ 736 7 736 866 1036 1036

737 19 737 867 1037 1037

738 97 738 868 1038 1038

739 30 739 869 1039;1040;10411039

740 27 740 870 1042 1042

741 30 741 871 1043 1043

742 36 742 872 1044 1044

743 36 743 873;874 1045;1046 1046

744 36 744 875 1047 1047

745 87 745 876 1048 1048

746 44 746 877;878 1049;1050;1051;10521052 52

747 28 747 879 1053 1053

+ 748 5;1;4 748 880 1054 1054 2



749 116 749 881 1055 1055

750 33 750 882 1056 1056

751 33 751 883;884 1057;1058 1058

752 19 752 885 1059;1060 1059

753 43 753 886 1061 1061 51

754 75 754 887 1062 1062

755 39 755 888 1063 1063

756 67 756 889;890 1064;1065 1065

757 16 757 891 1066 1066 18

758 20 758 892;893;894;8951067;1068;1069;1070;1071;1072;10731071 24;25

759 14 759 896 1074 1074

760 87 760 897 1075 1075

761 40 761 898;899 1076;1077 1077

762 51 762 900 1078 1078

763 49 763 901 1079 1079

764 49 764 902;903 1080;1081 1081

765 48 765 904 1082 1082

766 27 766 905 1083 1083 29

767 49 767 906 1084 1084

768 49 768 907 1085 1085

769 19 769 908;909 1086;1087;10881086 19

770 36 770 910 1089 1089

771 62 771 911 1090 1090

+ 772 3 772 912 1091 1091

773 97 773 913 1092 1092

774 18 774 914 1093 1093

+ 775 5 775 915 1094 1094

776 49;26 776 916 1095 1095

777 49;26 777 917;918 1096;1097 1097

778 126 778 919 1098;1099 1099

779 46 779 920 1100 1100

780 77 780 921 1101 1101

+ 781 2 781 922 1102 1102

782 115 782 923 1103;1104;11051104

783 109 783 924 1106 1106

784 18 784 925;926 1107;1108 1107

785 30 785 927 1109 1109

786 30 786 928;929 1110;1111 1110

787 44 787 930;931 1112;1113 1113

788 44 788 932;933 1114;1115 1115

789 45 789 934 1116 1116

790 27 790 935 1117 1117

791 110 791 936 1118 1118

792 69 792 937 1119 1119

793 85 793 938 1120 1120

794 23 794 939;940 1121;1122 1121

795 91 795 941 1123 1123

796 69 796 942 1124 1124 83

797 44 797 943 1125 1125

798 121 798 944 1126 1126



799 93 799 945 1127 1127 102

800 63 800 946 1128 1128

801 115 801 947 1129 1129

802 50 802 948 1130 1130

803 93 803 949 1131 1131 103

804 93 804 950 1132 1132 103

805 72 805 951 1133 1133

806 77 806 952 1134 1134
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Sequence N-term cleavage windowC-term cleavage windowAmino acid beforeFirst amino acidSecond amino acidSecond last amino acidLast amino acidAmino acid after

AAFLGSEVRTKPVLKKKAAFLGSEVAFLGSEVRLRDDTLPKK A A V R L

AAFMAVGETALSRDEVGKSKKAAFMAVGEVGETALSRVINATPTMK A A S R V

AAIAEEQILNKVASEMNTKAAIAEEQIAEEQILNKQRAKRPISK A A N K Q

AAIEDGWVPGKRKDGASWKAAIEDGWVEDGWVPGKNLFTVEDAK A A G K N

AALANVYEYRAQDFEGVRAALANVYELANVYEYRGFLETGNLR A A Y R G

AANQGALPPDLSLIVKYPNEQAARAANQGALPPDLSLIVKARHGGCDYR A A V K A

AASLSPKDPERKIMSSIEKAASLSPKDLSPKDPERARLLSFVVK A A E R A

AAVDHYTGVMDCLTKHPAVVAAKAAVDHYTGGVMDCLTKIVKKEGFSK A A T K I

AAVEEGILPGGGTALVKDDALNATRAAVEEGILGGGTALVKASRVLDEVR A A V K A

AAVYDLQYILKNPKHTAWRAAVYDLQYYDLQYILKASPLNFLLR A A L K A

ACTLTFESRLLEVKENRACTLTFESCTLTFESRHQAKSPVRR A C S R H

ADFLVPGENQVTPSSTPYISLKIPNLKIIKADFLVPGESTPYISLKVLVRSAKQK A D L K V

ADTYLLDDPLAAVDEHVARLARAVYARADTYLLDDAVDEHVARHLIEHVLGR A D A R H

AEAESLYQSKEDIAQKSKAEAESLYQAESLYQSKYEELQITAK A E S K Y

AELDSNSLWNAYWLRVELNKDMKAELDSNSLLWNAYWLRLTTNWNRLK A E L R L

AESDAVAEANDIDDVKGVVGSKAESDAVAEAEANDIDD________K A E D D -

AFAEAYR TGTQVFGKAFAEAYRQKAFAEAYRQAASQSVKK A F Y R Q

AFAPTTVNSGRIAEQIFWRAFAPTTVNPTTVNSGRGKEFEGAVR A F G R G

AFLLDPAVLILDEATSALDSQSEEIVAKKQRIALARAFLLDPAVQSEEIVAKNLQRRVERR A F A K N

AFQFFQLNNVPRDPSKTIPKAFQFFQLNFQLNNVPRLFIFKPNSK A F P R L

AFSMNPAFQTSHTFSIGSQALPKGLRADLNKAFSMNPAFIGSQALPKYAFSALFAK A F P K Y

AFSPLAEKKLPKENYSKAFSPLAEKFSPLAEKKETKSKYDDK A F K K E

AGAEIVPK IGDSIFDKAGAEIVPKAGAEIVPKLMEKAKAKK A G P K L

AGDLTEIGEKKRDFEILKAGDLTEIGDLTEIGEKGITLSGGQK A G E K G

AGESGSEGSQSVPIEIPKKYSNDELKAGESGSEGSVPIEIPKKPMSEYVTK A G P K K

AGFPLQDLEFVQFHPSGIYGSGCLITEGARDGNAMVSRAGFPLQDLCLITEGARGEGGFLVNR A G A R G

AGISYAAYLNVAAQAIR________________NVAAQAIRSSLKTELQK A G I R S

AGLTFPVGRASQSRSAKAGLTFPVGGLTFPVGRVHRLLRRGK A G G R V

AGREELER YNEFLYSKAGREELERAGREELERVNV_____K A G E R V

AHGGFSVFTGVGERELINNIAKAHGGFSVFVFTGVGERTREGNDLYK A H E R T

AHGNSGHDITTFGRRIQSVTLKAHGNSGHDHDITTFGRIPEAMFRSK A H G R I

AHQTELTHHLLPRARAYRIIRAHQTELTHLTHHLLPRNEWIKAQER A H P R N

AIADLAVGEAKLAYIGSDKAIADLAVGDLAVGEAKYRLAGSFTK A I A K Y

AIFEILNK FQDVTREKAIFEILNKAIFEILNKSNYDTNRKK A I N K S

AIFTDNSLLPSLIKPVQAAQDVKSLVQTGSKAIFTDNSLVQAAQDVKYIIHFDSIK A I V K Y

AIFTESVK TSATVLGRAIFTESVKAIFTESVKNVAAGCNPR A I V K N

AIGVLPQLIIDRTVLFGVARAIGVLPQLLPQLIIDRAVGAPIERR A I D R A

AIGYQWYWKISPAMTIKAIGYQWYWIGYQWYWKYEYSDFINK A I W K Y

AIIVLSTSGTTPRAVFEQKAKAIIVLSTSSTSGTTPRLVSKYRPNK A I P R L

AIQQAADEVASGKGLDPKISKAIQQAADEADEVASGKLDDHFPLVK A I G K L

AISGTYMSLIKRKRDHAQKAISGTYMSGTYMSLIKERRKNNDIK A I I K E

AISLGLR ETLSYFARAISLGLRLRAISLGLRLGSNILAGR A I L R L

AKQPVKDGPLSTNVEAKNGIKFSLKAKQPVKDGLSTNVEAKLNDKQTGLK A K A K L

AKVSDSGIVTLAYKPDASSQVKAKVSDSGIGIVTLAYKQLLRPGVTK A K Y K Q

ALDADAFQRTDTEAAIKALDADAFQLDADAFQRVLEELLSEK A L Q R V

ALEEANADLEVKASYLDKVRALEEANADANADLEVKIRDWYQRQR A L V K I

ALEESNYELEGKASYLDKVRALEESNYESNYELEGKIKEWYEKHR A L G K I

ALELKPDYSKKVVEMSTKALELKPDYELKPDYSKVLLRRASAK A L S K V

ALENPTRPFLAILGGAKKELKYFGKALENPTRPLAILGGAKVADKIQLIK A L A K V



ALNAEGTCTGEHGVGIGKLVDRMVKRALNAEGTCEHGVGIGKREYLLEELR A L G K R

ALQVTPPEHKAVLHGGTKALQVTPPEQVTPPEHKSDIPPPPDK A L H K S

ALTTLVYSDNLNLQRFYSGGPLKALTTLVYSSDNLNLQRSAALAFAEK A L Q R S

ALTVYPQPADLLGIYQREAASKFYKALTVYPQPDLLGIYQRSIPEAIYEK A L Q R S

ALVEAFYR AVRKDKKRALVEAFYRALVEAFYRTNLPNMFQR A L Y R T

ALVHHYEECAERFKNTEEGKALVHHYEEHYEECAERVKIQQQQPK A L E R V

ALWVFPEGTRENVKKNKRALWVFPEGWVFPEGTRSYTSELTMR A L T R S

AMFGFKKEEGYAKFAFKDKIKAMFGFKKEKKEEGYAKWFAGNLASK A M A K W

AMLNNSMSLYRDQATKTRKAMLNNSMSNNSMSLYRCHTIMNCTK A M Y R C

AMTIWQR ALSYDEQKAMTIWQRVKAMTIWQRVKFYNWTFK A M Q R V

ANEELLQAKKELEEKLKANEELLQANEELLQAKHANEVGLLK A N A K H

ANELVESYRPISEGPERANELVESYNELVESYRKASNKAYFR A N Y R K

ANELVESYRKPISEGPERANELVESYELVESYRKASNKAYFER A N R K A

ANFTAEEKDKYALALKGEPDFSNKANFTAEEKDKYALALKDKGNQFFRK A N L K D

ANLLSSSNFEATKNQSFIQQKANLLSSSNSSNFEATKKSVLKQVQK A N T K K

ANLLSSSNFEATKKNQSFIQQKANLLSSSNSNFEATKKSVLKQVQDK A N K K S

ANLQFQERFLYILRSKANLQFQERANLQFQERERKERERKK A N E R E

ANQEVLEWLFKLAGPLHGRANQEVLEWEVLEWLFKLREEVKGDR A N F K L

APADVNAIADETTPLNSKHDENGVVRAPADVNAIETTPLNSKHSKIVDFTR A P S K H

APDFVESNTIFNLNTVKNKSVIYNKAPDFVESNIFNLNTVKSSSIEFLLK A P V K S

APGFGDNRQVKVCAVKAPGFGDNRAPGFGDNRKNTIGDIAK A P N R K

APGFGDNRKQVKVCAVKAPGFGDNRPGFGDNRKNTIGDIAVK A P R K N

APGILPR GRSRAQVKAPGILPRRKAPGILPRRSVHEPVQK A P P R R

APGQSTVGLLAQLAKSKVNKTKKAPGQSTVGGLLAQLAKQLGFFGSFK A P A K Q

APILINNLLDSGIRAALNDPAKAPILINNLNLLDSGIRLMSKNTPIK A P I R L

APMTFFETTPIGRLMTNSVLRAPMTFFETFETTPIGRILNRFSNDR A P G R I

APTFFVSQDDNNFETEFFPRIEGKRTLRAPTFFVSQFETEFFPRDSEAERRIR A P P R D

APVPLTLEEQIDNVSLRKGKNQFEKAPVPLTLEQIDNVSLRYGNELEGRK A P L R Y

AQAQNLAAEEEERDFINEYKKAQAQNLAALAAEEEERLYIKHKKIK A Q E R L

AQIYDDQLQNYRTLFQATYKAQIYDDQLDDQLQNYRDAGAQDFGK A Q Y R D

AQLAPLIK EVITVVEKAQLAPLIKAQLAPLIKKLPQGFDTK A Q I K K

AQSTWGNSDFSREMVSKAGKAQSTWGNSWGNSDFSRRLRVLASLK A Q S R R

AQVNSLIQQNTARVVPPKYTKAQVNSLIQLIQQNTARESSKNLLSK A Q A R E

AQYEEIAQRDSIIAEVKAQYEEIAQQYEEIAQRSKEEAEALK A Q Q R S

ARPVITDLFKLIWATGNKARPVITDLPVITDLFKKIPEQNSSK A R F K K

ASAPGSVILLENLRPEVEAAVKASAPGSVIVILLENLRYHIEEEGSK A S L R Y

ASEFYYGFAGPKAKFLVFERASEFYYGFYYGFAGPKEKLSSTSTR A S P K E

ASLPNEPICTENLTPFIKTEKLYLMRASLPNEPIENLTPFIKLLPTRGKSR A S I K L

ASLVYHDGSFNDSRMLTTDNLKASLVYHDGDGSFNDSRLNATLAITK A S S R L

ASNNDATFGIKEIADEKEKASNNDATFNDATFGIKKNDLKKSNK A S I K K

ATFLKDDLPYYVNALADVLYKDREYITLKATFLKDDLALADVLYKTAFKPHELK A T Y K T

ATFSVDSR IGDGLSDRATFSVDSRATFSVDSRDTSLMERVR A T S R D

ATIDILHAK EKLDSKGKATIDILHATIDILHAKVNVLNSKIK A T A K V

ATLSTLFQELNVPKKTYCPYCKATLSTLFQFQELNVPKSKALVLELK A T P K S

ATMNCKLPNSNVNIEFATRAFLQVGAKATMNCKLPVNIEFATRYLPDASSQK A T T R Y

ATTPNVNDPIYFLRFPLVGLPKATTPNVNDNDPIYFLRGVFGCEPRK A T L R G

AVADVWSDLEAEFKSPYDLNGKAVADVWSDSDLEAEFKQQAISKKIK A V F K Q

AVAFSQYPHFSYSTTGSSINELWRMLKDGVKKAVAFSQYPSSINELWRQIKALDSEK A V W R Q

AVAHTVADTLQPGLPHKPLPSDLGKLDLVVFGRAVAHTVADPLPSDLGKESIANLDKR A V G K E

AVDALVPIGREPVQTGLKAVDALVPIDALVPIGRGQRELIIGK A V G R G



AVHETIAEGKEYATRISKAVHETIAEHETIAEGKHTTRDIGGK A V G K H

AVLEGKYDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKKDTVASFKAVLEGKYDGIEDVVAKAEKLAAEAK A V A K A

AVLEYGEPIVVDGKHRNKFRSRAVLEYGEPEPIVVDGKYGEMYKDSR A V G K Y

AVVAQFNASQLITQRSIVNEVLKAVVAQFNAASQLITQREKVSRLIRK A V Q R E

AVVEACGLKRPFNEARYKAVVEACGLVEACGLKRDFEILKAGK A V K R D

AWISLAVEGEPVNSPNYFVAKLRDDTLPKAWISLAVESPNYFVAKLAAQIFGSK A W A K L

AYFSCTSAHTCTGDGNAMVSRIATGGYGRAYFSCTSADGNAMVSRAGFPLQDLR A Y S R A

AYGEGEEHEPVVEIPKKAERDEIKAYGEGEEHEPVVEIPKRPASAYVTK A Y P K R

AYLDELKDVRVENEDQYKAYLDELKDLDELKDVRQELGVPLKK A Y V R Q

AYLEDFYNFVTEEIPEPAKIIRNKLYKAYLEDFYNEEIPEPAKECMQTLLGK A Y A K E

AYTEQNVETAHVAKLQGPEALKAYTEQNVEVETAHVAKESEEGESEK A Y A K E

CSNTTLPSEPLDTSKRVHVPMEVRCSNTTLPSEPLDTSKRTNTSPGPVR C S K R T

DADEQGIHIRAIFESFVRDADEQGIHDEQGIHIRKAGVTIEDR D A I R K

DAFIVLDSAKVVVELGGKDAFIVLDSFIVLDSAKNLDALSSIK D A A K N

DALASHYGDEYINREDLLQDVRDALASHYGYGDEYINRYVKEEWVFR D A N R Y

DANNEWFFNRQVTCYGYKDANNEWFFNNEWFFNRERGLPSWSK D A N R E

DAPTFQESALIADKLSINGIGKDAPTFQESESALIADKLLSVMKAGK D A D K L

DAPTFQESALIADKLLSVMKLSINGIGKDAPTFQESDKLLSVMKAGTYPKISK D A M K A

DATIPTNEFVVDIIKNQFIQFLKDATIPTNEEFVVDIIKAEQTYINTK D A I K A

DEDISGASYERCKSLDLEKDEDISGASISGASYERNPKVYVKPK D E E R N

DEEGQDVLLFIDNIFRLTIAEYFRDEEGQDVLLFIDNIFRFTQAGSEVR D E F R F

DEGKHYDTENNFEIQGLPKTLPSANSKDEGKHYDTFEIQGLPKLPNLLSDIK D E P K L

DELATLQARIAEGWIPRDELATLQAELATLQARLGEMIARLR D E A R L

DFAGDVR GNEYRRKRDFAGDVRVRDFAGDVRVAFTAPSSR D F V R V

DFDNIQNFIVEEKEELEKLSRDFDNIQNFQNFIVEEKLQPVLRATR D F E K L

DFIQEHVPGPKGEISFISKDFIQEHVPQEHVPGPKESTHLFVCK D F P K E

DFQSYIVSSLPGSTDKALSSNISRDFQSYIVSSLPGSTDKSLDFLNQSR D F D K S

DFYHATPAAFDVQTTTANGIKNINDLLNKDFYHATPATTTANGIKFSLKAKQPK D F I K F

DFYTAEGEYRWPEEIKERDFYTAEGEYTAEGEYRVDARASETR D F Y R V

DGGLEMALGASTLLLGAGVIRGYLLHMNRDGGLEMALLLGAGVIRGMPSRFTKR D G I R G

DGPLSTNVEAKLKAKQPVKDGPLSTNVLSTNVEAKLNDKQTGLK D G A K L

DGTEVLQSIEDRLQRSSFPKDGTEVLQSVLQSIEDRKKLDGLYEK D G D R K

DGTHYLSNVRRRFGMKHKDGTHYLSNTHYLSNVRTGLIVAIFK D G V R T

DGVAHLLNRGGSRYATKDGVAHLLNGVAHLLNRFNFQNTNTK D G N R F

DGVYENIPFKMKRSVHFKDGVYENIPVYENIPFKVKGRKTPYK D G F K V

DIALGSSVVSIKSDVGQGPRDIALGSSVGSSVVSIKNQALGGSLR D I I K N

DIDNGYTLSLMYKQESEELKKDIDNGYTLYTLSLMYKRFKARFNSK D I Y K R

DIENQYETQITQIEHEVSSSGQEVQSSAKQLIAKNRKDIENQYETQEVQSSAKEVTQLRHGK D I A K E

DIGGSSSTTDFTNEIINKAEGKHTTRDIGGSSSTFTNEIINKLSTM____R D I N K L

DINSQGFK YLENCNPRDINSQGFKDINSQGFKIALELLAKR D I F K I

DKDHPNTLHVRSRPLAGGRDKDHPNTLHPNTLHVRGGIPGMFVR D K V R G

DKFVEGLSNNKRWKSLSTKDKFVEGLSVEGLSNNKYKIITGAWK D K N K Y

DKFVEGLSNNKYKRWKSLSTKDKFVEGLSGLSNNKYKIITGAWAAK D K Y K I

DKGEILQR ITGTIHDRDKGEILQRDKGEILQRCHPLGWFDR D K Q R C

DKVATLEQILWRYVTGVIARDKVATLEQTLEQILWRVLRGNLFFR D K W R V

DLDDMTFGERSSFDVTERDLDDMTFGDDMTFGERIIYHCKKQR D L E R I

DLFEYTLANQMLTAMAQGYAAEISARDTDANVPRDLFEYTLAYAAEISARRNAMDNASR D L A R R

DLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKSLVSKELKDLQSTLDNLTVDDLTKIKPEIDAKK D L T K I

DLTHVEPPKDLDVILVAPKHGFSPVFKDLTHVEPPDVILVAPKGSGRTVRSK D L P K G

DLVPDLTNFYQQYKLPHMFIVKDLVPDLTNTNFYQQYKSIQPYLQRK D L Y K S



DLYATIFGLRKEYIASRRDLYATIFGYATIFGLRHTYNTKVGR D L L R H

DQDSAVVSSNIKGLFTLFVRDQDSAVVSAVVSSNIKKIVADLKKR D Q I K K

DQDSAVVSSNIKKGLFTLFVRDQDSAVVSVVSSNIKKIVADLKKGR D Q K K I

DQGELIGILNNLGYSKSGEKKSPKDQGELIGILNNLGYSKDQVFKF__K D Q S K D

DQPSVGVTTAFSILDTLKSTLHQLAKDQPSVGVTFSILDTLKSMSYLKIFK D Q L K S

DQSQNENLAQEEKCGPCYGAKDQSQNENLENLAQEEKVCCQDCDAK D Q E K V

DRFGNLNVMKWDVPGYKDRFGNLNVRFGNLNVM________K D R V M -

DRIDSVSQLQNVAETTKNKHVEAVKDRIDSVSQQNVAETTKVLFDVSKEK D R T K V

DRNSVIDAIVETHKLNPALSLKDRNSVIDADAIVETHKNLDGYVVNK D R H K N

DRYDDALNATREVEVGEKKDRYDDALNDDALNATRAAVEEGILK D R T R A

DSAYTLGQLGLVQFRYIPQEISRDSAYTLGQQLGLVQFRDLNSKVRAR D S F R D

DSGLWGFSTATRNHFSLSYKDSGLWGFSWGFSTATRNVTMIDDLK D S T R N

DSPLSVDSKAEFQETLKDSPLSVDSSPLSVDSKTVNYFDIIK D S S K T

DSSPINYGEEKNTSFFQIRDSSPINYGPINYGEEKSSELQKSGR D S E K S

DTDYDDFEMRLAAGPVKKDTDYDDFEDYDDFEMRGMALKVEEK D T M R G

DTSHGEITLSAPYKHEVLKTVRDTSHGEITITLSAPYKGHFQYCFLR D T Y K G

DVAAPVTLKKHTLSWQKDVAAPVTLVAAPVTLKYRRVIDHTK D V L K Y

DVALEFKDQGITLMGRAISGSSARDVALEFKDQGITLMGRREQNVAKER D V G R R

DVETNELVRKVIGAEARDVETNELVVETNELVRINAKCVVNR D V V R I

DVFLSQYFFTGLRNLNKEVSRDVFLSQYFQYFFTGLRADLNKAFSR D V L R A

DVKEIHEESKNSNAMGWRDVKEIHEEKEIHEESKSVMKKVDGR D V S K S

DVTTFLNWCAEPEHDERATTSQMAKDVTTFLNWAEPEHDERKRLGLKTVK D V E R K

DVTTFLNWCAEPEHDERKATTSQMAKDVTTFLNWEPEHDERKRLGLKTVIK D V R K R

DWEPQESEELKKGTAIYMARDWEPQESEQESEELKKDIDNGYTLR D W K K D

DYAVFEPGSRVAGANFGRDYAVFEPGAVFEPGSRHVGLDIKGR D Y S R H

DYFSPSSEELVVSSNHLLNKSPKGHVIRDYFSPSSESSNHLLNKYVYNARKSR D Y N K Y

DYLTTSPVRCSREEFTRDYLTTSPVYLTTSPVRFQVLKLYQR D Y V R F

DYNEDLVDGRLQKTNIIRDYNEDLVDNEDLVDGRSFWPKEIWR D Y G R S

DYSLGATLNNEQITTVDFFQNVNAFLQVGAKMALSYFAKDYSLGATLAFLQVGAKATMNCKLPK D Y A K A

DYVDQDLRVEFAAELRDYVDQDLRDYVDQDLRKWMPELSKR D Y L R K

DYVDQDLRKVEFAAELRDYVDQDLRYVDQDLRKWMPELSKER D Y R K W

EAAEAAIQVEVLENLQSVLKNVSSSDAREAAEAAIQENLQSVLK________R E A L K -

EAISNQFIQFLKYSRYPALREAISNQFINQFIQFLKDATIPTNER E A L K D

EALNAVHATVKRFAFLDAKEALNAVHANAVHATVKVMGDEFNWK E A V K V

EALQILNLTENTLTKFDPKMNSKEALQILNLLTENTLTKKKLKEVHRK E A T K K

EANPSTQVPQSDTFPNGSKYVSYSLYREANPSTQVDTFPNGSKRKTLVILGR E A S K R

EATFTTNVENGERIPSDPSEREATFTTNVTNVENGERLSMQQGKER E A E R L

EAYPGDVFYLHSRLLRRPPGREAYPGDVFDVFYLHSRLLERAAKLR E A S R L

ECPNIAGFIKPHIDEALKLITKYGPKECPNIAGFPHIDEALKQLPVFQAHK E C L K Q

EDNFDGVDRDTELTMVREDNFDGVDDNFDGVDRTHKNWRRTR E D D R T

EDVLSAWAGVRPLVRYIEFPVKREDVLSAWAAGVRPLVRDPRTIPADR E D V R D

EDYPNRDDEHWMKESRGAHAREDYPNRDDRDDEHWMKHTLSWQKDR E D M K H

EEGIGSFYSGFTPILFKGGFSRILKEEGIGSFYGFTPILFKQIPYNIAKK E E F K Q

EFDEAYDLFEVQREFTARYEKEFDEAYDLYDLFEVQRVLNNCFSYK E F Q R V

EFINDPR ADLSSNTKEFINDPRNKEFINDPRNPRFAKGGK E F P R N

EGELVKR FGSDRLVKEGELVKRTKEGELVKRTGNIVDVPK E G K R T

EGFSHLYK CLTKIVKKEGFSHLYKEGFSHLYKGITSPILMK E G Y K G

EGICGSCAMNIGGRLTFRRSCREGICGSCACAMNIGGRNTLACICKR E G G R N

EGLALSSNISRENSAVAAKEGLALSSNALSSNISRDFQSYIVSK E G S R D

EGTVPTDLDQETGLARTLIGPGAKEGTVPTDLDQETGLARLELLGKLEK E G A R L



EGVYEAVESLKRNIKQTDHKEGVYEAVEEAVESLKRNKIGLKGLK E G K R N

EHAALEPR NFGEGSSREHAALEPREHAALEPRFLGGFAIIR E H P R F

EISDAQEIR YEYSSFLKEISDAQEIISDAQEIRLKIMSSIEK E I I R L

EITTSEEIAQVATISANGDSHVGKEFLSANKKEITTSEEINGDSHVGKLLASAMEKK E I G K L

EIWSQYAPQLKDGRSFWPKEIWSQYAPSQYAPQLKDFMKPENEK E I L K D

EKDELDNIEVSKLEAEAAAKEKDELDNILDNIEVSK________K E K S K -

EKFYAELAERHMDKINKREKFYAELAFYAELAERKKQEN___R E K E R K

EKGELSKELLASLKNELLTEIREKGELSKEKELLASLKSATESFVAR E K L K S

ELDHDTADEIDEKNLKSASKKELDHDTADTADEIDEKTRLLARDIK E L E K T

ELDSWFQDVTRSELYAIAKELDSWFQDSWFQDVTREKAIFEILK E L T R E

ELEALVAMKPSQFKEEDILLKKELEALVAMAMKPSQFKIVYYLDSPK E L F K I

ELIVAITSDKATETGAPKELIVAITSIVAITSDKGLCGSIHSK E L D K G

ELIVAITSDKGLCGSIHSQLAKATETGAPKELIVAITSSIHSQLAKAVRRHLNDK E L A K A

ELKDLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKETESLVSKELKDLQSTLTVDDLTKIKPEIDAKK E L T K I

ELLASLK REKGELSKELLASLKSKELLASLKSATESFVAK E L L K S

ELLSTVMR EAVDRNEKELLSTVMRELLSTVMREKKAALDRK E L M R E

ELMDENFCRERWFPSSRELMDENFCLMDENFCRREDKKDLWR E L C R R

ELSDLENK EEIKNLEKELSDLENKELSDLENKLGKK____K E L N K L

ELTYDLLQEMPLLNQTIKRVLDGGKKELTYDLLQPLLNQTIKETLRMHHPK E L I K E

ELVTAPLDGTILEGVTRLNKVTGKKELVTAPLDTILEGVTRDSVLTLARK E L T R D

EMKETGVINLEGESKREGNDLYREMKETGVIINLEGESKVALVFGQMR E M S K V

EMSVDALQNYLQVKFNASGLGREMSVDALQLQNYLQVKAVRAKLDER E M V K A

EMVSVEFDKFGSLMGSKEMVSVEFDMVSVEFDKKGNEKKSNK E M D K K

EMVSVEFDKKFGSLMGSKEMVSVEFDVSVEFDKKGNEKKSNLK E M K K G

ENAPSIVFIDEIDAIGKRDLFKTARENAPSIVFDEIDAIGKARQKGNFSR E N G K A

ENIDPINQYTDEAIWRQVFEGTVRENIDPINQYTDEAIWRALELSHLKR E N W R A

ENLEVSGENVVEADLKRFADKVYTKENLEVSGEVVEADLKRFVDESLLSK E N K R F

ENPFGNSIYQQGFYSRRIYQQSVKENPFGNSIYQQGFYSRYVRSETDYK E N S R Y

ENTEGEFSGLEHESVPGVVESLKDIDLIVIRENTEGEFSPGVVESLKVMTRPKTER E N L K V

ENTEGEYSGIEHIVCPGVVQSIKNVDLVLIRENTEGEYSPGVVQSIKLITRDASER E N I K L

EQDPDNVFLANKKKFRKIRKEQDPDNVFDNVFLANKQWAIINGIK E Q N K Q

EQIVPILNAPRSAALLENREQIVPILNVPILNAPRTSFTESKGR E Q P R T

EQQVSVNNNSSHFEAKLSNLPAVKEQQVSVNNNSSHFEAKKLQKSLRTK E Q A K K

ERPIRDPNTWHRIKEDSFDRERPIRDPNRDPNTWHRTDIDANVAR E R H R T

ESEEGESEPIEEDWLVLDDAEETKESHVETAHVAKESEEGESEAEETKESH________K E S S H -

ESELLGGTFKRSALKLVRESELLGGTELLGGTFKSTLDREYIR E S F K S

ESEVSGSVASGSSTGVKGGKKTVKKESEVSGSVSGSSTGVKTSNTKVSSK E S V K T

ESIANLDKLRPLPSDLGKESIANLDKIANLDKLRNANGSRSTK E S L R N

ESNFLIDFLMGGVSAAVAKPPAPAPKKESNFLIDFGVSAAVAKTAASPIERK E S A K T

ESTLHLVLRLSDYNIQKESTLHLVLSTLHLVLRLRGGIIEPK E S L R L

ETESLVSK KHAMTNAKETESLVSKETESLVSKELKDLQSTK E T S K E

ETFLAGLIDSDGYVTDEHGIKSTDNIGTRETFLAGLIVTDEHGIKATIKTIHTR E T I K A

ETGVINLEGESKNDLYREMKETGVINLEINLEGESKVALVFGQMK E T S K V

ETSNFIKK SRFQEIVKETSNFIKKETSNFIKKVGYNPKTVK E T K K V

ETVELESEAFELKKVLFDVSKETVELESEESEAFELKQKVELAHEK E T L K Q

ETVESESSQTALSKSPPVVAYRETVESESSSSQTALSKSPNKHNRIR E T S K S

EVAAFAQFGSDLDASTKKLFLAQYREVAAFAQFSDLDASTKQTLVRGERR E V T K Q

EVDAIEYLEQQLKGYRGIFGKEVDAIEYLEYLEQQLKFIDAEIIEK E V L K F

EVFEAATR AKTGYGVREVFEAATREVFEAATRASLMGKSKR E V T R A

EVGIVFGETLILDRLTAVHVAKEVGIVFGEGETLILDRAGKSDDNQK E V D R A



EVKDEQSYIVIRRKLSKLTREVKDEQSYEQSYIVIRERTHRNTAR E V I R E

EVNCQIVVRSKKKALCKEVNCQIVVVNCQIVVRDFSNAAIKK E V V R D

EVNELLQR DERAQSQREVNELLQREVNELLQRQSAWSSSDR E V Q R Q

EVPAEPETQPPVQVKVPAVVNEKEVPAEPETTQPPVQVKKEEVPPVVK E V V K K

EVPAVVNEKVVQDSEPKEVPAVVNEVPAVVNEKEVPAEPETK E V E K E

EVQEQVQHTVRSEVFRRVKEVQEQVQHEQVQHTVRLLDSNNPPK E V V R L

EVSEVIDDGESSRVRQTKIYKEVSEVIDDIDDGESSRYGGFITKEK E V S R Y

EVTAALENAAVGLVAGGKGLAPEGSKEVTAALENVGLVAGGKSKLFTPMMK E V G K S

EYIVPEILEAYVKESFTRHLREYIVPEILEILEAYVKGDVKVLKKR E Y V K G

EYPDLTLETELIDNSVLKNVAKELSKEYPDLTLELIDNSVLKVVTNPSAYK E Y L K V

FACNDQYQKEAPKRATKFACNDQYQACNDQYQKIFKNLFNTK F A Q K I

FADDLSNSQLAKLLEDTPPKFADDLSNSLSNSQLAKKQERATLKK F A A K K

FAFDFAK PKTERIARFAFDFAKKRFAFDFAKKYNRKSVTR F A A K K

FAIQDNHHITKVSFLEKPKFAIQDNHHQDNHHITKVTENLFSKK F A T K V

FALAGAIGCGSTHSSMVPIDVVKYSVSDYMKFALAGAIGMVPIDVVKTRIQLEPTK F A V K T

FAQGYELSRVSTKLLIKFAQGYELSAQGYELSRRERNQLRRK F A S R R

FDDLIAEENPIMQTALRGYKKLGLKFDDLIAEEPIMQTALRRLPEDESYK F D L R R

FDGILGLGYDTISVDKGLTFAFGKFDGILGLGYDTISVDKVVPPFYNAK F D D K V

FFDATPTGRKVLHSKIRFFDATPTGFDATPTGRIMNRFSKDR F F G R I

FFIDNLGYDTASRGGYEVFKKFFIDNLGYLGYDTASRYKNSVYMGK F F S R Y

FFLGEENRVRLVSKSEPKFFLGEENRLGEENRVRFIGDSVAAK F F V R F

FFVGEGLPYEPFAFEYKHWVESMSKFFVGEGLPEPFAFEYKDMEVAVASK F F Y K D

FGDIDTATATPTELSTQPAKAMSKLKEKFGDIDTATELSTQPAKERKDKQENK F G A K E

FGGEEGLLGLCNAKINGSGYGKFGGEEGLLLLGLCNAKSVCFDTLPK F G A K S

FGGYEVFKKYSIQGAFKFGGYEVFKGGYEVFKKFFIDNLGYK F G K K F

FGLPHADDVLGLPIGQHIVIKTHNTSMYKFGLPHADDIGQHIVIKANINGKDIK F G I K A

FGSYYLR WDEAHFGKFGSYYLRHKFGSYYLRHEFYHDVHK F G L R H

FIGDSVAAIGIPVNKLGEENRVRFIGDSVAAAIGIPVNKASLAQYEVR F I N K A

FILQSGDEFFLKKNDLEQYRFILQSGDESGDEFFLKGDNTDSTSR F I L K G

FINNFIFK IRLQMKAKFINNFIFKFINNFIFKNDPSYKNYK F I F K N

FISEVENTDPTQERLDSIRAARFISEVENTNTDPTQERVNVIGGHSR F I E R V

FITFLDAVYDSGGKYVRDEVRRFITFLDAVAVYDSGGKLATTGAADR F I G K L

FKESLMATEKPDKVAAQKFKESLMATESLMATEKHAKDTSNMK F K E K H

FLDAENDPEVFKVNGKGELKFLDAENDPENDPEVFKAALLSVGKK F L F K A

FLDLSSEISEGGSNLSQGQRTNSENVNKFLDLSSEISNLSQGQRQLMCLARSK F L Q R Q

FLEQQNQVLQTKASFIDKVRFLEQQNQVQNQVLQTKWELLQQVDR F L T K W

FLEWLNEQIEAVSLPKFLEWLNEQFLEWLNEQ________K F L E Q -

FLGGFAIITKEHAALEPRFLGGFAIIGGFAIITKSFARIHETR F L T K S

FLSQPFAVAEVFTGIPGKERARKIQRFLSQPFAVVFTGIPGKLVRLKDTVR F L G K L

FLWHENEQVFSSPKFFQFQKKRFLWHENEQEQVFSSPKFLVDESPKR F L P K F

FMSLRPFGNDNMLRPQLAAMSKFMSLRPFGFGNDNMLRYQIRSKLKK F M L R Y

FNFQNTNTRGVAHLLNRFNFQNTNTNFQNTNTRSALKLVRER F N T R S

FNVTVAQLPKCGLARLARFNVTVAQLVTVAQLPKDSSTGKSKR F N P K D

FNYVAVGDVSNLPYLDELVKDFKLGKFNYVAVGDNLPYLDEL________K F N E L -

FPTPILK ________________RFPTPILKVYWPFFVAR F P L K V

FPYAVLEVKLDDKDICRFPYAVLEVPYAVLEVKLQTQLGQER F P V K L

FQDLMMIRKSLDTKWSKFQDLMMIRQDLMMIRKVFRFLVRKK F Q R K V

FQDTLYK VFTEGWPKFQDTLYKKKFQDTLYKKIPLLGPTK F Q Y K K

FQGPALTEEEIYSLFRPSTTIVIKFQGPALTEEEIYSLFRRYGTIIDIK F Q F R R

FQLEVTTPTAAAVGKPLDVVKTRFQLEVTTPPTAAAVGKQVERYNGVR F Q G K Q



FRHELSSLADVYINDAFGTAHRASKEDVQKFRHELSSLDAFGTAHRAHSSMVGFK F R H R A

FSIIAGGSPSSSQEAFDSHGNTEHGRVNEDIRRRFSIIAGGSHGNTEHGRKKRSPTAYR F S G R K

FSQNAIEEALIQQEQKGLAYDLKKFSQNAIEEALIQQEQKKINKKKAKK F S Q K K

FSQNAIEEALIQQEQKKGLAYDLKKFSQNAIEELIQQEQKKINKKKAKIK F S K K I

FSQNIDLSQGNAASVHVLGRNSNPLKVRFSQNIDLSASVHVLGREGNFLKPMR F S G R E

FSSSSGYGGGSSRGGRGGGGRFSSSSGYGGYGGGSSRVCGRGGGGR F S S R V

FTCNATHELVVRREVPELLKFTCNATHEATHELVVRTPRSVRRLK F T V R T

FTDGGLFTLFVRISSAKLDKFTDGGLFTGLFTLFVRDQDSAVVSK F T V R D

FTGCNVIGLNNNDYQIAKGPAREIARFTGCNVIGNNDYQIAKAKYYAKKYR F T A K A

FTQAGSEVSALLGRLFIDNIFRFTQAGSEVEVSALLGRIPSAVGYQR F T G R I

FTVTLIPGDGVGKLPKKYGGRFTVTLIPGIPGDGVGKEITDSVRTR F T G K E

FVDESLLSTLPAGKVVEADLKRFVDESLLSLSTLPAGKSLVSKSEPR F V G K S

FVEFADTVLMVLKYYLNYMTKFVEFADTVDTVLMVLKHRKLTFLHK F V L K H

FVFNPPKPRWAGIKTRKFVFNPPKPVFNPPKPRK_______K F V P R K

FVKPCVVDVAVKRKILQSSKFVKPCVVDCVVDVAVKILRPCNWVK F V V K I

FVPSKPMCVEAFSEYPPLGRSGDAALVKFVPSKPMCSEYPPLGRFAVRDMRQK F V G R F

FVTDYNSERQLLRILIKFVTDYNSEVTDYNSERQDDHSSLQK F V E R Q

FVVTAADVIHDFAIPSLGIKVPVDTHIRFVVTAADVAIPSLGIKVDATPGRLR F V I K V

FWFYDDVTQYGRNSTRPDHRFWFYDDVTDDVTQYGRTKYLNYYTR F W G R T

FWVHDDNIMEVKDASFKSYKFWVHDDNIDDNIMEVKARILRHLPK F W V K A

FYAELAER DKINKREKFYAELAERFYAELAERKKQEN___K F Y E R K

FYDPESGR TILKLVFRFYDPESGRFYDPESGRILINGRDIR F Y G R I

GAFDLCLK TQPFFTARGAFDLCLKGAFDLCLKSPTFVGDLR G A L K S

GAILSGPPGTGKKMGAKIPRGAILSGPPSGPPGTGKTLLAKATAR G A G K T

GALAYIGSDKEDFKYNHKGALAYIGSLAYIGSDKAIADLAVGK G A D K A

GCGANILR EGVGSLFKGCGANILRGCGANILRGVAGAGVIK G C L R G

GDEDPEKLHTLTTSFRVIEIMDQRGDEDPEKLHTLTTSFRIKNLEMGCR G D F R I

GDVDLVINYLKGKAISSSRGDVDLVINDLVINYLKSSAGFADKR G D L K S

GEQSEQQIAERKGWFGYNKGEQSEQQISEQQIAERVARGLEGWK G E E R V

GFGPTMLRGGIGAFFKGFGPTMLRGFGPTMLRAAPANGATK G F L R A

GFISPYFITDPKTEGMRFDRGFISPYFIPYFITDPKSSKVEFEKR G F P K S

GFLPSVVGIVVYRDGVAGLYRGFLPSVVGVVGIVVYRGLYFGMYDR G F Y R G

GFSSGSAVVSGGSRGGGGGGFRGFSSGSAVAVVSGGSRRSTSSFSCR G F S R R

GGGGGGYGSGGSSYGSGGGSYGSGGGGGGGRTISGGGSRGGGGGGYGGGGGGGGRGSYGSGGSR G G G R G

GGLIVELGDKNVVKPEIKGGLIVELGLIVELGDKTVDLSISTK G G D K T

GGNVLPIHYDPK________________LPIHYDPKTVKQLTKEM G G P K T

GGSGGSHGGGSGFGGESGGSYGGGEEASGSGGGYGGGSGKYGGGSGSRGGSGGSHGGYGGGSGKSSHS____R G G G K S

GGSGGSYGGGGSGGGYGGGSGSRGSYGRGSRGGSGGSYGYGGGSGSRGGSGGSYGR G G S R G

GGSISGGGYGSGGGKYGSGGGSKGGSISGGGGYGSGGGKHSSGGGSRK G G G K H

GGVNHVSQDLAKEIMTDAIRGGVNHVSQHVSQDLAKREKLTQLSR G G A K R

GHFQLVVKPVSDLSQKGHFQLVVKGHFQLVVKHYEGGKMTK G H V K H

GINSSYAVWNDVTGKRSLFKEGRGINSSYAVVWNDVTGKAHEKAQALR G I G K A

GIRPAINVGLSVSRLEAELFYKGIRPAINVNVGLSVSRVGSAAQVKK G I S R V

GISELGIYPAVDPLDSKDATTVLSRGISELGIYAVDPLDSKSRLLDAAVR G I S K S

GISSPMLMEAPKEGFSRLYRGISSPMLMPMLMEAPKRATKFACNR G I P K R

GITSPILMEAPKEGFSHLYKGITSPILMPILMEAPKRAIKFSGNK G I P K R

GITSYAVSPYAQKHMGGPKQKGITSYAVSAVSPYAQKPLQGIFHNK G I Q K P

GITSYAVSPYAQKPLQGIFHNAVFNSFRHMGGPKQKGITSYAVSNAVFNSFRRFKSQFLYK G I F R R

GKDLSPAINYTKKIVADLKKGKDLSPAISPAINYTKLKNAVQNEK G K T K L

GKHDTAGSIGAGALTGALFKNSTIDALRGKHDTAGSALTGALFKSSKGLKPMR G K F K S



GKWDVPGYKKVEEMVKKGKWDVPGYKWDVPGYKDRFGNLNVK G K Y K D

GKWDVPGYKDRKVEEMVKKGKWDVPGYDVPGYKDRFGNLNVM_K G K D R F

GLAVNDFLQVKPEQNSSKRGLAVNDFLVNDFLQVKGSNNIFAIR G L V K G

GLCGSIHSQLAKIVAITSDKGLCGSIHSSIHSQLAKAVRRHLNDK G L A K A

GLEGAILR ELLGNLGKGLEGAILRGLEGAILREVQFEVFRK G L L R E

GLFLEDESLNSSRIMDEAAERGLFLEDESDESLNSSRSTT_____R G L S R S

GLGNPLLYDGVERLYAITFRKGLGNPLLYLLYDGVERVSLQDIKDK G L E R V

GLIHSLVQTGSKAYDTLGEKGLIHSLVQSLVQTGSKAIFTDNSLK G L S K A

GLLIDNK LEEQDSRRGLLIDNKLRGLLIDNKLQLLGAKGR G L N K L

GLLIDNKLQLLGAKLEEQDSRRGLLIDNKLKLQLLGAKGSIFAIGDR G L A K G

GLNPGLAIAEIKNCTRTCPKGLNPGLAIGLAIAEIKKSLAFA__K G L I K K

GLNPGLAIAEIKKNCTRTCPKGLNPGLAILAIAEIKKSLAFA___K G L K K S

GLNVALVEKCALDAATRGLNVALVELNVALVEKGDFASGTSR G L E K G

GLSLEEIQELWEEGVLPWKFFFVPETKGLSLEEIQEEGVLPWKSEGWIPSSK G L W K S

GLTLEEVNTMWEEGVLPWKLLVVPETKGLTLEEVNEEGVLPWKSASWVPPSK G L W K S

GLVWEGSVLDPEEGIRYGGMRGIKGLVWEGSVLDPEEGIRFRGRTIPEK G L I R F

GLYYGSYR VMFMHMAKGLYYGSYRGLYYGSYRSPRVTLWNK G L Y R S

GMALNLEPGQVGIVLFGSDRVEFSSGVKGMALNLEPIVLFGSDRLVKEGELVK G M D R L

GNFELLVK TSLDGDTKGNFELLVKGNFELLVKSYPTGNVSK G N V K S

GNFFSSNPISSFVVDTYKPLTAKQSKGNFFSSNPSFVVDTYKQLHSHRQSK G N Y K Q

GNNYDLEDLQHDDKPWYKGWIPSSRRGNNYDLEDHDDKPWYKAMLE____R G N Y K A

GNTANVLREGIVSFWRGNTANVLRGNTANVLRYFPTQALNR G N L R Y

GPAPLNLEIPAYEFDGDKVIVGDISGRIRKGPAPLNLEDGDKVIVG________K G P V G -

GPIDAAGR LGNPIDGKGPIDAAGRGPIDAAGRSRAQVKAPK G P G R S

GPYESGSGHSSGLGHRGSGWSSSRGPYESGSGHSSGLGHRESRSGQSSR G P H R E

GQFPEVYVPTVFENYVADVEVDGRCLLIVFSKGQFPEVYVADVEVDGRRVELALWDK G Q G R R

GQFPEVYVPTVFENYVADVEVDGRRCLLIVFSKGQFPEVYVDVEVDGRRVELALWDTK G Q R R V

GQMNFILQNYDQAGKDFDKNSSVYYHRGQMNFILQQAGKDFDKAKELDPENR G Q D K A

GSAPLFGNFLEPLTKHRPRHYGKGSAPLFGNNFLEPLTKTAWWVVPVK G S T K T

GSDWLGDQDSIHYMTRWHMYDTVKGSDWLGDQDSIHYMTREAPKSIIEK G S T R E

GSIDITTTNSYEKQERIEQIKGSIDITTTTTTNSYEKEKLQERLAK G S E K E

GSLGGGFSSGGFSGGSFSRSLRISSSKGSLGGGFSFSGGSFSRGSSGGGCFK G S S R G

GSNNIFAIGDNAFAGLPPTAQVAHQEAEYLAKVNDFLQVKGSNNIFAIQEAEYLAKNFDKMAQIK G S A K N

GSVPIYWAEINNLKVFSFLQTRGSVPIYWAWAEINNLKYKPNLVLGR G S L K Y

GSVTSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRERITTTKKGSVTSVQADATTVLSRGISELGIYK G S S R G

GTITDTELQVGKTGYARVARGTITDTELDTELQVGKFQVLSEQAR G T G K F

GTNDAVIHLANQDQGVRFFKLAEGKGTNDAVIHANQDQGVRVLGAEEFPK G T V R V

GTPNDAYVPPPENKPQKPGGVRGTPNDAYVYVPPPENKLEGSYHWYR G T N K L

GTTFDTQIRDQISKIPKGTTFDTQITTFDTQIRAPPGKTICK G T I R A

GTVTSAEPLDPKDAHNGLLKGTVTSAEPSAEPLDPKSFKRIEKAK G T P K S

GVAGAGVISMYDQLQMILFGKGCGANILRGVAGAGVILQMILFGKKFK_____R G V G K K

GVAGAGVISMYDQLQMILFGKKGCGANILRGVAGAGVIQMILFGKKFK______R G V K K F

GVATDLSHIPTNSVVKLYDLKGAKGVATDLSHIPTNSVVKGFTPEEPDK G V V K G

GVETLAEAVAATLGPKEGRASLLKGVETLAEAVAATLGPKGRNVLIEQK G V P K G

GVEYLDLEEEQLSSLEGSQGLIPSRHPLAGLDKGVEYLDLESQGLIPSRGWTDDLCYK G V S R G

GVIYDCPNSRLTTPVFGKGVIYDCPNIYDCPNSRLMEQKKFVK G V S R L

GVSDEANLNETGRSILEERIKGVSDEANLANLNETGRVLAVGDGIK G V G R V

GWDVAFYKPRIYEENGMRGWDVAFYKDVAFYKPRNLYHTIKDR G W P R N

GYDAGENTYQAPPADRHGDGLPQRGYDAGENTYQAPPADRSTVEVKVSR G Y D R S

HALIVYDDLSKEWFRDNGKHALIVYDDIVYDDLSKQAVAYRQLK H A S K Q



HANEVGLLSITQVKNEELLQAKHANEVGLLLLSITQVKEFNKIIKDK H A V K E

HAQEAPQFSKLCGGGFLRHAQEAPQFQEAPQFSKVYAILRRER H A S K V

HEDLVNSIESKVVGTGNIKHEDLVNSILVNSIESKNLSLQTGTK H E S K N

HEFYHDVHPPLGKKFGSYYLRHEFYHDVHDVHPPLGKMLVGLSGYR H E G K M

HETKDPVVNNTHIIVYRNLNDLVARHETKDPVVNTHIIVYRETPIALISR H E Y R E

HGSGSGHSSSYGQHGSGSGWSSSSGRGQSPSRGRHGSGSGHSGWSSSSGRHGSGSGQSR H G G R H

HGVFTFLTDYRKGEFILPDRHGVFTFLTTFLTDYRKIGLSFTTDR H G R K I

HGVQELEIELQSQLSKAKEVTQLRHGVQELEIELQSQLSKKAALEKSLR H G S K K

HIGGNSDLETLKKPNVYINGKHIGGNSDLSDLETLKKNGKLAEILK H I K K N

HITFIGSQPVAHYILKFTSHPGFKHITFIGSQPVAHYILKCAAKSLTPK H I L K C

HIYQSAAAGLKTGSTATGRHIYQSAAAQSAAAGLKKVTLELGGR H I L K K

HKDGTHYLSNVRFLRRFGMKHKDGTHYLTHYLSNVRTGLIVAIFK H K V R T

HLANDEYPRDKDVKAIRHLANDEYPLANDEYPRSWEISNSWR H L P R S

HLIWDTAK IHYGGAIRHLIWDTAKHLIWDTAKELTLKGVYR H L A K E

HLNDQPNADIVTIGDKQLAKAVRRHLNDQPNADIVTIGDKIKMQLLRTR H L D K I

HLNDQPNADIVTIGDKIKQLAKAVRRHLNDQPNAVTIGDKIKMQLLRTHPR H L I K M

HQDTDAFLHSHLARYFDIITIKHQDTDAFLFLHSHLARYPQRYEDGK H Q A R Y

HSGQAEGYSYTDANIKKNLHGIFGRHSGQAEGYYTDANIKKNVLWDENNR H S K K N

HSNAAQNVLADMRAFSGGVYRHSNAAQNVQNVLADMRVAVIKESKR H S M R V

HVEAVKDRIDSVSQLQNVAETTKVLNASRNKHVEAVKDRQNVAETTKVLFDVSKEK H V T K V

HYDTENNFEIQGLPKANSKDEGKHYDTENNFFEIQGLPKLPNLLSDIK H Y P K L

HYSHVDCPGHADYIKVEYETAKRHYSHVDCPPGHADYIKNMITGAAQR H Y I K N

IAESLDANLYDVDSSNEGRLIIKRIRKIAESLDANVDSSNEGRSQQLAKVNK I A G R S

IANVVHFYKGSAPNAKRIANVVHFYANVVHFYKSLPQGPAPR I A Y K S

IAPALVTGNTVVLKPLLMWAWKIAPALVTGTGNTVVLKTAESTPLSK I A L K T

IAQNEVFGPILVMMKVDVTPEMKIAQNEVFGGPILVMMKAKNTDHCVK I A M K A

IASDFGVLNDAHNGLLKNRLGCFEKIASDFGVLDAHNGLLKGTVTSAEPK I A L K G

IASITVQPDIPICIKRLVDENGKIASITVQPPDIPICIKKDCLVSIHK I A I K K

IASLMGFIKPVQGEVVKIASLMGFIASLMGFIKLKLNRYAIK I A I K L

IAVACSGGGYRSNSSNMPKIAVACSGGACSGGGYRAMLSGAGMK I A Y R A

ICAEVDR LFANRPTRICAEVDRSRICAEVDRSTWTAFLSR I C D R S

ICLPTFESEELIKRMNKSAARICLPTFESFESEELIKLTGKLIEQR I C I K L

IDATDEEVITVVEKWENVKFGRIDATDEEVEVITVVEKAQLAPLIKR I D E K A

IDHAGHQNDPASQVRFLMVEGSRIDHAGHQNNDPASQVREVLAFDEAR I D V R E

IDQLNWK QYFKKAYKIDQLNWKMKIDQLNWKMTHAKDDSK I D W K M

IDSEEAEYIKVSTKFNSRIDSEEAEYSEEAEYIKLLELHLKNR I D I K L

IDSFIQPVIYGYAKNFAHQDPRIDSFIQPVPVIYGYAKTVDAVLNAR I D A K T

IDSVSQLQNVAETTKHVEAVKDRIDSVSQLQQNVAETTKVLFDVSKER I D T K V

IDYENHGVRGHSKLYMKIDYENHGVDYENHGVRKLIIEYFTK I D V R K

IEAVSLPK GHANMPIKIEAVSLPKIEAVSLPKFLEWLNEQK I E P K F

IEGLPSER KDELTSAKIEGLPSERIEGLPSEREQHRKKWSK I E E R E

IEISELNR GDSVRNSKIEISELNRIEISELNRVIQRLRSEK I E N R V

IFENCAQMAKKTADMAMKIFENCAQMENCAQMAKDHIAAGGKK I F A K D

IGASALGGGLSAWNQPIEVIRDKLNPFEKIGASALGGNQPIEVIRVEMQSKKEK I G I R V

IGDSIQIK SKMIGELKIGDSIQIKIGDSIQIKGPRGNYHYK I G I K G

IGDYILK QSFTSIARIGDYILKSRIGDYILKSPVLSKLCR I G L K S

IGEFESSFLSYLKLDGIELSRIGEFESSFSSFLSYLKSNHNELLTR I G L K S

IGESWVITEGRIKRYTGGRIGESWVITSWVITEGRRLIPEIFQR I G G R R

IGGFVTNLNYKDDNEDLNKIGGFVTNLFVTNLNYKDGLTNSVVK I G Y K D

IGINNHVVWDEAHFGKALFTRMYKIGINNHVVWDEAHFGKFGSYYLRHK I G G K F



IGLEVDKR IAGLGAEKIGLEVDKRIGLEVDKRGRLVIDDQK I G K R G

IGLFGGAGVGKAPYARGGKIGLFGGAGFGGAGVGKTVFIQELIK I G G K T

IGLKPNDDDKLHLYAATSHKEIGRGLVKIGLKPNDDLYAATSHKWMKMFLGAK I G H K W

IGSLKEYK VPDYYGEKIGSLKEYKIGSLKEYKQWLRDCHAK I G Y K Q

IGVLANHVPTVEQLLPGVVEVMEGSNSKNLPAKSGRIGVLANHVVMEGSNSKKFFISGGFR I G S K K

IHLFGKPATGDLKALEHNEVKIHLFGKPAKPATGDLKRPFKAPSLK I H L K R

IIANEGWKKSNLQGFRKIIANEGWKIANEGWKKVYTGFGATK I I K K V

IIEEHDTPLVQYIFSDSQTEINRDLDETINKIIEEHDTPDSQTEINRILTRLRSGK I I N R I

IIGSSVLEILAAPNFQTSRFKSSLFHRIIGSSVLEAPNFQTSRRPFDSSRSR I I S R R

IINVIGEPIDERVGRETLGRIINVIGEPIGEPIDERGPIKSKLRR I I E R G

IINVIGEPIDERGPIKVGRETLGRIINVIGEPIDERGPIKSKLRKPIHR I I I K S

IISGLGVGGIAVLCPMLISEIAPKWYQYFIGRIISGLGVGLISEIAPKHLRGTLVSR I I P K H

IITHPNFNGNTLDNDIMLIKEQFINAAKIITHPNFNDNDIMLIKLSSPATLNK I I I K L

IKDEQDSTLTFRMVLDALLKIKDEQDSTQDSTLTFRRSCREGICK I K F R R

IKDEQDSTLTFRRMVLDALLKIKDEQDSTDSTLTFRRSCREGICGK I K R R S

IKFEMEQNLRRMTLDDFRIKFEMEQNFEMEQNLRQGVDADINR I K L R Q

IKGVSDEANLNETGRVSSILEERIKGVSDEAANLNETGRVLAVGDGIR I K G R V

IKPEIDAKVEEMVKLTVDDLTKIKPEIDAKAKVEEMVKKGKWDVPGK I K V K K

ILEEYDGDIGKELENNLKKILEEYDGDEYDGDIGKMNAEIRRFK I L G K M

ILIAEGWIPRSNYDTNRKILIAEGWIIAEGWIPRDELATLQAK I L P R D

ILIAEGWIPRDELATLQARSNYDTNRKILIAEGWIELATLQARLGEMIARLK I L A R L

ILKEEGIGSFYSGFTPILFKGLVGGFSRILKEEGIGGFTPILFKQIPYNIAKR I L F K Q

ILLEDTPPK TNYSRGQKILLEDTPPLLEDTPPKFADDLSNSK I L P K F

ILMHLSNTANPYRNIHDLRVKILMHLSNTSNTANPYRDIAAFLFTK I L Y R D

ILNYTPVSK ________________LNYTPVSKIDEIVEISK I L S K I

ILSNEQIYNRESTCSGKKILSNEQIYSNEQIYNRWNLLADDFK I L N R W

ILYGHLDDPHGQDIQRRPFTYAEKILYGHLDDPHGQDIQRGVSYLKLRK I L Q R G

IMFFDEATSALDTHTEQALLRRVLLKNARIMFFDEATHTEQALLRTIRDNFTSR I M L R T

IMSSIEK DAQEIRLKIMSSIEKAKIMSSIEKAASLSPKDK I M E K A

IMTFQHDEISAIAQMFKLYSAKEGKIMTFQHDESAIAQMFKNDSVLDNLK I M F K N

INATQEQSGQDSLEKLIKMNGGRINATQEQSSGQDSLEKLIRQKAKNR I N E K L

INWGPVLTDLPMWDKKINKKKAKINWGPVLTTDLPMWDKQTFLAKSKK I N D K Q

IPDIDLIVIR SLKGVKTRIPDIDLIVDIDLIVIRENTEGEFSR I P I R E

IPEAMFR HDITTFGRIPEAMFRSRIPEAMFRSINNLLEKR I P F R S

IPSAVGYQPTLATDMGLLQEREVSALLGRIPSAVGYQDMGLLQERITTTKKGSR I P E R I

IQDNLKPVDENLEIYAPDLKMGGIPVPRIQDNLKPVEIYAPDLKNHPEIIKGR I Q L K N

IQFGGDEVVKKRHELIHRIQFGGDEVFGGDEVVKAKNGAGSAR I Q V K A

IQLEPTVYNKPIDVVKTRIQLEPTVYLEPTVYNKGMVGSFKQR I Q N K G

IQQEQMGGQTFTLKEEEKEKIRIQQEQMGGGGQTFTLKDYVEGNLPR I Q L K D

IREEQLAVRDRPDVLAKIREEQLAVREEQLAVRNNDMSTELK I R V R N

IREESSHHDLQIKDLSLEKGRIREESSHHSHHDLQIKEIDTKIEQR I R I K E

IRVDKDPNFSIKSRGDILVRIRVDKDPNKDPNFSIKNKYDIWYDR I R I K N

ISFLYNILR EYSPLLYRISFLYNILSFLYNILRSNFNTASER I S L R S

ISIFEAVHGSAPDIAGQDKPSANIGHKISIFEAVHPDIAGQDKANPTALLLK I S D K A

ISIFYNDPVSSLSFEPSEKPIFNAKMKAGTYPKISIFYNDPEKPIFNAKTIEQSPSFK I S A K T

ISSIQDILPALEISNQSRLLLLSEKKISSIQDILLEISNQSRRPLLIIAEK I S S R R

ISTLAVK SARDAPTKISTLAVKVKISTLAVKVHGGSRYAK I S V K V

ISYAIYMSGGDVLLNVLSKDMNGTKHKISYAIYMSVLLNVLSKCAGSKKFRK I S S K C

ISYKPASFISKLLPEDTKRISYKPASFKPASFISKFIESHKKMR I S S K F

ISYLYEFLR EYSPLLYRISYLYEFLSYLYEFLRSNYDHPNTR I S L R S



ITDATPASFSSHVDYRTGLVVTTRITDATPASFSSHVDYRWQEDLIATR I T Y R W

ITGSTATQLSSFKAKVISSLRITGSTATQATQLSSFKKRNDEARRR I T F K K

ITGSTATQLSSFKKAKVISSLRITGSTATQTQLSSFKKRNDEARRQR I T K K R

ITPSYVAFTDDERLANEQGNRITPSYVAFVAFTDDERLIGDAAKNR I T E R L

ITSTDPNADYGKRNVFKDGKITSTDPNADPNADYGKNLAQLLGYK I T G K N

IVAAEGVGSLFKGAFDCLRKIVAAEGVGEGVGSLFKGCGANILRK I V F K G

IVAPLTDR GARMIYQKIVAPLTDRIVAPLTDRYILRDVSKK I V D R Y

IVDMGLVPRLLEKLHRRIVDMGLVPVDMGLVPRIIALLPVIR I V P R I

IVFHNDNDTPVKGQDRGGMRIVFHNDNDNDNDTPVKLIYFESLPR I V V K L

IVGEAITNHPKNIVSGFGKIVGEAITNEAITNHPKIKKVAFTGK I V P K I

IVGYDDLNQLFWYPEGIAKKRERDHNKIVGYDDLNWYPEGIAKIVLEDGTKK I V A K I

IVKEEIFGPVVTVTKGDVKEDMRIVKEEIFGGPVVTVTKFKSADEVIR I V T K F

IVYYLDSPDREDWTGGVGYITKAMKPSQFKIVYYLDSPGGVGYITKDVIKEHLPK I V T K D

IYLNQSK ________________RIYLNQSKFSGRFRIAR I Y S K F

IYQSAHDAINREDRRQSGKIYQSAHDASAHDAINRIKEVRPDIK I Y N R I

IYSVLPK SFEKIVQKIYSVLPKKKIYSVLPKKKEEMNALK I Y P K K

KAAFLGSEVRGTKPVLKKKAAFLGSEAFLGSEVRLRDDTLPKK K A V R L

KAGISYAAYLNVAAQAIR________________NVAAQAIRSSLKTELQR K A I R S

KAMLNNSMSLYRRDQATKTRKAMLNNSMNNSMSLYRCHTIMNCTR K A Y R C

KAPGQSTVGLLAQLAKLSKVNKTKKAPGQSTVGLLAQLAKQLGFFGSFK K A A K Q

KDRYDDALNATRSEVEVGEKKDRYDDALDDALNATRAAVEEGILK K D T R A

KESNFLIDFLMGGVSAAVAKLPPAPAPKKESNFLIDGVSAAVAKTAASPIERK K E A K T

KEVEFLKNKAVETNLLKKEVEFLKNEVEFLKNKTPKTNESAK K E N K T

KFFENHPSYSSKREALENERKFFENHPSNHPSYSSKAHYCGTPYR K F S K A

KFFIDNLGYDTASRFGGYEVFKKFFIDNLGLGYDTASRYKNSVYMGK K F S R Y

KFISAYDAKPDFVAREKCPSIIKKFISAYDAAKPDFVARSPGRVNLIK K F A R S

KFRPAPAAAFARLSKCAGSKKFRPAPAAAPAAAFARECRGFYFEK K F A R E

KFVFNPPKPRKWAGIKTRKFVFNPPKVFNPPKPRK_______R K F P R K

KGEELEIVGHNSTPLKRVERGNLKKGEELEIVGHNSTPLKTTVTGIEMK K G L K T

KGLGNPLLYDGVERQLYAITFRKGLGNPLLLLYDGVERVSLQDIKDR K G E R V

KGPAPLNLEIPAYEFDGDKYDISGRIRKGPAPLNLAYEFDGDKVIVG____R K G D K V

KGSVTSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRQERITTTKKGSVTSVQDATTVLSRGISELGIYK K G S R G

KGWTGQYTLDCNTRINAEIGAKKGWTGQYTYTLDCNTRDNLPDLIFK K G T R D

KIPLLGPTLEDHTPPEDKPNKFQDTLYKKIPLLGPTTPPEDKPN________K K I P N -

KISSIQDILPALEISNQSRPLLLLSEKKISSIQDILEISNQSRRPLLIIAEK K I S R R

KLDDLEENTKSKYNAVLRKLDDLEENDDLEENTKSAEKIQKIR K L T K S

KLDNPAIGPMRVQAISLFKKLDNPAIGNPAIGPMRKISLALLAK K L M R K

KLSSYAQSHLENTSIKIVLNMFEKKLSSYAQSHLENTSIKVHLRTAVAK K L I K V

KLYCVYVAVGQKNNGSDESKKLYCVYVAVYVAVGQKRSTVAQLVK K L Q K R

KLYCVYVAVGQKRNNGSDESKKLYCVYVAYVAVGQKRSTVAQLVQK K L K R S

KMDEAEQLFYKEKAKISAKKMDEAEQLEAEQLFYKNAETKNLDK K M Y K N

KPADLASLLLNSAGDAQGDEAPALKKPNGLSEKKPADLASLGDEAPALKLGDASCAAK K P L K L

KPIEIASLVSDIPRFRFVGLPKKPIEIASLSLVSDIPRGIVHERLDK K P P R G

KPIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKGPIKSKLRKPIHADPPEILETGIKVVDLLAPYR K P I K V

KPMNEIENLEALASEIQYVMLKAKMRKEGKKPMNEIENEIQYVMLKKKLRPVVRK K P L K K

KPSISPTVGHKRLFELTDRKPSISPTVISPTVGHKYKPDRGVIR K P H K Y

KPTLDDVLKKDTEIDLSKKPTLDDVLTLDDVLKKISANNHNIK K P K K I

KTELIFVDDNSQDGSVEEVDALAHQGYNVRGMSPEMAKKTELIFVDAHQGYNVRIIVRTNERK K T V R I

KTFGLFANVRPAKRSLNLTLRKTFGLFANFANVRPAKSIEGFKTTR K T A K S

KVDATTITAKLRLKTMVKKVDATTITDATTITAKTGDGDIENK K V A K T



KVEITLEK NNYGTALKKVEITLEKKVEITLEKEKTLTDEHK K V E K E

KVSDVLNASRDFADARMKKVSDVLNASDVLNASRNKHVEAVKK K V S R N

KVTAVVESPEGERHPFDPVSKKVTAVVESVESPEGERIVCVKGAPK K V E R I

KYAGILDCFKLKQGTLDRKYAGILDCAGILDCFKRTATQEGVR K Y F K R

KYAGILDCFKRLKQGTLDRKYAGILDCGILDCFKRTATQEGVIR K Y K R T

KYDQLTIDPNGNRFLNENDTKKYDQLTIDTIDPNGNRFAFENSTIK K Y N R F

KYEDEINKRDLVEDYKKKYEDEINKYEDEINKRTAAENDFVK K Y K R T

KYLENCNPRSGFFGLQKKYLENCNPYLENCNPRDINSQGFKK K Y P R D

KYNVSIISPRFLKHIDTKKYNVSIISNVSIISPRSYFLFTPLK K Y P R S

LAADDFR LLQIDNARLAADDFRLRLAADDFRLKYENEVAR L A F R L

LAADVPLEPESKPQTASTSKLAADVPLEVPLEPESKAYTSSAQVK L A S K A

LAAQIFGSYNAFEPASRSPNYFVAKLAAQIFGSNAFEPASRLQGIKLLDK L A S R L

LADGLFVNVAKVHKSTIQRLADGLFVNGLFVNVAKELSKEYPDR L A A K E

LADVSAEAAYAHLTTPVFGKHEFVFNAKLADVSAEALTTPVFGKGVIYDCPNK L A G K G

LAEILKPVFQETLKKNGKLAEILKPVEILKPVFQ________K L A F Q -

LAGAEEWTQNYVALLAQNYHLSSKPCHTRDIKLAGAEEWTQNYHLSSKMSNYLVQNK L A S K M

LAGNASWGELFSSKLAGVEAEKLAGNASWGWGELFSSKTKVLQRLIK L A S K T

LAGNASWGELFSTKMAGIEAEKLAGNASWGWGELFSTKTKVFQRLLK L A T K T

LAGYLTGLVVTTRGTVLEAAKLAGYLTGLTGLVVTTRITDATPASK L A T R I

LAHLEEINSEVNDLSKIEKERNGRLAHLEEINSEVNDLSKSIDRSSKIR L A S K S

LAISLEHTGIFKEDEKLKEKLAISLEHTLEHTGIFKFLKNDPLGK L A F K F

LALLESLGATVNKPDDTSLEKLALLESLGSLGATVNKVKPASIVDK L A N K V

LANVSAVTNIIRCAAPFTSKLANVSAVTSAVTNIIRQGRCALVNK L A I R Q

LAPSTLQDAEGNVKPWNPPQKPNLPELELQGPEALKLRELKDTKLAPSTLQDLQGPEALKAYTEQNVEK L A L K A

LASDYIK L A I K

LAVQDPNFLKYLRDIKSKLAVQDPNFVQDPNFLKLNIQISKIK L A L K L

LAYEACGGNPKILSPKVVKLAYEACGGEACGGNPKDKANKRKYK L A P K D

LCGWGDDNPKPTLNVGLRLCGWGDDNGWGDDNPKYFLLGTPAR L C P K Y

LCVPVANQFINLAGYKLKSPVLSKLCVPVANQFINLAGYKKLGLKFDDK L C Y K K

LCVPVANQFINLAGYKKLKSPVLSKLCVPVANQINLAGYKKLGLKFDDLK L C K K L

LDFDQETYHIGVQWFPKINELQLHKLDFDQETYIGVQWFPKLLTDGNVEK L D P K L

LDGLGPFVSRLEVARKERLDGLGPFVGLGPFVSRLPKKWIPYR L D S R L

LDKFTDGGLFTLFVRSGLISSAKLDKFTDGGGLFTLFVRDQDSAVVSK L D V R D

LDPSTPVSLINDPREFASKYAKLDPSTPVSVSLINDPRHPYGKLIKK L D P R H

LDQPILPQNDSNEDNLKPNDYAAVRLDQPILPQDSNEDNLKNRLLKVQSR L D L K N

LDSKPFFKENYDELVVKLKPVFQVRLDSKPFFKNYDELVVKISQLYDIAR L D V K I

LEEDFSEIQNFIIKTAGRDLERLEEDFSEIEIQNFIIKNELQPVFRR L E I K N

LEFANLTPGLKNTNNLQTKLEFANLTPANLTPGLKNELITSLTK L E L K N

LEFANLTPGLKNELITSLTPGVAKNTNNLQTKLEFANLTPSLTPGVAKSAVLNTTFK L E A K S

LENEIQTYRQLLDIKIRLENEIQTYENEIQTYRSLLEGEGSR L E Y R S

LENVVKPEIKVGQGKSLKLENVVKPENVVKPEIKGGLIVELGK L E I K G

LESVVMPVIFTALALFTRAAQSSLLRLESVVMPVTALALFTRMYKIGINNR L E T R M

LETENDGVVGLVKVSLFGIYKLETENDGVDGVVGLVKSLWDSSEKK L E V K S

LETLDNQTMRRNTGLTPKLETLDNQTTLDNQTMRNYMKRYLNK L E M R N

LFAGMSPEMAKNIKPLTTRLFAGMSPEGMSPEMAKKTELIFVDR L F A K K

LFDNIIVFPTKDLYDKEQRLFDNIIVFNIIVFPTKGGKNLARQR L F T K G

LFDPYEILGISTSASDRAIKDAATKLFDPYEILISTSASDRDIKSAYRKK L F D R D

LFEEQLDKNNEDEKLKESFTKAARLFEEQLDKNNEDEKLKEKLAISLER L F L K E

LFESLHDHAFTLGTRHPPETVPKLFESLHDHHAFTLGTRYAPGVGIDK L F T R Y

LFGVEGTYATALYQAAAKAAAPPPVRLFGVEGTYALYQAAAKNSSIDAAFR L F A K N



LFLAQYR KQVAGSLKLFLAQYREKLFLAQYREVAAFAQFK L F Y R E

LFLGQGLITKGSIEFVSKLFLGQGLILGQGLITKYGPKECPNK L F T K Y

LFLNELGIYPSPKGAVPNTIRLFLNELGILGIYPSPKGHVIRDYFR L F P K G

LFLSLQQTDTLNKWLNALLGRLFLSLQQTQQTDTLNKFIHEKICKR L F N K F

LFTLEDAK GDIHTLGKLFTLEDAKLFTLEDAKIGEVLGIKK L F A K I

LFTLFPGLGYAASYKFSEPLGKRLFTLFPGLLGYAASYKVLQRVYKYR L F Y K V

LGAFNDFLNSASRTRTGKRTRLGAFNDFLDFLNSASRYYQNNWTDR L G S R Y

LGDASCAAPFTSKGDEAPALKLGDASCAACAAPFTSKLANVSAVTK L G S K L

LGEHNIDVLEGNEQFINAAKYKSRIQVRLGEHNIDVEQFINAAKIITHPNFNR L G A K I

LGEMIAR ELATLQARLGEMIARLRLGEMIARLGIDVPSIR L G A R L

LGHLLLNPALSLKSTVKKNPKLGHLLLNPLNPALSLKDRNSVIDAK L G L K D

LGHLLLNPALSLKDRSTVKKNPKLGHLLLNPPALSLKDRNSVIDAIVK L G D R N

LGIDVPSIIQVLDTNHTPPTFHRRLGEMIARLGIDVPSIHTPPTFHRTNKFTAGFR L G H R T

LGLGGGGDMPGSELADFVENADGFAEVFPQHKTNIYNAERLGLGGGGDAEVFPQHKYRVVEILQR L G H K Y

LGLKFDDLIAEENPIMQTALRINLAGYKKLGLKFDDLPIMQTALRRLPEDESYK L G L R R

LGPISNLVKYLDKVESKLGPISNLVGPISNLVKSKTAPVSSK L G V K S

LGTAPATLSQTSGTDSGRTFSGRGQRLGTAPATLTSGTDSGRASGSQLRSR L G G R A

LGYHFGPSDAEAVMAPKANHFGADKLGYHFGPSAEAVMAPKAPVASPRPK L G P K A

LHAIDGEDELLELKEAQKLHAIDGEDAIDGEDEL________K L H E L -

LHPLAGLDKGMHVDTARLHPLAGLDHPLAGLDKGVEYLDLER L H D K G

LHQLDGIPHAEQKEQIKRLHQLDGIPQLDGIPHA________R L H H A -

LHSHDHKPPVSESSDWQKFHTVTRCRLHSHDHKPSESSDWQKEVSCYGYSR L H Q K E

LIDEYGDDFAKEGSVIIGKLIDEYGDDEYGDDFAKGYDASKSEK L I A K G

LIELPLEER IVLEDGTKLIELPLEEIELPLEERYLRLGDVVK L I E R Y

LINASESTDRLLDENMMKLINASESTNASESTDRCDWVEKPTK L I D R C

LIPFLEYLATQQTKEADDKLVRLIPFLEYLYLATQQTKDVRPILNSR L I T K D

LIQMEDATDQIEVQKNASYLEERLIQMEDATTDQIEVQKNDLEQYRFR L I Q K N

LIQMEDATDQIEVQKNDLEQYRNASYLEERLIQMEDATKNDLEQYRFILQSGDER L I Y R F

LIVAEAPTANPARAVPTHFFKLIVAEAPTAPTANPAREDIAVAAFK L I A R E

LKAELMDQSGNRQQYGNKTKLKAELMDQLMDQSGNRTLVKANATK L K N R T

LKANEELLQAKKDKELEEKLKANEELLNEELLQAKHANEVGLLK L K A K H

LKDTVASFKGIPGKLVRLKDTVASFKDTVASFKAVLEGKYDR L K F K A

LKNAVQNESVSSPIELNFDAVKSPAINYTKLKNAVQNEELNFDAVKDFKLGKFNK L K V K D

LKPIEVELR NKISANEKLKPIEVELKPIEVELRRVEEITDEK L K L R R

LKWELAQRKVYRAAERLKWELAQRLKWELAQREKNAKAKAR L K Q R E

LLDAAVVGQEHYDVASKDPLDSKSRLLDAAVVGEHYDVASKVQETLQTYR L L S K V

LLDAAVVGQEHYDVASKVQETLQTYKDPLDSKSRLLDAAVVGQETLQTYKSLQDIIAIR L L Y K S

LLDNIQEYQLCDNFNHFSLSYKASRLQGIKLLDNIQEYNHFSLSYKDSGLWGFSK L L Y K D

LLDTDTSMVVPVDTHIRLLEEGQLRLLDTDTSMVPVDTHIRFVVTAADVR L L I R F

LLIDHLEK KMQWHRVKLLIDHLEKLLIDHLEKLGLSNEDFK L L E K L

LLIQNQDEMLKASPIERVKLLIQNQDEQNQDEMLKQGTLDRKYK L L L K Q

LLSQGWLFGRPNYARYERLLSQGWLFSQGWLFGRKVDNSDSQR L L G R K

LMDSNNDAVQTLQKTSVSKVLKLMDSNNDADAVQTLQKLSKSLHDSK L M Q K L

LMSTTDLQQGQLVAMQRELDALNNKLMSTTDLQGQLVAMQRKKLLSSHGK L M Q R K

LNDKQTGLGLTQGWSNTNNLQTKLSTNVEAKLNDKQTGLNTNNLQTKLEFANLTPK L N T K L

LNEAFQAIRVTDNRIQKLNEAFQAINEAFQAIRIIKYFSWEK L N I R I

LNINVIDTPGFGDFIDNSKTLVEDRVRLNINVIDTGDFIDNSKAWEPIVKYR L N S K A

LNIQISK VQDPNFLKLNIQISKIKLNIQISKIEQFMEEMK L N S K I

LNLCAEYK RVTEYAEKLNLCAEYKLNLCAEYKDRKEPQVAK L N Y K D

LNPVGVPNDDHHHWECGSVYKLNPVGVPNVPNDDHHH________K L N H H -



LNQVSALIQRKVDATPGRLNQVSALIQVSALIQREGVFYGACR L N Q R E

LNSAPTLR LYNDKLLKLNSAPTLRLNSAPTLRLRWTGQLSK L N L R L

LNSASAVACGYLQAFVSKAIEYLKARLNSASAVAYLQAFVSKTQDFAKVCR L N S K T

LNYGWDKKNDLSVSGRLNYGWDKKLNYGWDKKNISKVNLQR L N K K N

LNYTGFQK HDLAKFSRLNYTGFQKLNYTGFQKIIKKHDKKR L N Q K I

LPAWGFEQQEVTCASSGRYLFSHEVKLPAWGFEQVTCASSGRHDLTLWYVK L P G R H

LPEDESYARIMQTALRRLPEDESYAPEDESYARAYRIIRAHR L P A R A

LPLQDVYK RPTDKPLRLPLQDVYKLPLQDVYKIGGIGTVPR L P Y K I

LPPVLEDEIDDETFHKYQKLSETKLPPVLEDEIDDETFHKSRNYSRAKK L P H K S

LPTEDSEMGLVLASALFAKDTRRFTFKLPTEDSEMLASALFAKFVTPKGSNK L P A K F

LQDQLQLIREENEELSRLQDQLQLIQDQLQLIRSIVEKICIR L Q I R S

LQDVNSQFKPFELVKIRLQDVNSQFQDVNSQFKTPIEVVKNR L Q F K T

LQESFKEKRLMQDNEKKLQESFKEKQESFKEKRQNSKIKIVK L Q K R Q

LQFALPHETLYSGSEVTQVNLPAKAAASSGLKLQFALPHETQVNLPAKSGRIGVLAK L Q A K S

LQGEIAHVKELNRVIQRLQGEIAHVQGEIAHVKKQCKNVQDR L Q V K K

LQIIDLLNDPGKVIEALDLRLQIIDLLNDLLNDPGKGGDIVWNNR L Q G K G

LQLGQLYESGNPVNDANLLGAEVLIKERAKSLLKLQLGQLYELGAEVLIKGSKLSLGEK L Q I K G

LQLLGAK RGLLIDNKLQLLGAKGKLQLLGAKGSIFAIGDK L Q A K G

LQLNTVLNHITKIPPNSPGKLQLNTVLNTVLNHITKRGPFLGNNK L Q T K R

LQQEDIDEAITLFEESADLARKIGLAQMKLQQEDIDEEESADLARTMEEKLQAK L Q A R T

LQSNGAIQGDSFVCKFSCNALKKLQSNGAIQQGDSFVCKNGATSTSVK L Q C K N

LQSNYMAKEEDEEDRRLQSNYMAKLQSNYMAKLMGNTTRPR L Q A K L

LQVQGEEKMAKDNSEKLQVQGEEKLQVQGEEKKSKQPVNFK L Q E K K

LQVTTVR AMSGEGEKLQVTTVRDKLQVTTVRDYDLKEIDK L Q V R D

LRKPIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKERGPIKSKLRKPIHADEILETGIKVVDLLAPYK L R I K V

LRPITSEQGSRIEKLQRQRLRPITSEQITSEQGSRLARELKAVR L R S R L

LRPSEDNLQLDGVDKPLLKESIKLRPSEDNLLQLDGVDKIAVLHGGTK L R D K I

LRSEIDNVKKELNRVIQRLRSEIDNVSEIDNVKKQISNLQQSR L R K K Q

LSAIESLAGVEILCSDKKKQAIVQKLSAIESLAVEILCSDKTGTLTKNKK L S D K T

LSDYIPGPYPNEQAARNPKKRPGKLSDYIPGPYPNEQAARAANQGALPK L S A R A

LSEPVHK GSSFDALKLSEPVHKLKLSEPVHKLGWSLSFDK L S H K L

LSEQENEINDSRSIQEANRKLSEQENEIENEINDSRLNYNKDELK L S S R L

LSESIESVNMFEKALLQTFGRLSESIESVESVNMFEKMYGKRLNGR L S E K M

LSGGVAVIRKLQERLAKLSGGVAVISGGVAVIRVGGASEVEK L S I R V

LSGNDLDLLDFAINEKILLQNFPKLSGNDLDLLDFAINEKMRGNWNDLK L S E K M

LSHFSNLEDASFKKSLASTSKLSHFSNLENLEDASFKSYKFWVHDK L S F K S

LSHNQQLAQFNNKIVGSQVFKLSHNQQLAQLAQFNNKNKEFLKHIK L S N K N

LSIIPQDSQVFEGTVRGLYDLRHKLSIIPQDSQVFEGTVRENIDPINQK L S V R E

LSINGIGK RTHPNNIKLSINGIGKLSINGIGKDAPTFQESK L S G K D

LSLGEAFK EVLIKGSKLSLGEAFKLSLGEAFKKIDAITVKK L S F K K

LSLGEAFKKEVLIKGSKLSLGEAFKSLGEAFKKIDAITVKDK L S K K I

LSLGLQPGELQYLRTALLSLARLSLGLQPGPGELQYLRDQPMEKFNR L S L R D

LSLPCTVVVPTATKAAATACQRLSLPCTVVVVVPTATKKRMVDKIRR L S T K K

LSNESQPLLNHDDHDHSHESKLPQSVVNRLSNESQPLHDHSHESKKPGHRSLNR L S S K K

LSSFFQNNFFNILKRLNGSENRLSSFFQNNNNFFNILKEAGKSIRYR L S L K E

LSSPATLNSRDNDIMLIKLSSPATLNSPATLNSRVATVSLPRK L S S R V

LSYNVVTNAIKEPIVSSSKLSYNVVTNNVVTNAIKSKFAEAVKK L S I K S

LTALDYVSEKSHPTLAERLTALDYVSALDYVSEKKKN_____R L T E K K

LTDFEVPIDALEREPISNETKLTDFEVPIVPIDALERSTGLELLQK L T E R S

LTEIANVIPVIGKLDVEALKRLTEIANVINVIPVIGKSDTLTLDER L T G K S



LTGLALK L T L K

LTISVTDTEVERFTLKQWNRLTISVTDTVTDTEVERAKSLLKLQR L T E R A

LTQQFQGMSIPRETLWSLVKLTQQFQGMFQGMSIPREVSDNVIEK L T P R E

LTTNWNR LWNAYWLRLTTNWNRLRLTTNWNRLINLLKENR L T N R L

LVDVEELGYFAKLTGCVTVKLVDVEELGEELGYFAKNNQGEVWIK L V A K N

LVEAPVEFVRQSNNQVEKLVEAPVEFEAPVEFVREGTQFLAKK L V V R E

LVEDGIR GSRFGLSRLVEDGIRKRLVEDGIRKITGKTNKR L V I R K

LVEEANHFKVSKYINGKLVEEANHFVEEANHFKAKFQSLDDK L V F K A

LVEILDCEIRRRKLEVQRLVEILDCEEILDCEIRTL______R L V I R T

LVGSDVGQGPRMPSLFQARLVGSDVGQSDVGQGPRDIALGSSVR L V P R D

LVIVGDGACGKVGNSIRRKLVIVGDGAVGDGACGKTCLLIVFSK L V G K T

LVLEVAQHLGENTVREIKTPQGKLVLEVAQHHLGENTVRTIAMDGTEK L V V R T

LVQLVPR IVSVEKLKLVQLVPRVKLVQLVPRVHESTITKK L V P R V

LVSLMDSPSSRTEPRLVSKLVSLMDSPLMDSPSSRVKCQATLAK L V S R V

LVSQPQFANGLVGGFSRPLEATRIRLVSQPQFAGLVGGFSRILKEEGIGR L V S R I

LVSTIYEVAPGVLTKFPDYELFKLVSTIYEVVAPGVLTKHGKTKNPWK L V T K H

LVWIGSSDFLKFQNLNNARLVWIGSSDIGSSDFLKNKNQDSNQR L V L K N

LVWQSQVGPKPWLGAQTAEIAEFLGPKLKFKNPYRLVWQSQVGIAEFLGPKVDGLMFIPR L V P K V

LWDQDIAIAGTGQIEGLLDYMRVKAWAGKRLWDQDIAIEGLLDYMRIRSDMSMMR L W M R I

LWIQELER EKAKMREKLWIQELERLWIQELERREEETEARK L W E R R

LYCVYVAVGQKNGSDESKKLYCVYVAVVYVAVGQKRSTVAQLVK L Y Q K R

LYHEFNYIR IQEYASSKLYHEFNYIYHEFNYIRDQSSGSTRK L Y I R D

LYPLATFHLAQAQDFEGVRDLLPNIGKLYPLATFHAQDFEGVRAALANVYEK L Y V R A

LYQLNEFLGAKVTVDAGMRLYQLNEFLLNEFLGAKGYSIQNLGR L Y A K G

LYTSNLQGFRCRLQVNPKLYTSNLQGTSNLQGFRKIIANEGWK L Y F R K

MAFGGLKKKKYIPGTKMAFGGLKKMAFGGLKKEKDRNDLIK M A K K E

MAQIPNFQKYLAKNFDKMAQIPNFQAQIPNFQKNLSSRKDKK M A Q K N

MDEAEQLFYKKAKISAKKMDEAEQLFEAEQLFYKNAETKNLDK M D Y K N

MFGLPQQEVSEEEKR________________EVSEEEKRAHQEQTEK- M F K R A

MFLGAQSQGIPVVTAYDTLGEKATSHKWMKMFLGAQSQAYDTLGEKGLIHSLVQK M F E K G

MLTGDAVGIAKRHLGLRVKMLTGDAVGGDAVGIAKETCRQLGLK M L A K E

MLVLVEESLANKKSGIERLTKMLVLVEESEESLANKKQGFSVDDVK M L K K Q

MMARPLTIASDPMSGFFGLQKRVISSTARMMARPLTISGFFGLQKKYLENCNPR M M Q K K

MMMTSGQAVKYDGAFDCLRPLDTVRRRMMMTSGQADGAFDCLRKIVAAEGVR M M L R K

MNAPQKPEDIPVATEKLPDEVLTKMNAPQKPEDIPVATEKTLLEYDAFK M N E K T

MNPQVSNIIIMLVMMQLSR________________LVMMQLSRRIDMEDPT- M N S R R

MPSSFDVTER________________SSFDVTERDLDDMTFGR M P E R D

MQLQVTTKPLDVVKTRMQLQVTTKMQLQVTTKGHPAVVAAR M Q T K G

MRPMFVSDSDSNRPASRLWEKMRPMFVSDVSDSDSNRNSQFDNNNK M R N R N

MSNYLVQNYGTRQNYHLSSKMSNYLVQNLVQNYGTRSSIICEFFK M S T R S

NAFIVFSHGDLIIKKTREYKHKNAFIVFSHSHGDLIIKRIRKIAESK N A I K R

NAFIVFSHGDLIIKRKTREYKHKNAFIVFSHHGDLIIKRIRKIAESLK N A K R I

NAGDMINRNAMDNASKNAGDMINRNAGDMINRYSILYNRTK N A N R Y

NANPWGGYSQVQSKSDEYLKSKNANPWGGYGYSQVQSK________K N A S K -

NASYLEER SVIDDYVRNASYLEERNASYLEERLIQMEDATR N A E R L

NAVQNESVSSPIELNFDAVKAINYTKLKNAVQNESVELNFDAVKDFKLGKFNK N A V K D

NCFDTAEELDDMNIEIIRTPLAPYFKNCFDTAEEDMNIEIIRNKLYKAYLK N C I R N

NDDNVNEIFFTLAKPFIESSAKNDDNVNEIEIFFTLAKLIQEKIDSK N D A K L

NDPQTIEQLRVGCKVDLRNDPQTIEQPQTIEQLRQEGQQPVTR N D L R Q

NEFGSLSEYFRKEDGKDKRNEFGSLSEGSLSEYFRSKEFANTMR N E F R S



NELITSLTPGVAKANLTPGLKNELITSLTSLTPGVAKSAVLNTTFK N E A K S

NFDNPESGLRIKTRIQNRNFDNPESGDNPESGLRIVKNTLKNR N F L R I

NFLGSTTLAAGPVKKGGKPHWAKNFLGSTTLLAAGPVKKDTDYDDFEK N F K K D

NFPVSPNYTAPKMVPYVVKKNFPVSPNYSPNYTAPKGAMLIPTLK N F P K G

NFTFLESVKKTTMAANRNFTFLESVFTFLESVKHVWSRGGIR N F V K H

NGNEYNEFLYSKGIYWYWWKNGNEYNEFYNEFLYSKAGREELERK N G S K A

NGTAASEPTPITKDAFYTQYKNGTAASEPSEPTPITK________K N G T K -

NIASEPATEYFTAFESGIFSKETIEITIKNIASEPATFESGIFSKVSFFSAYFK N I S K V

NIIVATGSEVTPFPGIEIDEEKEDHILDVKNIIVATGSGIEIDEEKIVSSTGALK N I E K I

NILGGTVFREPIVIPRKSPNGTIRNILGGTVFREPIVIPRIPRLVPRWR N I P R I

NINDLLNK PVYSDISRNINDLLNKNINDLLNKDFYHATPAR N I N K D

NIPSFLSTDNIGTRGFLKDGVKNIPSFLSTSTDNIGTRETFLAGLIK N I T R E

NITAQEPNVTRGRFLNNLRNITAQEPNAQEPNVTRVQGNCIEIR N I T R V

NITWIAECIAQNQRKSKEQEVRNITWIAECECIAQNQRERINNYISR N I Q R E

NKLNDLEDALQQAKEDLARENALKDAKNKLNDLEDQAKEDLARLLRDYQELK N K A R L

NLAEEFDHRLNSFEDKKNLAEEFDHLAEEFDHRVKKLKDKFK N L H R V

NLASDTSYQLEIVRCQATLALRNLASDTSYSYQLEIVRAGGLPHLVR N L V R A

NLASPPNNPIYGLELKDAVREKIRNLASPPNNPIYGLELKSTIPVKRDR N L L K S

NLDALSSIIMRFIVLDSAKNLDALSSIALSSIIMRGTFQSSGQK N L M R G

NLDGYVVNLLKDAIVETHKNLDGYVVNGYVVNLLKVLSENNRLK N L L K V

NLDLDSIIAEVKILSMDNSRNLDLDSIIDSIIAEVKAQYEEIAQR N L V K A

NLDTTLYNVVVVSPRWGSVSLLKNLDTTLYNNVVVVSPRNYFLFTPLK N L P R N

NLDVEATETGAPKFYKNAETKNLDVEATEATETGAPKELIVAITSK N L P K E

NLEMGCYLAQTGNSLPEWGFRLTTSFRIKNLEMGCYLSLPEWGFRQQEVVCMKK N L F R Q

NLFNTNETTQKDQYQKIFKNLFNTNETNTNETTQKISIAAGASK N L Q K I

NLFTVEDAIKEDGWVPGKNLFTVEDAFTVEDAIKRGSYVMNLK N L I K R

NLHTHPVAAPVSKLVHKSTGRNLHTHPVAPVAAPVSKTQWEVSGYR N L S K T

NLISQVANGQVLIKVKLTFSYRNLISQVANANGQVLIKYDYPKSSFR N L I K Y

NLLENPVTVQLVHRDKKDLWWRNLLENPVTVTVQLVHRTCAYVAFTR N L H R T

NLNEEYTSDEIKEFNEEVFKNLNEEYTSEYTSDEIKQFRRKFDKK N L I K Q

NLSDLYTVLKQQLAKVNKNLSDLYTVSDLYTVLKTTSTTLESK N L L K T

NLSLQTGTKPVLKLVNSIESKNLSLQTGTTGTKPVLKKKAAFLGSK N L L K K

NLSLQTGTKPVLKKLVNSIESKNLSLQTGTGTKPVLKKKAAFLGSEK N L K K K

NLTENYEIETGRVIRIIDPRNLTENYEINYEIETGREVNDLHFAR N L G R E

NLVEPHVYESQPTSWPFLLRKKMWHINKNLVEPHVYTSWPFLLRGISYWGENK N L L R G

NMAEEFEYDDEPDEQGNPKSHTNEEVRNMAEEFEYPDEQGNPKKRPGKLSDR N M P K K

NMQDMVEDYRSRLDSELKNMQDMVEDQDMVEDYRNKYEDEINK N M Y R N

NNDYDLDLKIKVKSSAKNNDYDLDLNDYDLDLKYDYLVVGVK N N L K Y

NNLMGSWLQEFGTKVNMTSMERNNLMGSWLWLQEFGTKTAIYENEQR N N T K T

NNTGDANTEEAAARNPLKRLLKNNTGDANTNTEEAAARSVQGWGDTK N N A R S

NPSGLPDSPLNDNSKDAILQMDRNPSGLPDSSPLNDNSKIKSTFNQIR N P S K I

NPTVENFIEATNLLEKGKATLLTRNPTVENFIEATNLLEKASKLDPRSR N P E K A

NQDSNQEFAKSSDFLKNKNQDSNQEFDSNQEFAKELLKWTFNK N Q A K E

NQPGNVAAAEASKLEKYFDEKNQPGNVAAVAAAEASKKGN_____K N Q S K K

NQVQTENVAQARGFEGLNQRNQVQTENVTENVAQARIILNHILER N Q A R I

NSAPGVAQERWVVEIDKKNSAPGVAQAPGVAQERVIALDTKFK N S E R V

NSSIDAAFQSLQKALYQAAAKNSSIDAAFAAFQSLQKVESTVKKNK N S Q K V

NSVYMGSAAMAEFLADIALCPLEATRYDTASRYKNSVYMGSALCPLEATRIRLVSQPQK N S T R I

NTFNQVGDVVVYEVEGKDILFLWNRNTFNQVGDVVYEVEGKQIPIVHRVR N T G K Q

NTIVSSYNRRDIKKGDKNTIVSSYNTIVSSYNRNFTSRNDGK N T N R N



NTLACICK CAMNIGGRNTLACICKNTLACICKIDQNESKQR N T C K I

NTLEECLDEAQRKINSEQFKNTLEECLDECLDEAQRLDNFDRLNK N T Q R L

NTMGLIHNLEMNTFPHFTERYAMPTTFRNTMGLIHNTFPHFTERQDRVWKETR N T E R Q

NTSVIDKIESYVKSHYRSVLKNTSVIDKIDKIESYVKQYKPVKIDK N T V K Q

NVAAGCNPMDLRAIFTESVKNVAAGCNPGCNPMDLRRGSQVAVEK N V L R R

NVAAGCNPMDLRRAIFTESVKNVAAGCNPCNPMDLRRGSQVAVEKK N V R R G

NVIFFVTDGMGPASLSMARRSASHKKKNVIFFVTDPASLSMARSFNQHVNDK N V A R S

NVIITLPHSSKRKPRAPMRNVIITLPHITLPHSSKVTSGKILSR N V S K V

NVSLAIEMAQRKKLNEALKNVSLAIEMLAIEMAQRKRAPWEAFK N V Q R K

NVSTGDVNVEMNAAPGVDLTQLLNNMREEEMKDLRNVSTGDVNTQLLNNMRSQYEQLAER N V M R S

NVTMIDDLIHFTLKWGFSTATRNVTMIDDLDLIHFTLKQWNRLTISR N V L K Q

NWAGIYSAKPERFRKNYVFKNWAGIYSAIYSAKPERYFQPSSIDK N W E R Y

NYDEIYK ERLSDIPKNYDEIYKSKNYDEIYKSFTRSGSRK N Y Y K S

NYFLFTPLLPSTPVGTIELKNVVVVSPRNYFLFTPLPVGTIELKSIVEPVRTR N Y L K S

NYGDNSLPERYRKTNRYKNYGDNSLPGDNSLPERIPKSFLQLK N Y E R I

NYLMFMK LIHEEGQKNYLMFMKMKNYLMFMKMIEEEKEKK N Y M K M

NYNADDALLNKQLATTVLKNYNADDALADDALLNKTRLQKQDNK N Y N K T

NYSNSVQWRYCTNFGTKNYSNSVQWYSNSVQWRVPLGLCFAK N Y W R V

PAINVGLSVSRELFYKGIRPAINVGLSNVGLSVSRVGSAAQVKR P A S R V

PFDELTVDDLTKLDNIQSARPFDELTVDLTVDDLTKIKPEIDAKR P F T K I

PGVTLGVGSSFDALKLAYKQLLRPGVTLGVGGSSFDALKLSEPVHKLR P G L K L

PHVASESNPIESRSLSSPVFKPHVASESNESNPIESRLKTSKNVAK P H S R L

PLTIASDPMSGFFGLQKSTARMMARPLTIASDPSGFFGLQKKYLENCNPR P L Q K K

PPLPQNYAQQQPSNWDKFK________________PSNWDKFKMGLMMGTTM P P F K M

PQSFTSIAR________________QSFTSIARIGDYILKSM P Q A R I

PSTTNTAAANVIEK________________AAANVIEKKPVSFSNIM P S E K K

QAVWYISYGEWGPRAQLTEPEKQAVWYISYSYGEWGPRRPVLNKGDK Q A P R R

QDFAEATSEPGLTFAFGKIGDLTIPKQDFAEATSGLTFAFGKFDGILGLGK Q D G K F

QDLPEAMSAAEITEKVWLVFANKQDLPEAMSSAAEITEKLGLHSIRNK Q D E K L

QDSYDLFLGGFRPHTASIKNNWTDGPRQDSYDLFLRPHTASIKSPFPDRRPR Q D I K S

QEGQQPVTSQEGQSVADQIGATGYYECSAKPQTIEQLRQEGQQPVTGYYECSAKTGYGVREVR Q E A K T

QELHVEGAYVGDSSNDTVAPKDIANSVERQELHVEGASNDTVAPKFIKNQTLKR Q E P K F

QFNGLLDVYKGSKSTSQRQFNGLLDVNGLLDVYKKTLKTDGLR Q F Y K K

QFNGLLDVYKKGSKSTSQRQFNGLLDVGLLDVYKKTLKTDGLLR Q F K K T

QFSECNSYTGRMLPIFECKQFSECNSYECNSYTGRCECIEGFAK Q F G R C

QGFSVDDVAQSLNCSREESLANKKQGFSVDDVAQSLNCSREEFTRDYLK Q G S R E

QGVDADINGLRFEMEQNLRQGVDADINDADINGLRQVLDNLTMR Q G L R Q

QIIAGEGAGALLTGFGPTLLGYSIQGAFKKGMVGSFKQIIAGEGAYSIQGAFKFGGYEVFKK Q I F K F

QIIENAGEEGSVIIGKKAITRPAKQIIENAGEEGSVIIGKLIDEYGDDK Q I G K L

QINFGGTVETVYERMITTRGLKQINFGGTVTVETVYERADWPREKLK Q I E R A

QIPYNIAK GFTPILFKQIPYNIAKQIPYNIAKFLVFERASK Q I A K F

QISLEGLQKLQEELRKKQISLEGLQISLEGLQKQVKNLEKYK Q I Q K Q

QKTQEFSQMACEKAQGVEISKQKTQEFSQFSQMACEKTKPYLDKVK Q K E K T

QLDSTVHPDTGKPEFWRAKKQLDSTVHPTVHPDTGKTVLLPFRMK Q L G K T

QLGFFGSFAGLPTRGLLAQLAKQLGFFGSFSFAGLPTRLVMVGTLTK Q L T R L

QLGLGTNIYNAERGIAKETCRQLGLGTNITNIYNAERLGLGGGGDR Q L E R L

QLIVAVNK LAFTLGVRQLIVAVNKQLIVAVNKMDSVKWDER Q L N K M

QLLELQSQPTEVDFSHYRKRNDEARRQLLELQSQEVDFSHYRSVLKNTSVR Q L Y R S

QLLRPGVTLGVGSSFDALKGIVTLAYKQLLRPGVTGSSFDALKLSEPVHKLK Q L L K L

QLLRPGVTLGVGSSFDALKLSEPVHKGIVTLAYKQLLRPGVTKLSEPVHKLGWSLSFDK Q L H K L



QLPVFQAHIRPHIDEALKQLPVFQAHPVFQAHIRKTVFAQVPK Q L I R K

QLQVIESFEKPVKIDASKQLQVIESFQVIESFEKHAMTNAKEK Q L E K H

QLSLLLR SKQAVAYRQLSLLLRRRQLSLLLRRPPGREAYR Q L L R R

QNQYSPLATEEQVPLIYAGVNGHLDGIELSRERLTQLLKQNQYSPLALDGIELSRIGEFESSFK Q N S R I

QPLVPYSFAPFFPTKDPFAMMSKQPLVPYSFFAPFFPTKRRGSWCCLK Q P T K R

QPVKDGPLSTNVEAKIKFSLKAKQPVKDGPLLSTNVEAKLNDKQTGLK Q P A K L

QPVNFLPQGKQGEEKKSKQPVNFLPQVNFLPQGKWLKPNEIEK Q P G K W

QSLELVNPGTVENLNKYKQLHSHRQSLELVNPGTVENLNKEVSRDVFLR Q S N K E

QSLGFEPNINNIISGPGGMHVDTARKPKELSLKQSLGFEPNGMHVDTARLHPLAGLDK Q S A R L

QSVEADINGLRRYENEVALRQSVEADINADINGLRRVLDELTLTR Q S R R V

QTDHKEGVYEAVESLKRDWETINIKQTDHKEGVEAVESLKRNKIGLKGLK Q T K R N

QTGLGLTQGWSNTNNLQTKVEAKLNDKQTGLGLTQNTNNLQTKLEFANLTPK Q T T K L

QTISNFFGFTSSFVRDIVPPGKRQTISNFFGGFTSSFVRNAFTKSGNR Q T V R N

QTQNPYWVLEHITPESLAAREFISCYNRQTQNPYWVTPESLAARNADRKNSFR Q T A R N

QTSNSTPAPQNQIKTVPHENEKQTSNSTPAPAPQNQIKEAATVPAEK Q T I K E

QTVAVGVIKRFAVRDMRQTVAVGVITVAVGVIKSVDKTEKAR Q T I K S

QVPENPMPTEADIQDILKGTTDIPLKQVPENPMPADIQDILKELQHYIEFK Q V L K E

QVQDFEENDHPNRATKKSVLKQVQDFEENEENDHPNRVLEHLHSTK Q V N R V

QWDTLWTSSEFIRITFENLLKQWDTLWTSWTSSEFIRVWWYPYTRK Q W I R V

QYKPVKIDASKDKIESYVKQYKPVKIDPVKIDASKQLQVIESFK Q Y S K Q

RFPTPILK ________________RFPTPILKVYWPFFVAK R F L K V

RGDVIVADDQVSLPVQNALQLSRSVLPAFTKRGDVIVADQNALQLSRSTVYYFNHK R G S R S

RGLAVNDFLQVKIPEQNSSKRGLAVNDFVNDFLQVKGSNNIFAIK R G V K G

RGNNYDLEDLQHDDKPWYKEGWIPSSRRGNNYDLEHDDKPWYKAMLE____R R G Y K A

RGYQVYR TFDHASIRRGYQVYRERRGYQVYREVCAACHSR R G Y R E

RHLNDQPNADIVTIGDKSQLAKAVRRHLNDQPNDIVTIGDKIKMQLLRTR R H D K I

RIANVVHFYKIGSAPNAKRIANVVHFANVVHFYKSLPQGPAPK R I Y K S

RKPNPYDSANIFSRHIHQTLTRRKPNPYDSDSANIFSRITFSWMSGR R K S R I

RKPSIELR GFQVYLARRKPSIELRRKPSIELR________R R K L R -

RLDNVER RTFVNEIRRLDNVERQRRLDNVERQYRYFYSLR R L E R Q

RLEDAVLK RKIDESIRRLEDAVLKRLEDAVLKQESNRIQER R L L K Q

RLPEDESYARPIMQTALRRLPEDESYPEDESYARAYRIIRAHR R L A R A

RNDFQSFPLVEKTKPVLDPKRNDFQSFPQSFPLVEKTILTHNTSK R N E K T

RPDDSLFDPKDRLGGSYRRPDDSLFDDDSLFDPKLRDAKETWR R P P K L

RPYIAGLGAEKVLLVAVGRRPYIAGLGIAGLGAEKIGLEVDKRR R P E K I

RQLLELQSQPTEVDFSHYRKKRNDEARRQLLELQSEVDFSHYRSVLKNTSVR R Q Y R S

RSDLRPEFAELHPLVAPRRSDLRPEFDLRPEFAE________R R S A E -

RSHGEVHYYEAEAYDVDPENKEPVRTIARRSHGEVHYYDVDPENKTIKVKSSAR R S N K T

RSTVAQLVQTLEQHDAMKVYVAVGQKRSTVAQLVLEQHDAMKYSIIVAATK R S M K Y

RSVHEPVQTGLKKAPGILPRRSVHEPVQEPVQTGLKAVDALVPIR R S L K A

RTGNIVDVPVGPGLLGRVKEGELVKRTGNIVDVVGPGLLGRVVDALGNPK R T G R V

RVEEITDEIVDELTYLKKPIEVELRRVEEITDEVDELTYLKNREERLRDR R V L K N

RVNDLPTAIREKALRAARRVNDLPTANDLPTAIRVFEALKYKR R V I R V

SAALAFAEITEKSDNLNLQRSAALAFAEAFAEITEKYVRQVSRER S A E K Y

SAAPEYTLRPFYCIGFKSAAPEYTLAAPEYTLRTRIWASLRK S A L R T

SAEDQLYAITFRVAEQCPVKSAEDQLYAQLYAITFRKGLGNPLLK S A F R K

SAEDQLYAITFRKVAEQCPVKSAEDQLYALYAITFRKGLGNPLLYK S A R K G

SAEMALVQFYIPQEISREKEEAIFRSAEMALVQYIPQEISRDSAYTLGQR S A S R D

SALEHNEVKMQSISPVKSALEHNEVALEHNEVKIHLFGKPAK S A V K I

SASGINELQLHKANITKTIKSASGINELINELQLHKLDFDQETYK S A H K L



SATESFVATFKELLASLKSATESFVATESFVATF________K S A T F -

SAVLNTTFTQPFFTARSLTPGVAKSAVLNTTFTQPFFTARGAFDLCLKK S A A R G

SAYGHTVQFFKFIKNQTLKSAYGHTVQGHTVQFFKRMRSWIRNK S A F K R

SCNCDLLLWRAQQQQQQKSCNCDLLLNCDLLLWRNPVQTGKYK S C W R N

SCPGFGNCQCGRQREIQKAKSCPGFGNCFGNCQCGRHPEPSPDPK S C G R H

SDGVAGLYRDVYKKTLKSDGVAGLYDGVAGLYRGFLPSVVGK S D Y R G

SDIPPPPDGGALAIVTKQVTPPEHKSDIPPPPDGALAIVTKTGFETSQGK S D T K T

SDLDAHSDTYFNTHHPSPEQRPRPENYSDAKSDLDAHSDPSPEQRPRIILFPHTTK S D P R I

SDLLPNIGKSDIDPDLKSDLLPNIGDLLPNIGKLYPLATFHK S D G K L

SDLRPEFAEHPLVAPRRSDLRPEFADLRPEFAE________R S D A E -

SDTLTLDERNVIPVIGKSDTLTLDEDTLTLDERTEFRELIQK S D E R T

SEGWIPSSREEGVLPWKSEGWIPSSEGWIPSSRRGNNYDLEK S E S R R

SEITELRR IEQISSYKSEITELRRSEITELRRNVQALEIEK S E R R N

SEYTDMLATGIIDPFKAKGYDASKSEYTDMLATGIIDPFKVVRSGLVDK S E F K V

SFLPSFILSDESK________________FILSDESKERISKILTM S F S K E

SFLQGWSNSLAGELSKLATYSGSKSFLQGWSNSLAGELSKDAIDVELIK S F S K D

SFVSSPIVR ________________FVSSPIVRDSTLLVPKK S F V R D

SGDAALVK EDHPKFLKSGDAALVKSGDAALVKFVPSKPMCK S G V K F

SGGNWAMTALGLGNSLGGSTKDKFYGDHKSGGNWAMTNSLGGSTKFPLDLIHEK S G T K F

SGTLAPPLVAGFGEAARGGQERGLRSGTLAPPLAGFGEAARLMKKEFDNR S G A R L

SGVGICATCVLRPDLLFKGAAYGTAKSGVGICATLRPDLLFKNIVPVIMAK S G F K N

SHGEVHYYEAEAYDVDPENKPVRTIARRSHGEVHYYYDVDPENKTIKVKSSAR S H N K T

SHLQSNQLYSNQLPLDFALGKEGMADLVKSHLQSNQLPLDFALGKSNDPVKDLK S H G K S

SIEEAER TGPKTDKKSIEEAERAKSIEEAERAGNAGVKAK S I E R A

SIEGFLNDLEKGKDDDVVKSIEGFLNDGFLNDLEKDTRQDTKAK S I E K D

SIEGFLNDLEKDTRGKDDDVVKSIEGFLNDNDLEKDTRQDTKAN__K S I T R Q

SIIELEHYGVPFSRYMTREAPKSIIELEHYHYGVPFSRTENGKIYQK S I S R T

SIIEPIVNFALKPVGTVDEKSIIEPIVNPIVNFALKKKGNVTYYK S I L K K

SIIEPIVNFALKKPVGTVDEKSIIEPIVNIVNFALKKKGNVTYYEK S I K K K

SIIGATSIEDFISKLANEAKGKSIIGATSISIEDFISKLKRPRKVMK S I S K L

SINIALNSLQSSDIDPDLKLGFEADRRSINIALNSSDIDPDLKSDLLPNIGR S I L K S

SINIALNSLQSSDIDPDLKSDLLPNIGKLGFEADRRSINIALNSDLLPNIGKLYPLATFHR S I G K L

SIQPYLQR TNFYQQYKSIQPYLQRSIQPYLQRSSFPKDGTK S I Q R S

SISWSVIDRWPTNEGLIKIKALDSERSISWSVIDPTNEGLIKAFSENITKR S I I K A

SITIIPQDPTLFSGTIKVDLQRLRRSITIIPQDTLFSGTIKTNLDPYDER S I I K T

SKAEAESLYQSKQNEDIAQKSKAEAESLAESLYQSKYEELQITAK S K S K Y

SKEEAEALYHSKQYEEIAQRSKEEAEALAEALYHSKYEELQVTVR S K S K Y

SKEFNEEVFKAEDGNSGKSKEFNEEVEFNEEVFKNLNEEYTSK S K F K N

SKFEQLGIHYEHREVYEAQYKSKFEQLGILGIHYEHRLIDDMVAQK S K H R L

SLDFLNQSFIQQKSLPGSTDKSLDFLNQSNQSFIQQKANLLSSSNK S L Q K A

SLDLDSIIAEVKILSMDNNRSLDLDSIIDSIIAEVKAQNEDIAQR S L V K A

SLHDSFASDDSLRQTLQKLSKSLHDSFASFASDDSLRSYVIVTSSK S L L R S

SLKLENVVKPEIKSKLVGQGKSLKLENVVNVVKPEIKGGLIVELGK S L I K G

SLLEGEGSSGGGGRENEIQTYRSLLEGEGSGSSGGGGRGGGSFGGGR S L G R G

SLLGLPDYLSNAQIKFTKRFSAKSLLGLPDYYLSNAQIKEIPDDETIK S L I K E

SLMLVTALNPKRIHELLTKSLMLVTALLVTALNPKIGYDAASKK S L P K I

SLNLTLR TPIGKGHRSLNLTLRKRSLNLTLRKTFGLFANR S L L R K

SLNLTLRK TPIGKGHRSLNLTLRKSLNLTLRKTFGLFANVR S L R K T

SLNNQFASFIDKSREREQIKSLNNQFASQFASFIDKVRFLEQQNK S L D K V

SLNNQFASFIDKVRSREREQIKSLNNQFASASFIDKVRFLEQQNQVK S L V R F



SLPQGPAPAIKANVVHFYKSLPQGPAPQGPAPAIKANTRLARYK S L I K A

SLQDFFGLAMSDSNLLDVIRPNYERRLKSLQDFFGLSNLLDVIRCSAKFHKDK S L I R C

SLQDIIAILGMDELSEQDKQETLQTYKSLQDIIAIDELSEQDKLTVERARKK S L D K L

SLQDIIAILGMDELSEQDKLTVERQETLQTYKSLQDIIAIQDKLTVERARKIQRFLK S L E R A

SLSVLNLTGTKRRPFDSSRSLSVLNLTVLNLTGTKDWNVFGKDR S L T K D

SLVNLGGSKAGGGFGSRSLVNLGGSLVNLGGSKSISISVARR S L S K S

SLWDSSEKDNSQKIEAKDGVVGLVKSLWDSSEKNSQKIEAKK_______K S L A K K

SMSILNSFVNDIFERPDTGISQKSMSILNSFFVNDIFERIATEASKLK S M E R I

SNHNELLTEIRSSFLSYLKSNHNELLTNELLTEIREKGELSKEK S N I R E

SNHNELLTEIREKSSFLSYLKSNHNELLTLLTEIREKGELSKELLK S N E K G

SNKVSPEDPAVQAELDLIMAGIEAEKDAKRSIAKSNKVSPEDMAGIEAEKLAGNASWGK S N E K L

SNNYYSPLAYYISKRIIFIKERSNNYYSPLPLAYYISKIMSEVVPLR S N S K I

SNQNQSTSGILKYSGGAQFRSNQNQSTSQSTSGILKQWKHSFEKR S N L K Q

SNVNDNGVNLEKTSKGHVKKSNVNDNGVDNGVNLEKQVANDVNSK S N E K Q

SNYDHPNTVSKSYLYEFLRSNYDHPNTDHPNTVSKSLASTSKLR S N S K S

SPAYPFPLLRLTTVFTIKSPAYPFPLAYPFPLLRLSAPFK__K S P L R L

SPESYDKADESFTKGLSNLYKRSPESYDKAKADESFTKAARLFEEQR S P T K A

SPIYQHFSETLVGVTTIRKRFESISRSPIYQHFSLVGVTTIRAFGDEGRFR S P I R A

SPNIVFADAELKKVTLELGGKSPNIVFADFADAELKKAVQNIILGK S P K K A

SPPVYSDISR________________PVYSDISRNINDLLNKM S P S R N

SPTFVGDLTMAHEGIVGGAEFGYDISAGSISRGAFDLCLKSPTFVGDLISAGSISRYAMALSYFK S P S R Y

SPTGIVLMNMGGPSKNMQNAQKRSPTGIVLMMNMGGPSKVEETYDFLR S P S K V

SQGDDINELQFVDPVKETRKVLQKSQGDDINELQFVDPVKVIDYYRTLK S Q V K V

SQTDAFYTQYKQTASVLNRSQTDAFYTDAFYTQYKNGTAASEPR S Q Y K N

SQYEQLAEQNRTQLLNNMRSQYEQLAEEQLAEQNRKDAEAWFNR S Q N R K

SQYEQLAEQNRKTQLLNNMRSQYEQLAEQLAEQNRKDAEAWFNER S Q R K D

SSKVEFEKPLLLLSEKPYFITDPKSSKVEFEKPLLLLSEKKISSIQDIK S S E K K

SSLKTELQTASVLNRNVAAQAIRSSLKTELQQTASVLNRSQTDAFYTR S S N R S

SSSGQSSGYSQHGSGSGHSSGYGQHGSRSSGFSQHKSSSGQSSGGYGQHGSRSGQSSRGEK S S S R S

STAPSNPPIYPVSSNGEPDFSNKKETEGAKKSTAPSNPPGEPDFSNKANFTAEEKK S T N K A

STFNQIAVMDPKLNDNSKIKSTFNQIAVQIAVMDPKMVIPSIGVK S T P K M

STGVENSGAGPTSFKLVRFASTRSTGVENSGGAGPTSFKTMKVIDPQR S T F K T

STIITALFR VGRTGAGKSTIITALFTIITALFRFLEPETGHK S T F R F

STLDREYITLKELLGGTFKSTLDREYIDREYITLKATFLKDDLK S T L K A

STQEVITFENLLKVVPGFNIKSTQEVITFITFENLLKQWDTLWTSK S T L K Q

STVAQLVQTLEQHDAMKYVAVGQKRSTVAQLVQLEQHDAMKYSIIVAATR S T M K Y

SVDVEPSVLYSNLRACASRGIRSVDVEPSVSVLYSNLRLWLNMRLKR S V L R L

SVEDFMAAMQRMKEKKSTRSVEDFMAADFMAAMQRVSTQHEKER S V Q R V

SVEQFSSAPKQKDITHKKSVEQFSSAEQFSSAPKVKTQVKKTK S V P K V

SVHAVHSHADGTSYDEEPYKFNEKSVIKSVHAVHSHSYDEEPYKIKDKVIYSK S V Y K I

SVHEPVQTGLKAPGILPRRSVHEPVQTEPVQTGLKAVDALVPIR S V L K A

SVLAEFEELNVEQVNPYAPGLRLEECLKIRSVLAEFEENPYAPGLRYEEQTTNHR S V L R Y

SVSAAPAIPQYSVSDYMK________________YSVSDYMKFALAGAIGM S V M K F

SVTKPVAPTSTDAPAKPKFYSTDKSKSVTKPVAPTDAPAKPKETLMVKVKK S V P K E

SYFLFTPLLPSAPVGTVDEKNVSIISPRSYFLFTPLPVGTVDEKSIIEPIVNR S Y E K S

SYPISEGPERELVKEVSKSYPISEGPPISEGPERANELVESYK S Y E R A

SYPTGNVSKGNFELLVKSYPTGNVSYPTGNVSKMIGELKIGK S Y S K M

SYSNSVQWRYCTNYGTKSYSNSVQWYSNSVQWRVPLGLCFAK S Y W R V

SYTPTSLDGDTKINGKDITRSYTPTSLDTSLDGDTKGNFELLVKR S Y T K G

SYVPLIAEEVYKALTKEAFKSYVPLIAELIAEEVYKYFRDSKNFK S Y Y K Y



TAESTPLSALYVSKTGNTVVLKTAESTPLSLSALYVSKYIPQAGIPK T A S K Y

TAFKPHELTESVLPAARALADVLYKTAFKPHELESVLPAARYDYAVAEQK T A A R Y

TATQEGVISFWRGILDCFKRTATQEGVIEGVISFWRGNTANVIRR T A W R G

TAVALDTILNQKIGDRQTGKTAVALDTILDTILNQKRWNNGSDEK T A Q K R

TAVALDTILNQKRIGDRQTGKTAVALDTIDTILNQKRWNNGSDESK T A K R W

TAYSSPSVVLPSQTPDGKFHSTWVTRTAYSSPSVPSQTPDGKLALIDDFRR T A G K L

TCLLIVFSK VGDGACGKTCLLIVFSCLLIVFSKGQFPEVYVK T C S K G

TDGSAPGDAGVSYLTRGLETLYSRTDGSAPGDAGVSYLTRYVSKKQDWR T D T R Y

TEADIDEMVSKYLGSFPSKTEADIDEMDIDEMVSKAGKAQSTWK T E S K A

TELQTASVLNRQAIRSSLKTELQTASVQTASVLNRSQTDAFYTK T E N R S

TFDLQSDANNILAQGEKQQLIEMEKTFDLQSDANILAQGEKDAAATAN_K T F E K D

TFDLQSDANNILAQGEKDAAATANQQLIEMEKTFDLQSDAKDAAATAN________K T F A N -

TFESEAAHGTVTRILVTPDGKTFESEAAHAAHGTVTRHYRKYQKGK T F T R H

TFGLFANVRPAKSLNLTLRKTFGLFANVFANVRPAKSIEGFKTTK T F A K S

TFGPVALGVLPVILAAATKHSPWFKCKTFGPVALGVILAAATKHVTSRLVTK T F T K H

TFMQQLQEAGER________________QLQEAGERFRCINGLLM T F E R F

TFPFLPYQILKSGDKTGRKTFPFLPYQFLPYQILKNPKYMVTSK T F L K N

TFSFDDILK KEVRPDIKTFSFDDILFSFDDILKLGKESCNEK T F L K L

TGDGDIENIPYGVLVWATGNAPRDATTITAKTGDGDIENWATGNAPREVSKNLMTK T G P R E

TGDIHTLGKDKEHFITKTGDIHTLGGDIHTLGKLFTLEDAKK T G G K L

TGDLAGTATTSSFTEAVIKIASGPENRTGDLAGTASFTEAVIKRL______R T G I K R

TGFILKPVFQVRIIKKHDKKTGFILKPVLKPVFQVRLDSKPFFKK T G V R L

TGHALLHTLYGQALRRTCAVADRTGHALLHTTLYGQALRHDTHFFIER T G L R H

TGLHFGR YTSHLSSKTGLHFGRLKTGLHFGRLSLRSLTAK T G G R L

TGNIVDVPVGPGLLGRKEGELVKRTGNIVDVPVGPGLLGRVVDALGNPR T G G R V

TGNPSNATDFDSVYARFSLFLFTKTGNPSNATDFDSVYARVGDNLRVSK T G A R V

TGPIVYVQNADGIFFK________________NADGIFFKLAEGKGTNM T G F K L

THEYQADAYAKFVMSLISRTHEYQADAYQADAYAKKLGYKQNLR T H A K K

TIAMDGTEGLVRHLGENTVRTIAMDGTEDGTEGLVRGEKVLDTGR T I V R G

TIAPITGTIK________________APITGTIKRRVIMDIVM T I I K R

TIDYEGVESLSQEELYQACVSRKDIMNDDKTIDYEGVELYQACVSRGMKAYGVSK T I S R G

TIEQSPSFGKEKPIFNAKTIEQSPSFEQSPSFGKFEIDTDANK T I G K F

TIEQSPSFGKFEIDTDANVPREKPIFNAKTIEQSPSFDTDANVPRDLFEYTLAK T I P R D

TIFEAENIPIDWETINIKKEITDSVRTIFEAENIDWETINIKQTDHKEGVR T I I K Q

TIFTVTPGSEQIRAAHGLKSKTIFTVTPGTPGSEQIRATIERDGQK T I I R A

TIIATGGYGRIHRFRAHKTIIATGGYIATGGYGRAYFSCTSAK T I G R A

TILTHNTSMYKQSFPLVEKTILTHNTSTHNTSMYKFGLPHADDK T I Y K F

TKEVYDESMAQEKKEKVNTEKTKEVYDESDESMAQEKSKYTRKKSK T K E K S

TKHEDGKITEETIPYGTLIWATGNKEEKQLLAKTKHEDGKILIWATGNKARPVITDLK T K N K A

TKPYLDKVESKFSQMACEKTKPYLDKVYLDKVESKLGPISNLVK T K S K L

TLAHCPVTGKRERAAKIRTLAHCPVTAHCPVTGKDINYTCPLR T L G K D

TLANTAVVIRSIVDELKKTLANTAVVANTAVVIRDGQLVEIPK T L I R D

TLEDELEVTEGMRVITIREGRTLEDELEVLEVTEGMRFDRGFISPR T L M R F

TLEQAEELFGQVRQELFTKPKTLEQAEELEELFGQVRDVHAYFVPK T L V R D

TLFWNPVVNRFFWGDGDKTLFWNPVVFWNPVVNRHIEHDD__K T L N R H

TLGQDYDERVQLPTIYRTLGQDYDELGQDYDERVLPSIVNER T L E R V

TLLDIDNTRDLTVGNNKTLLDIDNTLLDIDNTRMTLDDFRIK T L T R M

TLLEAIDAIEQPSRPTDKPLRKAGVVKGKTLLEAIDARPTDKPLRLPLQDVYKK T L L R L

TLLEGEESRDLEIATYRTLLEGEESLLEGEESRMSGECAPNR T L S R M

TLLEYDAFLFGVPTRDIPVATEKTLLEYDAFFLFGVPTRFGNLPAQWK T L T R F



TLNDMRQEYEQLIAKAPGKDLTKTLNDMRQEEYEQLIAKNRKDIENQK T L A K N

TLNEICNSVISKTNYMFDPKTLNEICNSICNSVISKHNAAEGLSK T L S K H

TLNPSFSEKSDFSVNVKTLNPSFSELNPSFSEKGEFTGVAVK T L E K G

TLSDYNIQKGKQLEDGRTLSDYNIQLSDYNIQKESTLHLVLR T L Q K E

TLTDEHEADVNNDDIIANNAVEEIDREITLEKEKTLTDEHEANAVEEIDRNLNKITKTK T L D R N

TLVGVSHTNEEVRSLDRVAWRTLVGVSHTSHTNEEVRNMAEEFEYR T L V R N

TLVILGSGWGSVSLLKFPNGSKRKTLVILGSGWGSVSLLKNLDTTLYNK T L L K N

TLVLYDQSTEPLEEYSVYLKVVGTQTSRTLVLYDQSEEYSVYLKDLEQRNYKR T L L K D

TLYFSHGFSPVFKKPLLTKGKTLYFSHGFHGFSPVFKDLTHVEPPK T L F K D

TMNKEWQLKMAGGQDAKTMNKEWQLMNKEWQLKSDEYLKSKK T M L K S

TNAENEFVTIKYEDEINKRTNAENEFVENEFVTIKKDVDGAYMR T N I K K

TNEAAGDGTTSATVLGRLLQEVASKTNEAAGDGTSATVLGRAIFTESVKK T N G R A

TNKDDKLNPFEKGIRKITGKTNKDDKLNDKLNPFEKIGASALGGK T N E K I

TNVVQSVLAQWVLQKNCMDCLDRTNVVQSVLLAQWVLQKEFESADVVR T N Q K E

TPEEHETCSQLVDRFHAFIVYRTPEEHETCTCSQLVDRMVKRALNAR T P D R M

TPHEIQEANSVDMSALKDPQTDADRKPVFIRHRTPHEIQEADPQTDADRVKDPQWLIR T P D R V

TPIAGASPTENMGIFQSLKITEVAKPRTPIAGASPMGIFQSLKHNIQKARDR T P L K H

TPIEVVK QDVNSQFKTPIEVVKNKTPIEVVKNSVVKGGVK T P V K N

TPLDFLLR SMQYEYCRTPLDFLLRTPLDFLLRRTRFAFLDR T P L R R

TPNFDDVLKLASKSTYRTPNFDDVLPNFDDVLKENNDADKGR T P L K E

TPQDILLR VNLLYGNKTPQDILLRTPQDILLRKELDALKEK T P L R K

TPYPALANAALLASTPVLSPSFKRRLYALTRTPYPALANPVLSPSFKVPPTQSPAR T P F K V

TQEFSQMACEKGVEISKQKTQEFSQMAFSQMACEKTKPYLDKVK T Q E K T

TQSQIEDFKRLKNQIVKTQSQIEDFQSQIEDFKYNHKGALAK T Q F K Y

TQSQIEDFKYNHKRLKNQIVKTQSQIEDFEDFKYNHKGALAYIGSK T Q H K G

TQSSLDEGVRQKDVSVFRTQSSLDEGSSLDEGVRNITAVEKTR T Q V R N

TREGNDLYRVFTGVGERTREGNDLYREGNDLYREMKETGVIR T R Y R E

TRNDLIAGAIGGTVGTMLNTPFDVVKVAKTKGQKTRNDLIAGNTPFDVVKSRIQSVDAK T R V K S

TSEFLHETLEESNLITYNTIENAEKKLIEIRKKTSEFLHETNTIENAEKKQKFLNFFK T S E K K

TSEVITELNTQYENSKRLSNYMIQRTSEVITELTQYENSKREFEKNLQKR T S K R E

TTDLQQYGNKANQFVVVRTTDLQQYGDLQQYGNKTKLKAELMR T T N K T

TTGTIDVMVTQPEMTIFTASRKNFRLNERTTGTIDVMMTIFTASRSLLGKEMRR T T S R S

TTSTTLESELYAIAKSDLYTVLKTTSTTLESSELYAIAKELDSWFQDK T T A K E

TTYENVDLVLIRAKSIEGFKTTYENVDLNVDLVLIRENTEGEYSK T T I R E

TVDAVLNATPIVLGLITRPVIYGYAKTVDAVLNAIVLGLITRRSIFRAGTK T V T R R

TVDLSISTK LIVELGDKTVDLSISTVDLSISTKIQKLNKVLK T V T K I

TVEEDHPIPEDVHENYENKGAPLFVLKTVEEDHPIVHENYENKVAELASRGK T V N K V

TVEIEQPVYDVKLRGNLFFKTVEIEQPVEQPVYDVKTREYKHKNK T V V K T

TVFIQELINNIAKFGGAGVGKTVFIQELIELINNIAKAHGGFSVFK T V A K A

TVIGEVLLEQAYGGMRKFKKEHGKTVIGEVLLEQAYGGMRGIKGLVWEK T V M R G

TVNYFDIITIKSPLSVDSKTVNYFDIIYFDIITIKHQDTDAFLK T V I K H

TVPFVPISGWNGDNMIEATTNAPWYKKKVGYNPKTVPFVPISTTNAPWYKGWEKETKAK T V Y K G

TVQSFVAEGNELSREEQLSGIKTVQSFVAEAEGNELSRYNVAIRDIK T V S R Y

TWIEISGTSPRGSCAVFSKTWIEISGTEISGTSPRDIAKQFKDK T W P R D

TYIENLSK SNVVTKERTYIENLSKTYIENLSKDIATSRFRR T Y S K D

TYMGWWGHMGGPK________________WGHMGGPKQKGITSYAK T Y P K Q

VACFLER GTLDSNGKVACFLERKKVACFLERKVLPTLSVK V A E R K

VAFTAPSSTAFDVCFENQAQYRRDFAGDVRVAFTAPSSFENQAQYRGRSLSRAIR V A Y R G

VAFTGSTATGRTNHPKIKKVAFTGSTATGSTATGRHIYQSAAAK V A G R H

VAIFPQGEVDIKVVKGLKRRVAIFPQGEPQGEVDIKFSLSPSIER V A I K F



VAIGEVPFTFGVRLPLPRDPRVAIGEVPFVPFTFGVRTEGESKLSR V A V R T

VALTGLTIAEYFREPPGARARVALTGLTILTIAEYFRDEEGQDVLR V A F R D

VALVFGQMNEPPGARINLEGESKVALVFGQMMNEPPGARARVALTGLK V A A R A

VAPGTQYNQVISIPNMGVPKEGQKIRIKVAPGTQYNIPNMGVPKTSTIRGDMK V A P K T

VAPTTGVVAKDKKVILQKVAPTTGVVPTTGVVAKQSFFKRTGK V A A K Q

VAQYTVPVGK________________QYTVPVGKAANEHETAM V A G K A

VATLEQILWRTGVIARDKVATLEQILTLEQILWRVLRGNLFFK V A W R V

VATVSLPR SPATLNSRVATVSLPRVATVSLPRSCAAAGTER V A P R S

VCDTLVYHPSVTR________________VYHPSVTRFVKFLDGSM V C T R F

VCHAHPTLSEAFKASAEDVARVCHAHPTLPTLSEAFKEANMAAYDR V C F K E

VDASSQSFSNPVPDYYGEKLKHIINNRVDASSQSFVPDYYGEKIGSLKEYKR V D E K I

VDLLNQEIEFLKIKVELQSKVDLLNQEINQEIEFLKVLYDAEISK V D L K V

VEEWYGEDLKKEMRGMALKVEEWYGEDWYGEDLKKFRKIRKEQK V E K K F

VEFEKPLLLLSEKITDPKSSKVEFEKPLLPLLLLSEKKISSIQDIK V E E K K

VELAHEAK EAFELKQKVELAHEAKVELAHEAKAVLDSWVRK V E A K A

VELALWDTAGQEDYDRDVEVDGRRVELALWDTAGQEDYDRLRPLSYPDR V E D R L

VELTEIKDDVVQLDEPQFSR________________LDEPQFSRNQAIVEEKM V E S R N

VETGVIKPGMVVTFAPAGVTTEVKIGTVPVGRVETGVIKPAGVTTEVKSVEMHHEQR V E V K S

VEVNLAAIPLGKADVLAMAKVEVNLAAILAAIPLGKNVVVKWQGK V E G K N

VFEEEGAFIEALERTYFKGRARVFEEEGAFAFIEALERGEIKKGEKR V F E R G

VFEYFSGYPAEQFEFIHNKELWPIFSKVFEYFSGYQFEFIHNKTFLANGYHK V F N K T

VFGINLNDLVARLVGSKGEKVFGINLNDNLNDLVARHETKDPVVK V F A R H

VFGLNNIQAEELVEFSSGVKAVGDGIARVFGLNNIQVEFSSGVKGMALNLEPR V F V K G

VFKGDDKWIDLPISKFVFNESNKVFKGDDKWWIDLPISKIEEESHDTK V F S K I

VFNTVVSTDSTPVTNQKRLQKQDNRVFNTVVSTSTPVTNQKSSGRCWLFR V F Q K S

VGALLDVQPVCEVTVIKDPKVGKSVLPRVGALLDVQVTVIKDPKTFIRPIYAR V G P K T

VGDPFDESTFQGAQTSQMQLNKKAASESIKVGDPFDESTSQMQLNKILKYVDIGK V G N K I

VGEDDQTEAQGALINLIQGLRTFGVSQIKVGEDDQTEINLIQGLRSKHKTFIGK V G L R S

VGGASEVEVGEKSGGVAVIRVGGASEVESEVEVGEKKDRYDDALR V G E K K

VGLIGSCTNSSYEDMSRNNWPLDVRVGLIGSCTSSYEDMSRSASIVKDAR V G S R S

VGPAASWKNSLQRNEKVGPAASWKVGPAASWKTADERFFWK V G W K T

VGPNLHGIFGRVEKGGPHKVGPNLHGINLHGIFGRHSGQAEGYK V G G R H

VGQSLSIVSNDELSKLNLTQLSKVGQSLSIVVSNDELSKAAFSNLTTK V G S K A

VHYQTTGPEIAHQTKFENEANWKVHYQTTGPPEIAHQTKGNIDAFIAK V H T K G

VIDHTLDEKECPSVPPTVRPVTLKYRRVIDHTLDEPSVPPTVRAY______R V I V R A

VIDPSNNWVVDEIVNLDEVRKQEINGNKKVIDPSNNWVNLDEVRKVYIPKVVKK V I R K V

VIDSNGNTVEIVNEQHSVVRSNEDFFHKVIDSNGNTNEQHSVVRTNCMDCLDK V I V R T

VIEFLSANKKGSQVAVEKVIEFLSANEFLSANKKEITTSEEIK V I K K E

VIGVVPQDTPLFNDTIWENVKYDIDALRKVIGVVPQDDTIWENVKFGRIDATDK V I V K F

VIIIDTDPNSYKKLNRDLSKVIIIDTDPDTDPNSYKLQPENAIPK V I Y K L

VILDNEALLLNTVVDARILASSPNRVILDNEALLNTVVDARIDGRGK__R V I A R I

VINATPTMVIPPLILVRVGETALSRVINATPTMIPPLILVRLQRGVLKGR V I V R L

VISEILNNIKKYKDERTRVISEILNNSEILNNIKSLKLYAWER V I I K S

VIVAGTSAYSRLAKAFRPKVIVAGTSAAGTSAYSRLIDYARFKK V I S R L

VKEVQEQVQHTVRKHSEVFRRVKEVQEQVEQVQHTVRLLDSNNPPR V K V R L

VKEYMEIEQEPYNEHKMNMNSVERVKEYMEIEQEPYNEHKEIPPPQWPR V K H K E

VLAGTTDIPLKFFLPWQGKVLAGTTDIGTTDIPLKQVPENPMPK V L L K Q

VLASLHDYILNNQDLIARSDFSRRLRVLASLHDYNNQDLIARVACRDSGKR V L A R V

VLDELTLTKADINGLRRVLDELTLTLDELTLTKADLEMQIER V L T K A

VLDEVVVDNFDQKTALVKASRVLDEVVVDVVDNFDQKLGVDIIRKR V L Q K L



VLDTGGPISVPVGREGLVRGEKVLDTGGPIPISVPVGRETLGRIINK V L G R E

VLEELLSESTELDNFKRLDADAFQRVLEELLSETELDNFKRLNFTGFAKR V L K R L

VLEFHPFDPVSKKDALTKYKVLEFHPFDHPFDPVSKKVTAVVESK V L S K K

VLEHLHSTAFQNTPLSLPTREENDHPNRVLEHLHSTTPLSLPTRGTLESLENR V L T R G

VLFDDMVEYEDGTPATTSQMAKGGSIAMARVLFDDMVEATTSQMAKDVTTFLNWR V L A K D

VLFDVSKETVELESEAFELKQNVAETTKVLFDVSKEESEAFELKQKVELAHEK V L L K Q

VLGAEEFPVQGEVVKANQDQGVRVLGAEEFPPVQGEVVKIASLMGFIR V L V K I

VLNNCFSYDLVPAPAVIEKYDLFEVQRVLNNCFSYPAPAVIEKALRAARRVR V L E K A

VLPASLAANIPVKVLDDLYAKVLPASLAALAANIPVKWQKLLGLNK V L V K W

VLPSIVNEVLKLGQDYDERVLPSIVNESIVNEVLKAVVAQFNAR V L L K A

VLQADLPGSYNLEYIESKVTTDSLTKVLQADLPGNLEYIESKFCPGEIVGK V L S K F

VLQQSISEIEQLLSKGNPKFQEKVLQQSISEEIEQLLSKLK______K V L S K L

VLVAMDWAKMCLSFRNRVLVAMDWALVAMDWAKVYFLGRDSR V L A K V

VMFFLPWQGKDVRTSDGRVMFFLPWQFFLPWQGKVLAGTTDIR V M G K V

VMIYSAER TSQGSLVRVMIYSAERVMIYSAERVSVDNKEAR V M E R V

VNIYEHDLRKKYEILKKVNIYEHDLNIYEHDLRSGRPFPEFK V N L R S

VNLISEEQLQQGATRQIFEALKRVNLISEEQQLQQGATRETSNEASSR V N T R E

VNLLYGNK ENPNDKTKVNLLYGNKVNLLYGNKTPQDILLRK V N N K T

VNLQISDGQPTMCQLEQDYQASDFSVNVKWDKKNISKVNLQISDGSDFSVNVKTLNPSFSEK V N V K T

VNSLNAPYQALSYDEQKPLTGFLERVNSLNAPYALSYDEQKAMTIWQRVR V N Q K A

VNVFNINNNREGFSTLKKVNVFNINNVFNINNNRYLNSFQSSK V N N R Y

VNVIGGHSGITIIPLISQTNHKNTDPTQERVNVIGGHSLISQTNHKLMSDDKRHR V N H K L

VNYEVIGNPPSIAVPTHFFKDPIDNKFRVNYEVIGNAVPTHFFKLIVAEAPTR V N F K L

VPSSDIVSRVPDGVLMRVPSSDIVSPSSDIVSRNYVQTMFVR V P S R N

VPVGDQPPDIERVDLPGLTKVPVGDQPPDQPPDIERQIKDMLLKK V P E R Q

VQETLQTYKEHYDVASKVQETLQTYQETLQTYKSLQDIIAIK V Q Y K S

VQLSGNPILGDGKGRRRPKFRVQLSGNPINPILGDGKSDNQNHALR V Q G K S

VQSELGNPKLAKSVISRVQSELGNPQSELGNPKFQEKVLQQR V Q P K F

VSDSGIVTLAYKASSQVKAKVSDSGIVTGIVTLAYKQLLRPGVTK V S Y K Q

VSDVLNASRFADARMKKVSDVLNASSDVLNASRNKHVEAVKK V S S R N

VSLQDIKDFADKLLYDGVERVSLQDIKDDIKDFADKVYTKENLER V S D K V

VSLQDIKDFADKVYTKLLYDGVERVSLQDIKDFADKVYTKENLEVSGER V S T K E

VSLVFGNVHEEDILLKKMDPHDTTKVSLVFGNVEEDILLKKELEALVAMK V S K K E

VSLYHNDNSGSIGSSAVTPIQALASRSWKRSQIRVSLYHNDNPIQALASRAYNQRNMYR V S S R A

VSNLNDAVEEVVSLKARVGDNLRVSNLNDAVVEEVVSLKGWPHKVCER V S L K G

VSNWYHQKGLGLTTEKVSNWYHQKVSNWYHQKFSKITEWSK V S Q K F

VSPEDPAVQAELDLIMAGIEAEKRSIAKSNKVSPEDPAVMAGIEAEKLAGNASWGK V S E K L

VSPGFDIVARNCELYKNKVSPGFDIVPGFDIVARKYDTAVKPK V S A R K

VTAVVESPEGERPFDPVSKKVTAVVESPVESPEGERIVCVKGAPK V T E R I

VTEAGSLQTFFQFQKDGIVEIQRVTEAGSLQQTFFQFQKKRFLWHENR V T Q K K

VTEFLSMELAKDPIPSDPSERAKEVKLQKVTEFLSMEIPSDPSEREATFTTNVK V T E R E

VTIADDNEDLNKLVVLPRYRVTIADDNEDDNEDLNKIGGFVTNLR V T N K I

VTLVEALPNILNMFDKPELSKEIKVTLVEALPNILNMFDKYLVDYAQDK V T D K Y

VTMQNLNDRGLLSGNEKVTMQNLNDTMQNLNDRLASYLDKVK V T D R L

VTSTSSAVLTDFQETFKAPKANTPKVTSTSSAVTDFQETFKTSKRAYFAK V T F K T

VTVVEFQPQIGASMDGEVAKVYSRLGSKVTVVEFQPSMDGEVAKATQKFLKKK V T A K A

VVDALGNPIDGKVGPGLLGRVVDALGNPLGNPIDGKGPIDAAGRR V V G K G

VVDALGNPIDGKGPIDAAGRVGPGLLGRVVDALGNPGPIDAAGRSRAQVKAPR V V G R S

VVDLLAPYAREILETGIKVVDLLAPYDLLAPYARGGKIGLFGK V V A R G

VVDLLMGGGRLGEYPLGRVVDLLMGGDLLMGGGRSHFYPQGER V V G R S



VVEILQNR VFPQHKYRVVEILQNRVVEILQNRGYLVAMTGR V V N R G

VVPPFYNAIQQDLLDEKRYDTISVDKVVPPFYNAQDLLDEKRFAFYLGDTK V V K R F

VVPVLTGLALASIFAKRVNKKGSKVVPVLTGLALASIFAKKWYDDSQIK V V A K K

VVTADQGEALAKNKSDMETRVVTADQGEDQGEALAKELGIPFIER V V A K E

VVVPALEPREMYLLNGKVVVPALEPVVPALEPRQELIVDANK V V P R Q

VWNTYFSRLCHYTNPRVWNTYFSRVWNTYFSRNCELYKNKR V W S R N

VYTGFGATFVGYSLQGAGKIANEGWKKVYTGFGATYSLQGAGKYGGYEYFKK V Y G K Y

VYTKENLEVSGENVVEADLKRDIKDFADKVYTKENLEVVEADLKRFVDESLLSK V Y K R F

VYVEESIYDKFIEEFKEVCCAGSRVYVEESIYDKFIEEFKAASESIKVR V Y F K A

VYWPFFVAGAAVYYGMSKRFPTPILKVYWPFFVAAVYYGMSKAADLSSNTK V Y S K A

VYYNPSR GGVAIPPRVYYNPSRRRVYYNPSRRETVGLYHR V Y S R R

WDIVLSNMLVKVSTILDTKWDIVLSNMVLSNMLVKTAMGFGVGK W D V K T

WDVPGYKDREEMVKKGKWDVPGYKDDVPGYKDRFGNLNVM_K W D D R F

WENMPSTEQQDIVSKAVMDLQSRWENMPSTEEQQDIVSKLSERQKLPR W E S K L

WLISQEAIYDTIMNMTKNNKIIGSRWLISQEAIDTIMNMTKGQIGGKNWR W L T K G

WMPELSK YVDQDLRKWMPELSKEKWMPELSKEIKVTLVEK W M S K E

WNLLADDFKSNEQIYNRWNLLADDFNLLADDFKTASLLPPNR W N F K T

WSEYQATEVCKGGGSPIRKWSEYQATEYQATEVCKILDKTCPEK W S C K I

YAFEYAR DASERVIRYAFEYARARYAFEYARAIGRPRVIR Y A A R A

YAFSALFANDNLFAQGNIDNDLSVSGRIGSQALPKYAFSALFANDLSVSGRLNYGWDKKK Y A G R L

YAGILDCFKKQGTLDRKYAGILDCFAGILDCFKRTATQEGVK Y A F K R

YAGILDCFKRKQGTLDRKYAGILDCFGILDCFKRTATQEGVIK Y A K R T

YAIIANTVEETGRFIKLKLNRYAIIANTVNTVEETGRFNGHVFYRR Y A G R F

YAKPLTAETYKHKPYVAFRYAKPLTAEPLTAETYKQMLKDGVKR Y A Y K Q

YAMALSYFAKISAGSISRYAMALSYFMALSYFAKDYSLGATLR Y A A K D

YAPNLPR EVNDLSLRYAPNLPRVRYAPNLPRVIKNVSFSR Y A P R V

YAWVLDK ELGKGSFKYAWVLDKLKYAWVLDKLKAERERGK Y A D K L

YAWVLDKLKELGKGSFKYAWVLDKLAWVLDKLKAERERGITK Y A L K A

YCAITGASDGIGKKYGAKTGKYCAITGASGASDGIGKEFARQMAKK Y C G K E

YDGAFDCLRMTSGQAVKYDGAFDCLDGAFDCLRKIVAAEGVK Y D L R K

YDGAFDCLRKMTSGQAVKYDGAFDCLGAFDCLRKIVAAEGVGK Y D R K I

YDHEASSSYKLACFLHSKYDHEASSSHEASSSYKANGTEFAIK Y D Y K A

YDLSTYWGRPIDLPESRYDLSTYWGDLSTYWGRIRHCAEISR Y D G R I

YDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKFKAVLEGKYDNIPEHAGIEDVVAKAEKLAAEAK Y D A K A

YDYAVAEQCPVKESVLPAARYDYAVAEQVAEQCPVKSAEDQLYAR Y D V K S

YECLQPSGSFKASAQFFLKYECLQPSGLQPSGSFKSRGIGNLIK Y E F K S

YEELQITAGRAESLYQSKYEELQITAELQITAGRHGDSVRNSK Y E G R H

YEEQTTNHPVAIVGARNPYAPGLRYEEQTTNHPVAIVGAREYIFSENSR Y E A R E

YEKEFDEAYDLFEVQRTFEEFTARYEKEFDEAYDLFEVQRVLNNCFSYR Y E Q R V

YFPTQALNFAFKGNTANVIRYFPTQALNQALNFAFKDKIKAMFGR Y F F K D

YFPTQALNFAFKDKGNTANVIRYFPTQALNLNFAFKDKIKAMFGFKR Y F D K I

YFQPSSIDEVVELVKIYSAKPERYFQPSSIDDEVVELVKSARLAEKSR Y F V K S

YGHPDGPQSTSHGIALPRLVRQNYLKYGHPDGPQSHGIALPRFLVDGSASK Y G P R F

YGIIQFPNAISPQEEVSLVIKDDGESEIRYGIIQFPNEEVSLVIKSFYNTVGIR Y G I K S

YIGENELVDGISVRVLSQRVMKYIGENELVLVDGISVRDPDYLKRFK Y I V R D

YIPQAGIPPGVINIVSGFGKLSALYVSKYIPQAGIPNIVSGFGKIVGEAITNK Y I G K I

YIYGVDSYFMKIRNQYEKRYIYGVDSYGVDSYFMKIKGPRTILR Y I M K I

YKNSVYMGSAAMAEFLADIALCPLEATRLGYDTASRYKNSVYMGLCPLEATRIRLVSQPQR Y K T R I

YKPNLVLGENSLDATKKWAEINNLKYKPNLVLGNSLDATKKHFDQQKELK Y K K K H

YKVENEDQYKIRVFEALKYKVENEDQVENEDQYKAYLDELKDK Y K Y K A



YLAEVGKIEEAKRTFVPESPRYLAEVGKIGKIEEAKRSIAVSNKVR Y L K R S

YLAPAYK GFTGLVAKYLAPAYKDKYLAPAYKDFADARMKK Y L Y K D

YLAPAYKDFADARGFTGLVAKYLAPAYKDYKDFADARMKKVSDVLK Y L A R M

YLCEVNK TLVPESPRYLCEVNKVRYLCEVNKVEDAKRSIR Y L N K V

YLCEVNKVEDAKTLVPESPRYLCEVNKVVNKVEDAKRSIAKSNKR Y L A K R

YLCEVNKVEDAKRTLVPESPRYLCEVNKVNKVEDAKRSIAKSNKVR Y L K R S

YLENCNPR GFFGLQKKYLENCNPRYLENCNPRDINSQGFKK Y L P R D

YLNSFVDHLSEWSSR________________HLSEWSSRAFRNNSSSK Y L S R A

YLNWFSTWDIADKQEAEGPSSNFRYLNWFSTWDIADKQEA________R Y L E A -

YLPDASSQVKVNIEFATRYLPDASSQPDASSQVKAKVSDSGIR Y L V K A

YLWDTLNAGRYSKETIEKYLWDTLNAWDTLNAGRVVPGYGHAK Y L G R V

YNAFVKPNLDKFFTAEFRTRRFFFAKYNAFVKPNKFFTAEFRSHLKERILK Y N F R S

YNDLGALAYLGSERENNFKPFKYNDLGALALAYLGSERAIATIRSGK Y N E R A

YQGLINEQEKSIVKRLVKYQGLINEQGLINEQEKQKLNKPSSK Y Q E K Q

YQVTVIDAPGHRLWKFETPKYQVTVIDAVIDAPGHRDFIKNMITK Y Q H R D

YSNDELK HLSAQSQKYSNDELKAKYSNDELKAGESGSEGK Y S L K A

YSTLPSANSKKKWDKQNKYSTLPSANTLPSANSKDEGKHYDTK Y S S K D

YSYIITEPK CVAKKLNKYSYIITEPSYIITEPKGQGASQAMK Y S P K G

YTNPLFMQSISPVKGFMHLYLKYTNPLFMQMQSISPVKSALEHNEVK Y T V K S

YTVSFIEGDGIGPEISKKPNPSTGKYTVSFIEGGIGPEISKSVKKIFSAK Y T S K S

YVECSALTQRARELKAVKYVECSALTECSALTQRGLKNVFDEK Y V Q R G

YVEPGNAMSGEGEKKNDMTTMKYVEPGNAMAMSGEGEKLQVTTVRDK Y V E K L

YVEPGNAMSGEGEKLQVTTVRKNDMTTMKYVEPGNAMKLQVTTVRDYDLKEIDK Y V V R D

YVINLEGTGAGGKHSWSNLTKYVINLEGTEGTGAGGKAVLFRTSDK Y V G K A

YVQNLANLATFFRYPLTGEWKYVQNLANLANLATFFRTSYLGRQFK Y V F R T

YWVHPDNITELKNFVRQTTKYWVHPDNIPDNITELKLIILKHLPK Y W L K L

YYDLSVESRPYLDVDLKYYDLSVESYDLSVESRDATSDKITK Y Y S R D

YYQNNWTDGPRDFLNSASRYYQNNWTDNNWTDGPRQDSYDLFLR Y Y P R Q



A Count R Count N Count D Count C Count Q Count E Count G Count H Count

2 1 0 0 0 0 1 1 0

4 1 0 0 0 0 1 1 0

3 0 1 0 0 1 2 0 0

2 0 0 1 0 0 1 2 0

3 1 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 1 0 1 0 1 0

2 1 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 2 1 0 0 1 1

3 0 0 0 0 0 2 4 0

2 0 0 1 0 1 0 0 0

1 1 0 0 1 0 1 0 0

1 0 1 1 0 1 1 1 0

4 1 0 4 0 0 1 0 1

2 0 0 0 0 1 2 0 0

2 1 2 1 0 0 1 0 0

4 0 1 4 0 0 2 0 0

3 1 0 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 0 0 1 0

5 0 0 3 0 1 3 0 0

1 1 2 0 0 2 0 0 0

3 0 1 0 0 2 0 1 1

2 0 0 0 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 2 2 0

1 0 0 0 0 1 3 3 0

2 1 0 1 1 2 2 5 1

6 1 1 0 0 1 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 2 0 0 0 0 3 1 0

1 1 0 0 0 0 1 4 1

1 1 1 1 0 0 0 3 2

1 1 0 0 0 1 1 0 3

4 0 0 1 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 2 0 2 0 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

1 1 0 1 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

4 0 0 1 0 2 1 1 0

1 0 0 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

2 0 1 1 0 1 1 1 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

3 1 0 2 0 1 0 0 0

3 0 1 1 0 0 3 0 0

1 0 1 0 0 0 4 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

3 1 1 0 0 0 1 2 0



2 0 1 0 1 0 2 5 1

1 0 0 0 0 1 1 0 1

1 1 2 1 0 1 0 0 0

2 1 0 1 0 2 0 1 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 1 0 3 0 2

1 1 0 0 0 0 1 1 0

2 0 0 0 0 0 2 2 0

1 1 2 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0

2 0 1 0 0 1 2 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

4 0 1 1 0 0 2 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 2 1 0 0

1 0 1 0 0 1 2 0 0

4 0 2 2 0 0 1 0 0

1 0 3 1 0 0 1 0 0

1 1 1 1 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

3 0 0 0 0 2 0 2 0

1 1 2 1 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 1 2 2 0 1 2 0 0

1 1 1 1 0 1 2 0 0

4 1 1 0 0 2 4 0 0

1 1 1 2 0 3 0 0 0

2 0 0 0 0 1 0 0 0

1 1 1 1 0 1 0 1 0

2 1 2 0 0 3 0 0 0

2 1 0 0 0 2 2 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 1 1 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 0 2 0 1 0 2 0 0

1 1 1 2 0 0 0 1 1

2 0 2 1 0 0 0 1 0

3 0 1 3 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

2 0 0 1 0 0 0 0 1

1 0 1 0 0 1 1 0 0

2 1 4 0 1 0 1 0 0

1 1 2 1 0 0 0 0 0

3 0 0 2 0 0 2 0 0

2 1 1 0 0 1 1 1 1

3 0 0 2 0 1 0 2 2

2 1 0 1 0 0 0 1 0



2 0 0 0 0 0 2 1 1

3 0 1 2 0 0 3 3 1

1 0 0 1 0 0 2 2 0

3 1 1 0 0 3 0 0 0

2 1 0 0 1 0 1 1 0

3 0 2 0 0 0 2 1 0

3 1 1 1 2 0 0 2 1

1 0 0 0 0 0 5 2 1

1 1 0 2 0 0 1 0 0

2 0 1 1 0 0 4 0 0

3 0 1 0 0 1 2 0 1

0 1 1 1 1 0 1 0 0

1 1 0 2 0 1 1 1 1

2 0 0 2 0 0 0 0 0

2 1 1 2 0 0 1 1 1

1 1 3 1 0 0 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 0 0

1 0 1 2 0 0 1 0 0

1 1 0 2 0 0 2 1 0

0 1 1 3 0 1 2 1 0

0 0 2 2 0 1 3 2 1

2 1 0 1 0 1 1 0 0

1 1 0 2 0 0 0 1 0

0 0 2 2 0 1 2 0 0

0 0 0 1 0 1 1 1 1

0 0 0 2 0 1 0 1 0

4 0 1 2 0 1 0 1 1

1 1 0 1 0 0 2 1 0

3 1 0 1 0 0 1 5 0

1 0 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 2 0 1 2 1 0

0 1 1 1 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

0 0 1 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 0 1 0

0 0 1 2 0 0 0 1 0

1 0 1 1 0 5 5 1 1

0 0 2 2 0 0 1 2 0

0 0 1 1 0 1 0 1 0

0 1 1 2 0 0 0 0 2

0 0 2 1 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 1 1 1 0

1 1 0 1 0 1 1 0 0

0 1 0 3 0 0 1 1 0

6 1 1 1 0 2 2 1 0

1 1 1 5 0 2 1 0 0

1 0 0 3 0 0 1 0 1

0 0 1 2 0 2 0 0 0



1 1 0 1 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 1 0 0 0

1 0 1 2 0 1 0 0 0

0 0 2 1 0 1 1 3 0

1 0 0 2 0 1 0 1 0

1 0 2 1 0 3 3 0 0

0 1 2 1 0 0 0 1 0

1 1 1 2 0 2 1 0 0

1 1 1 2 0 0 1 0 1

2 2 1 3 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 2 0 2 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

0 0 0 2 0 0 0 0 0

0 0 1 1 0 0 2 1 0

0 1 0 4 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 1 1 1

2 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 2 0 1 1 2 0

0 1 1 1 0 0 2 0 0

0 1 0 1 0 1 0 1 0

0 0 0 1 0 0 3 0 1

1 1 1 2 1 0 3 0 1

1 1 1 2 1 0 3 0 1

0 0 0 1 0 1 4 0 0

1 1 0 1 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 2 0 1

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 1 3 0 0 1 1 0

3 0 4 2 0 3 1 2 0

0 1 0 3 0 1 0 0 0

0 1 0 3 0 1 0 0 0

4 0 1 0 0 2 4 0 0

1 0 1 0 0 2 1 0 0

3 0 1 0 0 0 1 0 1

1 0 2 0 0 1 2 0 0

1 0 2 1 0 2 1 1 0

1 1 2 0 0 0 3 1 0

1 1 0 1 0 0 1 1 1

2 0 1 1 1 0 2 1 1

0 1 1 3 0 0 1 1 0

2 2 0 1 0 0 1 1 0

0 1 1 3 0 0 2 0 1

0 0 0 0 0 0 2 3 0

1 1 0 2 0 1 3 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 2 1 0

0 0 0 0 0 0 1 1 1

1 1 1 0 2 0 1 4 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

1 1 0 2 0 1 2 2 0



1 1 0 0 0 0 3 1 0

2 1 0 0 0 0 2 0 1

1 1 0 1 0 1 2 0 0

3 0 1 1 0 1 3 2 1

1 0 0 0 0 2 1 0 0

0 0 1 2 0 0 3 0 0

2 1 0 0 0 0 3 0 0

1 0 0 0 0 0 3 1 0

1 0 0 4 0 0 3 0 1

0 1 0 2 0 1 1 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 1 1 1 1 2 1

1 1 1 5 0 2 2 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 1 1 0 2 0 0

0 0 1 1 0 0 2 0 0

0 0 1 1 0 2 2 0 0

1 1 0 1 0 0 2 2 0

0 0 1 0 0 0 4 2 0

1 0 1 1 0 2 1 0 0

0 0 0 1 0 0 2 0 0

0 0 0 1 0 0 2 0 0

2 0 1 2 0 0 2 1 0

1 1 2 2 0 1 2 0 0

1 1 2 1 0 0 4 1 0

0 1 2 0 0 2 1 2 0

0 0 1 0 0 0 6 3 1

0 0 1 0 1 1 4 3 1

1 0 2 2 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

1 0 3 0 0 2 2 0 1

0 3 1 1 0 0 1 0 1

1 0 0 3 0 0 10 1 1

0 0 0 0 0 0 2 2 0

1 0 0 0 0 0 2 3 0

1 1 1 1 0 0 1 0 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 1 0 1

0 0 0 0 0 0 2 0 0

1 0 0 3 0 0 2 3 1

0 0 1 0 0 0 3 2 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 0 5 0 0

1 0 0 0 0 1 3 0 0

4 0 0 2 0 1 1 1 0

1 0 0 1 0 2 3 0 0

2 1 0 0 0 0 2 0 0

0 1 0 1 0 0 2 2 0



0 1 0 1 0 1 2 0 0

0 1 1 0 1 1 1 0 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

1 0 1 0 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 3 2 0 1

0 1 0 2 0 0 3 1 0

5 0 1 0 0 0 2 3 0

1 0 0 0 0 0 3 0 0

0 0 1 2 0 0 3 0 0

1 0 1 1 1 2 0 0 0

2 0 1 2 0 1 0 0 0

2 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 1 1 0 1 0 0 2

3 0 0 1 1 0 0 3 1

1 1 0 0 0 1 1 1 0

2 1 1 2 0 1 2 0 0

0 0 0 3 0 0 0 3 0

1 1 0 1 0 0 0 1 0

1 1 1 2 0 0 0 1 0

0 2 1 0 0 0 2 1 0

1 0 0 0 0 0 3 2 0

3 0 0 2 0 1 1 1 0

1 0 1 0 1 0 2 4 0

0 0 0 0 0 0 1 2 0

1 0 0 2 0 1 0 3 2

0 1 0 0 0 0 0 1 0

2 0 1 1 0 0 0 2 0

0 0 0 1 0 1 1 1 0

0 0 2 0 0 0 0 0 0

0 1 1 1 0 1 3 0 0

1 0 0 2 0 0 0 2 0

1 0 0 0 0 0 2 0 0

1 0 1 2 0 0 2 0 0

0 1 1 1 0 2 2 3 0

0 0 1 0 0 4 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

1 0 0 0 0 0 0 2 0

2 0 0 0 0 1 1 2 0

0 0 1 0 0 1 2 0 1

0 2 2 1 0 0 0 1 0

0 1 3 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 1 0 0 0

1 0 2 2 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

1 1 0 0 0 1 3 1 0

3 0 0 0 0 1 1 1 0



3 2 1 2 0 0 1 1 2

2 1 1 1 0 1 2 4 2

2 0 1 0 0 4 3 0 0

2 0 1 0 0 4 3 0 0

2 1 2 1 0 2 0 2 1

0 1 0 0 0 0 0 4 0

1 1 1 0 1 0 1 0 1

0 1 0 1 0 0 0 2 0

1 0 4 1 1 1 0 2 0

2 1 0 0 0 1 1 2 0

0 0 0 1 0 0 0 3 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 1 1 0 0 0 0

1 1 0 0 1 0 2 1 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

3 0 0 2 0 0 0 1 1

0 1 0 2 0 1 0 1 0

0 0 1 2 0 0 1 0 1

2 1 0 0 0 0 2 0 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 0 0 0 0 0 0 4 0

2 0 0 1 0 0 0 2 0

1 1 1 0 1 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 2 1 1

0 0 1 2 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 3 3 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 4 0

0 1 0 0 0 0 0 21 0

0 0 0 1 0 0 1 3 0

0 0 1 1 0 0 0 2 1

1 0 0 0 0 0 3 23 1

0 1 0 0 0 0 0 15 0

0 0 0 0 0 0 0 9 0

1 0 1 1 0 1 0 2 1

0 0 0 0 0 1 0 1 1

1 0 2 1 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 0 0 2 0 0 1 2 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

3 1 2 0 0 2 0 2 1

1 0 1 1 0 0 0 1 0

4 0 0 1 0 0 0 5 1



0 0 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 0 2 0

1 0 1 1 0 1 0 1 0

1 0 0 0 1 1 0 2 1

1 1 0 0 0 0 1 2 0

0 1 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 1 0 0 1 3 0

0 0 0 0 0 1 0 2 1

0 0 1 1 0 0 0 1 0

1 0 1 1 0 1 0 2 0

2 0 1 0 0 0 1 2 0

2 0 1 0 0 0 1 2 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 1 5 2 0

0 0 1 0 0 0 4 2 0

0 1 0 1 0 0 3 3 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 1 1 4 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 0 1 0

0 0 2 4 0 1 1 1 1

1 1 2 0 0 0 0 1 0

2 0 1 2 0 0 2 3 0

2 1 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 5 2

1 1 1 2 0 1 3 2 0

1 2 1 2 0 1 3 2 0

1 0 2 3 0 3 0 2 0

1 0 1 0 0 0 1 2 0

0 1 0 3 0 1 0 2 1

0 0 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 8 0

7 0 3 1 0 2 2 3 1

1 0 2 0 0 0 1 1 0

6 1 0 4 0 1 0 1 1

0 0 0 1 0 1 1 2 0

2 1 2 2 0 2 0 2 1

1 0 2 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 1 0 1 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

2 0 0 1 0 2 0 4 0

2 0 0 1 0 2 0 4 0

1 0 1 1 0 0 0 1 1

4 0 0 0 0 0 2 2 0

0 1 0 1 0 2 5 3 0

0 1 1 1 1 0 0 1 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

1 1 0 1 0 0 0 1 0

3 1 1 2 0 1 1 2 0

1 0 0 2 0 0 0 0 1



1 0 1 0 0 1 1 1 1

2 0 0 0 0 2 1 0 1

0 0 1 1 0 0 2 0 1

0 0 0 1 0 0 1 1 3

0 1 2 1 0 0 1 0 2

0 1 0 0 0 1 0 8 3

0 1 0 1 0 0 0 1 1

0 0 0 0 0 3 3 1 1

0 0 1 1 0 0 1 2 1

1 0 0 0 0 1 0 1 2

3 0 0 0 0 1 0 1 1

0 1 1 1 0 0 0 1 2

1 1 1 1 0 0 1 0 1

1 0 0 1 0 0 0 0 1

1 0 2 3 0 1 0 1 1

1 0 2 3 0 1 0 1 1

2 1 0 2 0 1 0 0 3

2 0 1 1 0 1 1 2 1

3 1 2 1 0 1 0 0 1

2 1 1 2 0 2 2 0 1

0 0 2 1 0 1 2 1 1

1 0 0 2 1 0 0 1 3

2 1 2 3 0 0 2 1 0

1 0 1 0 0 0 0 0 1

2 0 1 0 0 0 0 1 0

1 0 1 0 0 1 1 1 0

2 0 2 2 0 0 0 2 1

1 0 0 1 1 1 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 1 0

2 1 0 0 1 0 0 3 0

1 1 0 1 1 0 1 0 0

0 0 0 0 1 0 3 0 0

1 0 0 2 0 0 3 0 0

2 1 1 2 0 2 0 1 2

0 0 1 1 0 1 0 0 0

1 0 0 1 0 0 3 0 0

1 0 0 1 0 1 0 1 0

1 0 1 1 0 2 1 0 0

0 1 1 1 0 0 1 1 1

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 2 1 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

2 0 1 0 1 1 1 0 0

3 1 1 0 0 1 1 4 0

0 0 0 1 0 1 0 1 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

0 0 0 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 2 2 0

0 0 2 0 0 0 0 2 0

1 0 2 1 0 0 1 2 2



0 1 0 1 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 0 5 0

2 0 1 3 0 0 0 1 2

0 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 2 0 0 1 3 3 1

1 0 0 1 0 0 0 2 1

1 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 1 2 0 2 3 0 1

2 1 1 0 0 1 1 1 0

0 1 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 1 0 0 2 2 0

2 0 0 0 1 0 1 4 0

0 0 4 2 0 0 0 1 1

0 1 0 2 0 1 1 0 0

0 2 0 2 0 1 1 0 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

1 0 0 1 0 0 3 0 0

0 0 0 2 0 0 2 2 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

3 2 0 1 0 1 2 1 0

0 0 0 0 0 0 2 3 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

1 1 2 0 0 0 0 0 1

0 0 1 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 1 1 0 0

0 1 0 3 0 2 0 2 2

3 1 0 2 0 1 2 0 1

0 0 0 0 0 0 1 0 0

2 0 0 1 0 2 1 0 1

1 0 1 1 0 3 2 1 0

0 0 1 2 0 0 0 1 0

0 1 0 2 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

2 1 0 1 0 2 1 2 0

1 0 2 3 0 1 2 0 0

0 0 0 1 0 1 1 2 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 4 1 2 0

1 2 0 0 0 1 2 0 0

0 1 0 1 0 1 2 0 2

0 1 1 2 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

3 0 0 2 0 1 1 2 1

1 0 2 1 0 0 2 0 0

1 1 1 1 0 2 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 1 0 0 0 2 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0



2 1 0 2 0 0 0 0 1

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 2 0 0 1 0 0

1 0 1 2 0 0 0 1 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 0 0 1 0

0 0 2 2 0 0 0 0 1

1 0 1 0 0 0 1 1 1

1 0 1 2 0 1 1 2 0

0 0 0 0 0 0 2 1 0

0 1 0 3 0 0 1 3 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

2 1 1 1 0 1 0 0 1

0 0 0 0 0 0 0 0 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

6 1 1 0 0 1 0 1 0

1 1 2 0 0 0 0 0 0

3 0 0 0 0 2 0 2 0

2 2 1 3 0 0 0 0 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

0 0 1 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 0 1 0 1

1 1 1 2 0 0 0 1 0

3 1 0 2 0 0 0 0 0

5 2 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 3 2 1

0 1 1 1 0 0 1 3 0

2 0 1 2 0 0 2 2 0

6 1 0 4 0 1 0 1 1

0 1 1 1 1 1 0 2 0

0 0 1 2 0 0 2 1 1

1 1 1 1 0 2 1 0 0

0 0 1 2 0 0 2 0 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

1 0 1 0 0 1 1 0 1

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 1 0 0 1 1 0 1 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0

6 0 1 3 0 1 1 2 0

1 1 0 1 0 0 1 0 0

3 0 0 1 0 1 3 1 1

2 0 2 0 0 1 4 0 0

0 0 0 0 0 0 0 1 1

0 0 0 2 0 0 0 0 0

2 1 2 4 0 2 3 2 1

2 1 1 0 0 0 0 1 0

2 0 0 1 0 0 0 0 0



0 0 0 0 0 0 2 0 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 3 1 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

0 1 2 2 0 1 0 1 0

0 1 1 1 0 0 2 0 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

2 1 0 2 0 0 0 0 0

2 0 0 1 0 0 2 0 0

4 1 1 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 0 0 1 0

5 0 0 1 0 0 1 1 1

1 0 0 0 0 1 1 0 0

4 0 2 0 0 2 2 1 1

2 0 1 0 0 0 1 2 0

2 0 1 0 0 0 1 2 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 0 2 1 0 0 3 0 1

1 0 0 0 0 0 1 1 1

2 0 1 0 0 0 1 1 0

2 1 2 0 0 0 0 0 0

3 0 3 1 0 3 4 2 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 1 1 0 1 0 0 0

2 0 1 0 1 0 1 2 0

0 0 1 2 1 0 0 2 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

0 0 0 2 0 2 1 1 1

0 1 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 0 2 0

0 1 1 2 0 0 0 0 0

0 0 3 3 0 2 1 0 0

0 0 1 2 0 0 2 0 0

0 0 1 1 0 1 3 0 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 0 0 2 2 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 0 1 0 0 0 2 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

0 0 1 1 0 0 2 2 0

0 1 1 1 0 1 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

1 1 0 2 0 0 1 1 0

0 0 2 2 0 1 4 0 0

1 1 0 1 0 0 1 1 2

5 0 0 0 0 1 1 2 0



1 1 0 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 0 1 0 2 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 2 0 0 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 0 0 2 0

2 1 2 1 0 0 0 1 0

3 0 0 1 1 0 0 1 0

2 0 3 1 0 1 3 2 1

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

0 1 1 2 0 1 0 1 2

3 0 1 3 0 1 3 7 1

2 1 1 2 0 1 2 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

2 1 0 1 0 1 0 3 0

3 0 0 1 0 0 1 2 1

1 0 0 2 0 0 2 1 1

1 0 0 1 0 0 0 1 1

1 0 0 1 0 1 0 1 2

0 0 0 2 0 1 1 0 3

1 0 0 3 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 3 0 0

1 1 1 1 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 2 1 0 0

1 0 0 2 0 3 2 0 0

1 1 1 3 0 4 3 0 0

4 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 1 1 0 1 1 1 0

2 0 1 0 0 1 2 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 0 0 0 1 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 1 1

3 0 0 2 0 3 2 1 1

0 0 3 2 1 2 1 0 1

0 1 0 3 0 0 0 0 1

0 0 0 1 0 0 1 0 1

0 0 1 1 0 2 1 0 0

0 1 0 0 0 1 0 2 0

1 0 2 2 0 2 0 0 0

1 1 0 1 0 4 0 1 0

0 0 4 1 0 3 0 3 0

2 1 1 0 0 1 1 0 0

0 0 3 3 0 0 0 2 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 1 0 1 0 0

0 0 2 2 0 0 0 1 3



1 1 1 0 0 2 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

4 0 1 0 1 1 0 1 0

0 0 1 1 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

2 1 0 0 1 2 2 2 0

1 1 0 1 0 0 2 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

0 0 0 3 0 0 3 0 1

3 0 0 1 0 0 2 1 0

0 1 0 1 0 3 0 0 0

0 0 1 1 0 2 0 0 0

0 1 0 0 0 1 2 0 0

2 0 1 0 0 2 2 1 1

1 0 0 0 0 1 1 1 1

0 0 1 2 0 1 0 1 0

2 0 3 1 0 2 2 3 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

0 0 2 0 0 1 0 0 1

3 1 0 3 0 2 4 0 0

1 0 1 1 1 2 0 2 0

1 0 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 0 2 2 1 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

3 1 0 1 0 1 3 1 1

0 2 0 0 0 1 1 1 0

0 1 1 3 0 1 1 1 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

2 0 0 1 1 0 2 1 0

2 1 1 1 0 1 1 1 0

0 0 0 0 0 0 1 0 1

0 1 2 1 0 1 3 0 0

0 0 1 0 0 0 3 0 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 0 2 3 0 0 1 1 0

1 0 1 1 0 0 1 0 1

1 0 3 0 0 3 0 0 1

0 1 0 1 0 2 1 1 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 2 1 2 0

1 0 0 0 1 0 0 0 0

0 0 2 3 0 1 2 0 4

0 0 3 0 0 1 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

1 1 0 2 0 0 2 0 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0



1 0 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 1 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 3 0 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 2 1 0

1 1 0 0 0 0 2 0 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 2 0 1

0 1 0 1 1 0 2 0 0

0 1 0 1 0 1 0 3 0

1 0 0 1 1 0 0 3 0

1 1 1 0 0 1 2 1 1

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 0 3 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

3 0 0 0 0 3 2 3 0

2 1 0 3 0 2 1 3 0

0 1 0 0 0 1 2 0 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

0 1 1 0 0 0 1 0 1

3 1 0 1 0 2 1 1 1

1 0 1 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 0 0 2 0

1 0 1 0 0 2 0 0 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0

0 1 0 0 0 2 4 1 0

2 0 0 1 0 2 1 3 0

2 0 0 1 0 0 0 2 0

1 0 1 0 0 0 2 0 0

2 1 0 1 0 1 0 2 0

2 1 0 2 1 1 0 2 0

2 0 1 1 0 1 2 0 0

0 1 2 0 0 2 0 0 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 2 0 0 0

0 2 1 2 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 1 0 1 0

1 0 1 1 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

1 1 2 1 0 0 0 1 0

1 0 2 0 0 2 0 2 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

1 1 2 3 1 0 3 0 0

1 0 3 2 0 0 1 0 0

0 1 1 1 0 2 1 0 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0



1 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 2 1 0 0 1 1 0

2 0 1 0 0 0 0 2 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 3 0 0 0 2 1 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

3 0 1 0 0 0 3 1 0

1 0 1 1 0 0 4 2 0

0 2 1 0 0 0 1 2 0

0 0 3 1 0 0 0 0 0

0 1 2 1 0 0 0 1 0

1 1 2 0 0 1 1 0 0

2 1 2 0 1 2 1 0 0

3 1 2 3 0 2 2 0 0

1 1 1 1 0 0 2 0 1

1 1 1 1 0 1 1 0 0

1 0 3 0 0 0 1 1 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

0 0 2 1 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 0 0 0 0

2 0 1 1 0 0 2 1 0

1 1 2 0 1 1 2 3 0

0 0 3 0 0 1 1 0 0

1 0 1 1 0 0 1 0 0

2 0 1 0 0 0 0 0 2

1 0 2 0 0 2 0 1 0

0 1 2 0 0 1 1 0 1

0 0 2 1 0 0 3 0 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

0 1 2 0 0 0 3 1 0

0 1 1 0 0 1 2 0 1

1 0 2 3 0 1 5 1 0

0 1 1 2 0 1 1 0 0

0 0 2 3 0 0 0 0 0

0 0 2 0 0 1 1 2 0

4 1 3 1 0 0 2 1 0

0 0 3 2 0 0 0 1 0

1 0 3 0 0 0 3 0 0

1 0 2 1 0 2 1 0 0

4 0 2 0 0 1 1 1 0

2 1 2 0 0 3 1 0 0

2 1 1 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 2 0 0 0

6 1 1 1 1 0 2 1 0

0 0 2 1 0 1 2 2 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0



1 0 1 0 2 0 0 0 0

1 1 1 1 1 1 3 0 0

0 1 3 0 0 0 2 1 2

0 0 1 1 0 0 1 0 0

2 1 2 1 1 0 0 1 0

2 2 2 1 1 0 0 1 0

2 1 1 1 0 0 0 2 0

0 0 1 0 0 0 0 0 1

2 1 1 0 0 1 1 0 0

2 1 5 2 0 1 1 2 0

0 0 1 2 0 0 0 0 1

2 1 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 2 1 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 0 0 0

2 0 3 2 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 1 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

0 0 0 3 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 0 3 0

1 1 1 0 0 0 2 0 1

1 0 0 1 0 1 0 2 0

1 0 2 1 0 4 0 0 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0

3 0 2 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 1 1 2 0

3 0 0 1 0 1 2 2 0

3 0 0 1 0 1 3 0 0

1 1 0 2 0 1 0 2 1

3 0 0 1 1 6 3 4 0

2 0 1 2 0 1 2 2 1

0 0 1 1 0 1 0 1 0

0 0 1 1 0 1 0 1 0

0 1 1 0 1 1 1 1 0

1 1 1 2 1 2 0 1 0

1 1 1 2 0 1 0 2 0

4 0 0 0 0 2 1 7 0

1 0 1 0 0 1 3 3 0

0 1 1 0 0 1 2 2 0

1 0 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 0 2 1 1 0

1 0 0 0 1 3 2 0 0

0 0 0 2 0 1 0 1 1

1 1 0 0 0 1 0 3 0

1 1 2 0 0 1 1 2 0

1 0 1 0 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 3 2 0 1

1 1 0 1 0 1 0 3 0

1 1 0 1 0 1 1 3 1



1 1 0 0 0 2 0 0 1

0 0 0 0 0 2 2 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

2 1 2 1 0 3 3 3 1

1 0 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 1 0 1 1 1 0

0 0 1 0 0 2 0 1 0

0 0 3 0 0 1 2 1 0

1 1 3 1 0 1 1 4 1

1 2 1 1 0 1 1 1 0

1 1 0 1 0 1 3 1 1

0 0 3 0 0 3 0 3 0

0 1 1 0 0 1 0 1 0

2 1 1 0 0 2 2 0 1

1 0 2 0 0 3 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 1 2 0 2 2 0 0

0 1 2 2 0 2 2 0 1

0 1 0 1 0 1 1 0 0

1 0 0 1 0 1 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

2 2 1 3 0 3 0 1 0

1 1 1 1 0 1 0 1 0

0 1 2 4 0 1 1 1 1

0 2 0 0 0 1 0 1 0

1 1 2 3 0 1 0 1 1

1 1 1 0 0 0 0 0 1

1 2 2 1 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 1 0 0

0 2 1 1 0 0 1 0 0

1 1 0 1 0 0 1 0 0

1 2 0 1 0 0 2 0 0

0 1 1 1 0 1 1 0 0

0 1 0 3 0 0 0 0 0

2 1 0 0 0 0 1 2 0

0 2 0 1 0 3 2 0 1

1 2 0 1 0 0 2 0 0

2 1 1 2 0 0 4 1 2

2 1 0 1 0 3 1 0 1

0 1 0 0 0 1 1 1 1

0 2 1 1 0 0 0 4 0

0 1 0 2 0 0 4 0 0

1 2 1 1 0 0 0 0 0

4 0 0 0 0 0 2 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

2 1 0 1 0 1 1 0 0

2 1 0 1 0 1 1 0 0

2 1 0 0 0 2 2 0 0

1 0 1 0 0 0 2 0 1

1 0 1 0 0 1 1 1 1



2 0 0 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 1 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 1

0 1 1 1 2 0 0 0 0

0 1 1 0 3 1 0 3 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

2 0 0 2 0 0 0 2 0

1 2 1 3 0 1 1 0 3

0 0 1 1 0 0 0 1 0

1 1 0 1 0 0 2 0 0

0 1 0 2 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 2 0 0 0 0 2 0 0

1 0 0 2 0 0 1 1 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 1 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

2 0 2 0 0 0 0 6 0

4 1 0 0 0 0 1 3 0

1 1 0 1 2 0 0 2 0

2 0 1 2 0 0 4 1 2

1 0 2 1 0 3 0 1 1

1 1 0 0 0 0 3 0 0

0 0 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 2 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 2 1 1

1 0 1 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

1 0 2 3 0 1 0 0 0

1 0 3 4 0 1 0 1 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0

0 1 1 1 0 0 1 1 0

0 0 0 1 0 1 0 1 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

2 0 0 0 0 0 3 0 1

0 0 1 0 0 0 3 0 0

0 1 0 0 0 1 2 1 2

0 0 1 1 0 3 0 0 0

1 0 0 2 0 0 1 0 0

1 1 0 3 0 0 0 0 1

0 0 1 0 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 0 2 6 0

1 0 1 1 0 1 0 1 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 2 1 0 1 0 0 0

1 1 2 1 0 1 0 0 0



2 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 1 3 0 1 0 1 0

1 0 0 3 0 2 2 1 0

1 1 0 3 0 2 3 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

1 0 1 2 0 1 2 0 0

0 1 2 1 0 0 1 0 0

0 1 2 0 0 0 2 0 1

0 1 2 0 0 0 3 0 1

4 0 1 2 0 1 4 1 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

0 0 2 0 0 2 0 1 0

0 0 4 1 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 0 0 1

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 2 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 1 1 1 1

2 0 1 1 0 0 1 0 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

3 1 0 2 0 0 2 6 1

0 0 1 0 0 0 0 3 0

0 0 1 3 0 2 1 1 0

1 0 0 1 0 2 0 0 0

1 1 1 0 0 3 2 0 0

1 1 1 0 0 3 2 0 0

0 0 0 0 0 0 3 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 3 0 8 3

1 0 3 1 0 0 1 1 0

1 0 1 1 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 1 3 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

2 0 0 1 0 3 1 0 1

0 1 1 1 0 0 1 0 0

2 1 0 1 0 1 1 0 0

1 0 0 0 0 1 1 0 0

2 0 0 2 0 0 2 1 3

0 0 0 0 0 1 1 1 1

2 1 2 0 0 1 4 1 0

3 0 0 1 0 1 0 0 0

3 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 2 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 2 0 0 0 1 0

1 0 0 0 0 0 2 0 0



2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 1 0 0 0 0 2 0 1

1 1 0 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

2 1 1 1 0 1 0 0 0

1 0 0 1 0 1 0 1 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0

2 1 0 2 0 0 0 3 0

1 0 0 2 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

2 0 2 2 0 2 1 1 0

6 0 3 3 0 2 1 1 0

2 1 0 0 0 0 2 1 1

2 1 1 0 0 0 0 1 0

4 0 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 3 2 1 0

0 0 0 0 0 1 0 0 0

0 0 0 2 0 0 0 0 0

2 1 2 2 0 0 1 4 0

0 0 0 1 0 0 0 2 1

3 0 0 1 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 1 0 1 0

2 1 0 0 0 1 0 2 2

0 1 0 0 0 0 0 2 1

0 1 1 1 0 0 0 4 0

2 1 2 2 0 0 0 1 0

1 0 1 1 0 1 0 2 0

3 0 0 1 0 1 1 0 1

1 1 0 1 0 0 1 2 0

1 0 0 0 0 0 0 1 0

1 1 0 1 1 2 4 1 0

0 0 0 0 0 1 1 1 0

1 1 1 2 0 1 2 1 0

1 0 2 1 0 0 3 0 0

0 1 0 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 0 3 0

0 0 1 0 0 0 0 0 1

1 0 0 1 0 1 3 0 0

1 0 1 1 0 0 3 3 1

0 0 0 1 0 0 1 0 0

1 0 0 0 1 0 0 1 1

2 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 0 4 1 0

1 1 0 0 0 2 3 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 2 0 1 1 1 0

0 1 1 2 0 0 0 0 0

2 2 0 2 0 1 2 0 0

0 1 0 0 0 0 3 1 0

1 1 0 1 0 0 1 1 0



1 1 1 1 0 2 2 0 0

0 0 2 0 1 0 1 0 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 1 0 1 0 0 0

3 1 4 5 0 0 4 0 1

0 1 1 0 0 0 2 1 1

0 0 0 0 0 0 0 3 0

0 0 0 1 0 1 3 0 0

0 0 0 0 0 0 0 1 1

0 0 1 0 0 1 1 0 0

1 0 2 0 0 0 2 0 0

3 1 1 1 0 0 1 3 0

0 0 2 2 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 3 0 0 0

0 1 0 1 1 1 3 0 1

3 1 1 4 0 2 2 0 1

2 0 1 0 0 1 1 2 0

0 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 0 1 2 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

5 0 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 1 2 2 0 0

0 0 0 1 0 2 1 0 0

0 0 1 1 0 2 1 0 1

0 1 0 1 0 1 1 1 0

0 2 1 1 0 0 1 1 0

2 1 2 2 0 0 0 4 0

1 0 3 0 0 0 6 0 1

0 1 2 0 0 1 3 0 0

0 0 1 1 0 2 0 1 0

1 1 0 1 0 1 1 1 0

2 0 0 0 0 0 2 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

2 1 1 1 0 0 0 1 0

0 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 2 2 0 0 5 0 2

0 0 0 1 0 1 2 0 0

1 0 2 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 1 2 3 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

2 0 3 1 0 0 1 2 0

1 1 1 0 0 1 2 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 0 0 4 1

1 1 0 0 1 0 1 0 0

4 1 1 1 1 2 1 0 0

2 1 0 0 0 0 0 2 0

1 0 0 1 0 1 1 1 0



1 1 0 0 0 0 1 2 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

2 1 1 0 0 1 1 2 0

1 0 2 0 0 2 0 2 0

2 0 0 0 0 0 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 1 1 0 0 0 1

2 0 0 0 1 0 1 0 2

1 0 1 2 0 1 1 1 0

0 0 1 1 0 1 2 0 0

0 0 0 1 0 0 3 1 0

0 0 0 0 0 0 3 0 0

2 0 0 0 0 0 2 0 1

2 1 0 3 0 1 2 1 0

0 1 0 3 0 2 3 0 0

2 0 0 0 0 0 2 3 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

2 1 0 0 0 0 5 1 0

1 0 1 0 0 1 3 1 1

1 1 2 1 0 0 0 1 0

1 0 2 0 0 1 3 2 0

0 0 0 3 0 0 0 1 0

0 0 2 1 0 1 0 0 0

1 0 0 2 1 1 1 1 0

1 0 1 2 0 4 1 2 0

2 1 1 2 0 3 2 3 0

1 0 0 0 0 0 3 3 0

0 1 1 1 1 0 1 2 0

2 0 0 0 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 0 0 3 1

0 0 1 1 0 1 1 1 0

1 0 0 0 0 2 1 1 2

0 1 0 2 1 0 2 0 1

0 1 3 3 0 0 2 0 0

0 1 3 1 0 1 2 1 1

1 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 2 2 0 1 1 1 0

0 0 1 2 0 0 0 0 0

2 1 2 2 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 2 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 3 2 0 1

0 0 1 0 0 1 5 0 1

1 0 0 1 0 0 0 1 0

2 1 2 2 0 1 0 0 1

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 0 1 3 0 1 1 0 0



0 1 0 1 0 0 0 3 0

0 1 1 1 0 0 4 0 0

0 0 0 1 0 0 1 0 1

1 1 1 0 0 1 1 0 2

2 0 0 3 0 1 2 1 0

1 0 0 1 0 0 5 0 0

1 0 0 0 0 1 3 2 0

2 0 2 1 1 0 1 0 0

3 0 1 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

1 0 1 1 0 1 2 1 0

0 0 0 0 0 3 2 0 0

2 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 1

1 1 1 0 0 3 2 1 0

0 0 2 0 0 0 0 1 0

1 0 2 3 1 5 1 1 0

2 0 2 1 0 2 1 0 0

0 1 5 0 0 0 0 0 0

0 0 2 0 0 1 0 3 2

1 0 2 0 0 0 1 1 1

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 2 0 1 1 1 0

0 0 0 0 0 2 1 0 0

0 0 1 1 0 1 0 3 0

0 0 1 0 0 1 1 1 0

1 0 0 1 0 0 0 1 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

0 0 1 1 0 0 2 1 1

3 1 2 1 0 1 0 2 1

1 0 2 1 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 1

4 0 0 2 0 1 4 1 0

1 1 0 1 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 3 1 0

1 0 0 0 0 3 1 1 0

1 1 0 2 0 0 3 0 0

1 0 2 3 0 0 1 0 0

1 0 2 1 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 1 0 0 0

1 0 0 1 0 1 1 0 0

2 0 0 1 0 2 2 2 0

1 0 1 2 0 0 0 2 0

3 1 1 3 0 0 0 4 0

2 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 0 0 3 0



0 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 1 2 0 2 1 0 0

3 0 0 0 0 0 0 1 0

3 0 0 1 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

2 0 0 0 0 1 0 5 0

1 1 2 1 0 0 4 1 0

0 0 0 1 0 0 4 0 0

3 0 0 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 1 0 2 0 0 0 1 0

0 0 1 1 0 2 2 0 0

1 0 1 1 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 0 1 0 0

1 0 1 2 0 0 0 0 0

1 0 0 0 1 1 2 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

4 1 4 3 0 1 0 2 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

2 1 1 0 0 0 2 1 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

2 0 0 1 1 0 0 3 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 1

0 1 0 1 0 0 0 1 0

2 0 1 2 0 0 2 2 1

2 0 0 1 1 1 1 0 0

0 0 0 0 1 1 1 1 0

1 1 0 0 0 1 2 1 0

2 1 1 0 0 1 2 1 1

1 1 0 2 0 1 4 0 0

2 0 1 0 0 1 0 0 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 1 2 0 0

1 1 0 1 0 1 0 3 2

1 0 1 0 0 2 2 1 0

0 1 1 1 0 0 2 2 0

1 0 1 0 0 1 0 4 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

6 1 1 1 1 0 2 1 0

1 0 2 1 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 1 2 0 0



2 1 0 0 0 0 3 1 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

4 1 0 2 0 0 0 0 0

0 0 1 0 1 0 1 0 0

1 0 1 1 1 0 2 0 0

1 1 1 1 1 0 2 0 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 1

2 0 1 2 0 1 1 0 0

1 0 0 1 0 1 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

2 1 2 1 0 0 1 0 0

2 1 1 1 0 0 1 2 0

0 0 1 0 0 2 2 1 0

1 1 0 1 0 1 0 1 1

0 0 1 1 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 0 2 3 0

1 1 0 0 1 1 1 0 0

1 0 1 0 0 0 3 3 0

1 1 1 0 0 1 3 3 0

1 0 1 0 0 0 1 4 0

2 1 2 0 0 1 0 0 0

0 0 1 1 0 0 1 0 1

0 1 0 1 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 1 0 1 0



I Count L Count K Count M Count F Count P Count S Count T Count W Count

0 1 0 0 1 0 1 0 0

0 1 0 1 1 0 1 1 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 1 0 0 1

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 2 1 0 0

0 1 1 0 0 2 2 0 0

0 1 1 1 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 1 0 1 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 1 0 1 2 0

1 2 1 0 1 3 3 2 0

0 3 0 0 0 1 0 1 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

0 3 0 0 0 0 2 0 2

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0

0 0 0 0 1 1 1 2 0

2 5 1 0 1 1 3 1 0

0 1 0 0 3 1 0 0 0

1 1 1 1 3 2 4 2 0

0 1 2 0 1 1 1 0 0

1 0 1 0 0 1 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

2 0 1 0 0 2 4 0 0

2 3 0 0 3 2 2 1 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 1 1 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 2 0 1 1 0

1 0 0 0 1 0 1 2 0

0 3 0 0 0 1 0 2 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 1 0 0 0 0

2 3 2 0 1 2 2 1 0

1 0 1 0 1 0 1 1 0

3 2 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 2

2 1 0 0 0 1 2 3 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

2 1 1 1 0 0 2 1 0

1 2 0 0 0 0 1 0 0

0 1 3 0 0 2 1 1 0

1 1 2 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 2 0 0 1 1 0 0

1 3 1 0 1 2 0 1 0



1 1 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 0 2 0 1 0

0 4 0 0 0 0 1 2 0

1 3 0 0 0 2 0 1 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 1 1 0 1 1

0 0 3 1 2 0 0 0 0

0 2 0 2 0 0 2 0 0

1 0 0 1 0 0 0 1 1

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 2 3 0 1 0 0 1 0

0 2 1 0 1 0 3 1 0

0 2 2 0 1 0 3 1 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 1

1 1 1 0 0 2 1 2 0

1 1 1 0 2 1 1 2 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

0 0 1 0 1 1 0 0 0

1 1 0 0 0 2 0 0 0

0 3 1 0 0 1 1 1 0

3 3 0 0 0 1 1 0 0

1 0 0 1 2 2 0 3 0

0 0 0 0 5 2 1 2 0

1 3 0 0 0 2 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 1 0 3 1 1

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 1 1 0 1 0

1 3 0 0 0 1 2 0 0

0 0 1 0 2 1 1 0 0

2 2 1 0 1 3 1 2 0

0 1 0 0 1 0 3 0 0

1 0 1 0 1 0 1 1 0

0 4 2 0 1 1 0 1 0

0 0 0 0 1 0 2 1 0

2 1 1 0 0 0 0 1 0

0 3 1 0 1 1 1 2 0

1 1 1 1 1 1 1 2 0

1 1 0 0 1 2 0 2 0

0 1 1 0 1 0 1 0 1

1 1 0 0 2 1 5 2 1

0 4 2 0 0 4 1 2 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0



1 0 1 0 0 0 0 1 0

2 1 2 1 1 1 0 0 0

1 1 1 0 0 1 0 0 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 1 2 2 0 1

0 0 0 1 1 0 3 3 0

1 0 1 0 0 2 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 2 2 0 1 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

0 2 1 0 0 2 3 3 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 0 0 0 2 0 0 0 1

1 1 1 0 1 1 1 1 0

1 3 2 1 1 1 2 1 0

3 0 1 0 1 1 0 2 0

1 0 0 0 0 0 2 0 0

2 2 0 0 2 0 0 0 0

1 1 2 0 1 1 0 1 0

0 2 0 0 0 0 0 1 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0

2 0 1 0 2 0 0 0 0

1 0 1 0 1 2 0 0 0

1 1 1 0 1 1 4 1 0

1 0 1 0 2 1 0 4 0

0 0 0 0 1 0 0 1 0

1 5 0 1 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 2 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 1 1 0 0 0

2 1 1 0 0 0 3 0 0

1 2 1 1 0 0 1 1 0

3 0 1 0 0 0 5 2 0

3 0 1 0 1 0 3 3 0

1 0 1 0 1 0 1 0 0

0 1 1 0 0 1 0 1 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

0 1 3 0 1 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 0 0 0 1 1

0 1 0 1 1 0 0 1 0

1 3 0 2 1 0 1 2 0

1 4 1 0 1 1 2 3 0

1 3 2 0 0 3 0 1 0

0 2 1 0 1 1 0 1 0



1 2 0 0 1 0 0 1 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

1 0 2 0 0 0 3 0 0

2 3 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 1 1 2 3 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 3 0 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 1 0 2 2 1

0 1 1 0 0 1 3 0 0

1 0 1 0 0 1 2 0 0

0 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 1 0 0 1 2 2 0

0 1 1 0 0 1 0 1 0

1 2 1 1 1 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 2 0 0 3 0 1 1 0

1 0 2 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 1 1 0 2 1

0 1 1 0 1 1 0 2 1

0 1 2 0 0 1 1 0 1

0 0 0 0 1 1 1 0 0

0 3 1 0 1 1 5 0 0

0 1 0 0 0 1 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 3 0 1 3 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 2 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

1 4 1 0 0 0 0 3 0

0 0 1 0 1 3 3 2 0

0 0 0 0 1 0 0 3 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

3 1 2 0 1 2 0 0 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0

0 2 0 0 0 1 1 0 1

0 0 1 1 0 1 0 0 1

2 1 1 0 3 1 2 1 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

1 0 0 0 1 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

2 0 0 1 0 0 1 0 0

1 2 0 0 0 0 3 0 0

0 2 0 0 0 1 0 3 0



0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 0 1 0 0 0 3 3 0

1 1 1 0 0 1 1 0 1

1 1 2 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

0 4 3 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 1 0 1 1 1

0 2 2 1 1 1 1 0 0

2 1 1 0 0 0 1 1 0

3 3 2 0 0 0 3 1 0

1 5 2 0 1 1 2 3 0

0 3 1 0 0 0 1 0 0

0 2 0 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 5 1 1 0 1 0 2 0

1 3 0 0 0 1 0 3 0

1 1 2 1 0 0 1 1 0

0 2 1 1 0 0 1 0 0

0 0 1 1 1 0 1 0 0

0 0 2 1 1 0 1 0 0

4 0 1 0 1 1 1 0 0

3 0 0 0 0 1 0 1 1

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 2 1 2 0 0

0 2 1 0 1 1 3 1 0

3 0 1 0 0 1 2 1 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

2 1 0 0 0 2 0 0 0

0 0 1 0 1 0 3 0 0

1 0 0 0 0 2 0 1 1

1 2 1 0 0 1 3 1 1

0 2 1 0 1 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 6 1 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 1 2 0 2 0 0

0 3 0 0 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

2 2 1 0 1 0 1 2 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

1 0 2 0 1 0 1 1 0

0 2 1 0 1 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 4 2 0

0 1 1 0 2 0 2 1 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 1 0 0 1 0

2 2 0 0 1 0 0 1 0



2 0 1 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 4 0 1 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 1 0

1 0 0 0 0 0 3 0 0

0 2 1 0 0 0 0 1 0

2 1 1 0 0 1 0 0 0

1 4 1 0 0 1 1 2 0

0 0 1 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 2 0 0

0 0 1 0 3 0 0 0 0

2 0 1 0 1 0 0 1 0

2 1 1 1 1 1 3 1 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

2 2 0 1 1 1 0 1 0

2 2 1 0 1 0 1 1 0

0 0 0 0 2 1 0 2 0

1 1 0 0 2 0 1 1 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

0 1 1 0 4 2 0 0 0

1 1 1 0 1 2 1 5 0

0 3 1 0 1 0 0 0 0

0 0 2 0 2 0 0 0 0

3 3 1 0 1 2 0 0 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

3 0 1 0 1 1 1 0 0

1 2 1 0 3 0 1 0 0

2 0 1 0 3 0 0 0 0

1 0 0 0 1 1 1 2 0

1 1 1 0 2 0 1 1 0

0 1 2 1 1 0 1 1 0

0 1 1 0 2 1 0 0 0

1 3 0 0 1 0 5 0 0

0 2 1 0 1 0 0 1 0

0 2 0 0 1 0 0 0 1

2 1 1 0 2 0 0 1 0

1 1 1 0 3 2 1 1 0

0 1 1 0 2 1 2 0 1

0 2 0 2 2 1 1 0 0

0 0 0 0 2 0 0 2 0

0 1 1 0 1 1 0 1 0

0 3 0 0 1 1 1 0 0

1 1 1 0 1 2 0 1 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

1 1 1 2 1 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 0 1 0

1 2 0 0 2 1 1 1 0

0 1 1 0 1 1 0 3 0



1 2 0 0 2 0 2 1 0

2 0 0 0 2 1 6 1 0

2 1 1 0 1 0 1 0 0

2 1 2 0 1 0 1 0 0

1 2 0 0 1 0 3 0 0

0 0 0 0 1 0 6 0 0

0 1 0 0 1 0 0 2 0

0 2 0 0 3 0 0 2 0

2 1 1 0 1 0 0 1 0

0 2 0 0 1 0 2 1 0

1 1 1 0 1 1 0 2 0

0 3 1 0 1 1 2 1 0

0 2 1 1 2 0 0 1 0

0 0 1 0 2 3 0 0 0

0 0 2 0 1 1 0 0 0

0 1 1 1 2 4 2 0 0

0 0 0 0 1 0 1 1 0

3 1 1 0 2 1 1 1 0

0 0 0 0 2 0 0 1 1

1 0 1 1 1 0 0 0 1

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 0 0 0 1 1 1 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 1 1 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 1 1 1 3 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 1 1 1 0 1 0

2 0 1 0 2 2 1 1 0

1 1 0 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 1 0 5 0 0

0 0 0 0 0 0 6 0 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 0 0 0

0 0 1 0 1 0 8 0 0

0 0 0 0 0 0 5 0 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 2 1 1

2 1 0 0 0 1 2 0 0

2 2 1 0 0 2 2 0 0

1 1 1 2 0 2 2 0 0

2 1 1 1 0 2 1 1 0

1 0 1 0 0 1 2 1 0

2 1 1 0 3 2 3 1 0

1 1 2 0 0 1 1 1 0

1 2 2 0 1 0 1 2 0



0 0 2 0 0 1 0 0 1

0 0 2 0 0 1 0 0 1

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 2 1 0 0 0 2 0 0

1 2 0 0 0 0 0 0 0

0 3 0 0 1 0 3 0 0

0 3 0 0 0 1 0 0 0

1 2 1 0 0 0 2 1 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

1 5 2 0 0 0 0 0 0

2 2 1 0 0 1 0 0 0

2 2 2 0 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

1 4 1 0 0 1 1 0 2

0 3 1 1 0 1 0 2 2

1 2 0 0 0 1 1 0 1

0 1 0 0 0 0 1 0 0

1 3 0 1 1 1 1 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 0 1 0 3 1 4 1 0

0 2 2 0 0 1 0 0 1

0 1 0 0 0 0 0 1 0

2 2 1 0 1 3 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 0 0

0 1 0 0 0 1 4 0 0

0 0 0 0 2 2 0 1 0

0 0 0 0 2 2 0 1 0

1 1 2 1 2 0 0 0 0

0 3 1 0 2 2 1 1 0

1 1 0 1 0 0 2 1 1

2 0 1 0 0 0 2 3 0

0 1 0 0 3 0 6 0 0

2 2 1 0 2 2 1 1 0

2 1 1 0 0 1 1 0 1

0 3 0 0 1 3 3 6 0

1 1 1 0 0 0 0 3 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 4 0 1 0

1 0 0 0 1 0 0 3 0

0 1 1 0 0 2 1 2 0

2 2 1 2 1 0 1 0 0

2 2 2 2 1 0 1 0 0

1 1 1 0 0 1 2 2 0

0 2 1 0 0 1 0 2 0

1 5 0 0 0 1 4 0 0

1 0 0 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 1 1 0 0 1

0 0 0 0 0 2 0 1 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0



1 2 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 1 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

0 1 1 0 1 2 0 0 0

2 0 1 0 0 1 0 2 0

0 0 0 0 0 0 11 0 1

0 1 1 0 2 0 0 2 0

1 3 1 0 0 0 2 0 0

1 2 2 0 0 0 1 1 0

3 1 1 0 1 1 1 1 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 1 1

2 1 1 0 0 1 0 1 0

3 1 2 0 0 1 0 1 0

0 2 0 0 1 0 1 1 0

1 0 2 0 0 0 2 1 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

1 1 2 0 0 0 2 2 0

1 1 1 0 1 1 0 1 0

1 0 1 0 0 1 1 0 0

1 2 0 0 0 0 3 0 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

1 2 1 0 0 1 0 2 0

2 1 1 2 1 1 0 0 0

1 3 1 0 1 0 1 0 0

5 0 1 0 0 2 1 1 0

2 1 1 1 1 0 1 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

2 2 1 0 1 1 1 1 0

2 0 1 0 0 0 0 2 0

1 0 0 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 1

2 0 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 0 1 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 1 1 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

1 0 1 1 1 0 0 0 0

3 2 0 0 0 1 2 0 1

3 0 1 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 2 0 3 0 0

2 0 0 0 0 0 1 1 1

1 1 1 0 1 0 0 1 0

2 0 1 0 1 0 0 0 1



1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 3 3 0 0 1 1 1 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

1 3 1 1 0 2 2 1 0

1 2 2 0 1 1 0 1 0

2 0 2 0 0 0 0 0 1

4 1 0 0 1 1 2 2 0

3 2 0 0 1 1 3 1 0

4 0 0 0 0 1 0 0 0

5 0 1 0 0 2 0 0 0

5 3 1 1 0 2 2 0 0

4 2 1 1 1 1 0 2 0

1 1 1 0 1 0 1 2 0

1 1 1 0 1 0 1 2 0

1 1 1 1 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

2 0 3 1 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0

3 1 0 0 0 1 0 0 1

3 3 0 0 0 1 0 1 1

3 2 2 0 3 1 2 1 0

1 2 1 0 0 2 0 1 0

1 2 0 1 0 1 1 1 0

1 1 1 0 0 1 1 1 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

2 2 0 0 0 1 0 0 0

1 3 0 1 2 0 1 3 0

2 0 1 1 0 0 2 0 0

3 0 1 2 2 0 1 1 0

1 1 1 0 0 0 2 1 0

1 2 1 1 0 2 0 1 2

4 1 0 0 0 1 0 0 0

1 0 0 1 1 1 0 0 0

1 3 0 1 0 2 1 2 0

2 3 2 0 0 2 0 0 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 1 0 1 0

1 1 1 1 1 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 2 0 0

2 0 2 0 1 1 1 0 0

2 2 0 0 1 0 1 0 0

3 0 1 0 1 1 2 0 0

3 1 2 0 3 3 5 0 0

4 2 0 0 0 1 4 0 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

2 3 1 1 0 0 3 0 0

2 0 2 0 1 1 3 0 0

1 2 0 0 1 0 1 0 0



1 0 0 0 1 1 3 2 0

1 1 1 0 1 0 3 3 0

1 1 2 0 1 0 3 3 0

1 0 0 0 1 1 1 2 0

1 0 1 0 0 1 1 2 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

1 1 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 1 0 1 0 0 0

1 0 1 0 1 1 0 1 0

2 0 1 0 0 1 0 1 0

2 2 1 0 1 1 0 0 1

2 0 2 0 1 1 0 2 0

2 1 1 0 0 1 1 2 1

1 1 1 0 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

2 1 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 2 0 0 2 0 0

0 3 2 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

1 2 2 1 2 0 2 0 0

0 1 3 0 1 0 0 0 0

0 0 2 0 2 1 3 0 0

1 1 1 0 2 0 1 1 0

1 0 2 0 2 1 1 0 0

0 0 1 0 2 2 0 0 0

0 0 2 0 2 3 0 0 0

1 2 2 0 0 1 1 1 0

0 3 1 0 0 1 0 0 0

1 2 2 0 1 3 0 0 0

0 3 1 0 1 3 3 6 0

0 1 1 0 0 0 0 3 1

1 3 2 0 0 5 0 2 0

4 2 1 0 0 1 4 0 0

0 2 2 0 0 0 0 1 0

1 1 1 1 0 2 0 0 0

1 2 2 0 0 0 4 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 1 1 0 0 0 0

0 5 2 0 0 2 2 0 0

3 1 1 0 0 2 2 0 0

3 1 2 0 1 3 3 2 0

2 3 2 2 0 1 1 0 0

1 0 2 0 0 2 2 1 0

0 2 3 0 0 1 0 1 0

1 2 1 0 1 0 2 1 0

0 1 2 0 2 1 0 1 0

1 0 2 0 0 0 0 3 0



1 1 2 0 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 1 1 1 0

1 1 2 0 1 0 0 0 0

1 1 2 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

2 0 1 0 0 1 2 0 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 2 1 0 0

1 1 0 0 2 1 2 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 1 1 1 2 0

1 2 1 0 1 1 0 0 0

0 4 1 0 0 0 2 1 1

0 2 1 0 1 0 3 0 1

0 2 1 0 1 0 2 1 1

0 3 0 0 0 0 0 3 0

1 3 1 0 0 0 2 0 0

2 2 1 0 1 0 1 1 0

0 4 1 0 0 0 1 1 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

0 6 3 0 0 7 1 1 1

1 1 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 1 0 0 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 1 0 0 1

1 2 1 0 1 1 0 0 0

1 2 2 0 1 1 0 0 0

1 1 1 0 2 1 0 1 1

0 2 0 0 1 1 1 0 0

0 3 1 0 3 0 0 2 0

1 2 0 0 0 3 2 1 0

1 3 1 0 0 2 1 0 0

0 2 3 0 2 1 1 0 0

3 1 1 0 2 0 1 0 0

0 3 1 0 1 1 0 1 0

1 5 2 0 1 2 1 3 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 2 0 0 1 0 0 0

1 3 0 1 2 1 1 2 0

0 2 1 0 0 0 0 1 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

0 1 1 2 1 1 1 0 0

2 1 1 0 2 1 0 1 0

2 2 0 0 1 1 3 1 0

0 3 3 0 1 0 0 0 0

0 3 0 0 2 0 1 2 0

0 2 1 0 1 0 0 2 0



0 2 0 0 1 0 0 0 0

1 3 1 0 1 0 0 1 0

1 3 1 0 1 2 1 0 0

0 4 1 0 1 0 1 2 0

0 2 1 0 1 0 0 1 0

0 3 1 0 2 1 1 1 0

0 2 0 0 2 0 2 0 0

0 1 1 0 1 1 2 1 0

2 2 1 0 1 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

3 2 0 0 1 3 1 3 0

0 3 1 1 3 2 1 0 0

2 4 1 1 1 1 0 1 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

0 2 0 0 0 1 3 4 0

0 1 1 1 1 2 1 0 0

1 2 0 0 0 0 0 0 0

0 3 1 0 0 1 0 0 0

1 2 0 0 0 1 0 0 0

0 1 2 0 0 2 4 0 1

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 3 0 0 0 1 0 0 0

1 1 0 0 0 0 2 1 0

1 3 1 0 1 1 0 2 0

2 1 1 1 0 0 0 1 0

2 2 1 1 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 2 0 1 0

0 2 1 1 0 0 1 0 0

0 3 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 1 0 1 1 0

1 2 2 0 1 1 3 0 0

1 2 1 0 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 1

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 3 2 0 0 0 1 2 0

1 4 1 0 2 0 2 0 0

1 2 0 1 0 1 1 3 0

1 3 1 0 0 0 0 0 0

1 3 1 1 0 0 0 0 0

0 3 0 0 1 0 1 0 1

0 2 1 1 0 0 1 1 0

0 3 0 2 0 0 1 2 0

0 4 2 0 0 0 1 4 1

1 1 0 0 1 0 0 0 0

3 1 1 0 2 1 1 1 0

2 1 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0



1 2 0 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 1 1 1 0

0 2 1 0 1 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 1

0 1 1 0 1 0 0 1 0

0 1 0 0 1 1 2 1 1

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 0 1 0 0 0

1 2 1 0 1 2 0 1 0

0 4 1 1 1 1 2 1 0

1 3 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

0 4 1 0 1 2 2 2 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

2 3 1 0 0 1 0 0 0

1 6 1 0 0 1 1 0 0

0 3 1 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 0 0 2 0

2 3 0 0 1 0 1 1 0

1 1 1 0 1 0 2 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

3 2 2 0 1 3 3 2 0

1 1 0 0 0 1 2 1 0

0 3 1 0 0 1 1 0 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

2 3 1 0 0 0 3 0 0

1 1 0 0 0 3 1 0 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 1 1 1 0 3 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

1 4 1 0 1 0 1 0 0

0 2 1 0 2 0 3 0 0

0 2 1 0 1 0 1 0 0

2 1 0 0 1 1 2 1 0

2 1 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 0 0

0 2 2 0 1 0 1 0 0

0 5 0 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 0 2 1 3 0

0 3 1 0 0 1 4 0 0

1 2 1 0 4 0 2 0 0

0 2 0 0 0 1 3 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 2 1 0 0 0 1 1 0

1 2 0 0 1 1 0 1 0

3 1 1 0 0 1 0 1 0



0 3 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 3 0

1 1 0 1 1 1 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 1

0 2 1 0 1 0 0 0 0

0 1 0 0 1 1 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

2 2 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 3 0 0 0 0 0 1 0

0 2 0 0 0 1 0 0 0

0 2 0 1 0 1 4 0 0

0 2 0 0 2 1 2 0 0

1 2 1 0 0 1 1 2 0

1 2 1 0 1 0 2 0 1

1 3 2 0 1 3 1 1 2

3 3 0 1 0 0 0 1 1

1 2 0 0 0 0 0 0 1

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 1 0 0 0 0

0 3 0 0 2 1 0 1 0

0 3 1 0 1 0 0 0 0

0 2 0 0 1 0 1 1 0

0 1 2 1 1 0 0 0 0

1 0 1 1 1 1 0 0 0

0 1 1 1 1 0 0 0 0

0 1 1 1 1 1 1 0 0

1 2 1 1 1 1 1 2 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

0 3 2 1 0 0 1 0 0

1 2 1 3 2 2 2 1 0

0 1 1 3 1 0 1 1 0

1 0 2 1 0 3 0 1 0

3 2 0 4 0 1 2 0 0

0 0 0 1 1 1 2 1 0

0 1 1 1 0 0 0 2 0

0 0 0 2 1 1 3 0 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

3 1 1 0 2 0 1 0 0

3 1 1 0 2 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 1

0 1 0 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 1 1 3 0 0

3 1 0 1 1 0 0 1 0

1 1 1 0 2 0 0 1 0

1 1 0 0 0 1 0 1 0

0 1 0 0 2 0 2 0 0



1 2 1 0 0 1 1 2 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

0 2 2 0 1 1 1 2 0

0 0 1 0 1 3 1 1 0

0 1 1 0 2 0 1 1 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

1 0 1 0 0 2 1 3 0

2 0 1 0 3 1 3 2 0

4 0 1 0 1 2 1 2 0

3 1 0 0 1 2 0 1 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

2 1 0 0 1 1 2 2 0

1 0 0 0 0 1 0 2 0

3 0 0 0 0 0 0 1 1

0 4 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

1 2 0 0 0 0 2 1 0

1 3 1 0 0 3 1 0 0

2 2 0 1 0 0 2 0 0

0 3 1 0 0 0 0 0 0

2 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 1 1 2 0

0 1 1 0 0 1 0 2 0

0 3 0 1 1 1 1 1 1

0 1 1 0 1 0 0 3 0

1 1 1 0 1 0 0 1 0

0 1 1 0 0 2 1 1 0

2 2 1 0 0 0 1 0 0

0 3 0 0 0 1 0 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 3 1 0 0 0 1 1 0

0 3 2 0 0 1 1 2 0

0 3 3 0 0 1 1 2 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

0 3 0 0 1 3 2 1 1

0 0 1 1 1 2 0 0 0

0 0 0 2 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 1 1 0 1 1 1

0 0 0 0 0 0 0 2 0

0 2 1 0 0 3 3 0 0

1 2 1 0 1 1 0 2 0

0 0 1 0 1 0 1 0 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 0 0 1 0

0 0 0 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 1 0 3 0 0

1 3 0 2 1 1 2 1 0

0 0 1 0 1 0 0 1 0

1 0 0 0 0 0 2 1 0



1 1 1 0 0 0 0 1 0

0 2 0 0 0 0 0 1 0

1 2 0 2 2 1 0 3 0

2 0 2 0 0 0 2 1 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

1 1 0 2 2 1 2 1 0

2 1 1 0 0 1 2 1 0

1 1 0 1 0 0 1 0 0

0 3 0 2 0 1 1 2 0

2 2 1 1 1 0 0 2 0

1 0 1 0 0 1 1 0 1

1 0 1 0 0 0 0 0 0

1 4 1 0 2 3 1 3 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 1 1 2 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 0 2 0 1

1 1 0 0 0 1 2 0 0

0 2 1 0 1 1 0 2 0

0 2 1 0 1 1 2 1 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

1 2 1 1 2 2 2 1 0

0 1 2 0 1 4 1 0 1

1 0 0 0 1 1 2 1 0

1 0 1 0 0 1 1 3 0

1 0 0 0 0 1 1 0 2

0 1 1 0 3 1 1 2 0

1 1 1 1 0 1 1 1 0

1 2 1 0 2 1 2 1 0

1 0 1 0 0 1 3 2 0

0 1 1 0 0 1 2 1 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

0 2 2 0 1 0 0 0 0

0 0 0 0 1 0 2 1 0

0 1 0 0 1 0 3 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

3 4 1 0 2 1 1 2 0

4 0 1 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 1 0 0 2 0

2 0 1 0 0 1 0 0 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

0 0 2 1 1 0 1 1 0

0 1 1 0 0 1 1 2 0

0 2 0 0 3 1 1 1 0

1 2 0 0 0 0 0 1 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 3 0 0 1 1 2 1 0

0 4 1 0 1 1 2 1 0

0 5 2 0 1 2 3 1 0



1 1 0 0 1 1 0 0 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

0 4 0 0 0 0 1 0 0

2 4 0 0 0 2 2 1 0

0 1 1 0 3 4 1 1 0

0 1 2 0 0 2 1 1 0

0 1 1 0 1 2 0 0 0

0 3 1 0 0 1 1 1 0

3 1 0 1 1 2 2 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 2 0 0 0 1 1 0

0 3 1 0 0 0 1 4 1

1 0 0 0 4 0 3 2 0

1 2 0 0 0 2 1 2 1

1 0 1 0 0 2 2 2 0

1 0 1 0 0 0 0 1 0

2 1 1 1 0 3 0 1 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

1 1 0 0 1 0 2 2 2

1 0 3 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 1 2 0 1 0

1 3 0 0 0 1 2 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

0 2 2 0 0 1 0 0 1

0 0 0 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

1 0 1 0 1 2 2 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 1 1 0 2 1 1 0 0

0 1 1 0 1 2 1 0 0

1 1 1 0 0 1 0 0 0

0 3 0 0 1 1 2 1 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 2 1 1 0 0 1 2 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

2 2 1 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 1 0 1 0

1 1 1 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

1 1 1 0 1 0 1 1 0

2 1 0 1 1 1 2 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 0 0 2 0 0



0 0 0 0 2 0 2 2 0

0 1 0 0 3 1 1 4 0

0 0 1 0 2 0 1 1 0

0 3 0 0 0 0 1 0 1

0 0 0 0 1 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 4 1 1 0

0 1 0 0 1 3 3 2 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

0 2 0 0 0 0 1 2 0

1 0 0 0 0 1 3 0 1

1 1 0 0 0 0 1 1 0

2 1 1 1 1 1 1 2 0

1 2 1 0 2 1 4 0 0

0 3 1 0 1 0 4 0 1

1 0 0 0 1 1 3 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 3 1 1 0 0 3 2 1

0 2 0 0 1 2 1 1 0

1 3 1 0 1 1 1 1 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 5 1 0 1 1 3 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 1 0 1 0 0

1 2 1 0 1 0 1 1 0

2 1 0 0 1 1 2 0 0

3 1 1 0 1 1 1 0 0

3 1 2 0 1 1 1 0 0

4 0 1 0 1 0 3 1 0

3 3 1 0 0 1 4 0 0

4 5 2 0 0 2 5 0 0

1 1 0 0 0 1 1 0 0

3 1 1 0 0 1 3 1 2

4 1 1 0 1 2 2 3 0

0 1 2 0 0 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 2 0 0

0 0 2 0 2 0 1 0 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

1 2 1 0 2 0 2 0 0

2 2 1 0 0 0 2 0 0

0 2 0 0 1 0 4 0 0

1 2 3 0 0 1 1 0 0

0 2 0 0 0 0 3 0 0

1 4 1 0 0 1 2 0 0

0 3 1 1 0 1 1 1 0

0 3 0 0 0 0 1 1 0

0 3 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 2 0 2 0 0



1 1 1 0 0 3 1 0 0

1 4 0 1 2 0 3 0 0

3 3 1 1 0 0 2 0 0

3 4 1 1 0 0 2 1 0

0 3 1 0 0 0 2 2 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

1 1 3 0 0 0 4 0 1

2 1 0 1 2 0 3 0 0

1 2 0 0 0 0 1 1 0

1 2 1 0 0 0 1 1 0

2 2 2 1 0 2 2 0 0

1 1 1 0 0 1 3 0 0

1 1 1 0 0 0 3 1 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 1 0

0 2 0 0 1 3 1 0 0

0 0 2 0 1 1 3 1 0

2 1 0 0 1 1 2 3 0

1 1 2 0 1 1 1 0 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

3 1 0 1 2 1 4 2 0

1 1 1 2 0 2 2 1 0

1 1 1 0 1 1 1 0 0

0 0 1 0 1 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 4 3 0 1 1 3 0 0

0 3 1 0 0 0 3 2 0

0 0 0 0 0 0 11 0 0

1 0 1 0 1 5 5 1 0

1 0 1 1 1 1 1 1 0

0 0 1 0 1 1 3 2 0

2 1 0 0 1 0 1 2 0

1 2 1 0 0 0 1 2 0

1 2 1 0 1 0 1 2 0

0 2 1 1 0 0 1 2 0

0 2 0 0 0 1 3 0 0

0 0 0 2 1 0 1 0 0

0 0 1 0 1 1 3 0 0

0 0 1 0 0 1 3 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

0 3 0 0 1 2 1 0 0

1 0 1 1 0 2 4 0 0

0 0 3 0 0 4 2 3 0

0 3 1 0 2 3 2 2 0

1 0 0 0 0 2 2 0 0

0 0 1 0 0 1 2 1 0

0 0 0 0 0 0 3 0 1

0 1 1 0 0 1 2 3 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0



0 2 1 0 0 1 3 2 0

0 2 1 0 1 2 1 2 0

1 0 0 0 1 0 1 2 1

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 0 3 4 2 0

1 2 1 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 1 2 2 0

1 0 1 1 0 0 1 1 0

0 2 0 0 0 0 1 2 0

1 2 1 0 1 0 1 1 0

1 2 1 0 1 0 1 2 0

0 0 0 0 1 0 1 3 0

0 1 1 0 2 1 0 1 0

1 3 1 0 1 2 0 2 0

0 1 0 1 1 0 0 1 0

1 2 1 0 2 2 0 1 0

1 1 1 0 2 0 1 1 0

2 1 0 0 0 2 0 2 1

1 1 1 0 0 0 0 2 0

1 1 1 0 1 0 2 5 0

1 1 1 0 2 1 0 1 0

0 4 0 0 0 0 0 2 0

0 1 0 0 1 0 0 1 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

0 0 0 0 1 1 2 2 0

2 0 1 0 2 1 0 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

3 0 1 0 0 1 0 3 0

1 2 0 0 0 0 3 1 0

1 0 1 0 1 1 2 1 0

2 0 1 0 2 2 2 2 0

5 0 1 0 1 1 0 2 1

2 0 0 0 1 1 1 3 0

2 0 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 0 1 3 0

0 0 2 1 0 0 1 1 0

3 1 3 0 0 1 0 5 1

0 1 3 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 1 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

0 2 0 0 1 0 0 1 0

0 1 0 0 1 1 0 1 1

0 1 0 0 0 0 0 1 0

1 2 0 0 0 0 0 2 0

2 3 1 0 0 3 1 2 0

0 2 0 0 0 0 1 1 0

0 3 0 0 2 1 0 2 0



1 2 1 1 0 0 0 1 0

2 1 1 0 0 0 2 1 0

0 1 1 0 1 1 2 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

3 1 0 0 0 0 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 2 0

1 4 1 0 0 0 3 1 1

0 4 1 0 0 1 2 2 0

0 1 1 0 3 1 2 1 0

0 1 2 1 0 0 0 1 1

1 0 1 0 1 0 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 4 0

0 1 3 0 1 1 0 1 0

0 2 1 0 0 0 1 1 1

0 1 0 0 0 1 1 2 0

1 1 1 1 0 2 2 2 0

2 1 1 1 1 2 2 2 0

1 0 1 0 0 1 0 1 0

0 3 0 0 1 1 0 1 0

0 1 1 0 1 1 0 1 0

1 2 0 0 0 1 0 1 0

0 4 1 0 1 4 3 2 0

0 0 1 1 1 0 1 1 0

1 0 1 0 1 0 1 1 0

1 0 2 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

2 2 1 1 1 1 0 4 0

2 3 1 0 1 0 2 4 0

1 1 1 0 0 0 2 3 0

0 1 1 0 0 0 0 2 0

2 0 0 2 1 1 1 6 0

1 2 1 0 0 0 2 4 0

1 2 0 0 0 0 0 2 0

2 3 0 0 0 1 0 3 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

1 0 1 0 0 2 0 1 0

1 0 1 0 0 1 0 1 0

3 1 1 0 1 0 0 1 0

1 2 0 1 0 0 0 1 0

3 0 1 0 1 0 0 2 0

2 0 1 1 1 3 1 3 2

0 1 0 0 1 0 2 1 0

2 0 0 0 0 1 2 2 1

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 2 0 1 0 1 2

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 0 0 0 3 1 2 2 0

0 0 0 0 1 0 1 3 0

2 0 1 0 1 1 0 0 0



1 0 0 0 2 1 0 1 0

1 2 0 0 1 0 0 2 0

0 1 0 1 1 2 0 0 0

2 0 1 1 0 3 1 1 0

0 0 1 0 0 1 0 2 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

1 2 0 0 0 0 0 1 1

0 1 0 0 0 1 1 1 0

0 1 0 0 0 1 1 2 0

0 1 1 0 1 1 1 1 0

0 0 1 0 1 2 4 0 0

1 3 1 0 1 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 1

0 4 2 0 1 1 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 0 1 1

1 2 1 0 1 1 1 1 0

1 0 2 1 1 2 0 4 0

1 2 1 0 0 1 0 0 0

1 1 0 0 2 0 0 0 0

1 0 1 0 4 1 1 0 0

1 2 0 0 1 0 0 0 0

1 2 1 0 2 0 2 0 0

2 1 3 0 1 1 1 0 1

0 0 1 0 1 1 2 4 0

1 2 2 0 0 2 0 1 0

0 1 1 1 2 1 2 2 0

2 3 0 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

1 1 0 1 0 0 4 1 0

0 0 1 0 0 1 1 0 1

1 1 0 0 1 1 0 0 0

1 2 1 0 0 0 4 0 0

1 0 1 0 0 1 0 3 0

1 1 1 0 0 3 1 2 0

2 1 1 0 0 1 1 0 1

2 0 0 0 0 0 2 1 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

2 1 1 0 1 2 0 2 1

3 0 1 0 0 1 1 1 0

1 4 0 0 0 0 0 1 0

3 2 0 1 0 3 0 2 0

3 1 1 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 0 2 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

1 0 2 1 0 1 0 0 0

1 2 1 0 0 1 0 2 0

2 4 0 0 0 0 1 0 0

0 3 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0



1 1 0 0 0 2 1 1 0

0 4 1 0 1 0 2 1 0

0 1 1 0 2 2 1 0 0

0 4 0 0 1 2 2 3 0

0 1 1 2 1 1 1 3 0

0 3 2 0 2 0 2 1 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

1 2 1 0 1 2 1 0 0

1 2 1 0 0 2 1 0 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

1 3 1 0 0 1 2 0 0

2 3 1 0 0 0 3 0 0

0 1 1 1 0 0 0 0 1

0 1 1 1 2 1 0 0 1

1 0 0 1 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 2 0 0 0 0 1 1 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

1 2 1 1 1 1 3 1 0

0 2 1 0 0 1 2 0 0

1 0 0 0 1 0 0 0 0

5 1 1 0 0 1 2 2 0

2 0 1 0 2 3 1 1 0

1 0 0 0 0 1 3 0 0

1 0 0 0 0 3 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

1 1 3 0 1 0 1 1 0

1 3 2 0 1 0 1 0 0

2 2 0 0 0 1 6 1 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 0 1 0 1

2 2 1 1 0 2 1 0 0

1 0 0 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 3 0 1 2 0

1 2 1 1 1 3 3 1 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

1 3 1 1 1 1 0 1 0

0 1 0 1 0 0 0 1 0

0 1 1 0 2 0 3 4 0

1 0 1 1 1 1 1 1 0

1 1 1 0 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 2 0 0 0

0 2 0 0 0 1 0 0 0

0 2 0 1 0 0 0 0 0



1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 1 2 0 0 0

1 3 1 0 1 1 1 1 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0

0 0 0 0 1 0 1 1 1

0 1 1 0 2 0 1 2 0

0 2 2 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 2 0 1 0 0

0 0 1 1 2 1 1 0 1

0 0 0 0 0 1 1 0 0

1 2 1 1 0 0 1 0 1

0 0 1 0 0 1 0 0 1

1 0 1 1 0 1 2 1 1

3 1 1 2 0 0 1 2 1

0 1 1 1 0 1 1 0 1

0 2 1 0 1 0 0 0 1

0 0 1 0 0 0 1 1 1

0 0 0 0 1 0 0 0 0

1 3 0 0 3 0 3 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

2 0 0 0 0 0 0 2 0

0 1 2 0 0 1 0 2 0

0 1 1 1 1 0 1 0 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 1

0 2 2 0 0 0 0 0 1

2 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 3 0 0

0 1 0 0 0 0 1 1 1

2 0 1 1 1 1 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 2 0

0 1 1 0 2 0 0 0 0

0 1 1 0 3 1 0 1 0

0 1 2 0 3 1 0 1 0

1 1 1 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 3 2 1 0

4 1 1 0 1 2 2 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

4 0 1 0 1 3 1 0 0

1 0 1 1 1 0 1 0 0

1 3 1 2 1 1 2 1 0

0 3 3 0 0 1 1 1 0

0 0 2 0 0 0 0 0 0



1 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 2 0 0 1 0 4 0 1

1 1 1 0 1 0 1 1 2

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 2 0 0 0 0 0 1 1

0 1 2 0 4 1 0 1 0

0 3 0 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 1 3 1 0

2 0 1 0 0 1 1 1 0

1 1 1 1 1 2 2 1 0

3 0 1 0 1 1 2 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 1 1 1 0 1 1 2 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

0 2 0 0 2 0 0 1 0

1 1 1 0 0 1 0 1 1

0 1 0 0 0 0 2 0 0

0 0 0 0 0 1 0 1 1



Y Count V Count U Count Length Missed cleavagesMass Proteins Leading razor proteinStart position

0 1 0 9 0 948,5029 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST242

0 1 0 13 0 1322,665 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST226

0 0 0 11 0 1198,656 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST60

0 1 0 11 0 1141,577 sp|P06168|ILV5_YEASTsp|P06168|ILV5_YEAST116

2 1 0 10 0 1168,588 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST267

0 1 0 16 0 1605,909 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST167

0 0 0 11 1 1169,604 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST261

1 2 0 15 0 1679,765 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST56

0 2 0 17 0 1580,877 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST427

2 1 0 11 0 1295,713 sp|Q99385|VCX1_YEASTsp|Q99385|VCX1_YEAST26

0 0 0 9 0 1083,502 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST834

1 2 0 22 0 2362,206 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST433

1 2 0 19 0 2083,022 sp|P39109|YCFI_YEASTsp|P39109|YCFI_YEAST771

1 0 0 10 0 1124,535 CON__P04264CON__P04264 367

1 0 0 15 0 1836,88 sp|P25574|EMC1_YEASTsp|P25574|EMC1_YEAST241

0 1 0 14 0 1433,579 sp|P35180|TOM20_YEASTsp|P35180|TOM20_YEAST170

1 0 0 7 0 826,3974 sp|P42949|TIM16_YEASTsp|P42949|TIM16_YEAST20

0 1 0 11 0 1119,567 sp|P32915|SC61A_YEASTsp|P32915|SC61A_YEAST197

0 2 0 28 0 2957,549 sp|P33310|MDL1_YEASTsp|P33310|MDL1_YEAST587

0 1 0 12 0 1479,762 sp|P48439|OST3_YEASTsp|P48439|OST3_YEAST123

0 0 0 23 0 2466,2 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST91

0 0 0 9 1 989,5546 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST370

0 1 0 8 0 783,4491 sp|P00560|PGK_YEASTsp|P00560|PGK_YEAST259

0 0 0 10 0 1031,514 sp|P32386|YBT1_YEAST;sp|P38735|VMR1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST822

0 1 0 18 0 1770,864 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST45

1 1 0 30 0 3265,587 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST274

2 1 0 17 0 1750,937 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST7

0 1 0 9 0 916,5131 sp|P04912|H2A2_YEAST;sp|P04911|H2A1_YEASTsp|P04912|H2A2_YEAST23

0 0 0 8 1 958,4832 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST84

0 2 0 14 0 1419,69 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST210

0 0 0 14 0 1468,681 sp|P39012|GAA1_YEASTsp|P39012|GAA1_YEAST307

0 0 0 13 0 1551,827 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST78

0 1 0 11 0 1056,582 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST505

0 0 0 8 0 946,5488 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST318

0 2 0 23 1 2467,369 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST176

0 1 0 8 0 893,4858 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST119

0 1 0 12 0 1306,797 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST440

2 0 0 9 0 1213,592 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST119

0 1 0 13 0 1314,751 sp|P00549|KPYK1_YEASTsp|P00549|KPYK1_YEAST397

0 1 0 13 0 1286,647 sp|P08417|FUMH_YEASTsp|P08417|FUMH_YEAST98

1 0 0 11 0 1182,632 sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST260

0 0 0 7 0 728,4545 sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST180

0 2 0 17 2 1780,968 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST45

1 2 0 14 1 1450,803 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST235

0 0 0 9 0 1005,488 sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST94

0 1 0 12 0 1300,651 CON__P02533;CON__P08779CON__P02533 135

1 0 0 12 0 1380,641 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 166

1 0 0 10 1 1162,623 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST158

0 0 0 17 1 1767,004 sp|P00560|PGK_YEASTsp|P00560|PGK_YEAST198



0 1 0 18 0 1769,837 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST523

0 1 0 10 0 1118,608 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST345

1 1 0 15 0 1719,916 sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST51

2 1 0 17 0 1917,036 sp|P35180|TOM20_YEASTsp|P35180|TOM20_YEAST120

1 1 0 8 0 967,5127 sp|P32915|SC61A_YEASTsp|P32915|SC61A_YEAST231

1 1 0 12 0 1512,678 sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST93

0 1 0 10 0 1174,614 sp|P33333|PLSC_YEASTsp|P33333|PLSC_YEAST150

1 0 0 13 2 1504,738 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST113

1 0 0 11 0 1298,611 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST225

0 0 0 7 0 904,4589 sp|P53723|YN8B_YEASTsp|P53723|YN8B_YEAST33

0 0 0 9 0 1014,535 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST256

1 1 0 9 0 1079,525 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST422

1 1 0 10 1 1207,62 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST422

1 0 0 16 2 1810,947 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST88

0 0 0 13 0 1380,689 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 0 0 14 1 1508,784 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 0 0 8 0 1004,504 sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST518

0 1 0 11 0 1375,714 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST315

0 1 0 18 0 1825,906 sp|Q12078|SMF3_YEASTsp|Q12078|SMF3_YEAST413

0 2 0 17 0 1907,963 sp|P00401|COX1_YEASTsp|P00401|COX1_YEAST494

0 0 0 8 0 832,3828 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST299

0 0 0 9 1 960,4777 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST299

0 0 0 7 0 722,4439 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST170

0 1 0 15 0 1452,83 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST248

0 0 0 14 0 1507,872 sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST171

0 0 0 13 0 1466,723 sp|P39109|YCFI_YEASTsp|P39109|YCFI_YEAST1036

0 1 0 20 0 2407,076 sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST792

0 2 0 17 0 1893,021 sp|P40548|SNL1_YEASTsp|P40548|SNL1_YEAST64

0 0 0 13 0 1457,675 sp|P41832|BNI1_YEASTsp|P41832|BNI1_YEAST1743

2 0 0 12 0 1525,716 sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST51

0 0 0 8 0 852,5433 sp|P40416|ATM1_YEASTsp|P40416|ATM1_YEAST549

0 0 0 12 0 1354,59 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST144

0 1 0 13 0 1441,764 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST153

1 0 0 9 0 1106,536 CON__P35908;CON__P48668;CON__P04259;CON__P02538CON__P35908 360

0 1 0 10 1 1158,676 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST343

0 1 0 14 0 1438,814 sp|P00560|PGK_YEASTsp|P00560|PGK_YEAST109

2 0 0 12 0 1335,614 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST194

0 0 0 18 0 2043,035 sp|P38875|GPI16_YEASTsp|P38875|GPI16_YEAST194

1 1 0 14 0 1566,706 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST212

0 0 0 11 0 1136,546 sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST385

3 2 0 21 1 2431,268 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST91

0 1 0 8 0 881,4243 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST507

0 0 0 9 0 980,5655 sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST143

0 1 0 14 0 1559,856 sp|P17695|GLRX2_YEASTsp|P17695|GLRX2_YEAST66

0 1 0 19 1 2179,051 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST206

1 1 0 14 0 1619,831 sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST56

0 2 0 14 0 1578,757 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST100

2 1 0 24 0 2747,298 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST157

0 2 0 25 1 2561,397 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST459

0 2 0 10 0 1009,592 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST189



0 1 0 10 0 1053,546 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST325

2 4 0 27 1 2963,474 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST476

1 3 0 14 0 1487,787 sp|P36148|GPT2_YEASTsp|P36148|GPT2_YEAST311

0 2 0 15 0 1644,895 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST160

0 2 0 10 1 1101,597 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST806

1 3 0 21 0 2290,163 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST259

1 1 0 21 0 2291,936 sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST253

1 2 0 16 0 1781,847 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST41

1 1 0 10 1 1220,64 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST123

2 1 0 19 0 2274,073 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST187

1 2 0 14 0 1559,758 sp|Q12349|ATP14_YEASTsp|Q12349|ATP14_YEAST84

0 0 0 16 1 1804,863 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST359

0 0 0 10 0 1152,552 sp|P32568|SNQ2_YEASTsp|P32568|SNQ2_YEAST117

0 1 0 10 0 1077,571 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST359

2 0 0 14 0 1622,733 sp|P32352|ERG2_YEASTsp|P32352|ERG2_YEAST64

0 0 0 10 0 1311,563 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST384

0 0 0 14 0 1504,741 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST169

0 1 0 20 1 2176,145 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST169

0 2 0 15 0 1673,888 sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST507

1 0 0 11 0 1240,521 sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST696

0 1 0 16 0 1921,942 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST278

1 0 0 19 1 2233,029 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST201

0 0 0 9 0 1015,53 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST344

0 1 0 7 0 778,361 sp|P54837|TMEDA_YEASTsp|P54837|TMEDA_YEAST79

0 1 0 13 0 1609,762 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST401

0 1 0 11 0 1265,64 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST245

1 1 0 16 0 1742,836 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST100

1 1 0 21 0 2267,086 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST20

2 0 0 10 0 1249,525 sp|P39007|STT3_YEASTsp|P39007|STT3_YEAST606

0 1 0 21 0 2013,093 sp|P47131|YJ55_YEASTsp|P47131|YJ55_YEAST51

0 1 0 11 0 1129,562 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST51

0 1 0 12 0 1360,647 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST159

1 1 0 10 0 1160,557 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST111

0 1 0 9 0 993,5356 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST45

1 1 0 10 0 1180,576 sp|P04039|COX8_YEASTsp|P04039|COX8_YEAST32

0 2 0 12 0 1187,676 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST341

2 0 0 13 0 1531,723 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST146

1 2 0 29 0 3263,507 CON__P35527CON__P35527 340

0 0 0 18 0 1897,891 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST339

0 0 0 8 0 907,44 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST176

0 1 0 11 1 1330,674 sp|P39727|ERV46_YEASTsp|P39727|ERV46_YEAST340

0 1 0 11 1 1249,63 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST106

1 1 0 13 2 1540,789 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST106

0 0 0 8 1 957,5243 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST119

0 1 0 12 1 1470,82 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST194

0 0 0 10 0 1197,497 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST14

2 0 0 26 0 2877,368 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST241

0 1 0 25 1 2833,398 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST117

0 3 0 19 1 2098,167 sp|P06168|ILV5_YEASTsp|P06168|ILV5_YEAST179

2 1 0 14 0 1742,852 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST132



1 0 0 10 0 1167,629 sp|P32568|SNQ2_YEASTsp|P32568|SNQ2_YEAST285

0 2 0 12 0 1261,615 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291

0 2 0 13 1 1389,71 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291

1 0 0 16 0 1732,9 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST281

0 2 0 18 0 1890,994 sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST24

0 0 0 13 0 1531,675 sp|P39727|ERV46_YEASTsp|P39727|ERV46_YEAST148

0 1 0 9 1 1064,507 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST166

0 2 0 17 1 1902,965 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST140

0 2 0 14 1 1595,827 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST83

1 0 0 11 1 1308,606 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST416

1 1 0 15 0 1666,868 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST28

0 0 0 12 0 1296,61 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST324

0 1 0 9 0 946,4607 sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST324

1 0 0 11 0 1237,546 sp|P25618|CWH43_YEASTsp|P25618|CWH43_YEAST227

1 0 0 10 0 1305,482 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST467

1 0 0 14 0 1517,736 sp|P32803|EMP24_YEASTsp|P32803|EMP24_YEAST80

0 2 0 9 0 912,528 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST608

0 1 0 16 1 1791,919 sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST395

0 2 0 9 0 1073,535 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST266

1 1 0 13 0 1591,804 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST73

0 1 0 10 1 1212,599 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST63

0 1 0 17 0 2117,911 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST250

0 1 0 18 1 2246,006 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST250

0 0 0 12 1 1516,705 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST134

1 1 0 10 0 1139,525 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST276

1 2 0 20 0 2264,096 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST142

1 1 0 9 0 1050,535 sp|P04385|GAL1_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST376

1 1 0 10 0 1194,515 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST226

1 3 0 31 0 3416,689 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST175

1 1 0 8 0 1022,467 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST295

1 1 0 9 1 1150,562 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST295

0 3 0 20 0 2153,158 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST141

0 0 0 12 0 1436,766 sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST495

0 2 0 11 0 1151,63 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST610

0 0 0 15 0 1699,936 sp|Q07914|TIM14_YEASTsp|Q07914|TIM14_YEAST112

0 1 0 19 0 2002,923 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST93

0 1 0 13 0 1466,664 sp|P35180|TOM20_YEASTsp|P35180|TOM20_YEAST90

2 1 0 13 0 1552,731 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST329

0 0 0 18 1 2051,051 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST89

0 1 0 9 0 1065,436 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST385

0 3 0 15 1 1666,916 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST409

1 0 0 13 1 1733,71 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST588

1 0 0 17 0 1890,94 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST163

1 1 0 13 0 1659,742 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST59

0 0 0 7 0 889,4294 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST39

0 1 0 7 1 829,4658 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST121

1 0 0 8 0 979,4763 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST75

0 0 0 14 0 1480,622 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST89

0 0 0 11 0 1145,604 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST89

0 1 0 16 0 1700,822 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST53



1 2 0 12 1 1378,709 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST72

0 0 0 8 0 921,4668 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST669

0 0 0 9 0 1059,52 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST243

0 2 0 24 0 2456,203 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST158

1 0 0 11 0 1361,698 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST241

0 1 0 12 1 1417,694 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST116

1 0 0 10 1 1254,625 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST45

0 0 0 14 2 1543,882 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST522

0 0 0 13 0 1528,653 sp|Q06833|YP091_YEASTsp|Q06833|YP091_YEAST43

0 1 0 11 0 1394,647 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST305

0 1 0 14 1 1589,849 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST195

0 1 0 10 0 1087,613 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST105

0 1 0 22 1 2339,252 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST105

0 1 0 28 2 3203,62 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST114

0 0 0 7 0 772,4695 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST529

0 1 0 8 0 947,511 sp|P16547|OM45_YEASTsp|P16547|OM45_YEAST153

0 0 0 9 0 1212,49 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST337

0 0 0 8 0 946,4607 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST148

1 0 0 18 0 2161,134 sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST354

0 2 0 17 0 1782,973 sp|P38891|BCA1_YEAST;sp|P47176|BCA2_YEASTsp|P38891|BCA1_YEAST273

0 1 0 15 1 1662,814 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST233

1 2 0 14 0 1636,813 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST498

0 2 0 9 0 1082,495 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST60

0 2 0 10 1 1210,59 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST60

0 1 0 17 0 1829,941 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST438

1 0 0 16 0 1975,928 sp|P39109|YCFI_YEASTsp|P39109|YCFI_YEAST1365

0 3 0 17 1 1899,954 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST183

2 0 0 16 0 1905,865 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST254

0 3 0 23 0 2472,166 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST141

1 3 0 23 0 2544,217 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST151

0 1 0 12 0 1388,657 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST499

0 1 0 11 0 1248,719 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST186

0 2 0 16 0 1816,834 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST964

0 0 0 12 2 1575,802 sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST436

0 1 0 27 1 3130,326 sp|Q12349|ATP14_YEASTsp|Q12349|ATP14_YEAST98

0 0 0 10 0 1079,55 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST70

0 3 0 17 0 1566,737 sp|P40319|ELO3_YEASTsp|P40319|ELO3_YEAST318

0 0 0 10 1 1157,64 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST484

0 2 0 19 0 1968,003 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST20

0 1 0 9 0 1066,614 sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST64

0 1 0 8 0 891,4549 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST106

1 1 0 21 0 2279,096 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST599

0 1 0 12 0 1274,635 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST236

0 0 0 8 1 965,5182 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST171

0 1 0 13 0 1522,74 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST164

0 1 0 14 0 1494,705 sp|P32324|EF2_YEASTsp|P32324|EF2_YEAST565

0 1 0 17 0 1755,832 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST436

1 1 0 13 0 1576,799 sp|Q06538|CSC1_YEASTsp|Q06538|CSC1_YEAST352

0 1 0 8 0 921,4556 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST174

0 2 0 14 0 1559,856 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST710



1 2 0 12 1 1477,778 sp|P32803|EMP24_YEASTsp|P32803|EMP24_YEAST145

0 3 0 9 0 1115,576 sp|P08466|NUC1_YEASTsp|P08466|NUC1_YEAST298

0 1 0 8 0 999,5349 sp|Q04172|SHE9_YEASTsp|Q04172|SHE9_YEAST219

0 3 0 15 0 1646,852 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST166

0 3 0 9 0 983,5288 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST157

0 3 0 11 0 1351,684 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST76

0 2 0 13 0 1420,632 sp|Q01852|TIM44_YEASTsp|Q01852|TIM44_YEAST158

0 3 0 18 0 1668,905 sp|P25087|ERG6_YEASTsp|P25087|ERG6_YEAST336

2 2 0 13 0 1564,839 sp|Q01852|TIM44_YEASTsp|Q01852|TIM44_YEAST295

1 1 0 18 0 2091,062 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST225

1 0 0 9 0 1172,492 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST97

0 0 0 12 0 1307,636 sp|Q04935|COX20_YEASTsp|Q04935|COX20_YEAST47

0 0 0 7 0 844,4119 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST176

0 0 0 11 0 1322,673 sp|P39685|PO152_YEASTsp|P39685|PO152_YEAST923

0 3 0 23 0 2316,161 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST20

1 0 0 9 0 1069,519 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST115

0 0 0 17 0 1974,972 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST45

1 1 0 16 0 1711,867 sp|P07267|CARP_YEASTsp|P07267|CARP_YEAST194

0 0 0 9 0 1010,482 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST1152

1 0 0 13 0 1517,715 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST100

0 1 0 10 1 1265,652 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST223

2 1 0 17 0 2038,972 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST809

0 0 0 20 0 2063,006 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST223

0 0 0 14 0 1463,708 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST572

1 1 0 9 1 1073,555 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST91

0 2 0 21 0 2238,253 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST60

2 0 0 7 0 904,4443 sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST99

0 2 0 15 0 1499,835 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST233

0 0 0 12 0 1442,745 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST143

0 0 0 8 0 1041,565 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST365

0 1 0 14 0 1663,769 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST175

1 1 0 14 0 1531,756 sp|P32317|AFG1_YEASTsp|P32317|AFG1_YEAST406

0 0 0 10 1 1182,596 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST33

0 1 0 12 0 1422,667 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST160

0 0 0 20 0 2123,013 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST1525

0 1 0 12 0 1474,778 CON__P35908;CON__P04264CON__P04264 200

0 0 0 8 0 1077,513 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST244

0 0 0 10 0 1065,622 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST677

0 2 0 18 0 1907,019 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST446

0 1 0 14 0 1746,837 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST135

0 0 0 14 1 1696,818 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST268

0 0 0 9 0 1140,531 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST54

0 2 0 10 0 1115,634 sp|P08456|PSS_YEASTsp|P08456|PSS_YEAST192

2 3 0 18 0 2026,989 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST351

0 0 0 7 0 814,4953 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST5

1 2 0 9 0 1064,591 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST420

0 0 0 9 1 1180,61 sp|P20050|HOP1_YEASTsp|P20050|HOP1_YEAST387

1 0 0 7 0 913,4545 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST51

1 0 0 16 0 1898,941 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST204

0 2 0 15 0 1531,825 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST40



1 1 0 22 1 2518,235 sp|P00560|PGK_YEASTsp|P00560|PGK_YEAST148

0 0 0 26 0 2674,201 sp|P20107|ZRC1_YEASTsp|P20107|ZRC1_YEAST386

0 0 0 16 0 1874,937 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST376

0 0 0 17 1 2003,032 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST376

0 2 0 20 0 2112,071 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST726

1 0 0 13 0 1234,521 CON__P35527CON__P35527 47

0 2 0 12 0 1445,709 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST356

0 1 0 12 0 1371,719 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST279

1 1 0 18 0 2039,974 sp|P25087|ERG6_YEASTsp|P25087|ERG6_YEAST140

0 1 0 14 0 1434,747 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST294

0 2 0 13 0 1302,718 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST29

0 1 0 14 0 1475,787 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST200

0 3 0 13 0 1510,811 sp|P39540|ELO1_YEASTsp|P39540|ELO1_YEAST152

0 1 0 9 1 1100,613 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST300

0 5 0 12 1 1359,758 sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST133

1 2 0 20 1 2310,118 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST402

1 1 0 9 0 1129,504 sp|P39109|YCFI_YEASTsp|P39109|YCFI_YEAST314

0 3 0 20 0 2112,162 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST177

2 1 0 12 0 1595,705 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST14

0 2 0 12 0 1531,713 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST210

1 0 0 8 0 997,4869 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST47

1 0 0 8 0 969,4192 sp|P40416|ATM1_YEASTsp|P40416|ATM1_YEAST485

0 0 0 8 0 922,4582 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST125

0 0 0 12 0 1053,582 sp|P40341|YTA12_YEAST;sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST383

1 0 0 10 0 993,5131 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST495

0 0 0 8 0 859,4334 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST287

0 0 0 16 1 1844,891 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST467

1 2 0 11 0 1247,676 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST143

0 0 0 11 0 1273,59 sp|P16547|OM45_YEASTsp|P16547|OM45_YEAST270

0 0 0 8 0 877,448 sp|P32331|YMC1_YEASTsp|P32331|YMC1_YEAST280

1 0 0 12 0 1383,708 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST219

1 4 0 13 0 1404,813 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST192

0 2 0 14 0 1253,6 CON__P35908;CON__Q3TTY5CON__P35908 21

3 0 0 31 0 2382,945 CON__P04264CON__P04264 519

0 1 0 10 0 999,5601 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST182

1 1 0 12 0 1308,683 sp|Q3E776|YB255_YEASTsp|Q3E776|YB255_YEAST2

2 0 0 40 0 3222,274 CON__P35527CON__P35527 580

2 0 0 23 0 1790,72 CON__P35527CON__P35527 491

1 0 0 15 0 1196,542 CON__P35908CON__P35908 587

0 2 0 12 0 1223,626 sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST64

0 2 0 8 0 926,5338 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST116

1 2 0 15 0 1609,774 sp|P06168|ILV5_YEASTsp|P06168|ILV5_YEAST212

0 2 0 14 1 1437,842 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST397

1 1 0 17 0 1772,92 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST371

0 0 0 12 0 1259,625 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST81

0 0 0 12 0 1255,685 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST83

2 1 0 13 0 1383,703 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST23

2 2 0 28 1 3111,593 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST23

1 0 0 12 1 1305,693 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST311

0 0 0 20 1 1870,99 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST171



1 1 0 9 1 1048,534 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST157

1 1 0 11 2 1319,662 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST157

0 2 0 11 0 1202,666 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST363

0 0 0 12 0 1269,65 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST115

0 0 0 8 0 827,4865 sp|P40354|NTA1_YEASTsp|P40354|NTA1_YEAST442

0 0 0 13 0 1465,705 sp|Q3E776|YB255_YEASTsp|Q3E776|YB255_YEAST105

1 1 0 13 0 1401,725 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST154

0 1 0 12 0 1238,698 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST164

0 0 0 7 0 771,4491 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST404

0 0 0 14 1 1494,913 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST404

0 0 0 12 0 1194,697 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST249

0 0 0 13 1 1322,792 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST249

0 2 0 9 0 941,5546 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST90

0 1 0 19 0 2254,152 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST524

0 2 0 19 0 2230,098 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST518

0 2 0 16 0 1754,884 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST89

3 0 0 8 0 977,4607 sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST100

0 2 0 20 0 2072,073 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST98

0 1 0 8 0 918,5175 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST103

1 2 0 18 0 2007,958 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST29

2 0 0 18 1 2249,003 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST553

0 1 0 8 0 843,4563 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST79

1 2 0 22 1 2313,189 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST194

0 0 0 8 0 755,3926 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST156

1 0 0 16 0 1583,708 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 1038

2 6 0 24 0 2728,302 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST33

2 6 0 25 1 2884,403 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST33

1 0 0 19 1 2231,032 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST404

0 0 0 15 0 1589,845 sp|Q03529|SCS7_YEASTsp|Q03529|SCS7_YEAST181

1 0 0 16 0 1879,816 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST120

1 0 0 13 0 1427,678 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST372

0 0 0 19 0 1706,765 CON__P13645CON__P13645 41

1 1 0 32 0 3313,637 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST374

1 1 0 14 0 1602,841 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST257

1 5 0 36 0 3685,848 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST335

0 1 0 12 0 1260,656 sp|P25618|CWH43_YEASTsp|P25618|CWH43_YEAST886

0 2 0 17 0 1806,897 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST23

1 1 0 14 0 1497,71 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST49

0 0 0 9 0 1037,514 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST598

0 1 0 12 0 1213,619 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST138

1 2 0 21 0 2197,128 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

1 2 0 22 1 2325,223 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

0 3 0 16 0 1636,878 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST56

0 2 0 16 0 1525,835 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST40

1 1 0 25 0 2747,35 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST67

1 1 0 10 0 1179,534 sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST137

0 1 0 13 0 1360,622 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST55

1 1 0 10 1 1237,624 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST287

2 0 0 16 0 1723,744 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST533

1 1 0 11 0 1272,671 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST300



0 2 0 14 0 1507,836 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST265

0 0 0 10 0 1141,552 sp|P40008|FMP52_YEASTsp|P40008|FMP52_YEAST19

0 1 0 11 0 1269,62 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST216

1 1 0 13 0 1574,763 sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST106

1 3 0 17 1 2034,065 sp|P46956|PHO86_YEASTsp|P46956|PHO86_YEAST172

1 0 0 26 0 2476,014 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 1365

1 1 0 12 1 1482,762 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST350

0 1 0 16 0 1836,958 CON__P35527CON__P35527 375

0 0 0 13 1 1410,747 sp|P17695|GLRX2_YEASTsp|P17695|GLRX2_YEAST118

1 1 0 16 0 1823,009 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST327

1 0 0 11 0 1157,619 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST275

1 1 0 12 1 1425,711 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST109

1 0 0 9 0 1113,52 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST377

0 0 0 8 0 982,5236 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST163

0 1 0 16 0 1748,869 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST131

0 1 0 18 1 1990,048 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST131

0 0 0 14 0 1646,791 sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST344

2 0 0 17 1 1867,87 sp|P00044|CYC1_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST45

0 1 0 13 0 1425,678 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST470

0 4 0 23 2 2566,335 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST134

1 0 0 15 0 1803,843 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST205

2 1 0 15 0 1797,789 sp|P02992|EFTU_YEASTsp|P02992|EFTU_YEAST112

1 1 0 19 0 2066,939 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST252

1 2 0 9 0 1089,597 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST30

0 3 0 14 0 1394,85 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST202

0 2 0 15 0 1688,899 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST490

0 1 0 17 0 1782,926 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST121

0 1 0 15 0 1666,933 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST58

0 0 0 9 0 978,5572 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST55

1 1 0 11 0 1109,529 sp|P39105|PLB1_YEASTsp|P39105|PLB1_YEAST99

0 1 0 7 0 861,4015 sp|P38875|GPI16_YEASTsp|P38875|GPI16_YEAST335

0 0 0 13 0 1577,801 sp|P38891|BCA1_YEASTsp|P38891|BCA1_YEAST125

0 3 0 14 0 1559,793 sp|P40416|ATM1_YEASTsp|P40416|ATM1_YEAST535

0 1 0 15 0 1643,776 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST329

0 0 0 7 0 915,4814 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST456

1 0 0 10 0 1195,561 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST104

2 1 0 14 0 1612,85 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST175

0 2 0 15 0 1631,837 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST142

1 1 0 9 0 1101,52 sp|P32353|ERG3_YEASTsp|P32353|ERG3_YEAST171

0 1 0 8 0 855,5066 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST236

0 0 0 8 0 899,4713 sp|Q04172|SHE9_YEASTsp|Q04172|SHE9_YEAST133

0 0 0 8 0 972,524 CON__P35908;CON__P04264CON__P04264 396

0 0 0 10 0 1210,548 sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST274

0 1 0 21 0 2108,138 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST219

0 0 0 8 0 872,4967 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST126

1 0 0 7 0 820,4695 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST11

1 0 0 13 0 1518,761 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST498

0 1 0 11 0 1245,635 sp|Q2V2P9|YD19A_YEASTsp|Q2V2P9|YD19A_YEAST24

1 1 0 11 0 1224,65 sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST247

0 2 0 16 0 1834,912 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST83



0 1 0 8 1 928,5342 sp|P09624|DLDH_YEASTsp|P09624|DLDH_YEAST318

0 1 0 11 0 974,5549 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST186

1 0 0 20 2 2235,165 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST119

1 0 0 8 1 936,528 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST173

0 6 0 28 0 2915,543 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST61

0 0 0 13 1 1395,787 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST138

0 0 0 9 1 1057,592 sp|P40035|PIC2_YEASTsp|P40035|PIC2_YEAST63

1 1 0 23 0 2746,345 sp|Q04458|HFD1_YEASTsp|Q04458|HFD1_YEAST390

0 1 0 19 0 2015,105 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST112

0 1 0 12 0 1366,746 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 1 0 16 1 1761,999 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 2 0 24 0 2407,358 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST181

0 0 0 20 0 2282,173 CON__P00761CON__P00761 78

0 0 0 12 1 1451,726 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST73

0 0 0 13 2 1607,827 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST73

0 0 0 10 1 1306,67 CON__P35527CON__P35527 241

0 1 0 15 1 1601,801 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST53

0 2 0 14 2 1627,886 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST142

1 0 0 11 0 1250,603 sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST338

0 0 0 10 0 1166,681 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST334

0 0 0 19 1 2164,2 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST334

1 0 0 20 1 2245,204 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST160

0 0 0 9 0 1024,581 sp|Q04935|COX20_YEASTsp|Q04935|COX20_YEAST38

1 0 0 13 0 1528,782 sp|Q12748|CENPI_YEASTsp|Q12748|CENPI_YEAST700

1 1 0 9 0 1033,581 sp|Q04458|HFD1_YEASTsp|Q04458|HFD1_YEAST8

1 0 0 10 0 1248,646 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST424

1 0 0 16 0 1875,923 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST65

0 0 0 21 0 2408,168 sp|P40416|ATM1_YEASTsp|P40416|ATM1_YEAST593

0 0 0 7 0 806,4208 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST254

0 0 0 17 0 2008,975 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST233

0 0 0 15 0 1646,775 sp|Q08023|FMP25_YEASTsp|Q08023|FMP25_YEAST120

0 1 0 15 0 1783,897 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST400

0 1 0 10 0 1165,707 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST131

0 0 0 7 0 862,4371 sp|P39012|GAA1_YEASTsp|P39012|GAA1_YEAST321

1 1 0 21 0 2259,157 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST308

1 1 0 20 1 2326,206 sp|P36148|GPT2_YEASTsp|P36148|GPT2_YEAST138

0 2 0 10 0 1090,566 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST224

1 1 0 10 0 1203,65 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST45

0 0 0 14 0 1607,798 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST422

0 1 0 9 1 1112,63 sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST362

0 0 0 13 1 1590,811 sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST148

0 1 0 12 2 1430,788 sp|P35191|MDJ1_YEASTsp|P35191|MDJ1_YEAST347

1 0 0 9 0 1137,655 sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST167

0 1 0 19 0 1953,98 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST289

1 1 0 25 1 2828,427 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST195

0 0 0 18 0 1983,064 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST248

0 1 0 7 0 730,4589 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST28

2 2 0 19 0 2042,076 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST662

1 0 0 11 1 1239,686 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST526

2 0 0 9 0 1202,634 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST167



1 1 0 16 0 1765,827 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST172

0 0 0 13 0 1339,698 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST22

0 0 0 14 1 1467,793 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST22

1 1 0 13 0 1512,71 sp|P16474|BIP_YEASTsp|P16474|BIP_YEAST83

1 0 0 12 0 1280,589 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST238

0 2 0 12 0 1189,671 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST275

0 1 0 8 0 883,5127 sp|Q12402|YOP1_YEASTsp|Q12402|YOP1_YEAST143

0 2 0 9 0 998,5583 sp|P39012|GAA1_YEASTsp|P39012|GAA1_YEAST11

0 2 0 12 0 1397,694 sp|P38875|GPI16_YEASTsp|P38875|GPI16_YEAST413

0 1 0 11 0 1177,646 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST250

2 1 0 19 0 2240,115 sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST387

0 4 0 15 1 1657,966 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST417

3 2 0 22 1 2546,233 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST209

1 0 0 7 0 864,4705 sp|Q04636|POB3_YEASTsp|Q04636|POB3_YEAST8

1 0 0 11 0 1286,637 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST217

1 1 0 7 0 818,4902 sp|P40035|PIC2_YEASTsp|P40035|PIC2_YEAST194

0 1 0 10 1 1076,598 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST241

2 1 0 18 1 1879,032 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST6

1 0 0 12 1 1426,706 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST224

0 1 0 16 1 1580,925 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST247

1 0 0 12 2 1436,701 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST415

0 2 0 20 1 2096,098 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST19

0 1 0 9 2 1133,645 sp|Q07555|YD129_YEASTsp|Q07555|YD129_YEAST151

1 0 0 12 1 1469,694 sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST299

1 0 0 14 1 1645,81 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST99

1 1 0 15 2 1726,904 sp|P04385|GAL1_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST35

0 0 0 12 2 1301,736 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST686

0 1 0 10 2 1228,708 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST299

0 1 0 16 1 1749,926 sp|P02992|EFTU_YEASTsp|P02992|EFTU_YEAST277

1 1 0 14 1 1529,82 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST153

1 0 0 19 1 2073,042 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST193

1 5 0 37 1 3813,943 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST334

1 0 0 14 1 1698,778 sp|P07267|CARP_YEASTsp|P07267|CARP_YEAST318

0 0 0 20 2 2210,158 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST58

0 0 0 19 1 2111,159 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST247

0 0 0 10 1 1203,598 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST77

0 0 0 11 1 1210,649 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST282

1 0 0 16 1 1804,932 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST284

2 3 0 12 1 1426,764 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST235

2 3 0 13 2 1582,865 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST235

1 0 0 11 1 1400,665 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST76

0 0 0 25 1 2464,281 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST930

0 1 0 14 1 1536,888 sp|Q12374|NCA2_YEASTsp|Q12374|NCA2_YEAST214

0 0 0 25 1 2665,36 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST148

1 1 0 22 1 2562,307 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST327

0 1 0 11 1 1149,651 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST428

0 1 0 10 2 1155,686 sp|Q99190|TECR_YEASTsp|Q99190|TECR_YEAST22

1 4 0 30 1 3347,591 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST36

0 1 0 13 2 1447,83 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST120

0 1 0 10 1 1046,597 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST354



0 1 0 8 1 958,5699 sp|P39704|ERP2_YEAST;sp|Q12450|ERP4_YEASTsp|P39704|ERP2_YEAST116

0 2 0 10 1 1087,599 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST122

0 3 0 13 1 1399,731 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST457

1 0 0 10 1 1213,617 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

1 0 0 11 2 1369,718 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

1 0 0 13 1 1532,758 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST681

1 0 0 9 2 1193,604 CON__P35908;CON__P48668;CON__P04259;CON__P02538;CON__Q3TTY5;CON__Q8VED5;CON__P13647CON__P35908 273

1 0 0 9 1 1192,566 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST167

1 1 0 10 1 1175,666 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST76

0 0 0 7 0 806,3923 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__A2A4G1;CON__Q148H6;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__Q7Z3Y7;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q14525;CON__Q9UE12;CON__Q15323;CON__A2A5Y0;CON__P05784;CON__Q92764;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__Q14532;CON__A2AB72;CON__Q497I4;CON__O76015;CON__O76013;CON__O76014;CON__REFSEQ:XP_986630;CON__Q2M2I5;CON__P02533;CON__P08779CON__P13645 229

0 1 0 12 0 1267,666 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST236

1 0 0 17 0 1840,911 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST280

0 2 0 11 0 1145,645 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST210

1 2 0 20 0 2060,058 sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST117

0 1 0 10 1 1156,686 sp|P17695|GLRX2_YEASTsp|P17695|GLRX2_YEAST134

2 1 0 24 0 2705,345 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST495

0 0 0 14 0 1465,72 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST305

0 0 0 14 0 1479,736 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST311

1 2 0 13 0 1362,787 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST159

0 1 0 16 0 1809,911 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST296

0 0 0 12 0 1327,75 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST329

0 1 0 13 0 1327,771 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST147

0 2 0 12 0 1269,741 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST968

0 1 0 36 2 3918,053 sp|Q12349|ATP14_YEASTsp|Q12349|ATP14_YEAST48

1 0 0 7 0 808,4331 REV__sp|Q08984|YP272_YEAST

0 1 0 10 0 1143,629 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST356

1 0 0 11 0 1178,539 sp|Q12324|YVC1_YEASTsp|Q12324|YVC1_YEAST74

0 0 0 10 0 1160,492 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST592

1 2 0 16 0 1805,95 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

1 2 0 17 1 1934,045 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

1 1 0 17 0 2122,016 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST885

0 1 0 10 0 1059,571 sp|P32378|COQ2_YEASTsp|P32378|COQ2_YEAST66

0 1 0 15 1 1727,925 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST276

0 1 0 14 0 1522,799 sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST263

0 0 0 17 0 1951,949 sp|P08431|GAL7_YEASTsp|P08431|GAL7_YEAST86

1 2 0 17 2 2070,067 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST150

0 0 0 14 0 1723,867 sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST380

0 0 0 11 0 1201,671 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST85

0 1 0 24 1 2525,411 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST85

1 0 0 9 0 1164,578 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 442

0 2 0 10 1 1167,686 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST172

0 3 0 18 0 2006,128 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST62

0 3 0 13 0 1371,725 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST151

0 0 0 10 0 1219,587 sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST34

0 0 0 11 0 1180,562 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST25

0 1 0 11 0 1305,733 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST75

1 0 0 17 0 1882,931 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST123

0 0 0 16 2 1990,985 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST311

0 0 0 15 0 1742,874 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST108

2 1 0 18 0 1872,962 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST29



1 0 0 7 0 909,5072 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST429

0 0 0 10 0 1088,659 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST75

1 0 0 13 0 1489,818 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST124

0 0 0 13 0 1519,825 sp|Q06833|YP091_YEASTsp|Q06833|YP091_YEAST318

0 0 0 8 0 935,4964 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST395

2 0 0 15 0 1646,871 sp|P38988|GGC1_YEASTsp|P38988|GGC1_YEAST68

0 0 0 13 0 1410,689 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST471

0 0 0 13 0 1323,613 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST955

0 1 0 20 0 2210,097 CON__P00761CON__P00761 58

0 0 0 7 0 788,4215 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST353

0 0 0 13 0 1387,855 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 0 0 15 1 1658,983 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 2 0 23 0 2569,365 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST360

0 2 0 32 0 3260,508 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST584

0 0 0 21 1 2386,257 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST41

0 1 0 9 0 939,5753 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST208

0 0 0 18 0 1718,844 sp|Q12743|DFM1_YEASTsp|Q12743|DFM1_YEAST291

1 1 0 17 0 1788,851 sp|Q12117|MRH1_YEASTsp|Q12117|MRH1_YEAST268

0 0 0 10 0 1110,519 sp|Q04080|GPI17_YEASTsp|Q04080|GPI17_YEAST525

0 0 0 9 0 962,5549 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST58

0 0 0 10 0 1099,577 sp|Q8TGU7|YB126_YEASTsp|Q8TGU7|YB126_YEAST59

0 1 0 18 1 2112,998 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST408

1 0 0 11 0 1284,587 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST491

0 0 0 9 0 1110,629 sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST414

0 0 0 10 0 1104,541 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST371

1 0 0 14 0 1663,919 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST323

0 1 0 15 0 1759,866 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST121

1 1 0 22 1 2678,286 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST121

0 1 0 13 0 1321,735 sp|P08466|NUC1_YEASTsp|P08466|NUC1_YEAST232

0 0 0 12 1 1360,677 sp|P40098|FMP10_YEASTsp|P40098|FMP10_YEAST213

0 0 0 11 1 1255,714 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST254

0 1 0 9 1 1007,565 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST467

0 3 0 22 1 2401,249 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST323

0 1 0 9 1 1095,665 sp|P54837|TMEDA_YEASTsp|P54837|TMEDA_YEAST137

0 0 0 8 1 1042,592 sp|P42949|TIM16_YEASTsp|P42949|TIM16_YEAST108

1 3 0 17 0 1813,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST390

2 4 0 26 1 2904,487 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST390

2 0 0 22 0 2760,285 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST302

0 3 0 17 0 1910,977 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST160

0 0 0 8 0 979,5702 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST351

0 0 0 11 0 1343,712 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST49

0 0 0 10 0 1175,645 sp|P53154|GUP1_YEASTsp|P53154|GUP1_YEAST77

0 1 0 14 0 1575,756 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST402

0 1 0 17 0 1918,961 sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST171

0 0 0 23 1 2530,278 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST62

0 0 0 9 0 1060,567 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST560

0 1 0 19 0 2078,032 sp|P25342|CDC10_YEASTsp|P25342|CDC10_YEAST91

0 0 0 7 0 814,4913 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST366

1 0 0 8 0 1009,49 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST529

0 2 0 13 0 1449,675 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST143



0 1 0 10 0 1140,662 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST204

0 0 0 8 0 870,4923 sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST298

1 2 0 18 0 1884,94 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST38

1 0 0 8 1 1022,519 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST141

1 0 0 8 0 969,492 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST122

0 1 0 18 0 2021,927 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST486

1 0 0 9 0 1078,493 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST63

1 1 0 8 0 974,5437 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST246

0 1 0 16 0 1895,915 sp|P47154|STE24_YEASTsp|P47154|STE24_YEAST46

0 1 0 19 0 1991,029 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST75

0 0 0 9 0 1125,651 sp|Q12374|NCA2_YEASTsp|Q12374|NCA2_YEAST47

0 1 0 9 0 1077,546 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST150

0 0 0 9 2 1163,63 sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST376

1 2 0 24 0 2641,375 sp|Q12165|ATPD_YEASTsp|Q12165|ATPD_YEAST34

0 1 0 9 0 993,5607 CON__P35908CON__P35908 412

0 0 0 12 0 1337,756 sp|Q04080|GPI17_YEASTsp|Q04080|GPI17_YEAST422

1 2 0 26 0 2767,476 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST372

0 0 0 7 0 741,4749 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST411

0 1 0 12 0 1392,809 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST132

0 0 0 21 0 2405,16 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST553

0 1 0 15 0 1622,772 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST337

1 0 0 8 0 953,4641 sp|P25618|CWH43_YEASTsp|P25618|CWH43_YEAST814

0 1 0 8 0 929,4818 sp|P25340|ERG4_YEASTsp|P25340|ERG4_YEAST9

0 2 0 7 0 815,4865 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST79

0 0 0 27 2 2934,545 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST146

0 0 0 11 1 1242,668 sp|P19073|CDC42_YEASTsp|P19073|CDC42_YEAST134

0 1 0 15 1 1697,858 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST321

0 1 0 10 2 1200,683 CON__P04264;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5CON__P04264 408

0 1 0 17 0 1803,929 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST363

2 0 0 16 0 1789,864 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST151

0 1 0 7 0 808,4443 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST268

0 0 0 12 0 1432,643 sp|Q04172|SHE9_YEASTsp|Q04172|SHE9_YEAST109

0 1 0 13 0 1511,718 sp|Q03103|ERO1_YEASTsp|Q03103|ERO1_YEAST406

0 2 0 9 0 870,5287 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST394

0 0 0 16 0 1775,894 sp|P53171|GEP7_YEASTsp|P53171|GEP7_YEAST143

0 0 0 13 0 1493,715 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST194

0 0 0 13 0 1540,775 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST129

0 2 0 16 0 1787,942 sp|P39109|YCFI_YEASTsp|P39109|YCFI_YEAST1349

0 0 0 8 0 800,4756 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST161

0 0 0 8 0 863,4753 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST401

0 0 0 9 1 991,5702 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST401

1 0 0 14 0 1585,883 sp|P38929|ATC2_YEASTsp|P38929|ATC2_YEAST584

0 3 0 14 0 1484,827 sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST81

0 0 0 21 0 2438,085 sp|P20107|ZRC1_YEASTsp|P20107|ZRC1_YEAST203

0 0 0 14 0 1717,883 sp|Q03103|ERO1_YEASTsp|Q03103|ERO1_YEAST431

0 0 0 10 0 1044,556 CON__P00761CON__P00761 98

1 2 0 11 0 1220,677 sp|Q06833|YP091_YEASTsp|Q06833|YP091_YEAST463

1 1 0 10 0 1137,592 sp|P47154|STE24_YEASTsp|P47154|STE24_YEAST441

0 1 0 13 0 1516,777 sp|P08466|NUC1_YEASTsp|P08466|NUC1_YEAST265

0 2 0 13 0 1365,823 sp|P25342|CDC10_YEASTsp|P25342|CDC10_YEAST168



0 0 0 7 0 714,464 REV__sp|P32380|SP110_YEAST

0 2 0 12 0 1361,704 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST354

0 0 0 12 0 1404,718 sp|Q04080|GPI17_YEASTsp|Q04080|GPI17_YEAST397

0 0 0 7 0 903,4563 sp|P25574|EMC1_YEASTsp|P25574|EMC1_YEAST256

1 2 0 12 0 1381,713 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST489

0 3 0 10 0 1157,645 sp|P35179|SC61G_YEASTsp|P35179|SC61G_YEAST21

0 1 0 7 0 800,4392 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST195

0 1 0 9 0 1085,551 sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST309

0 1 0 10 0 1258,659 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST529

0 2 0 11 0 1083,567 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST330

0 2 0 11 0 1087,57 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST13

0 3 0 15 0 1676,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST79

0 2 0 7 0 823,528 sp|P25365|SED4_YEASTsp|P25365|SED4_YEAST295

0 1 0 11 0 1190,597 sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST256

0 2 0 17 0 1775,932 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST143

1 3 0 15 0 1588,908 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST387

0 1 0 11 0 1263,686 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST229

0 2 0 27 1 2949,575 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST271

1 0 0 22 0 2477,226 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST426

0 0 0 8 0 1085,587 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST109

2 3 0 11 0 1298,669 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST236

2 0 0 9 0 1253,619 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST76

1 1 0 19 0 2175,111 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST248

1 0 0 11 0 1294,692 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST99

1 0 0 10 0 1197,614 sp|P40035|PIC2_YEASTsp|P40035|PIC2_YEAST52

0 0 0 8 1 850,4735 sp|P00044|CYC1_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST86

0 0 0 9 0 1075,549 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST410

1 0 0 10 0 1272,57 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST77

0 1 0 15 1 1805,862 sp|P80967|TOM5_YEASTsp|P80967|TOM5_YEAST1

1 2 0 22 0 2324,172 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST142

0 1 0 11 0 1074,574 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST556

0 2 0 13 1 1472,827 sp|P04385|GAL1_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST342

0 0 0 21 1 2297,137 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST146

1 1 0 19 1 2179,952 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST255

0 1 0 16 1 1766,887 sp|P25349|YCP4_YEASTsp|P25349|YCP4_YEAST50

0 2 0 19 0 2217,151 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST1

0 1 0 10 0 1167,523 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST4

0 1 0 8 0 947,511 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST39

0 1 0 13 1 1540,676 sp|P35206|CSG2_YEASTsp|P35206|CSG2_YEAST78

2 1 0 12 0 1444,677 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST519

0 1 0 14 0 1572,866 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST234

0 1 0 15 1 1728,968 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST234

0 0 0 8 0 889,4076 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST276

1 1 0 14 0 1534,717 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST140

1 0 0 8 0 980,4563 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST113

0 3 0 20 0 2160,07 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST325

0 0 0 18 0 2196,967 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST164

0 1 0 14 0 1638,789 sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST165

0 0 0 10 0 1212,61 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST128

1 0 0 11 0 1347,61 sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P39925|AFG3_YEAST102



0 1 0 13 0 1341,75 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST96

0 0 0 10 0 1147,526 sp|P38988|GGC1_YEASTsp|P38988|GGC1_YEAST242

0 1 0 15 1 1502,846 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST452

1 1 0 12 0 1333,667 sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST413

0 1 0 9 0 1083,56 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST53

2 0 0 12 0 1476,652 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST72

0 0 0 13 0 1285,651 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST50

1 0 0 21 0 2308,09 sp|P41543|OST1_YEASTsp|P41543|OST1_YEAST57

0 2 0 22 0 2357,2 sp|P09624|DLDH_YEASTsp|P09624|DLDH_YEAST169

0 2 0 16 1 1780,036 sp|P21954|IDHP_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST117

0 0 0 8 0 942,5135 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST12

0 0 0 14 0 1533,779 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST585

0 1 0 11 0 1241,636 sp|P32476|ERG1_YEASTsp|P32476|ERG1_YEAST159

0 0 0 14 0 1715,841 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST322

0 0 0 19 2 2183,118 CON__P04264CON__P04264 442

0 0 0 9 0 1129,515 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST350

1 1 0 14 0 1607,816 sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST277

1 0 0 16 0 1738,925 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST114

0 0 0 11 0 1231,66 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST369

1 2 0 11 0 1246,692 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST97

0 1 0 12 0 1328,719 CON__P35908;CON__P48668;CON__P04259;CON__P02538;CON__Q8VED5;CON__Q5XKE5;CON__O95678;CON__P13647CON__P35908 348

1 4 0 15 0 1688,91 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST130

0 1 0 13 0 1343,657 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST92

1 0 0 21 0 2442,11 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST485

0 0 0 11 0 1308,631 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST109

0 1 0 10 0 1148,608 sp|P06168|ILV5_YEASTsp|P06168|ILV5_YEAST127

0 2 0 13 0 1369,747 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST426

0 2 0 14 0 1495,872 sp|P41543|OST1_YEASTsp|P41543|OST1_YEAST425

0 3 0 14 0 1630,916 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST356

1 0 0 12 0 1453,657 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST61

1 1 0 10 0 1164,639 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST280

0 1 0 13 1 1397,824 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST227

0 1 0 14 2 1525,919 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST227

1 0 0 12 0 1437,674 sp|P25365|SED4_YEASTsp|P25365|SED4_YEAST158

1 2 0 20 0 2411,227 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST550

1 0 0 19 0 2255,88 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST127

1 1 0 10 0 1299,522 CON__P04264CON__P04264 258

1 0 0 9 0 1108,504 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST206

0 0 0 14 0 1623,772 sp|P39012|GAA1_YEASTsp|P39012|GAA1_YEAST94

0 0 0 14 0 1432,618 sp|P16547|OM45_YEASTsp|P16547|OM45_YEAST205

0 0 0 15 0 1553,732 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST297

0 1 0 16 0 1830,936 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST518

0 0 0 10 0 1179,516 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST242

0 1 0 13 0 1255,616 sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST191

0 2 0 12 0 1356,675 sp|P48837|NUP57_YEASTsp|P48837|NUP57_YEAST362

0 1 0 10 0 1027,505 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST451

0 0 0 13 0 1407,699 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST47

1 1 0 26 0 2800,323 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST115

1 5 0 17 0 1895,927 sp|P15367|SEC11_YEASTsp|P15367|SEC11_YEAST61

1 1 0 9 0 1052,525 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST463



0 0 0 8 0 978,4627 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST103

0 0 0 12 0 1476,652 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST101

0 0 0 20 0 2401,131 sp|P50087|MIC26_YEASTsp|P50087|MIC26_YEAST168

1 2 0 13 1 1494,793 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST65

0 1 0 12 0 1316,597 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST127

0 1 0 13 1 1472,698 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST127

0 2 0 19 0 2011,986 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST68

0 1 0 11 0 1207,693 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST458

0 1 0 11 0 1230,639 sp|P39742|SEC72_YEASTsp|P39742|SEC72_YEAST80

0 4 0 27 0 2871,386 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 296

0 1 0 14 0 1658,87 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST336

1 0 0 12 1 1390,699 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST14

2 0 0 7 0 943,4287 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST620

1 1 0 20 0 2249,235 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST145

1 0 0 10 0 1163,521 sp|P38929|ATC2_YEASTsp|P38929|ATC2_YEAST90

1 0 0 7 0 945,4452 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST405

1 0 0 11 0 1249,594 sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST32

1 1 0 9 0 1152,531 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P32466|HXT3_YEAST;sp|P32465|HXT1_YEAST;sp|P38695|HXT5_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST228

0 2 0 11 0 1111,635 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST400

0 1 0 12 0 1391,682 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST130

0 2 0 15 0 1446,772 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST253

0 1 0 13 0 1421,69 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST67

0 0 0 17 0 1807,918 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST150

1 0 0 19 1 2285,123 sp|Q02889|MGR2_YEASTsp|Q02889|MGR2_YEAST2

0 0 0 9 0 1005,524 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST2

0 1 0 14 0 1415,726 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST2

2 1 0 14 0 1710,815 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST70

0 0 0 18 0 1914,9 sp|P07267|CARP_YEASTsp|P07267|CARP_YEAST176

0 0 0 15 0 1631,771 sp|P19146|ARF2_YEAST;sp|P11076|ARF1_YEASTsp|P19146|ARF2_YEAST128

1 0 0 19 1 2151,075 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST495

2 2 0 30 0 3215,431 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST138

1 3 0 21 0 2215,039 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST247

1 1 0 10 0 1195,624 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST160

1 1 0 11 1 1323,719 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST160

1 0 0 11 0 1347,551 sp|P25371|ADP1_YEASTsp|P25371|ADP1_YEAST68

0 2 0 16 0 1781,8 sp|P04385|GAL1_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST355

0 1 0 11 0 1156,584 CON__P35527CON__P35527 251

1 0 0 29 0 2849,533 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST62

0 1 0 16 0 1655,873 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST475

1 2 0 14 0 1611,789 sp|P06168|ILV5_YEASTsp|P06168|ILV5_YEAST50

1 0 0 8 0 945,5284 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST180

0 0 0 9 0 1014,571 sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST170

0 0 0 13 1 1613,718 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST184

0 1 0 12 0 1296,631 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST72

0 0 0 14 0 1496,778 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST263

1 0 0 13 0 1447,742 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST571

0 2 0 8 0 883,5491 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST147

1 1 0 18 0 2189,075 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST43

0 2 0 19 1 1957,1 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST249

0 3 0 26 2 2747,533 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST249



0 1 0 10 0 1207,683 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST107

0 1 0 10 0 1219,645 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST89

0 0 0 7 0 841,5385 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST317

2 2 0 31 0 3410,711 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST467

1 1 0 15 0 1737,913 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST494

0 2 0 15 1 1581,836 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST47

0 1 0 10 0 1126,614 sp|P25340|ERG4_YEASTsp|P25340|ERG4_YEAST20

0 2 0 16 0 1753,921 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST53

0 1 0 25 0 2623,281 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST33

0 1 0 12 1 1356,711 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__Q7Z3Y8CON__P13645 246

1 2 0 17 2 1987,996 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST67

0 0 0 19 0 2060,029 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST66

0 1 0 15 0 1736,852 sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST75

1 1 0 20 0 2352,186 sp|P08466|NUC1_YEASTsp|P08466|NUC1_YEAST84

0 0 0 14 0 1512,753 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST199

0 3 0 9 0 913,5597 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST429

0 1 0 18 0 2037,009 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST379

0 1 0 13 0 1626,702 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST147

0 0 0 13 0 1667,794 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST211

1 1 0 11 2 1275,719 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST78

0 0 0 8 1 970,5964 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST4

0 4 0 23 1 2492,335 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST228

0 2 0 12 1 1358,767 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST362

2 0 0 19 2 2405,104 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST552

2 1 0 7 1 940,4879 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST92

0 1 0 17 1 1904,97 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST130

1 2 0 10 1 1245,698 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST29

1 0 0 14 2 1663,843 sp|P39109|YCFI_YEASTsp|P39109|YCFI_YEAST207

0 0 0 8 2 997,6033 sp|P0C5R9|YP17B_YEASTsp|P0C5R9|YP17B_YEAST78

0 1 0 7 1 900,4777 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST61

0 1 0 8 1 942,5498 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST106

1 0 0 10 1 1234,594 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST62

0 1 0 12 1 1478,752 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST37

0 0 0 10 1 1188,578 sp|P32353|ERG3_YEASTsp|P32353|ERG3_YEAST315

1 0 0 11 1 1173,651 sp|P09624|DLDH_YEASTsp|P09624|DLDH_YEAST307

1 1 0 19 1 2345,176 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST42

0 0 0 10 2 1218,599 sp|Q3E7B6|VA0E_YEASTsp|Q3E7B6|VA0E_YEAST64

3 2 0 21 1 2507,099 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST176

0 2 0 18 1 2054,058 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST247

0 2 0 12 1 1349,742 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST177

0 3 0 17 1 1718,979 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST127

1 2 0 17 1 2064,063 sp|P54837|TMEDA_YEASTsp|P54837|TMEDA_YEAST146

0 1 0 10 1 1153,657 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST97

0 0 0 12 0 1249,655 sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST66

1 0 0 9 0 1006,508 sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST930

1 0 0 12 0 1412,694 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST141

1 0 0 13 1 1540,789 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST141

1 1 0 17 0 1980,998 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST11

0 1 0 9 0 1025,514 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST129

0 0 0 12 0 1295,683 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST873



0 1 0 10 0 1058,492 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST536

0 1 0 16 0 1799,921 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST109

1 1 0 11 0 1283,63 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST276

0 0 0 10 0 1335,606 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST18

0 0 0 12 0 1398,523 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST303

1 1 0 9 0 936,4665 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST183

0 1 0 17 0 1646,888 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST355

1 0 0 23 1 2706,217 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST130

0 0 0 9 0 955,5339 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST239

0 0 0 9 1 1062,498 sp|Q3E7B6|VA0E_YEASTsp|Q3E7B6|VA0E_YEAST65

0 0 0 9 0 1048,504 sp|P25342|CDC10_YEASTsp|P25342|CDC10_YEAST181

0 0 0 9 0 1017,488 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST543

0 0 0 8 1 1002,546 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 363

1 0 0 16 0 1799,865 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST508

0 0 0 13 0 1468,745 sp|P53507|TOM7_YEASTsp|P53507|TOM7_YEAST2

0 0 0 16 0 1722,858 sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST228

0 2 0 9 0 990,5498 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST5

0 1 0 8 0 759,4127 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST394

0 0 0 21 0 1977,958 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST372

0 1 0 17 0 1612,857 sp|P25374|NFS1_YEASTsp|P25374|NFS1_YEAST334

0 2 0 18 1 2005,049 sp|P25515|VATL1_YEASTsp|P25515|VATL1_YEAST35

3 2 0 20 0 2350,998 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST177

1 0 0 21 0 2372,213 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST355

0 0 0 7 0 832,3927 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST173

0 0 0 11 0 1263,635 sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST71

0 0 0 14 1 1635,81 sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST71

1 1 0 14 0 1645,846 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST140

0 1 0 12 0 1342,786 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST106

0 1 0 13 1 1470,881 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST106

0 0 0 14 0 1479,782 sp|P38720|6PGD1_YEASTsp|P38720|6PGD1_YEAST50

0 0 0 19 0 2042,053 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST220

0 0 0 28 1 2979,576 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST220

1 0 0 8 0 1003,545 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST146

0 1 0 18 1 2100,1 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST190

0 0 0 17 0 1830,014 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST1457

1 0 0 12 1 1339,662 CON__P04264CON__P04264 365

1 0 0 12 1 1390,673 CON__P35908CON__P35908 369

0 1 0 10 1 1255,609 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST51

1 0 0 13 1 1642,822 sp|P21954|IDHP_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST254

0 0 0 13 0 1566,804 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST116

0 1 0 12 0 1301,708 CON__P04264;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q8BGZ7;CON__P50446CON__P04264 344

0 0 0 13 0 1448,653 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST419

0 2 0 13 2 1495,897 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST169

0 0 0 14 0 1261,59 CON__P13645CON__P13645 451

1 0 0 15 0 1630,893 sp|P36148|GPT2_YEASTsp|P36148|GPT2_YEAST185

0 1 0 11 0 1185,679 sp|P08417|FUMH_YEASTsp|P08417|FUMH_YEAST430

0 0 0 7 0 815,4865 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST113

0 0 0 8 1 943,5815 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST113

0 0 0 12 0 1382,683 CON__P04264CON__P04264 186

0 1 0 14 1 1637,853 CON__P04264CON__P04264 186



0 0 0 11 0 1077,618 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST39

0 1 0 20 0 2240,115 sp|Q12374|NCA2_YEASTsp|Q12374|NCA2_YEAST279

0 0 0 19 0 2117,056 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST416

0 1 0 24 1 2715,4 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST416

0 1 0 11 0 1131,65 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST138

0 1 0 9 0 873,492 CON__P04264CON__P04264 66

0 0 0 17 2 1963,949 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST164

0 1 0 15 0 1770,861 sp|P02294|H2B2_YEAST;sp|P02293|H2B1_YEASTsp|P02294|H2B2_YEAST62

0 0 0 11 0 1324,674 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST511

0 0 0 13 1 1581,811 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST511

0 2 0 26 1 2753,379 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST285

4 0 0 14 0 1681,799 sp|P25371|ADP1_YEASTsp|P25371|ADP1_YEAST860

0 0 0 12 0 1275,642 sp|P53337|ERV29_YEASTsp|P53337|ERV29_YEAST30

0 2 0 12 0 1301,621 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST344

1 1 0 11 0 1260,574 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST176

1 0 0 10 0 1159,639 sp|P48439|OST3_YEASTsp|P48439|OST3_YEAST335

1 0 0 14 1 1602,705 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST294

1 2 0 18 0 2047,074 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST1238

0 1 0 13 1 1430,777 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST295

1 1 0 10 0 1119,556 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST2

1 2 0 32 0 3240,54 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST133

0 1 0 15 0 1487,748 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST37

0 2 0 16 0 1802,869 sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST135

2 0 0 11 0 1350,609 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST39

1 0 0 11 0 1364,632 CON__P13645CON__P13645 323

1 0 0 12 1 1492,727 CON__P13645CON__P13645 323

0 1 0 16 2 1846,045 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST231

0 1 0 15 1 1645,9 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST24

2 0 0 28 0 2709,115 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 236

1 1 0 23 0 2404,118 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST65

0 1 0 12 0 1349,665 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST314

0 1 0 15 0 1437,674 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST27

0 0 0 9 0 1020,597 sp|P32386|YBT1_YEAST;sp|P38735|VMR1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST1422

1 0 0 11 1 1337,719 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST80

0 1 0 13 0 1520,809 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST198

0 2 0 17 0 1897,957 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST248

1 3 0 14 0 1576,81 sp|Q06493|YLH47_YEASTsp|Q06493|YLH47_YEAST312

0 1 0 11 0 1283,564 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST899

0 1 0 10 0 1078,53 sp|P40416|ATM1_YEASTsp|P40416|ATM1_YEAST63

2 2 0 20 0 2227,977 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST266

0 2 0 11 0 1193,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST178

1 3 0 22 0 2473,249 sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST1117

2 2 0 18 0 1912,924 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST2

0 2 0 18 2 1793,989 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST63

1 2 0 20 0 2180,141 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST86

1 0 0 10 0 1133,535 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST412

1 1 0 9 0 951,4662 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST111

1 1 0 9 0 1125,52 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST234

1 0 0 12 0 1283,588 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST91

2 2 0 12 0 1409,744 sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST165



1 1 0 14 0 1465,766 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST216

0 1 0 17 1 1866 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST112

0 1 0 12 0 1393,699 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST77

0 1 0 12 0 1285,724 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST213

0 1 0 13 1 1441,825 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST213

1 2 0 18 0 1832,916 sp|P39007|STT3_YEASTsp|P39007|STT3_YEAST472

0 1 0 9 0 1079,605 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST24

1 1 0 16 0 1565,732 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST220

0 1 0 11 0 1236,554 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST130

0 1 0 11 0 1230,657 sp|P21306|ATP5E_YEASTsp|P21306|ATP5E_YEAST28

0 0 0 17 0 1862,901 sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST129

0 0 0 24 1 2477,167 sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST129

0 1 0 13 0 1404,663 sp|P21954|IDHP_YEAST;sp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST319

0 1 0 12 1 1319,735 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST121

0 3 0 19 0 1837,108 sp|P53736|YN8O_YEASTsp|P53736|YN8O_YEAST89

0 0 0 12 0 1436,672 sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST2

1 0 0 11 0 1365,77 sp|P25340|ERG4_YEASTsp|P25340|ERG4_YEAST369

0 0 0 9 0 1084,544 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST237

1 2 0 23 0 2414,187 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST364

0 0 0 9 0 940,4978 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST386

0 1 0 19 0 1868,937 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST349

0 2 0 12 1 1403,829 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST138

1 0 0 15 0 1649,9 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST187

0 0 0 7 0 786,4137 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST11

0 3 0 16 0 1562,878 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST128

1 1 0 16 0 1713,759 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST470

1 2 0 16 0 1767,92 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST2

2 0 0 11 0 1295,578 sp|P47154|STE24_YEASTsp|P47154|STE24_YEAST388

0 1 0 12 0 1261,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST94

0 0 0 10 0 1013,612 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST2

2 2 0 22 0 2575,175 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST297

0 0 0 10 0 1092,545 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 1 0 21 1 2350,144 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 0 0 18 0 2145,099 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST49

0 1 0 13 0 1447,767 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST409

1 0 0 10 0 1007,54 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST243

1 0 0 11 0 1307,654 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST49

1 1 0 13 1 1556,703 sp|P32568|SNQ2_YEASTsp|P32568|SNQ2_YEAST474

1 0 0 25 2 2801,424 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST318

1 1 0 11 2 1306,713 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST197

0 1 0 10 0 1082,554 sp|P32335|MSS51_YEASTsp|P32335|MSS51_YEAST81

0 2 0 10 0 1056,629 sp|P05030|PMA1_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST175

0 1 0 13 0 1520,703 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST203

0 1 0 13 0 1518,768 sp|P40318|DOA10_YEASTsp|P40318|DOA10_YEAST868

0 2 0 10 0 1244,667 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST114

1 0 0 9 0 1095,483 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST140

0 0 0 9 0 1059,556 CON__P35527CON__P35527 225

0 0 0 21 2 2362,286 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST225

0 0 0 9 0 1032,509 CON__P04264CON__P04264 484

1 1 0 15 0 1740,909 sp|P25349|YCP4_YEASTsp|P25349|YCP4_YEAST66



1 0 0 15 1 1850,92 CON__P35527CON__P35527 322

0 1 0 12 0 1376,697 sp|P32352|ERG2_YEASTsp|P32352|ERG2_YEAST35

0 0 0 9 0 1021,508 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST182

1 0 0 9 0 1080,545 sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST55

0 2 0 26 0 2924,327 sp|P39704|ERP2_YEASTsp|P39704|ERP2_YEAST126

0 3 0 13 0 1439,737 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST114

0 2 0 16 0 1628,95 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST114

3 2 0 20 0 2389,194 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST26

1 1 0 13 0 1528,772 sp|P06168|ILV5_YEASTsp|P06168|ILV5_YEAST166

0 0 0 9 1 1176,596 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST123

0 1 0 11 0 1264,63 CON__P04264CON__P04264 278

0 1 0 17 0 1619,775 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST102

0 0 0 12 2 1447,731 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST207

0 4 0 15 0 1711,962 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST399

0 1 0 14 0 1699,747 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST505

0 1 0 25 1 2767,272 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST122

0 0 0 19 0 1960,993 sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST335

0 2 0 7 0 784,4695 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST159

0 0 0 8 0 973,5597 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST592

0 1 0 9 0 1047,524 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST36

0 0 0 8 0 954,5498 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST199

1 1 0 23 0 2328,273 sp|P40502|AIM19_YEASTsp|P40502|AIM19_YEAST27

0 0 0 11 0 1357,564 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST186

0 0 0 9 0 1094,524 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST482

1 0 0 13 1 1636,785 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST482

0 1 0 10 0 1090,526 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST521

1 0 0 9 1 1122,542 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST224

0 3 0 26 1 2659,4 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST211

1 0 0 25 0 2924,393 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST190

1 1 0 17 1 2010,986 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST205

1 0 0 10 0 1166,557 sp|P40098|FMP10_YEASTsp|P40098|FMP10_YEAST201

0 2 0 21 0 2298,124 sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST190

1 0 0 15 0 1626,835 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST290

1 2 0 12 0 1434,772 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST139

0 3 0 18 0 1865,099 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST189

0 1 0 9 0 962,5284 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST192

1 2 0 19 0 2293,014 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST483

1 3 0 12 0 1418,729 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST215

0 1 0 13 0 1501,85 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST197

1 2 0 16 0 1734,898 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST70

1 1 0 11 0 1325,723 sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST333

1 2 0 26 0 2907,39 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST185

0 2 0 14 0 1535,758 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST319

0 0 0 11 0 1245,635 sp|P32915|SC61A_YEASTsp|P32915|SC61A_YEAST379

1 0 0 8 0 966,5022 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST35

1 0 0 13 0 1506,654 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST8

0 1 0 7 0 893,4429 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST324

1 2 0 22 0 2508,138 sp|P54837|TMEDA_YEASTsp|P54837|TMEDA_YEAST86

0 1 0 11 0 1066,541 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST264

0 2 0 12 0 1314,718 sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST107



0 3 0 13 0 1390,761 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST200

1 1 0 13 0 1452,798 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST265

0 2 0 15 0 1584,808 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST248

1 3 0 20 0 2112,104 sp|P35191|MDJ1_YEASTsp|P35191|MDJ1_YEAST394

0 3 0 10 0 941,5546 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST51

1 3 0 10 0 1060,592 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST2

0 1 0 10 0 1227,698 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST196

0 2 0 8 0 841,5022 CON__P00761CON__P00761 108

1 3 0 13 0 1545,761 sp|Q12462|PEX11_YEASTsp|Q12462|PEX11_YEAST2

0 1 0 13 0 1495,724 sp|P09624|DLDH_YEASTsp|P09624|DLDH_YEAST474

2 2 0 19 0 2088,928 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST154

0 1 0 12 0 1459,792 CON__P35908CON__P35908 309

1 1 0 11 1 1394,672 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST482

0 1 0 13 1 1543,886 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST234

0 1 0 8 0 895,4763 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST179

1 1 0 16 0 1879,859 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST58

0 3 0 20 1 2359,191 sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST2

0 6 0 24 1 2429,324 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST265

0 2 0 12 0 1222,729 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST94

0 1 0 14 0 1637,794 sp|P39522|ILV3_YEASTsp|P39522|ILV3_YEAST435

2 1 0 19 0 2351,09 sp|P40319|ELO3_YEASTsp|P40319|ELO3_YEAST49

0 2 0 12 0 1329,741 sp|P46956|PHO86_YEASTsp|P46956|PHO86_YEAST160

0 3 0 20 0 2179,116 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST78

0 1 0 15 2 1759,951 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST46

0 4 0 17 0 1835,927 sp|Q01532-2|BLH1_YEAST;sp|Q01532|BLH1_YEASTsp|Q01532-2|BLH1_YEAST52

0 5 0 20 1 2179,192 sp|Q12480|ETFA_YEASTsp|Q12480|ETFA_YEAST130

0 1 0 22 0 2427,101 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST353

0 1 0 21 0 2239,144 sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST205

0 3 0 12 0 1159,572 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST403

1 1 0 17 0 1874,814 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST376

0 1 0 8 0 814,4337 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST142

0 1 0 11 0 1165,636 sp|P00044|CYC1_YEAST;sp|P00045|CYC7_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST34

0 2 0 15 0 1574,815 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST248

1 1 0 15 0 1708,853 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST205

0 3 0 19 1 2191,094 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST620

0 5 0 21 1 2452,26 sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST509

0 5 0 20 0 2208,114 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST370

0 1 0 10 1 1147,66 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST148

0 4 0 21 0 2383,242 sp|P40416|ATM1_YEASTsp|P40416|ATM1_YEAST511

1 1 0 12 0 1376,719 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST289

0 3 0 17 0 1867,042 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST288

0 3 0 17 0 1846,111 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST239

0 1 0 10 0 1141,671 sp|P39109|YCFI_YEASTsp|P39109|YCFI_YEAST486

1 2 0 11 0 1122,603 sp|P37292|GLYM_YEASTsp|P37292|GLYM_YEAST205

0 4 0 13 1 1578,848 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST74

2 1 0 16 1 2064,946 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST1353

0 1 0 11 0 1126,66 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST368

1 1 0 18 0 2067,111 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST159

0 1 0 9 0 1030,591 CON__P13645CON__P13645 258

0 4 0 13 0 1518,757 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST447



0 3 0 14 0 1365,762 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST109

0 1 0 17 1 2021,032 sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST103

0 2 0 12 0 1413,729 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST445

0 1 0 20 0 2260,196 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST160

1 2 0 22 0 2447,087 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST228

0 3 0 20 1 2311,184 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST157

0 4 0 15 0 1599,851 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST40

1 3 0 19 0 2148,093 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST72

0 2 0 13 0 1291,786 sp|P32353|ERG3_YEASTsp|P32353|ERG3_YEAST20

0 3 0 11 0 1209,733 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST149

2 1 0 18 0 2038,026 sp|P39685|PO152_YEASTsp|P39685|PO152_YEAST578

0 1 0 15 0 1713,951 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST228

0 2 0 9 0 1031,547 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST542

0 1 0 10 0 1251,647 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST358

1 1 0 8 0 967,4797 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST384

1 1 0 9 0 1157,583 sp|P32335|MSS51_YEASTsp|P32335|MSS51_YEAST128

0 1 0 15 0 1684,874 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST1494

1 1 0 8 0 919,5127 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST191

1 3 0 29 0 3313,523 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST153

2 1 0 17 0 1938,932 sp|P53723|YN8B_YEASTsp|P53723|YN8B_YEAST16

0 2 0 10 0 1202,616 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST163

0 2 0 22 0 2297,286 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST189

1 3 0 20 0 2228,163 sp|P08466|NUC1_YEASTsp|P08466|NUC1_YEAST212

0 2 0 9 0 958,5084 sp|P40318|DOA10_YEASTsp|P40318|DOA10_YEAST895

0 2 0 12 0 1320,667 sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST185

1 1 0 9 0 1108,576 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST407

0 1 0 13 0 1296,704 sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST1070

0 1 0 9 0 970,5084 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST215

1 2 0 12 0 1251,671 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST237

0 2 0 9 0 959,5036 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST123

0 1 0 12 1 1377,714 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

1 2 0 16 2 1868,988 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

0 3 0 17 1 1939,078 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST178

1 2 0 26 0 2643,325 sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST73

0 4 0 15 0 1614,847 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST492

1 1 0 8 0 1060,509 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST129

0 2 0 23 0 2424,209 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST288

0 2 0 10 0 1059,571 sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST61

0 3 0 12 0 1271,636 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST458

0 1 0 15 0 1729,868 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST118

0 1 0 21 1 2360,157 sp|P35180|TOM20_YEASTsp|P35180|TOM20_YEAST69

0 1 0 12 0 1345,636 sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST235

0 2 0 16 0 1815,981 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST314

0 1 0 9 0 1089,524 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__A2A4G1;CON__Q148H6;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__Q7Z3Y7;CON__Q7Z3Z0;CON__Q7Z3Y8;CON__Q7Z3Y9;CON__P02533;CON__P08779CON__P13645 148

0 2 0 17 0 1859,915 sp|P46964|OST2_YEASTsp|P46964|OST2_YEAST12

0 4 0 20 0 2104,051 sp|P09624|DLDH_YEASTsp|P09624|DLDH_YEAST230

0 2 0 12 0 1196,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

0 2 0 20 1 1934,022 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

1 2 0 10 0 1115,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST173

0 2 0 10 0 1015,549 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST206



0 2 0 8 0 969,5607 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST618

1 2 0 18 1 2144,127 sp|P07267|CARP_YEASTsp|P07267|CARP_YEAST210

0 3 0 16 0 1597,981 sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST44

0 2 0 12 0 1200,635 sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST141

0 3 0 9 0 978,5862 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST753

1 1 0 8 0 1071,514 sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST45

2 2 0 19 0 1921,957 sp|P40035|PIC2_YEASTsp|P40035|PIC2_YEAST72

1 4 0 21 2 2391,228 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST179

2 2 0 16 1 2036,998 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST330

3 3 0 18 0 2054,996 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST12

2 1 0 7 0 897,4345 sp|P40098|FMP10_YEASTsp|P40098|FMP10_YEAST124

0 2 0 11 0 1316,716 sp|Q96VH5|MIC10_YEASTsp|Q96VH5|MIC10_YEAST34

1 1 0 9 1 1134,546 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST159

0 1 0 15 0 1790,815 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST38

1 0 0 17 0 2056,001 sp|P00854|ATP6_YEASTsp|P00854|ATP6_YEAST68

0 0 0 7 0 889,4368 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST304

0 0 0 9 0 1120,555 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST434

1 1 0 11 0 1399,608 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST107

2 0 0 7 0 918,4236 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST186

1 1 0 27 0 2918,384 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST114

1 0 0 9 0 1085,522 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

1 0 0 10 1 1241,623 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

1 1 0 13 0 1435,731 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST69

2 0 0 11 1 1283,676 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST137

2 0 0 10 0 1163,569 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST165

1 0 0 7 0 829,4446 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST1390

1 1 0 7 0 893,4647 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST56

1 1 0 9 1 1134,644 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST56

1 0 0 13 0 1311,613 sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST64

1 0 0 9 0 1115,471 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

1 0 0 10 1 1243,566 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

2 0 0 10 0 1185,494 sp|P07267|CARP_YEASTsp|P07267|CARP_YEAST133

2 0 0 9 0 1159,53 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST16

2 3 0 21 0 2366,125 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST482

2 2 0 12 0 1441,655 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST129

1 0 0 11 0 1314,591 sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST27

1 0 0 10 0 1178,593 CON__P04264CON__P04264 377

1 2 0 16 0 1783,885 sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST1139

2 1 0 16 1 2079,943 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST56

1 0 0 12 0 1445,734 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 0 0 14 1 1688,856 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 3 0 15 0 1751,898 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST26

1 0 0 18 0 1888,918 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST195

1 2 0 21 0 2344,268 sp|P41543|OST1_YEASTsp|P41543|OST1_YEAST114

1 2 0 14 0 1562,794 sp|P50087|MIC26_YEASTsp|P50087|MIC26_YEAST51

1 2 0 20 0 2026,125 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST230

3 1 0 11 0 1384,637 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST300

2 1 0 28 1 3091,482 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST113

1 1 0 17 2 1889,026 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST271

2 1 0 10 1 1314,609 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST113



1 1 0 13 2 1504,825 sp|P39004|HXT7_YEAST;sp|P39003|HXT6_YEASTsp|P39004|HXT7_YEAST262

2 0 0 7 0 824,4432 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

2 0 0 13 1 1499,741 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

1 1 0 7 0 924,4375 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 2 0 12 1 1466,708 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 2 0 13 2 1622,809 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 0 0 8 0 1064,471 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST168

1 1 0 15 0 1838,859 sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST4

1 0 0 16 1 1985,916 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST744

1 1 0 10 0 1106,561 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST225

1 0 0 10 0 1207,599 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST342

1 1 0 18 2 2206,121 sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST130

2 0 0 14 0 1540,752 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST441

1 0 0 10 0 1220,604 sp|P35723|YET1_YEASTsp|P35723|YET1_YEAST131

1 2 0 12 0 1354,699 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST85

1 0 0 7 0 867,3974 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST38

1 0 0 10 0 1066,53 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST191

2 0 0 9 0 1112,575 sp|P39522|ILV3_YEASTsp|P39522|ILV3_YEAST26

1 1 0 14 0 1623,833 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST115

1 1 0 17 0 1810,899 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST37

1 1 0 10 0 1225,576 sp|P19073|CDC42_YEASTsp|P19073|CDC42_YEAST154

1 1 0 14 0 1466,635 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST65

1 3 0 21 1 2264,111 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST65

1 1 0 13 0 1277,662 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST221

1 1 0 13 0 1555,815 sp|P25087|ERG6_YEASTsp|P25087|ERG6_YEAST296

1 1 0 12 0 1513,757 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST201

2 1 0 9 0 1130,524 sp|P21954|IDHP_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST57

2 0 0 11 0 1412,611 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST484



End positionUnique (Groups)Unique (Proteins)Charges PEP Score Experiment TM_MONOIntensity Intensity TM_MONO

250 yes yes 2 0,001966 109,66 1 12862000 12862000

238 yes yes 2 1,31E-06 132,86 1 0 0

70 yes yes 2 1,82E-08 187,42 1 8538100 8538100

126 yes yes 2 0,00299 78,342 1 1019400 1019400

276 yes yes 2 8,67E-05 150,15 1 2196000 2196000

182 yes yes 2 0,020488 46,892 1 9511000 9511000

271 yes yes 2 0,015766 65,842 1 1230500 1230500

70 yes yes 3 0,004247 62,081 1 0 0

443 yes yes 2 0,000386 87,99 1 3874100 3874100

36 yes yes 2 0,009696 64,64 1 0 0

842 yes yes 2 0,003255 90,906 1 944170 944170

454 yes yes 2 0,018768 42,209 1 477070 477070

789 yes yes 3 0,004734 50,188 1 648810 648810

376 yes yes 2 0,0009 108,35 1 1241200 1241200

255 yes yes 2 0,001444 76,358 1 391510 391510

183 yes yes 2 0,019472 52,599 1 355440 355440

26 yes yes 2 0,018336 76,847 1 463020 463020

207 yes yes 2 0,000326 99,283 1 1822300 1822300

614 yes yes 3 0,003574 48,232 1 636890 636890

134 yes yes 2 1,29E-06 160,91 1 1220100 1220100

113 yes yes 3 1,90E-05 89,831 1 0 0

378 yes yes 3 0,019676 43,635 1 745790 745790

266 yes yes 2 0,031557 73,248 1 200200 200200

831 yes yes 2 0,002172 89,266 1 904340 904340

62 yes yes 2 1,19E-09 145,82 1 3773500 3773500

303 yes yes 3 0,013545 35,451 1 884280 884280

23 yes yes 2;3 1,51E-09 150,76 2 2029200 2029200

31 yes no 2 0,004726 85,676 1 297770 297770

91 yes yes 2 0,021365 76,064 1 347620 347620

223 yes yes 2;3 7,51E-10 167,22 3 70660000 70660000

320 yes yes 3 0,004113 61,423 1 820590 820590

90 yes yes 3;4 4,17E-08 147,24 2 32712000 32712000

515 yes yes 2 4,37E-08 180,97 1 11380000 11380000

325 yes yes 2 0,004113 122,18 1 2345800 2345800

198 yes yes 3 0,003171 68,952 1 2228400 2228400

126 yes yes 2 0,013954 71,692 1 1265300 1265300

451 yes yes 2 0,003291 71,153 1 1528700 1528700

127 yes yes 2 0,002348 95,815 1 876250 876250

409 yes yes 2 0,001949 76,357 1 621460 621460

110 yes yes 2 5,10E-06 121,92 1 1070000 1070000

270 yes yes 2 0,000789 87,184 1 0 0

186 yes yes 2 0,007358 123,99 1 2928000 2928000

61 yes yes 2;3;4 1,16E-09 145,94 3 1,18E+08 1,18E+08

248 yes yes 2;3 0,000287 96,489 2 2488800 2488800

102 yes yes 2 0,004312 87,149 1 478770 478770

146 no no 2 0,011014 63,181 1 533640 533640

177 yes no 2 1,01E-08 186,76 1 6094000 6094000

167 yes yes 2 0,000129 152,67 1 2130900 2130900

214 yes yes 3 0,004928 82,578 1 649050 649050



540 yes yes 3 0,025295 29,618 1 360470 360470

354 yes yes 3 0,027995 33,875 1 654840 654840

65 yes yes 2 1,58E-08 151,22 1 1286800 1286800

136 yes yes 2 3,78E-17 200,81 1 1574500 1574500

238 yes yes 2 0,00908 84,568 1 649170 649170

104 yes yes 3 7,28E-05 105,13 1 3696200 3696200

159 yes yes 2 0,005862 72,321 1 601560 601560

125 yes yes 3 0,015351 49,28 1 0 0

235 yes yes 2 9,12E-05 102,05 1 0 0

39 yes yes 2 0,034108 55,504 1 0 0

264 yes yes 2 0,032085 61,56 1 304030 304030

430 yes yes 2 0,005527 82,831 1 1024700 1024700

431 yes yes 3 0,015688 46,406 1 725670 725670

103 yes yes 3 0,000902 71,529 1 1420800 1420800

141 yes yes 2 8,47E-10 169,58 1 4071800 4071800

142 yes yes 2;3 2,76E-06 122,78 2 18092000 18092000

525 yes yes 2 0,027911 60,828 1 451600 451600

325 yes yes 2 8,74E-08 169,89 1 704840 704840

430 yes yes 2 2,27E-07 137,13 1 1059500 1059500

510 yes yes 2 1,00E-17 212,35 1 6135500 6135500

306 yes yes 2 0,030725 58,981 1 180310 180310

307 yes yes 2 0,01625 61,691 1 234310 234310

176 yes yes 2 0,011809 89,903 1 76617000 76617000

262 yes yes 2 0,000794 85,28 1 9329700 9329700

184 yes yes 2 5,24E-05 111,88 1 967810 967810

1048 yes yes 2 0,00149 88,075 1 0 0

811 yes no 2 0,000122 87,228 1 438780 438780

80 yes yes 2 0,003792 66,068 1 528780 528780

1755 yes yes 2 0,002152 89,189 1 818520 818520

62 yes yes 2 3,41E-08 174,21 1 1415500 1415500

556 yes yes 2 0,008223 86,833 1 246050 246050

155 yes yes 2 0,032817 58,098 1 979390 979390

165 yes yes 2 4,00E-06 126,56 1 758490 758490

368 no no 2 0,000236 148,91 1 2779300 2779300

352 yes yes 2 0,020371 74,533 1 1771700 1771700

122 yes yes 2 4,36E-08 145 1 688670 688670

205 yes yes 2 2,46E-20 254,53 1 18105000 18105000

211 yes yes 2 3,35E-05 106,31 1 918880 918880

225 yes yes 3 0,000811 71,933 1 1486000 1486000

395 yes yes 2 0,00035 97,163 1 1103900 1103900

111 yes yes 3 0,000986 85,177 1 1143700 1143700

514 yes yes 2 0,004723 116,37 1 916780 916780

151 yes yes 3 0,003638 69,598 1 647340 647340

79 yes yes 2 0,010217 61,657 1 576650 576650

224 yes yes 3 0,000518 68,123 1 0 0

69 yes yes 2 0,010953 60,937 1 2378100 2378100

113 yes yes 2 2,76E-08 153,32 1 486860 486860

180 yes yes 3 0,006804 41,911 1 1541700 1541700

483 yes yes 4;5 0,009035 39,188 2 5104900 5104900

198 yes yes 2 0,000955 105,2 1 1,36E+08 1,36E+08



334 yes yes 3 0,011849 51,949 1 740620 740620

502 yes yes 3;4 1,58E-10 132,26 3 748100 748100

324 yes yes 2 0,003691 68,044 1 479840 479840

174 yes yes 2 9,81E-05 103,88 1 791390 791390

815 yes yes 2 0,034681 43,651 1 430410 430410

279 yes yes 2;3 5,32E-15 181,64 2 9204700 9204700

273 yes no 3 3,21E-08 127,32 1 0 0

56 yes no 3 0,002993 62,287 1 2068900 2068900

132 yes yes 3 0,037433 31,494 1 0 0

205 yes yes 2 0,010033 53,554 1 204140 204140

97 yes yes 2;3 2,60E-08 154,1 2 20851000 20851000

374 yes yes 3 0,005571 55,415 1 2408100 2408100

126 yes yes 2 0,027 54,259 1 325110 325110

368 yes yes 2 0,027 54,259 1 472800 472800

77 yes yes 3 0,006236 56,139 1 774230 774230

393 yes yes 2 0,000395 131,82 1 1179800 1179800

182 yes yes 2 1,49E-05 117 1 37479000 37479000

188 yes yes 2 1,23E-07 119,66 1 0 0

521 yes yes 2 0,026863 44,252 1 369360 369360

706 yes yes 2 0,003809 73,435 1 288960 288960

293 yes yes 2 0,000118 98,062 1 1564800 1564800

219 yes yes 3;4 0,000215 97,095 2 7249700 7249700

352 yes yes 2 0,002711 92,838 1 1249100 1249100

85 yes yes 2 0,036367 60,76 1 781580 781580

413 yes yes 2 9,92E-08 148,57 1 1010900 1010900

255 yes yes 2 0,033578 46,955 1 0 0

115 yes yes 2;3 4,01E-05 111,77 2 16556000 16556000

40 yes yes 3 4,20E-05 86,8 1 4709000 4709000

615 yes yes 2 0,000119 143,5 1 897880 897880

71 yes yes 2 0,000118 77,899 1 0 0

61 yes yes 2 0,000343 97,779 1 40408000 40408000

170 yes yes 2 3,29E-15 227,93 1 6839700 6839700

120 yes yes 2;3 0,01434 63,624 2 3438900 3438900

53 yes yes 2;3 0,000586 122,52 2 22016000 22016000

41 yes yes 2 0,000168 141,1 1 3306800 3306800

352 yes yes 2 2,42E-08 179,35 1 2644000 2644000

158 yes yes 2 0,024651 40,278 1 0 0

368 yes yes 3 0,000226 68,657 1 1682000 1682000

356 yes yes 2 9,54E-18 209,7 1 2007300 2007300

183 yes yes 2 0,006884 90,37 1 491120 491120

350 yes yes 4 0,037598 17,022 1 224290 224290

116 yes yes 2 0,000347 110,64 1 604340 604340

118 yes yes 3 0,022197 43,03 1 663560 663560

126 yes yes 2 0,018325 55,064 1 0 0

205 yes yes 2;3 6,90E-05 126,5 2 3031500 3031500

23 yes yes 2 0,000597 94,363 1 0 0

266 yes yes 2;3 2,75E-13 144,58 2 0 0

141 yes yes 3 2,75E-06 107,83 1 10243000 10243000

197 yes yes 3 0,001784 85,176 1 1510800 1510800

145 yes yes 2 0,004619 67,136 1 5431800 5431800



294 yes yes 2 0,00028 136,52 1 254940 254940

302 yes yes 2 4,62E-06 143,25 1 7963200 7963200

303 yes yes 2;3 4,50E-06 119,77 2 11926000 11926000

296 yes yes 2 1,05E-10 166,67 1 692650 692650

41 yes yes 2 0,008504 58,123 1 364660 364660

160 yes yes 2 4,42E-07 141,65 1 509870 509870

174 yes yes 2 0,001617 116,05 1 0 0

156 yes yes 2;3 3,92E-13 180,32 2 8288500 8288500

96 yes yes 3;4 2,51E-05 123,72 2 5641900 5641900

426 yes yes 2 0,000138 126,34 1 801210 801210

42 yes yes 2 6,55E-07 137,93 1 2504600 2504600

335 yes yes 2 1,27E-11 210,15 1 6589400 6589400

332 yes yes 2 0,017803 63,426 1 317880 317880

237 yes yes 2 0,035435 45,28 1 1117500 1117500

476 yes yes 2 0,000215 131,09 1 0 0

93 yes yes 2;3 0,000178 94,717 2 2544400 2544400

616 yes yes 2 0,033175 52,579 1 1812800 1812800

410 yes yes 3 2,67E-05 106,42 1 0 0

274 yes yes 2 0,00129 125,97 1 2043700 2043700

85 yes yes 2 6,45E-17 223,03 1 3194700 3194700

72 yes yes 3 0,021958 61,78 1 257780 257780

266 yes yes 2;3 0,000296 89,877 2 6735100 6735100

267 yes yes 3 0,002696 61,165 1 652490 652490

145 yes yes 3 0,028679 34,501 1 1804800 1804800

285 yes yes 2 0,004364 79,201 1 1112400 1112400

161 yes yes 3 0,033336 20,596 1 850980 850980

384 yes yes 2 0,002238 99,815 1 1055100 1055100

235 yes yes 2 8,70E-05 150,09 1 1503200 1503200

205 yes yes 3 0,032669 16,465 1 359230 359230

302 yes yes 2 0,008487 86,136 1 764600 764600

303 yes yes 2;3 0,000381 140,11 2 5444800 5444800

160 yes yes 2 0,00031 75,533 1 477950 477950

506 yes yes 2 0,000262 97,163 1 356060 356060

620 yes yes 2 0,020493 56,936 1 987610 987610

126 yes yes 2 8,25E-11 173,19 1 1614600 1614600

111 yes yes 2 1,96E-07 131,25 1 1479100 1479100

102 yes yes 2 0,001822 77,633 1 1164300 1164300

341 yes yes 2;3 5,68E-10 176,99 2 83657000 83657000

106 yes yes 4 0,011448 40,493 1 1441100 1441100

393 yes yes 2 0,007586 75,509 1 461810 461810

423 yes yes 2 0,007763 66,708 1 1694300 1694300

600 yes yes 3 0,013233 43,604 1 0 0

179 yes yes 2 1,45E-10 165,89 1 3491400 3491400

71 yes yes 2 3,02E-08 161,87 1 879910 879910

45 yes yes 2 0,009616 98,418 1 15104000 15104000

127 yes yes 2 0,026574 62,717 1 836880 836880

82 yes yes 2;3 0,028609 54,157 2 697240 697240

102 yes yes 2 1,64E-06 124,48 1 0 0

99 yes yes 2 1,23E-13 164,81 1 0 0

68 yes yes 2 0,00012 97,767 1 1279000 1279000



83 yes yes 3 0,013828 44,847 1 582820 582820

676 yes yes 3 0,035348 27,882 1 115600 115600

251 yes yes 2 0,000102 159,79 1 13761000 13761000

181 yes yes 3 0,014536 34,219 1 536890 536890

251 yes yes 2 0,002442 81,625 1 488700 488700

127 yes yes 3 0,013783 82,505 1 13577000 13577000

54 yes yes 2 0,026847 62,799 1 651790 651790

535 yes yes 3 0,01305 50,305 1 6649900 6649900

55 yes yes 3 0,011324 46,159 1 300470 300470

315 yes yes 2 4,76E-06 155,47 1 3433900 3433900

208 yes yes 2 0,000328 91,845 1 0 0

114 yes yes 2 0,0009 108,31 1 15943000 15943000

126 yes yes 3 2,64E-05 106,57 1 1039500 1039500

141 yes yes 3;4 7,91E-05 80,031 2 13536000 13536000

535 yes yes 2 0,009702 96,19 1 28414000 28414000

160 yes yes 2 0,007336 71,379 1 0 0

345 yes yes 2 0,009991 62,463 1 0 0

155 yes yes 2 0,004948 110,12 1 317880 317880

371 yes yes 2 4,18E-10 152,9 1 0 0

289 yes no 2 0,011374 55,975 1 541480 541480

247 yes yes 2 1,23E-08 153,41 1 0 0

511 yes yes 2 1,65E-07 141,37 1 0 0

68 yes yes 2 0,020892 47,706 1 0 0

69 yes yes 3 0,013587 42,718 1 0 0

454 yes yes 2 7,02E-06 117,13 1 442540 442540

1380 yes yes 2 1,21E-06 129,05 1 693620 693620

199 yes yes 2;3 1,20E-09 150,92 2 14086000 14086000

269 yes yes 2 2,23E-09 150,01 1 766780 766780

163 yes yes 3 0,001627 59,975 1 2476200 2476200

173 yes yes 3 1,09E-11 144,72 1 1410100 1410100

510 yes yes 2 1,36E-06 160,52 1 1321900 1321900

196 yes yes 2 0,004 72,289 1 818040 818040

979 yes yes 3 0,030057 27,938 1 1208600 1208600

447 yes yes 4 0,015342 43,897 1 366140 366140

124 yes yes 3 0,034617 58,952 1 697650 697650

79 yes yes 2 0,000238 138,22 1 13662000 13662000

334 yes yes 2 1,17E-09 154,46 1 2381200 2381200

493 yes yes 2 0,000221 96,342 1 0 0

38 yes yes 2;3 1,58E-05 95,414 2 0 0

72 yes no 2;3 0,002122 104,01 2 2156000 2156000

113 yes yes 2 0,005362 98,629 1 8925200 8925200

619 yes yes 3 0,002737 56,036 1 1015300 1015300

247 yes yes 2 3,41E-08 174,21 1 59190000 59190000

178 yes yes 2 0,038216 47,869 1 291220 291220

176 yes yes 2 3,36E-13 206,74 1 6311400 6311400

578 yes yes 2 0,012049 59,864 1 460980 460980

452 yes yes 2 8,84E-22 226,22 2 39732000 39732000

364 yes yes 2 1,23E-07 143,98 1 417530 417530

181 yes yes 2 0,004985 109,11 1 2529600 2529600

723 yes yes 2 0,031362 43,761 1 576650 576650



156 yes yes 3 0,020781 75,566 1 4223600 4223600

306 yes yes 2 0,001799 115,71 1 766040 766040

226 yes yes 2 0,005821 93,178 1 387740 387740

180 yes yes 2 0,000123 100,11 1 907100 907100

165 yes yes 2 0,018101 63,216 1 702070 702070

86 yes yes 2 0,03122 48,568 1 230950 230950

170 yes yes 2 0,001204 83,877 1 496110 496110

353 yes yes 2 1,04E-09 148,52 1 832390 832390

307 yes yes 2 0,028638 48,568 1 0 0

242 yes yes 2 8,14E-10 152,68 1 1485600 1485600

105 yes yes 2 0,001899 112,11 1 520110 520110

58 yes yes 2 3,90E-05 126,83 1 1104900 1104900

182 yes yes 2 0,013099 87,323 1 1254400 1254400

933 yes yes 3 0,017474 42,243 1 311060 311060

42 yes yes 2;3 5,78E-07 110,37 2 0 0

123 yes yes 2 0,001894 112,3 1 1280600 1280600

61 yes yes 2 1,01E-27 257,46 1 0 0

209 yes yes 2 1,36E-06 127,29 1 1378500 1378500

1160 yes yes 2 0,003467 90,15 1 869920 869920

112 yes yes 2 2,24E-18 240,42 1 24897000 24897000

232 yes yes 2 0,001463 111,61 1 1358900 1358900

825 yes yes 2 0,022685 43,955 1 471180 471180

242 yes yes 2 1,58E-14 169,67 1 1842300 1842300

585 yes yes 2 0,003957 74,475 1 0 0

99 yes yes 2;3 0,000584 135,71 2 12917000 12917000

80 yes yes 4 0,003742 46,337 1 895550 895550

105 yes no 2 0,009776 94,262 1 1031700 1031700

247 yes yes 2 7,49E-11 174,94 1 24010000 24010000

154 yes yes 2 0,000598 106,67 1 2005800 2005800

372 yes yes 2 0,01263 75,189 1 1001800 1001800

188 yes yes 2 1,95E-10 171,36 1 1918000 1918000

419 yes yes 2 0,007292 64,52 1 306020 306020

42 yes yes 3 0,010093 54,486 1 0 0

171 yes yes 2 2,52E-06 154,36 1 1254200 1254200

1544 yes yes 2 8,12E-08 129,06 1 680370 680370

211 no no 2 8,96E-27 284,12 1 9739600 9739600

251 yes yes 2 0,01224 76,221 1 522790 522790

686 yes yes 2 0,001675 91,549 1 1010500 1010500

463 yes yes 2;3 8,48E-14 173,28 2 1,03E+08 1,03E+08

148 yes yes 3 0,007058 54,094 1 770560 770560

281 yes yes 3 0,005259 58,595 1 0 0

62 yes yes 2 9,62E-13 232,72 1 18861000 18861000

201 yes yes 2 0,001002 102,52 1 391940 391940

368 yes yes 2 0,000189 90,422 1 7798600 7798600

11 yes yes 2 0,004815 133,47 1 3588800 3588800

428 yes yes 2 0,002176 102,07 1 1066100 1066100

395 yes yes 2 0,012961 57,859 1 0 0

57 yes yes 2 0,010747 96,19 1 0 0

219 yes yes 2 0,016416 51,76 1 246240 246240

54 yes yes 2 0,000156 94,922 1 1506900 1506900



169 yes yes 4 0,004493 44,641 1 344380 344380

411 yes yes 4 0,004986 42,705 1 731960 731960

391 yes yes 2;3 5,87E-17 199,65 2 1379700 1379700

392 yes yes 3 0,010945 42,818 1 1461600 1461600

745 yes yes 3 0,000145 71,872 1 2080100 2080100

59 yes yes 2 0,021057 53,038 1 1826300 1826300

367 yes yes 3 0,000923 78,324 1 2554400 2554400

290 yes yes 2 4,37E-06 144,57 1 1526700 1526700

157 yes yes 2 0,015551 47,618 1 580550 580550

307 yes yes 2 1,27E-14 214,58 1 84356000 84356000

41 yes yes 2 0,000315 92,856 1 2105800 2105800

213 yes yes 2 7,65E-05 108,58 1 28946000 28946000

164 yes yes 2 0,001971 74,537 1 0 0

308 yes yes 2 0,00987 82,279 1 757170 757170

144 yes yes 3 0,011791 84,479 1 357610 357610

421 yes yes 3 0,007016 43,208 1 0 0

322 yes yes 2 0,00912 70,056 1 398420 398420

196 yes yes 2;3 7,55E-05 82,877 2 1375500 1375500

25 yes yes 2 0,001397 85,554 1 641150 641150

221 yes yes 3 0,011809 52,071 1 0 0

54 yes yes 2 0,004963 109,71 1 4326500 4326500

492 yes yes 2 0,030725 58,981 1 509030 509030

132 yes yes 2 0,000411 159,04 1 40872000 40872000

394 no no 2 4,57E-05 123,67 1 2129400 2129400

504 yes yes 2 0,005889 72,2 1 7294200 7294200

294 yes no 2 0,00545 96,19 1 43537000 43537000

482 yes yes 3 0,003811 88,108 1 1867000 1867000

153 yes yes 2 0,000376 94,82 1 1339600 1339600

280 yes yes 2 0,013888 62,088 1 167610 167610

287 yes yes 2 0,020654 73,616 1 0 0

230 yes yes 2 0,000204 103,14 1 2887400 2887400

204 yes yes 2 1,30E-07 142,97 1 25650000 25650000

34 yes no 2 2,03E-08 157,09 1 2692400 2692400

549 yes yes 2 3,35E-08 117,38 1 766770 766770

191 yes yes 2 0,000864 110,39 1 9285500 9285500

13 yes yes 3 0,029002 33,057 1 656570 656570

619 yes yes 3 0,010549 37,064 1 870520 870520

513 yes yes 2 2,04E-06 104,42 1 849550 849550

601 yes yes 2 0,007271 63,682 1 386710 386710

75 yes yes 3 0,035581 39,58 1 224070 224070

123 yes yes 2 0,01263 75,189 1 617430 617430

226 yes yes 2 0,00141 76,82 1 730680 730680

410 yes yes 2;3 2,51E-09 166,86 2 39220000 39220000

387 yes yes 2;3 7,35E-05 101,05 2 1,17E+08 1,17E+08

92 yes yes 2 0,002841 71,806 1 0 0

94 yes yes 2 9,39E-06 136,7 1 0 0

35 yes yes 2 0,025277 50,286 1 0 0

50 yes yes 4 0,03354 12,864 1 716240 716240

322 yes yes 2;3 1,92E-06 161,87 2 18832000 18832000

190 yes yes 3 0,016619 56,424 1 654420 654420



165 yes yes 2 0,03667 60,064 1 2674200 2674200

167 yes yes 3 0,004246 67,385 1 29988000 29988000

373 yes yes 2 8,05E-05 126,03 1 1237300 1237300

126 yes yes 2;3 2,31E-06 155,47 2 23748000 23748000

449 yes yes 2 0,009107 84,498 1 520900 520900

117 yes yes 2 6,33E-17 223,36 1 1001800 1001800

166 yes yes 2 8,28E-08 151,74 1 22833000 22833000

175 yes yes 2;3 0,000121 96,745 2 1403100 1403100

410 yes yes 2 0,019539 74,439 1 1968300 1968300

417 yes yes 2;3 0,000109 110,44 2 4431400 4431400

260 yes yes 2 0,009761 64,224 1 758560 758560

261 yes yes 2;3 0,000737 86,756 2 4303000 4303000

98 yes yes 2 0,001412 123,86 1 812600 812600

542 yes yes 2 0,00415 63,447 1 343570 343570

536 yes no 2 1,57E-05 95,554 1 0 0

104 yes yes 2 6,43E-13 168,67 1 2263600 2263600

107 yes no 2 0,010359 81,191 1 3371800 3371800

117 yes yes 2;3 2,47E-08 134,87 3 552130 552130

110 yes yes 2 0,005333 99,442 1 751380 751380

46 yes yes 2 3,99E-14 188,54 1 4785500 4785500

570 yes yes 3;4 0,003356 83,292 2 5919100 5919100

86 yes yes 2 0,031868 58,23 1 462060 462060

215 yes yes 2 0,000421 72,564 1 1027200 1027200

163 yes yes 2 0,008949 84,916 1 9091200 9091200

1053 yes no 3;4 0,035811 23,362 2 493340 493340

56 yes yes 2 0,004874 57,238 1 416000 416000

57 yes yes 3 0,030758 19,76 1 311300 311300

422 yes yes 3 0,006118 44,577 1 0 0

195 yes yes 2 1,53E-06 130,95 1 530990 530990

135 yes yes 3 0,006356 55,724 1 0 0

384 yes yes 2 7,53E-11 190,03 1 1733800 1733800

59 yes yes 2 0,000308 81,878 1 2703500 2703500

405 yes yes 3;4 4,13E-05 81,799 2 1881400 1881400

270 yes yes 2 3,66E-08 148,62 1 934430 934430

370 yes yes 3;4 2,52E-05 84,299 2 17587000 17587000

897 yes yes 2 0,001218 86,911 1 429830 429830

39 yes yes 3 0,000356 77,051 1 2354200 2354200

62 yes yes 2 0,004519 67,234 1 1176000 1176000

606 yes yes 2 0,004689 85,807 1 4287400 4287400

149 yes yes 2 0,000266 96,745 1 44690000 44690000

315 yes yes 2;3 1,63E-20 206,21 2 0 0

316 yes yes 2;3 1,86E-06 102,03 2 0 0

71 yes yes 2 0,006754 63,31 1 530640 530640

55 yes yes 2;3 1,04E-07 141,82 2 3927300 3927300

91 yes yes 2;3 0,004106 58,812 2 1656400 1656400

146 yes yes 2 0,003252 84,31 1 1121600 1121600

67 yes yes 2 1,42E-17 237,07 1 79084000 79084000

296 yes yes 2 0,007632 88,495 1 242910 242910

548 yes yes 2 5,57E-13 171,78 1 1271900 1271900

310 yes yes 2;3 9,21E-06 143,97 2 1,04E+08 1,04E+08



278 yes yes 3 0,014228 42,388 1 521480 521480

28 yes yes 2 0,002002 90,05 1 192990 192990

226 yes yes 2 2,83E-08 184,87 1 6316400 6316400

118 yes no 4 0,000405 83,182 1 1709400 1709400

188 yes yes 4 0,000375 74,783 1 1420000 1420000

1390 yes no 4 0,029533 12 1 156940 156940

361 yes yes 3 8,76E-05 102,53 1 503310 503310

390 yes yes 3 0,030895 27,271 1 407620 407620

130 yes yes 3 2,29E-05 112,5 1 573430 573430

342 yes yes 3 8,34E-07 118,52 1 885730 885730

285 yes yes 2 0,012602 63,091 1 1346300 1346300

120 yes yes 4 0,022973 36,447 1 1165900 1165900

385 yes yes 2 0,022095 60,398 1 543360 543360

170 yes yes 2 0,005405 97,431 1 710470 710470

146 yes yes 2 1,61E-13 186,17 1 8377400 8377400

148 yes yes 3 8,78E-09 146,67 1 12026000 12026000

357 yes yes 4 0,005911 53,491 1 3141000 3141000

61 yes yes 3 6,19E-07 119,04 1 1931700 1931700

482 yes yes 3 0,001158 71,933 1 0 0

156 yes yes 4 0,010992 38,942 1 2266200 2266200

219 yes yes 2;3 6,71E-09 160,63 2 5518900 5518900

126 yes yes 4 0,035203 25,53 1 114100 114100

270 yes yes 2 8,18E-23 233,46 1 1936900 1936900

38 yes yes 2;3 0,0018 115,7 2 52860000 52860000

215 yes yes 2 9,15E-07 137,81 1 1398300 1398300

504 yes yes 2 0,000192 87,647 1 0 0

137 yes yes 2 1,28E-05 115,73 1 5762000 5762000

72 yes yes 2 0,0045 66,674 1 652850 652850

63 yes yes 2 0,018603 50,805 1 0 0

109 yes yes 2 0,011829 63,694 1 254180 254180

341 yes yes 2 0,018742 76,035 1 256940 256940

137 yes yes 2 0,013056 60,157 1 305350 305350

548 yes yes 2 0,001736 75,764 1 840310 840310

343 yes yes 3 0,017477 38,995 1 230320 230320

462 yes yes 2 0,009493 101,6 1 5174500 5174500

113 yes yes 2 0,002002 90,05 1 973360 973360

188 yes yes 2 6,29E-05 110,44 1 1702200 1702200

156 yes yes 2 7,79E-30 273,39 1 23483000 23483000

179 yes yes 3 0,037475 30,687 1 194350 194350

243 yes yes 2 0,019499 66,351 1 1078800 1078800

140 yes yes 2 0,030163 59,35 1 425830 425830

403 no no 2 0,012905 74,464 1 1600000 1600000

283 yes yes 2 0,015548 52,167 1 0 0

239 yes yes 2;3 2,72E-38 267,69 2 5076600 5076600

133 yes yes 2 0,009315 83,948 1 1894100 1894100

17 yes yes 2 0,009491 101,64 1 9699000 9699000

510 yes yes 2 6,10E-13 198,74 1 1,01E+08 1,01E+08

34 yes yes 2 0,006926 67,519 1 888810 888810

257 yes yes 2 0,007098 67,385 1 818900 818900

98 yes yes 4 0,017201 34,944 1 750740 750740



325 yes yes 2 0,033914 50,04 1 160590 160590

196 yes yes 2 0,001565 86,882 1 94570000 94570000

138 yes yes 4 0,02666 27,924 1 1977200 1977200

180 yes yes 2 0,022525 74,301 1 171060 171060

88 yes yes 3 2,14E-07 106,12 1 0 0

150 yes yes 3;4 0,001667 93,839 2 3704500 3704500

71 yes yes 3 0,037366 36,76 1 399230 399230

412 yes yes 3 0,037335 12,014 1 456380 456380

130 yes yes 2;3 1,24E-05 94,454 2 2104300 2104300

139 yes yes 2 1,79E-06 158,25 1 90313000 90313000

143 yes yes 2;3 2,54E-21 224,06 2 88968000 88968000

204 yes yes 2;3 1,99E-05 88,555 2 0 0

97 yes yes 3 0,00607 46,877 1 0 0

84 yes yes 2;3 9,35E-05 119,88 2 10158000 10158000

85 yes yes 3;4 0,00851 59,116 2 5929000 5929000

250 yes yes 3 0,034168 45,368 1 70770 70770

67 yes yes 2;3 2,13E-08 154,88 2 1,56E+08 1,56E+08

155 yes yes 3 0,014982 47,506 1 0 0

348 yes yes 2 0,000102 120,77 1 2317000 2317000

343 yes yes 2 0,000801 113,93 1 1263300 1263300

352 yes yes 2;3 5,63E-05 113,11 2 7273700 7273700

179 yes yes 2;3 0,000101 94,313 2 30687000 30687000

46 yes yes 2 0,011814 63,534 1 0 0

712 yes yes 2 0,035119 40,475 1 0 0

16 yes yes 2 0,034795 51,436 1 2225200 2225200

433 yes yes 2 1,44E-06 177,78 1 1248300 1248300

80 yes yes 3;4 0,00633 47,622 2 3977400 3977400

613 yes yes 3 0,004448 51,566 1 0 0

260 yes yes 2 0,00999 75,189 1 0 0

249 yes yes 3 0,000293 78,191 1 0 0

134 yes yes 2 5,74E-05 110,12 1 703060 703060

414 yes yes 2 0,000324 87,647 1 0 0

140 yes yes 2 0,001031 100,88 1 498790 498790

327 yes yes 2 0,011933 68,915 1 0 0

328 yes yes 2;3 5,35E-21 214,52 2 0 0

157 yes yes 3 0,022565 64,705 1 1078800 1078800

233 yes yes 2 0,0241 56,404 1 1178800 1178800

54 yes yes 2 2,84E-09 202,96 1 45526000 45526000

435 yes yes 2 8,85E-05 95,854 1 0 0

370 yes yes 2 0,00378 102,06 1 583330 583330

160 yes yes 4 0,005658 58,172 1 488000 488000

358 yes yes 3 0,028273 50,354 1 348120 348120

175 yes yes 2 0,001966 109,66 1 363080 363080

307 yes yes 3 0,000182 75,143 1 1472800 1472800

219 yes yes 3 2,47E-07 117,55 1 36791000 36791000

265 yes yes 2 0,000264 88,283 1 1450000 1450000

34 yes yes 2 0,022462 69,176 1 8071700 8071700

680 yes yes 2 4,31E-08 138,05 1 0 0

536 yes yes 3 0,021453 79,492 1 2940500 2940500

175 yes yes 2 0,002034 107,21 1 779440 779440



187 yes yes 3 0,001411 67,095 1 682220 682220

34 yes yes 2 4,75E-10 179,46 1 42572000 42572000

35 yes yes 2;3 0,001594 72,815 2 21610000 21610000

95 yes yes 2 0,009681 63,16 1 794760 794760

249 yes yes 2 5,62E-05 118,76 1 2568600 2568600

286 yes yes 2 1,78E-08 182,71 1 66410000 66410000

150 yes yes 2 0,006525 91,318 1 3907300 3907300

19 yes yes 2 0,001221 96,034 1 0 0

424 yes yes 3 0,001111 74,698 1 1886200 1886200

260 yes yes 2;3 0,00029 102,53 2 2600400 2600400

405 yes yes 2 0,000581 69,935 1 152400 152400

431 yes yes 3 0,014412 70,373 1 475360 475360

230 yes yes 3 4,66E-05 97,271 1 1260400 1260400

14 yes yes 2 0,009272 107,32 1 305270 305270

227 yes yes 3 0,004653 63,694 1 2587600 2587600

200 yes yes 2 0,033138 62,714 1 766970 766970

250 yes yes 2;3 0,003215 80,834 2 4104400 4104400

23 yes yes 3 0,00029 75,911 1 1079700 1079700

235 yes yes 3 0,00075 81,709 1 0 0

262 yes yes 2;3 9,36E-06 116,78 2 28530000 28530000

426 yes yes 3 0,013573 53,448 1 713640 713640

38 yes yes 2;3 2,45E-08 128,79 2 0 0

159 yes yes 2 0,009461 56,258 1 0 0

310 yes yes 3 0,011011 50,354 1 317290 317290

112 yes yes 2;3 2,41E-06 125,33 2 2622700 2622700

49 yes yes 3 0,038034 33,265 1 752280 752280

697 yes yes 3 0,017347 48,188 1 436950 436950

308 yes yes 3 0,030407 40,994 1 15826000 15826000

292 yes yes 3 0,008112 48,131 1 695010 695010

166 yes yes 2;3 5,91E-05 99,669 2 3489800 3489800

211 yes yes 3 0,030817 25,408 1 677680 677680

370 yes yes 3;4 4,60E-05 75,414 3 60000000 60000000

331 yes yes 3 5,44E-05 101,2 1 1027900 1027900

77 yes yes 3 0,007212 47,726 1 3525000 3525000

265 yes yes 3 0,000185 75,91 1 866080 866080

86 yes yes 2 0,016228 59,265 1 465500 465500

292 yes yes 3 0,010429 45,433 1 0 0

299 yes yes 3 0,000196 88,561 1 2919200 2919200

246 yes yes 2;3 3,59E-06 143,97 2 13746000 13746000

247 yes yes 3 0,001473 71,176 1 942990 942990

86 yes yes 2;3 7,00E-05 107,34 3 1214200 1214200

954 yes yes 3 0,007571 41,648 1 667630 667630

227 yes yes 3 0,009191 50,088 1 509100 509100

172 yes yes 3;4 4,91E-08 115,01 2 65487000 65487000

348 yes yes 3 0,002147 58,024 1 0 0

438 yes yes 3 0,015375 44,612 1 172290 172290

31 yes yes 3 0,000284 128,51 1 1127200 1127200

65 yes yes 4 0,032276 4,9491 1 873980 873980

132 yes yes 3 0,012961 52,495 1 555760 555760

363 yes yes 2 0,000623 115,29 1 6553100 6553100



123 yes no 2 0,004541 93,598 1 1241400 1241400

131 yes yes 2;3 0,004096 75,788 2 7997900 7997900

469 yes no 3 0,000281 89,231 1 1742600 1742600

75 yes yes 2;3 0,00088 97,163 2 8995900 8995900

76 yes yes 2;3 5,39E-08 169,21 2 31573000 31573000

693 yes yes 3 0,028894 35,657 1 0 0

281 no no 3 0,0321 40,994 1 713920 713920

175 yes yes 3 0,011559 56,432 1 168030 168030

85 yes yes 3 0,007266 61,344 1 536880 536880

235 no no 2 0,013363 86,794 1 2153100 2153100

247 yes yes 2 0,002606 76,357 1 5339700 5339700

296 yes yes 2 2,11E-10 165,16 1 17499000 17499000

220 yes yes 2 6,86E-05 128,88 1 2087700 2087700

136 yes yes 3 0,004849 47,223 1 733280 733280

143 yes yes 2 0,009738 73,499 1 430390 430390

518 yes yes 3 0,00215 55,705 1 2231800 2231800

318 yes no 2 0,000203 93,716 1 1920800 1920800

324 yes yes 2 1,79E-05 116,58 1 12655000 12655000

171 yes yes 2 2,62E-05 102,73 1 0 0

311 yes yes 3 0,000509 75,018 1 785330 785330

340 yes yes 2 0,000904 89,301 1 456220 456220

159 yes yes 2 0,000158 85,536 1 0 0

979 yes yes 2 5,18E-05 120,84 1 1346500 1346500

83 yes yes 4 0,024795 26,13 1 4967700 4967700

REV__sp|Q08984|YP272_YEAST yes yes 2 0,009786 94,006 1 2354100 2354100

365 yes yes 2 0,025024 55,721 1 1062100 1062100

84 yes yes 2 0,004437 69,672 1 550610 550610

601 yes yes 2 0,000941 105,98 1 1013300 1013300

39 yes yes 2 0,001162 77,192 1 1704600 1704600

40 yes yes 3 0,037015 22,855 1 1718900 1718900

901 yes yes 3 0,00648 49,188 1 784470 784470

75 yes yes 2 0,004681 77,744 1 346470 346470

290 yes yes 2;3 4,91E-06 120,59 2 3892600 3892600

276 yes no 2 0,016018 55,98 1 1169100 1169100

102 yes yes 2 1,52E-06 118,5 1 435660 435660

166 yes yes 3 0,014315 43,557 1 721360 721360

393 yes yes 2 0,003565 68,168 1 369820 369820

95 yes yes 2 6,34E-07 166,11 1 30396000 30396000

108 yes yes 3 2,56E-06 108,37 1 28926000 28926000

450 yes no 2 0,002287 98,04 1 1036700 1036700

181 yes yes 2;3 0,000617 133,42 2 14778000 14778000

79 yes yes 2 0,007655 48,907 1 0 0

163 yes yes 2 0,000104 106,54 1 941680 941680

43 yes yes 2 0,002372 78,342 1 0 0

35 yes yes 2 4,69E-05 114,89 1 0 0

85 yes yes 2 8,23E-06 146,5 1 1285200 1285200

139 yes yes 2 0,001241 69,979 1 341440 341440

326 yes yes 3 2,39E-05 111,81 1 1050200 1050200

122 yes yes 3 0,006353 54,094 1 1069400 1069400

46 yes yes 2;3 6,09E-14 186,72 2 54561000 54561000



435 yes yes 2 0,00253 141,98 1 46042000 46042000

84 yes yes 2 0,005606 73,499 1 1439000 1439000

136 yes yes 2 2,45E-06 133,16 1 925090 925090

330 yes yes 2 0,01072 59,75 1 0 0

402 yes yes 2 0,008091 87,181 1 596630 596630

82 yes yes 2 0,020667 49,216 1 256150 256150

483 yes yes 2 4,11E-06 126,1 1 1726200 1726200

967 yes yes 2 0,000177 97,631 1 1132000 1132000

77 yes yes 3 3,45E-06 103,73 1 2767500 2767500

359 yes yes 2 0,020813 58,604 1 0 0

82 yes yes 2;3 4,97E-06 122,46 2 20659000 20659000

84 yes yes 3;4 9,01E-08 155,39 2 24226000 24226000

382 yes yes 3;4 0,002462 54,857 2 3034500 3034500

615 yes no 3 0,005639 44,529 1 0 0

61 yes yes 3 2,84E-08 125,23 1 0 0

216 yes yes 2 0,007905 74,376 1 4966500 4966500

308 yes yes 2 0,009141 57,173 1 466840 466840

284 yes yes 3 2,49E-05 106,42 1 0 0

534 yes yes 2 0,037548 46,457 1 411340 411340

66 yes yes 3 0,03774 14,694 1 1477800 1477800

68 yes yes 2;3 0,001018 101,65 2 2452800 2452800

425 yes yes 4 0,011448 40,493 1 2426400 2426400

501 yes yes 2 0,001167 89,266 1 1977700 1977700

422 yes yes 2 0,020448 61,56 1 424810 424810

380 yes yes 2 0,0241 56,404 1 228210 228210

336 yes yes 2;3 1,99E-07 115,68 2 619620 619620

135 yes yes 2 7,35E-09 152,94 1 0 0

142 yes yes 3 0,002049 58,093 1 0 0

244 yes yes 2 0,00249 70,889 1 621480 621480

224 yes yes 3 0,010998 48,115 1 0 0

264 yes yes 2 0,000145 125,36 1 1227600 1227600

475 yes yes 2 0,000757 140,78 1 34624000 34624000

344 yes yes 3 0,006431 68,189 1 1822800 1822800

145 yes yes 3 0,034099 45,598 1 1144400 1144400

115 yes yes 3 0,0262 66,351 1 550040 550040

406 yes yes 2;3 1,45E-21 216,77 5 1,07E+08 1,07E+08

415 yes yes 4 0,033918 12,448 1 838040 838040

323 yes yes 3 0,000952 64,705 1 2499800 2499800

176 yes yes 3 4,53E-05 96,247 1 0 0

358 yes yes 3 0,020965 44,395 1 714930 714930

59 yes yes 2 6,38E-11 201,09 2 1758900 1758900

86 yes yes 2 0,000898 108,43 1 988160 988160

415 yes yes 2 5,50E-08 123,1 1 0 0

187 yes yes 3 0,003578 57,288 1 0 0

84 yes yes 3 2,48E-14 170,02 1 30632000 30632000

568 yes yes 2 0,004035 88,134 1 971660 971660

109 yes yes 2 0,000338 80,585 1 321660 321660

372 yes yes 2 0,033397 63,419 1 269340 269340

536 yes yes 2 0,010727 80,219 1 490110 490110

155 yes yes 3 0,03501 28,903 1 941450 941450



213 yes yes 2 0,000148 141,89 1 2217500 2217500

305 yes yes 2 0,014747 69,598 1 592510 592510

55 yes yes 2;3 1,54E-07 139,02 2 3197900 3197900

148 yes yes 2;3 0,004375 96,034 2 4920600 4920600

129 yes yes 2 0,00505 107,29 1 1934200 1934200

503 yes yes 2 1,34E-05 113,81 1 1225600 1225600

71 yes yes 2 0,002232 100,02 1 1887000 1887000

253 yes yes 2 0,008661 85,676 1 4512600 4512600

61 yes yes 3 0,008479 45,614 1 944350 944350

93 yes yes 2;3 0,000136 83,948 2 0 0

55 yes yes 2 0,006562 79,148 1 532960 532960

158 yes yes 2 0,022568 60,064 1 1858900 1858900

384 yes yes 1 0,037797 2,8367 1 168250 168250

57 yes yes 3 0,03743 11,001 1 3008300 3008300

420 yes yes 3 0,037438 24,089 1 176240 176240

433 yes yes 2 0,000281 95,183 1 331700 331700

397 yes yes 2;3 3,82E-10 129,52 2 8293300 8293300

417 yes yes 2 0,029762 64,757 1 2006800 2006800

143 yes yes 3 0,005795 60,08 1 1824500 1824500

573 yes yes 2;3 0,000529 67,396 2 797500 797500

351 yes yes 2 0,000108 102,39 1 1177500 1177500

821 yes yes 2 0,026575 45,68 1 0 0

16 yes yes 2 0,013954 71,692 1 508160 508160

85 yes yes 2 0,01823 77,058 1 3526800 3526800

172 yes yes 3;4;5 0,000123 70,771 3 70365000 70365000

144 yes yes 3 0,02049 80,245 1 828490 828490

335 yes yes 3 0,004173 88,706 1 1546400 1546400

417 yes no 3 0,037773 36,684 1 384490 384490

379 yes no 2 0,005578 63,691 1 581580 581580

166 yes yes 2 3,12E-13 180,7 1 25708000 25708000

274 yes yes 2 0,00226 143,02 1 8575800 8575800

120 yes yes 2 0,00939 64,534 1 243770 243770

418 yes yes 2 0,011019 52,966 1 0 0

402 yes yes 2 0,003204 91,087 1 2251100 2251100

158 yes yes 2 0,000356 90,422 1 242000 242000

206 yes yes 3 0,019341 39,746 1 902690 902690

141 yes yes 3 0,000455 84,352 1 3229400 3229400

1364 yes yes 2 0,000264 91,932 1 895100 895100

168 yes yes 2 0,005142 104,75 1 8563300 8563300

408 yes yes 2 0,005834 93,143 1 4591300 4591300

409 yes yes 2;3 0,001992 93,649 2 6542400 6542400

597 yes yes 2 9,98E-05 94,717 1 0 0

94 yes yes 2 0,0254 46,797 1 961410 961410

223 yes yes 4 0,027361 18,534 1 941480 941480

444 yes yes 2 0,022844 49,298 1 387260 387260

107 yes yes 2 0,029721 52,247 1 4052500 4052500

473 yes yes 2 0,007162 69,216 1 0 0

450 yes yes 2 0,009486 67,214 1 626400 626400

277 yes yes 2 0,000146 101,43 1 1259900 1259900

180 yes yes 2 0,000321 92,792 1 374910 374910



REV__sp|P32380|SP110_YEAST yes yes 2 0,009652 97,473 1 68363000 68363000

365 yes yes 2 7,98E-07 163,51 1 10430000 10430000

408 yes yes 2 0,000476 89,231 1 0 0

262 yes yes 2 0,011372 90,777 1 789370 789370

500 yes yes 2 0,00012 111,94 1 768000 768000

30 yes yes 2 0,000631 88,596 1 0 0

201 yes yes 2 0,017201 79,116 1 950430 950430

317 yes yes 2 0,016064 64,654 1 287660 287660

538 yes yes 2 0,002318 88,596 1 503790 503790

340 yes yes 2 6,90E-06 149,94 1 6108400 6108400

23 yes yes 2 0,034732 45,829 1 1208100 1208100

93 yes yes 2;3 2,74E-18 224,06 2 2,04E+08 2,04E+08

301 yes yes 2 0,037031 60,358 1 315160 315160

266 yes yes 2 0,002085 72,29 1 0 0

159 yes yes 2 4,53E-19 216,34 1 25671000 25671000

401 yes yes 2 0,004766 66,387 1 2968200 2968200

239 yes yes 2 0,003574 74,841 1 776180 776180

297 yes yes 3 0,017968 64,246 1 770450 770450

447 yes yes 2;3 0,000135 70,994 2 0 0

116 yes yes 2 0,013015 74,173 1 883280 883280

246 yes yes 2 7,96E-06 147,2 1 12077000 12077000

84 yes yes 3 0,000775 109,48 1 2774800 2774800

266 yes yes 3 0,001295 64,89 1 2725700 2725700

109 yes yes 2 5,84E-06 152,67 1 1660500 1660500

61 yes yes 2 0,001091 97,472 1 761510 761510

93 yes yes 2 0,017696 56,122 1 0 0

418 yes yes 2 0,001636 91,318 1 0 0

86 yes yes 2 6,29E-08 190,86 1 0 0

15 yes yes 3 0,002259 63,29 1 0 0

163 yes yes 2 5,14E-05 85,61 1 0 0

566 yes no 2 0,001039 84,31 1 0 0

354 yes yes 3 0,000198 89,266 1 0 0

166 yes yes 3 4,74E-07 115,91 1 0 0

273 yes yes 3 0,00367 54,764 1 0 0

65 yes yes 3 0,008369 44,925 1 0 0

19 yes yes 2;3 8,27E-05 86,179 2 0 0

13 yes yes 2 0,022347 58,274 1 0 0

46 yes yes 2 0,019542 54,539 1 0 0

90 yes yes 3 0,008116 53,448 1 0 0

530 yes yes 2 1,33E-05 133,16 1 0 0

247 yes yes 2 0,000819 86,498 1 416470 416470

248 yes yes 3 0,009177 47,774 1 839480 839480

283 yes yes 2 0,015191 60,019 1 0 0

153 no no 2 1,94E-07 142,1 1 4386800 4386800

120 yes yes 2 2,91E-05 173,39 1 818020 818020

344 yes yes 2;3 2,53E-11 163,15 2 15354000 15354000

181 yes yes 2;3 4,41E-14 184,66 2 0 0

178 yes yes 2 0,000625 88,78 1 540710 540710

137 yes yes 2 0,000219 138,99 1 2956400 2956400

112 yes yes 2 0,003183 77,185 1 486250 486250



108 yes yes 2 1,63E-13 211,77 1 21173000 21173000

251 yes yes 2 0,004364 79,201 1 764580 764580

466 yes yes 2 0,00136 72,898 1 1084200 1084200

424 yes yes 2 0,008616 65,179 1 360280 360280

61 yes yes 2 0,003043 91,658 1 1090500 1090500

83 yes yes 2 2,44E-07 166,45 1 2877900 2877900

62 yes yes 2 3,15E-06 130,19 1 6416600 6416600

77 yes yes 2 7,30E-06 101,75 1 388740 388740

190 yes yes 2 0,000171 79,029 1 604500 604500

132 yes yes 3 0,004354 86,944 1 1735400 1735400

19 yes yes 2 0,004269 121,09 1 12224000 12224000

598 yes yes 2 8,73E-05 107,11 1 2293000 2293000

169 yes yes 2 0,000928 90,697 1 973840 973840

335 yes yes 2;3 5,16E-18 226,23 2 1646400 1646400

460 yes yes 3 0,031986 32,191 1 278080 278080

358 yes yes 2;3 0,007774 74,841 2 1468100 1468100

290 yes yes 2 0,000553 89,624 1 699920 699920

129 yes yes 2 0,018438 49,343 1 403130 403130

379 yes yes 2 0,000149 102,97 1 0 0

107 yes yes 2 3,49E-20 258,01 1 18537000 18537000

359 yes no 2 1,56E-08 183,89 1 1812900 1812900

144 yes yes 2;3 6,92E-11 176,23 2 7644700 7644700

104 yes yes 2 1,23E-17 237,59 1 71277000 71277000

505 yes yes 2 0,000127 76,678 1 0 0

119 yes yes 2 4,96E-05 133,42 1 1311300 1311300

136 yes yes 2 0,025522 55,353 1 586570 586570

438 yes yes 3 0,006983 55,98 1 9598200 9598200

438 yes yes 2 3,93E-06 119,87 1 313400 313400

369 yes yes 3 0,011302 44,511 1 1421600 1421600

72 yes yes 2 0,000162 107,53 1 797570 797570

289 yes yes 2 0,000665 120,77 1 3890500 3890500

239 yes yes 2 1,55E-07 150,49 1 7819400 7819400

240 yes yes 3 0,003888 65,295 1 7795900 7795900

169 yes yes 2 0,018108 57,267 1 623840 623840

569 yes yes 3 0,001604 62,589 1 906700 906700

145 yes yes 2 6,24E-23 229,93 1 0 0

267 yes yes 2 0,005035 62,166 1 0 0

214 yes yes 2 0,000995 131,09 1 857980 857980

107 yes yes 2 0,003346 65,374 1 0 0

218 yes yes 2 0,004661 67,095 1 243100 243100

311 yes yes 2 0,017601 52,527 1 1015000 1015000

533 yes yes 2 1,73E-06 123,08 1 1323200 1323200

251 yes yes 2 0,036506 47,228 1 146130 146130

203 yes yes 2 0,001912 76,728 1 562100 562100

373 yes yes 2 5,23E-05 120,57 1 302910 302910

460 yes yes 2 0,0241 56,404 1 879280 879280

59 yes yes 2;3 1,02E-28 284,91 2 18144000 18144000

140 yes yes 2;3 0,000374 66,925 2 0 0

77 yes yes 2 0,00087 77,795 1 697510 697510

471 yes yes 2 0,028266 56,043 1 439800 439800



110 yes yes 2 0,004971 109,48 1 1705800 1705800

112 yes yes 2 0,000245 98,942 1 556910 556910

187 yes yes 3 0,002472 56,819 1 0 0

77 yes yes 2;3 1,29E-16 220,37 2 34769000 34769000

138 yes yes 2 1,18E-05 134,49 1 0 0

139 yes yes 3 0,009262 44,612 1 0 0

86 yes yes 2 2,87E-18 195,48 1 0 0

468 yes yes 2;3 0,00028 103,46 2 3623200 3623200

90 yes yes 2 0,006569 63,091 1 0 0

322 yes yes 3 4,02E-05 80,868 1 0 0

349 yes yes 2;3 1,19E-05 115,91 2 0 0

25 yes yes 2 5,30E-06 151,55 1 1622400 1622400

626 yes yes 2 0,014883 83,753 1 592470 592470

164 yes yes 2;3 0,000384 70,907 2 6597400 6597400

99 yes yes 2 0,033444 58,699 1 203970 203970

411 yes yes 2 0,01537 52,636 1 0 0

42 yes no 2 5,92E-05 131,12 1 511210 511210

236 yes no 2 0,001755 117,31 1 693780 693780

410 yes yes 2 0,000942 90,614 1 1494000 1494000

141 yes yes 2 7,38E-08 128,36 1 0 0

267 yes yes 2 0,000159 94,487 1 1193400 1193400

79 yes yes 3 0,00167 67,997 1 1101300 1101300

166 yes yes 2 1,36E-07 138,81 1 0 0

20 yes yes 3 0,001122 88,951 1 1866200 1866200

10 yes yes 2 0,007546 75,652 1 16733000 16733000

15 yes yes 2 1,68E-06 133,23 1 1601200 1601200

83 yes yes 2 3,19E-08 151,07 1 913890 913890

193 yes yes 2 0,000623 77,969 1 901430 901430

142 yes no 2 0,011256 48,216 1 0 0

513 yes yes 4 0,019597 32,366 1 813880 813880

167 yes yes 3 0,031214 17,619 1 683220 683220

267 yes yes 3 0,002605 56,719 1 2649800 2649800

169 yes yes 2 0,004681 77,744 1 6094100 6094100

170 yes yes 2;3 0,000116 115,57 2 32382000 32382000

78 yes yes 2 0,002182 83,182 1 905940 905940

370 yes yes 2 0,01708 50,966 1 569490 569490

261 yes yes 2 0,004023 72,152 1 1306100 1306100

90 yes yes 2;3 0,002668 54,049 2 1418900 1418900

490 yes yes 2 9,93E-10 159,69 1 1537300 1537300

63 yes yes 2 0,005092 66,674 1 1227300 1227300

187 yes yes 2 0,014027 71,501 1 10786000 10786000

178 yes yes 2 0,002616 93,178 1 1932700 1932700

196 yes yes 3 0,010512 47,039 1 0 0

83 yes yes 3 0,026686 34,768 1 1145500 1145500

276 yes yes 2 3,94E-05 113,65 1 21635000 21635000

583 yes no 2 0,000157 99,991 1 1132200 1132200

154 yes yes 2 0,028445 60,478 1 2597100 2597100

60 yes yes 2;3 2,49E-05 95,197 2 26894000 26894000

267 yes yes 2;3 8,73E-18 205,15 2 84864000 84864000

274 yes yes 4 0,016937 33,001 1 778810 778810



116 yes yes 3 0,000519 93,178 1 2003000 2003000

98 yes yes 2 4,34E-09 195,83 1 18755000 18755000

323 yes yes 2 0,015607 82,305 1 49791000 49791000

497 yes yes 4 0,000487 66,365 1 1804100 1804100

508 yes yes 2 0,002576 68,751 1 627060 627060

61 yes yes 2 0,000936 88,78 1 2055300 2055300

29 yes yes 2 0,015081 63,076 1 1082800 1082800

68 yes yes 2 7,96E-10 161,24 1 7754200 7754200

57 yes yes 3 1,35E-05 90,397 1 0 0

257 no no 3 0,030834 32,999 1 885170 885170

83 yes yes 4 0,022824 33,893 1 1475000 1475000

84 yes yes 2;3 3,22E-18 209,23 2 18324000 18324000

89 yes yes 2 7,46E-08 142,57 1 1872700 1872700

103 yes yes 3 0,003114 55,437 1 928560 928560

212 yes yes 2 0,011238 60,657 1 849660 849660

437 yes yes 2 0,030198 63,816 1 4242900 4242900

396 yes yes 2 0,005492 55,094 1 0 0

159 yes yes 2;3 3,70E-10 182,23 2 35893000 35893000

223 yes yes 2 1,23E-07 143,94 1 716140 716140

88 yes yes 4 0,035784 29,534 1 471210 471210

11 yes yes 2 0,004382 95,815 1 7920800 7920800

250 yes yes 3 0,017973 32,484 1 697410 697410

373 yes yes 3 0,000133 81,676 1 0 0

570 yes yes 3;4 0,000176 77,13 2 28087000 28087000

98 yes yes 2 0,032603 58,167 1 447440 447440

146 yes yes 4 0,023748 24,918 1 1411800 1411800

38 yes yes 3 0,001123 86,882 1 17316000 17316000

220 yes yes 3 0,012008 52,009 1 648120 648120

85 yes yes 3 0,006428 80,165 1 1466200 1466200

67 yes yes 2 0,031789 58,782 1 298690 298690

113 yes yes 2 0,027165 56,916 1 813810 813810

71 yes yes 2;3 0,000745 106,67 2 9732500 9732500

48 yes yes 3 0,032439 31,881 1 1058400 1058400

324 yes yes 2 0,025421 50,786 1 1429800 1429800

317 yes yes 2 0,031241 43,958 1 706440 706440

60 yes yes 3;4 1,25E-10 153,68 2 12396000 12396000

73 yes yes 2;3 0,002209 94,363 2 11432000 11432000

196 yes yes 3;4 4,16E-08 119,37 2 6086100 6086100

264 yes yes 3 9,93E-05 86,222 1 0 0

188 yes yes 2;3;4 7,51E-05 105,66 3 78450000 78450000

143 yes yes 2;3 8,65E-08 139,66 2 8563100 8563100

162 yes yes 3 0,00043 74,428 1 615590 615590

106 yes yes 2 0,002608 84,31 1 1703600 1703600

77 yes yes 2 8,46E-05 115,57 1 592640 592640

938 yes no 2 0,037608 45,368 1 0 0

152 yes yes 2 3,60E-08 173,19 1 15650000 15650000

153 yes yes 2;3 0,000993 83,53 2 4000400 4000400

27 yes yes 2 6,12E-07 124,04 1 0 0

137 yes yes 3 0,016645 46,129 1 539740 539740

884 yes yes 3 0,016568 42,243 1 1255000 1255000



545 yes yes 2 9,72E-07 182,39 1 9311600 9311600

124 yes yes 2;3 3,43E-10 164,8 2 2,05E+08 2,05E+08

286 yes yes 3 0,007633 57,785 1 753100 753100

27 yes yes 2 0,000246 137,89 1 952140 952140

314 yes yes 2 0,000692 90,913 1 2296600 2296600

191 yes yes 2 0,001285 126,07 1 80836000 80836000

371 yes yes 2 0,012099 55,011 1 946980 946980

152 yes yes 5 0,036669 12,792 1 1695300 1695300

247 yes yes 2 0,027961 56,258 1 379650 379650

73 yes yes 2 0,024453 66,056 1 1115500 1115500

189 yes yes 2 0,035708 50,791 1 598990 598990

551 yes yes 2 0,004816 85,355 1 21434000 21434000

370 yes no 2;3 0,019042 63,565 2 1688000 1688000

523 yes yes 2 2,40E-13 175,27 1 0 0

14 yes yes 2 0,002118 74,649 1 772700 772700

243 yes yes 2 5,73E-07 136,39 1 963510 963510

13 yes yes 2 0,024879 58,433 1 1312100 1312100

401 yes yes 2 0,014666 69,812 1 673550 673550

392 yes yes 2 3,04E-08 129,2 1 0 0

350 yes yes 2 0,009117 58,98 1 536460 536460

52 yes yes 3 0,002575 86,214 1 2028300 2028300

196 yes yes 3 4,16E-08 124,84 1 3041200 3041200

375 yes yes 3 6,28E-05 82,859 1 3099600 3099600

179 yes yes 2 0,031732 63,565 1 823650 823650

81 yes yes 2 0,000249 106,26 1 1670500 1670500

84 yes yes 2 1,07E-06 139,58 1 1167500 1167500

153 yes yes 2;3 7,91E-05 108,23 2 5337700 5337700

117 yes yes 2 4,26E-06 145,14 1 1852400 1852400

118 yes yes 2 0,026931 37,613 1 0 0

63 yes yes 2 0,000173 95,428 1 223710 223710

238 yes yes 2 0,000348 80,142 1 723160 723160

247 yes yes 3 5,54E-06 98,21 1 1107500 1107500

153 yes yes 2 2,30E-06 136,27 1 0 0

207 yes yes 3 0,00329 83,54 1 1182600 1182600

1473 yes yes 2 0,017636 47,64 1 1598600 1598600

376 yes yes 2 0,005777 70,889 1 1317000 1317000

380 yes yes 3 0,022484 73,877 1 1009400 1009400

60 yes yes 2 0,007 80,737 1 312440 312440

266 yes yes 4 0,028136 32,439 1 1234400 1234400

128 yes yes 2 8,29E-17 217,88 1 17289000 17289000

355 yes no 2 4,98E-06 142,83 1 3834400 3834400

431 yes yes 3 0,017998 40,676 1 485430 485430

181 yes yes 3;4 0,000579 86,262 2 23207000 23207000

464 yes yes 2 1,84E-06 132,31 1 994420 994420

199 yes yes 2 0,013076 57,414 1 613790 613790

440 yes yes 2 0,000125 107,09 1 0 0

119 yes yes 2 0,020129 73,26 1 830860 830860

120 yes yes 2 0,011819 69,628 1 1043900 1043900

197 no no 2 0,001663 83,53 1 2677400 2677400

199 no no 3 0,001398 94,122 1 1550200 1550200



49 yes yes 2 0,031291 48,513 1 58652000 58652000

298 yes yes 2 0,000137 78,419 1 0 0

434 yes yes 2;3 2,21E-10 148,01 2 0 0

439 yes yes 2;3 5,38E-10 125,04 2 0 0

148 yes yes 2 0,000339 98,156 1 487940 487940

74 yes yes 2 0,026418 57,347 1 998890 998890

180 yes yes 3 0,007237 55,011 1 2424800 2424800

76 yes no 2 0,001876 67,646 1 0 0

521 yes yes 2;3 5,05E-11 204,32 2 84692000 84692000

523 yes yes 3;4 2,49E-05 129,76 2 14192000 14192000

310 yes yes 3 0,008309 40,208 1 0 0

873 yes yes 2 0,012029 59,884 1 259610 259610

41 yes yes 2 0,000282 95,094 1 285910 285910

355 yes yes 2 8,46E-05 115,57 1 493450 493450

186 yes yes 3 0,030005 32,254 1 391430 391430

344 yes yes 2 0,03586 47,706 1 551950 551950

307 yes yes 3 0,03718 41,996 1 1571500 1571500

1255 yes yes 3 0,016982 36,504 1 734220 734220

307 yes yes 3 3,98E-05 107,53 1 1079900 1079900

11 yes yes 2 0,000355 133,42 1 1,89E+08 1,89E+08

164 yes yes 3 4,76E-20 181,92 1 0 0

51 yes yes 2 1,75E-05 110,22 1 0 0

150 yes yes 2 3,05E-07 139,49 1 916020 916020

49 yes yes 2 8,78E-06 145,09 1 11901000 11901000

333 yes yes 2 9,16E-08 168,83 1 1445800 1445800

334 yes yes 2;3 0,000175 101,71 2 7618300 7618300

246 yes yes 3 0,00187 67,646 1 893380 893380

38 yes yes 2 1,27E-13 192,4 1 850560 850560

263 yes yes 4 0,037969 1,3129 1 24017 24017

87 yes yes 2 0,001262 66,906 1 578090 578090

325 yes yes 2 0,001609 72,705 1 0 0

41 yes yes 2 0,001149 80,411 1 3264200 3264200

1430 yes no 2 0,002187 101,65 1 447660 447660

90 yes yes 2 0,003378 84,605 1 6974100 6974100

210 yes yes 2 2,01E-06 135,02 1 1417700 1417700

264 yes yes 2;3 1,11E-13 180,93 2 0 0

325 yes yes 2 0,002059 71,98 1 797190 797190

909 yes no 2 1,49E-06 155,26 1 0 0

72 yes yes 2 0,003252 84,31 1 1385100 1385100

285 yes yes 3;4 0,003743 48,288 2 1852100 1852100

188 yes yes 2 0,003613 74,611 1 12106000 12106000

1138 yes yes 3 0,035345 15,401 1 186280 186280

19 yes yes 2 0,000398 73,918 1 0 0

80 yes yes 3 0,000483 72,676 1 3405100 3405100

105 yes yes 2 0,001906 66,636 1 1953800 1953800

421 yes yes 2 0,006439 69,672 1 2229400 2229400

119 yes yes 2 0,037654 49,418 1 1136600 1136600

242 yes yes 2 0,001649 119,75 1 7897000 7897000

102 yes yes 2 3,70E-10 136,38 1 0 0

176 yes yes 2 0,002787 74,987 1 1422400 1422400



229 yes yes 2 0,002119 71,279 1 1060100 1060100

128 yes yes 4 0,010364 42,257 1 9880900 9880900

88 yes yes 2 3,60E-06 148,62 1 76215000 76215000

224 yes yes 2 1,42E-20 259,18 1 1,55E+08 1,55E+08

225 yes yes 2;3 4,34E-22 247,29 2 23485000 23485000

489 yes yes 2 0,002381 67,252 1 784210 784210

32 yes yes 2 0,003558 89,827 1 840860 840860

235 yes yes 2 4,09E-08 142,54 1 8821300 8821300

140 yes yes 2 0,009126 59,265 1 0 0

38 yes yes 2 8,42E-11 196,15 1 9797300 9797300

145 yes yes 2 1,27E-17 211,26 1 1768700 1768700

152 yes yes 2 0,028837 42,185 1 682750 682750

331 yes no 2;3 0,010491 62,287 2 852770 852770

132 yes yes 2 0,000411 99,752 1 705260 705260

107 yes yes 2 0,004143 63,46 1 280670 280670

13 yes yes 2 0,01548 47,606 1 0 0

379 yes yes 2 0,023252 54,784 1 895480 895480

245 yes yes 2 0,023859 59,153 1 1629800 1629800

386 yes yes 2;3 1,26E-11 142,97 2 7782200 7782200

394 yes yes 3 0,036775 24,776 1 166860 166860

367 yes yes 2 4,35E-10 147,49 1 1573300 1573300

149 yes yes 2;3 0,001965 97,734 2 2302000 2302000

201 yes yes 4 0,023791 29,937 1 858680 858680

17 yes yes 2 0,021111 71,296 1 934030 934030

143 yes yes 2 2,01E-21 217,79 1 92033000 92033000

485 yes yes 2 0,008465 61,265 1 754070 754070

17 yes yes 2 1,24E-09 157,74 1 1361900 1361900

398 yes yes 2 0,000566 92,866 1 691100 691100

105 yes yes 2 9,66E-06 140,63 2 2215700 2215700

11 yes yes 2 0,034649 48,602 1 2623300 2623300

318 yes yes 2 2,36E-06 110,38 1 910280 910280

229 yes yes 2 0,001054 99,568 1 22466000 22466000

240 yes yes 2;3 1,22E-05 102,43 2 36045000 36045000

66 yes yes 2;3 0,000555 79,92 2 1808300 1808300

421 yes yes 2 0,000146 101,43 1 814710 814710

252 yes yes 2 0,001012 101,97 1 5665500 5665500

59 yes yes 3 0,009572 57,532 1 0 0

486 yes yes 3 0,015468 41,996 1 0 0

342 yes yes 4 0,002845 52,769 1 1003100 1003100

207 yes yes 3;4 0,002842 69,216 2 3976000 3976000

90 yes yes 3 0,03518 27,481 1 142390 142390

184 yes yes 2 0,000844 111,5 1 1936600 1936600

215 yes yes 2 1,08E-11 191,48 1 0 0

880 yes yes 2 0,00224 73,415 1 340860 340860

123 yes yes 2 0,001081 98,04 1 747490 747490

148 yes yes 2 0,019163 62,466 1 636540 636540

233 yes yes 2 0,002239 99,788 1 988300 988300

245 yes yes 3;4 0,00234 62,203 2 7578500 7578500

492 no no 2 0,002287 98,044 1 3039200 3039200

80 yes yes 2 0,001073 81,448 1 344230 344230



336 yes yes 3 0,008662 46,797 1 0 0

46 yes yes 2 1,90E-05 136,24 1 913120 913120

190 yes yes 2 0,002048 106,68 1 15752000 15752000

63 yes no 2 0,001503 122,28 1 4633000 4633000

151 yes yes 3 0,03201 16,624 1 750860 750860

126 yes yes 2 6,10E-10 175,88 1 6045900 6045900

129 yes yes 2 1,58E-06 124,78 1 736930 736930

45 yes yes 2 1,25E-05 97,271 1 573240 573240

178 yes yes 3 0,036363 27,967 1 1240900 1240900

131 yes yes 3 0,00311 73,233 1 0 0

288 yes yes 2 0,007606 66,989 1 544110 544110

118 yes yes 2 1,24E-13 185,59 1 6097400 6097400

218 yes yes 3 0,001149 81,565 1 3589500 3589500

413 yes yes 2 2,28E-08 143,93 1 560310 560310

518 yes yes 3 0,000182 90,689 1 1117400 1117400

146 yes yes 4 3,07E-05 82,362 1 0 0

353 yes yes 2 1,70E-12 167,35 1 0 0

165 yes yes 2 0,009242 108,09 1 1604300 1604300

599 yes yes 2 0,005344 99,136 1 1050900 1050900

44 yes yes 2 0,007017 77,533 1 1792500 1792500

206 yes yes 2 0,0004 159,28 1 2414100 2414100

49 yes yes 2;3 0,000105 82,267 2 718310 718310

196 yes yes 2 0,000158 101,38 1 0 0

490 yes yes 2 0,02398 59,067 1 816130 816130

494 yes yes 4 0,024549 35,077 1 5763100 5763100

530 yes yes 2 0,006163 70,942 1 1958400 1958400

232 yes yes 3 0,026584 90,15 1 8839100 8839100

236 yes yes 3 0,005962 42,661 1 0 0

214 yes yes 3 3,04E-05 83,871 1 573640 573640

221 yes yes 3 0,032979 25,945 1 1298200 1298200

210 yes yes 2 0,00198 90,149 1 500090 500090

210 yes yes 2 0,007156 41,115 1 0 0

304 yes yes 2 0,000477 89,624 1 6259900 6259900

150 yes yes 2 6,50E-06 142,12 1 2133700 2133700

206 yes yes 2 1,03E-05 114,96 1 498260 498260

200 yes yes 1;2 0,029299 55,314 2 10934000 10934000

501 yes no 3;4 0,000682 66,826 2 4887800 4887800

226 yes yes 2 1,90E-05 136,24 1 3919400 3919400

209 yes yes 2 7,37E-29 286,34 1 69303000 69303000

85 yes yes 2;3 1,13E-09 150,39 2 0 0

343 yes yes 2 9,51E-05 122,55 1 1276200 1276200

210 yes yes 2;3 0,000926 65,189 2 0 0

332 yes yes 2 0,001716 75,998 1 383480 383480

389 yes yes 2 3,48E-05 136,96 1 662090 662090

42 yes yes 2 0,009315 83,948 1 1846400 1846400

20 yes yes 2 0,00398 60,301 1 0 0

330 yes yes 2 0,009491 101,64 1 3250000 3250000

107 yes yes 2;3 0,023092 40,622 2 825000 825000

274 yes yes 2 0,003114 77,597 1 1037200 1037200

118 yes yes 2 0,020514 55,261 1 1044300 1044300



212 yes yes 2 0,008621 64,104 1 3727000 3727000

277 yes yes 2 5,88E-14 214,81 1 7162700 7162700

262 yes yes 2;3 5,15E-30 268,93 3 803120 803120

413 yes yes 2 0,002967 59,585 1 0 0

60 yes yes 2 0,029074 52,725 1 11951000 11951000

11 yes yes 2 0,000238 138,22 1 2606600 2606600

205 yes yes 2 0,00467 74,841 1 0 0

115 yes yes 2 0,012067 76,679 1 560270 560270

14 yes yes 3 0,001999 67,252 1 483510 483510

486 yes yes 3 0,037335 37,327 1 206450 206450

172 yes yes 2 6,66E-08 139,02 1 2662200 2662200

320 yes yes 2 0,024893 51,612 1 251800 251800

492 yes yes 3 0,001061 81,017 1 1162700 1162700

246 yes yes 2;3 6,77E-06 127,02 2 2480400 2480400

186 yes yes 2 0,026596 61,691 1 306190 306190

73 yes yes 2 1,19E-09 158,17 1 1613500 1613500

21 yes yes 3 0,007444 66,893 1 0 0

288 yes yes 3 4,33E-05 77,543 1 0 0

105 yes yes 2 0,001484 84,892 1 2857800 2857800

448 yes yes 2 0,000553 89,624 1 491290 491290

67 yes yes 3 0,018423 34,395 1 1062000 1062000

171 yes yes 2 0,000237 99,732 1 1048000 1048000

97 yes yes 2;3 2,64E-26 237,39 2 62729000 62729000

60 yes yes 4 0,021007 37,366 1 397070 397070

68 yes no 2 4,83E-05 107,15 1 523680 523680

149 yes yes 3 0,000548 90,385 1 1666400 1666400

374 yes yes 2;3 5,02E-05 85,166 2 0 0

225 yes yes 2;3 4,86E-08 131,48 2 1034200 1034200

414 yes yes 2 0,000158 107,97 1 1224700 1224700

392 yes yes 2 0,000586 72,433 1 0 0

149 yes yes 2 0,014073 71,379 1 1170100 1170100

44 yes no 3 0,027454 50,353 1 1000600 1000600

262 yes yes 2 3,06E-10 167,29 1 5781300 5781300

219 yes yes 3 0,007245 51,643 1 570220 570220

638 yes yes 4 0,03109 22,051 1 2139500 2139500

529 yes yes 3 0,012303 38,878 1 1211300 1211300

389 yes yes 3 0,00297 56,121 1 1486600 1486600

157 yes yes 2;3 0,011547 59,067 2 2751500 2751500

531 yes yes 2;3 9,14E-06 97,49 2 685120 685120

300 yes yes 2 1,36E-06 160,52 1 3086500 3086500

304 yes yes 2 0,000544 84,653 1 436580 436580

255 yes yes 2 6,05E-07 124,25 1 0 0

495 yes yes 2 0,000735 117,7 1 956390 956390

215 yes yes 2 0,000261 105,13 1 693320 693320

86 yes yes 3;4 0,000943 104,17 2 4155200 4155200

1368 yes yes 3 0,000438 77,24 1 0 0

378 yes yes 2 3,62E-07 123,62 1 0 0

176 yes yes 3 3,98E-06 115,04 1 785730 785730

266 yes yes 2 0,001542 121,6 1 917860 917860

459 yes yes 2 1,08E-07 146,96 1 2561700 2561700



122 yes yes 2;3 2,98E-08 152,16 2 1,56E+08 1,56E+08

119 yes yes 3 0,021035 35,091 1 783420 783420

456 yes no 3 0,012551 45,764 1 991960 991960

179 yes yes 3;4 3,39E-13 167,35 2 21337000 21337000

249 yes yes 2;3 1,94E-08 119,66 2 0 0

176 yes yes 2;3 4,68E-06 114,55 2 6112200 6112200

54 yes yes 2 2,83E-06 120,54 1 2539200 2539200

90 yes yes 2 0,000367 79,293 1 1081900 1081900

32 yes yes 2 0,000823 87,719 1 619180 619180

159 yes yes 2 0,03702 44,564 1 416400 416400

595 yes yes 2 0,014149 49,708 1 486060 486060

242 yes yes 2 5,56E-19 237,59 1 21738000 21738000

550 yes yes 2 0,002908 82,645 1 0 0

367 yes yes 2 0,001872 82,75 1 0 0

391 yes yes 2 0,007312 71,501 1 0 0

136 yes yes 3 0,037096 32,32 1 244790 244790

1508 yes yes 2 1,44E-08 152,68 1 856650 856650

198 yes yes 2 0,014027 71,501 1 1426100 1426100

181 yes yes 3 0,003576 52,666 1 0 0

32 yes yes 2 0,002868 67,299 1 501960 501960

172 yes yes 2 1,07E-23 278,65 1 2500700 2500700

210 yes yes 3 0,000825 65,416 1 874690 874690

231 yes yes 3 0,000641 67,153 1 993850 993850

903 yes yes 2 0,031506 53,756 1 327450 327450

196 yes yes 2 0,003194 71,888 1 538540 538540

415 yes yes 2 0,000924 132,32 1 94544000 94544000

1082 yes no 2 0,001909 76,759 1 553650 553650

223 yes yes 2 0,002 108,43 1 19989000 19989000

248 yes yes 2 3,99E-15 225,15 1 85361000 85361000

131 yes yes 2 1,26E-07 133,75 1 0 0

178 yes yes 2;3 4,05E-08 179,83 2 12108000 12108000

182 yes yes 3;4 5,18E-05 103,6 2 15101000 15101000

194 yes yes 3;4 0,019563 36,219 2 2257900 2257900

98 yes yes 3 0,020017 28,782 1 744390 744390

506 yes yes 2 2,79E-06 120,92 1 1594400 1594400

136 yes yes 3 0,026395 38,16 1 666320 666320

310 yes yes 2;3 1,07E-08 125,04 2 0 0

70 yes yes 2 0,005531 73,841 1 977220 977220

469 yes no 2 0,000216 101,89 1 747090 747090

132 yes yes 2 0,00016 94,339 1 824660 824660

89 yes yes 3 0,001011 64,705 1 0 0

246 yes yes 2 1,87E-08 182,25 1 1499900 1499900

329 yes yes 2 0,001295 68,413 1 0 0

156 no no 2 9,44E-05 104,22 1 0 0

28 yes yes 2 1,24E-09 153,72 1 982890 982890

249 yes yes 2 9,34E-05 83,666 1 0 0

155 yes yes 2 2,85E-05 131,79 1 42724000 42724000

163 yes yes 2;3 2,88E-25 218,14 2 15884000 15884000

182 yes yes 2 0,00114 94,692 1 1,14E+08 1,14E+08

215 yes yes 2 0,015875 64,73 1 0 0



625 yes no 2 0,005036 107,69 1 1,25E+08 1,25E+08

227 yes yes 3 0,035514 22,826 1 1937100 1937100

59 yes yes 2 8,50E-05 103,88 1 479210 479210

152 yes yes 2 0,000446 92,781 1 1673000 1673000

761 yes yes 2 0,026074 57,59 1 451500 451500

52 yes yes 2 0,010232 81,525 1 729250 729250

90 yes yes 2 0,000337 80,596 1 569450 569450

199 yes yes 4 0,034871 19,912 1 760780 760780

345 yes yes 2;3 0,005787 83,877 2 709810 709810

29 yes yes 2 4,77E-05 93,226 1 0 0

130 yes yes 2 0,031732 63,565 1 277790 277790

44 yes yes 2 0,026257 40,377 1 0 0

167 yes yes 2 0,004876 70,399 1 0 0

52 yes yes 2 8,29E-07 130,47 1 0 0

84 yes yes 2;3 1,77E-17 192,72 4 0 0

310 yes yes 2 0,030313 47,574 1 0 0

442 yes yes 2 0,0246 58,63 1 256300 256300

117 yes yes 2 5,32E-05 132,56 1 823050 823050

192 yes yes 2 0,01823 77,058 1 2000500 2000500

140 yes yes 3 0,003875 45,942 1 459750 459750

75 yes yes 2 0,006327 79,986 1 8262700 8262700

76 yes yes 2;3 3,42E-06 167,12 2 26094000 26094000

81 yes yes 2 4,96E-06 122,52 1 939220 939220

147 yes yes 3 0,000444 131,42 1 1796200 1796200

174 yes yes 2 0,000874 109,79 1 1188200 1188200

1396 yes yes 2 0,029731 64,776 1 716830 716830

62 yes yes 2 0,018372 76,774 1 1779200 1779200

64 yes yes 2 0,001952 128,86 1 688020 688020

76 yes yes 2 0,000716 88,803 1 1042700 1042700

273 yes yes 2 0,007113 77,192 1 34903000 34903000

274 yes yes 2 6,70E-05 150,81 1 18753000 18753000

142 yes yes 3 0,031711 30,569 1 225980 225980

24 yes yes 2 0,01039 68,657 1 835440 835440

502 yes yes 2;3 2,12E-08 132,67 3 386030 386030

140 yes yes 2 6,81E-07 164,13 1 14495000 14495000

37 yes yes 2 0,000126 117,2 1 649780 649780

386 yes yes 2 1,93E-05 164,04 1 3863100 3863100

1154 yes yes 3 0,011078 43,03 1 1609800 1609800

71 yes yes 3 0,000706 102,63 1 556960 556960

108 no no 2 5,65E-05 118,61 1 58389000 58389000

110 no no 2;3 6,96E-08 146,84 2 33669000 33669000

40 yes yes 2 0,000149 96,096 1 1761300 1761300

212 yes yes 4 0,006117 44,312 1 1747200 1747200

134 yes yes 2 0,000282 73,76 1 958310 958310

64 yes yes 2 0,001045 83,856 1 395900 395900

249 yes yes 2 0,000228 80,596 1 1142000 1142000

310 yes yes 2 0,003051 68,355 1 0 0

140 yes yes 3 0,003651 47,806 1 0 0

287 yes yes 3 0,004254 61,649 1 1156200 1156200

122 yes yes 2;3 0,008441 82,831 2 1303400 1303400



274 yes no 3 0,000703 84,169 1 2125900 2125900

113 yes yes 2 0,020784 71,949 1 22941000 22941000

119 yes yes 2;3 4,68E-08 162,48 2 18807000 18807000

274 yes yes 2 0,010525 92,47 1 2520700 2520700

279 yes yes 2;3 6,43E-05 132,56 2 5292400 5292400

280 yes yes 3;4 5,44E-05 103,44 2 35354000 35354000

175 yes yes 2 0,008238 86,794 1 821400 821400

18 yes yes 3 0,008977 46,89 1 475640 475640

759 yes yes 2 5,29E-07 139,49 1 685470 685470

234 yes yes 2 0,023094 57,149 1 1,74E+08 1,74E+08

351 yes yes 2 0,000591 123,79 1 1100700 1100700

147 yes yes 3 0,0285 46,249 1 301310 301310

454 yes yes 2 3,60E-06 121,82 1 1548600 1548600

140 yes yes 2 0,010871 66,19 1 1462600 1462600

96 yes yes 2;3 9,19E-06 134,18 2 6613300 6613300

44 yes yes 2 0,030077 64,567 1 1358000 1358000

200 yes yes 2 0,025024 55,721 1 9806900 9806900

34 yes yes 2 0,021013 61,161 1 217570 217570

128 yes yes 2 8,77E-11 174,21 1 0 0

53 yes yes 2 8,64E-07 129,05 1 3381500 3381500

163 yes yes 2 0,006444 69,65 1 830440 830440

78 yes yes 2 0,000401 87,083 1 0 0

85 yes yes 3 0,002383 57,366 1 0 0

233 yes yes 2 2,09E-06 134,68 1 1582400 1582400

308 yes yes 2 0,000105 106,32 1 427950 427950

212 yes yes 2 0,026275 50,46 1 872010 872010

65 yes yes 2 0,004689 85,807 1 964930 964930

494 yes yes 2 9,59E-06 143 1 1313600 1313600



Reverse Potential contaminantid Protein group IDsMod. peptide IDsEvidence IDsMS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDs

0 40 0 0 0 0

1 242 1 1 1 1 190

2 121 2 2 2 2

3 34 3 3 3 3

4 105 4 4 4 4

5 36 5 5 5 5

6 173 6 6 6 6

7 220 7 7 7 7 178

8 69 8 8 8 8

9 263 9 9 9 9

10 138 10 10 10 10

11 58 11 11 11 11

12 157 12 12 12 12

+ 13 2 13 13 13 13

14 89 14 14 14 14

15 126 15 15 15 15

16 183 16 16 16 16

17 117 17 17 17 17

18 118 18 18 18;19 19

19 194 19 19 20 20

20 78 20 20 21 21 87

21 241 21 21 22 22

22 18 22 22 23 23

23 108 23 23 24 24

24 56 24 24 25 25

25 214 25 25 26;27 26

26 73 26 26;27 28;29 28

27 30 27 28 30 30

28 49 28 29 31 31

29 19 29 30;31;32 32;33;34 33

30 155 30 33 35 35

31 11 31 34;35 36;37 37

32 173 32 36 38 38

33 110 33 37 39 39

34 94 34 38 40 40

35 69 35 39 41 41

36 21 36 40 42 42

37 14 37 41 43 43

38 17 38 42 44 44

39 45 39 43 45 45

40 53 40 44 46 46 45

41 20 41 45 47 47

42 29 42 46;47;48 48;49;50 48

43 29 43 49;50 51;52 51

44 185 44 51 53 53

+ 45 1 45 52 54 54

+ 46 3 46 53 55 55

47 37 47 54 56 56

48 18 48 55 57 57



49 115 49 56 58 58

50 167 50 57 59 59

51 166 51 58 60 60

52 126 52 59 61 61

53 117 53 60 62 62

54 10 54 61 63 63

55 120 55 62 64 64

56 66 56 63 65 65 64

57 75 57 64 66 66 80;81

58 207 58 65 67 67 164

59 131 59 66 68 68

60 63 60 67 69 69

61 63 61 68 70 70

62 37 62 69 71 71

63 40 63 70 72 72

64 40 64 71;72 73;74 74

65 200 65 73 75 75

66 21 66 74 76 76

67 243 67 75 77 77

68 13 68 76 78 78

69 69 69 77 79 79

70 69 70 78 80 80

71 38 71 79 81 81

72 77 72 80 82 82

73 149 73 81 83 83

74 157 74 82 84 84 140

75 145 75 83 85;86 85

76 180 76 84 87;88 87

77 182 77 85 89 89

78 233 78 86 90;91 91

79 178 79 87 92 92

80 146 80 88 93 93

81 114 81 89 94 94

+ 82 5 82 90 95 95

83 102 83 91 96 96

84 18 84 92 97 97

85 77 85 93 98 98

86 148 86 94 99;100 99

87 97 87 95 101 101

88 230 88 96 102 102

89 41 89 97 103;104 103

90 63 90 98 105;106 106

91 233 91 99 107 107

92 65 92 100 108 108

93 29 93 101 109 109 26

94 143 94 102 110 110

95 170 95 103 111;112;113 112

96 62 96 104 114 114

97 214 97 105;106 115;116 116

98 38 98 107 117 117



99 92 99 108 118 118

100 19 100;101 109;110;111119;120;121 120 12

101 133 102 112 122 122

102 198 103 113 123 123

103 108 104 114 124 124

104 40 105 115;116 125;126;127 125

105 214 106 117 128 128 169

106 153 107 118 129 129

107 16 108 119 130 130

108 105 109 120 131 131

109 247 110 121;122 132;133 133

110 210 111 123 134 134

111 111 112 124 135 135

112 146 113 125 136 136

113 103 114 126 137 137

114 96 115 127 138 138

115 137 116 128 139 139

116 137 117 129 140;141 141 117

117 74 118 130 142 142

118 189 119 131 143 143

119 19 120 132 144;145;146;147 146

120 197 121 133;134 148;149 148

121 110 122 135 150 150

122 211 123 136 151 151

123 217 124 137 152 152

124 130 125 138 153 153

125 40 126 139;140 154;155 154

126 29 127 141 156 156

127 154 128 142 157 157

128 192 129 143 158 158 161

129 29 130 144 159 159

130 75 131 145 160 160

131 56 132 146;147 161;162 162

132 41 133 148;149 163;164 163

133 26 134 150 165 165

134 96 135 151 166 166

135 218 136 152 167 167 173

+ 136 4 137 153 168 168

137 92 138 154 169 169

138 57 139 155 170 170

139 162 140 156 171 171

140 206 141 157 172 172

141 206 142 158 173 173

142 105 143 159 174 174

143 110 144 160;161 175;176;177 176

144 223 145 162 178 178 182

145 137 146 163;164 179;180 179 118;119

146 95 147 165 181 181

147 34 148 166 182 182

148 75 149 167 183 183



149 111 150 168 184;185 184

150 41 151 169 186 186

151 41 152 170;171 187;188 188

152 130 153 172 189 189

153 209 154 173 190;191 191

154 162 155 174 192 192

155 95 156 175 193 193 93

156 32 157 176;177 194;195 195

157 50 158 178;179 196;197 196

158 69 159 180 198 198

159 110 160 181 199 199

160 40 161 182 200 200

161 189 162 183 201 201

162 90 163 184 202 202

163 210 164 185 203 203 166

164 113 165 186;187 204;205 204

165 214 166 188 206 206

166 143 167 189 207 207 129

167 97 168 190 208;209 208

168 78 169 191 210 210

169 94 170 192 211 211

170 36 171 193;194 212;213 213

171 36 172 195 214;215 215

172 218 173 196 216 216

173 92 174 197 217 217

174 122 175 198 218 218

175 27 176 199 219 219

176 93 177 200 220 220

177 29 178 201 221;222 222

178 173 179 202 223 223

179 173 180 203;204 224;225 225

180 245 181 205 226;227;228 227

181 74 182 206 229 229

182 97 183 207 230 230

183 239 184 208 231;232 232

184 173 185 209 233 233

185 126 186 210 234 234

186 38 187 211;212 235;236 236

187 232 188 213 237 237

188 190 189 214 238 238

189 97 190 215 239 239

190 214 191 216 240 240 170

191 77 192 217 241;242 242

192 16 193 218 243 243

193 213 194 219 244 244

194 38 195 220 245 245

195 220 196 221;222 246;247 246

196 75 197 223 248 248 82

197 40 198 224 249 249

198 25 199 225 250 250



199 92 200 226 251 251

200 68 201 227 252 252

201 173 202 228 253 253

202 69 203 229 254 254

203 93 204 230 255 255

204 11 205 231 256 256

205 39 206 232 257 257

206 38 207 233 258 258

207 237 208 234 259 259

208 110 209 235 260 260

209 144 210 236 261 261 130

210 137 211 237 262 262

211 137 212 238 263 263

212 95 213 239;240 264;265 265

213 38 214 241 266 266

214 61 215 242 267 267 60

215 171 216 243 268 268 148

216 223 217 244 269 269

217 53 218 245 270;271 270 46

218 150 219 246 272 272

219 19 220 247 273 273 13

220 186 221 248 274 274 156

221 72 222 249 275 275 77

222 72 223 250 276 276 77

223 176 224 251 277 277

224 157 225 252 278 278

225 41 226 253;254 279;280;281 281

226 138 227 255 282 282

227 92 228 256 283 283

228 91 229 257 284 284

229 210 230 258 285 285

230 122 231 259 286 286

231 108 232 260 287 287

232 185 233 261 288 288

233 247 234 262 289 289

234 41 235 263 290 290

235 175 236 264 291 291

236 214 237 265 292 292

237 66 238 266;267 293;294;295;296 293 65

238 33 239 268;269 297;298;299 298

239 95 240 270 300 300

240 63 241 271 301 301

241 19 242 272 302 302

242 24 243 273 303 303

243 32 244 274 304 304

244 99 245 275 305 305

245 38 246 276;277 306;307;308;309 306

246 236 247 278 310 310

247 35 248 279 311 311

248 167 249 280 312 312



249 113 250 281 313 313

250 48 251 282 314 314

251 227 252 283 315 315

252 170 253 284 316 316

253 170 254 285 317 317

254 190 255 286 318 318

255 216 256 287 319 319

256 80 257 288 320 320

257 216 258 289 321 321

258 91 259 290 322;323;324 322

259 262 260 291 325 325

260 231 261 292 326 326

261 92 262 293 327 327

262 160 263 294 328 328

263 77 264 295;296 329;330 329 83

264 241 265 297 331 331

265 11 266 298 332 332 8

266 42 267 299 333 333

267 108 268 300 334 334

268 77 269 301 335 335

269 41 270 302 336 336

270 110 271 303 337 337

271 37 272 304 338 338

272 146 273 305 339 339

273 77 274 306;307 340;341 341

274 144 275 308 342 342

275 96 276 309 343 343

276 41 277 310 344 344

277 110 278 311 345 345

278 217 279 312 346 346

279 64 280 313 347 347

280 98 281 314 348 348

281 112 282 315 349 349 110

282 210 283 316 350 350

283 108 284 317 351 351

+ 284 2;5 285 318 352 352

285 14 286 319 353 353

286 68 287 320 354 354

287 19 288 321;322 355;356;357 357

288 167 289 323 358 358

289 241 290 324 359 359 186;187

290 41 291 325 360 360

291 47 292 326 361 361

292 41 293 327 362;363 363

293 213 294 328 364 364

294 190 295 329 365 365

295 70 296 330 366 366 76

296 136 297 331 367 367

297 114 298 332 368 368

298 262 299 333 369 369



299 18 300 334 370 370

300 71 301 335 371 371

301 72 302 336;337 372;373 373

302 72 303 338 374 374

303 138 304 339 375 375

+ 304 4 305 340 376 376

305 63 306 341 377 377

306 41 307 342 378;379 378

307 80 308 343 380 380

308 19 309 344 381 381

309 92 310 345 382 382

310 41 311 346 383 383

311 159 312 347 384 384 141

312 36 313 348 385 385

313 209 314 349 386 386

314 24 315 350 387 387 22

315 157 316 351 388 388

316 14 317 352;353 389;390;391;392 389

317 108 318 354 393 393

318 217 319 355 394 394 172

319 39 320 356 395 395

320 178 321 357 396 396

321 29 322 358 397 397

322 176;164 323 359 398 398

323 173 324 360 399 399

324 66 325 361 400;401 400

325 96 326 362 402 402

326 186 327 363 403 403

327 61 328 364 404 404

328 100 329 365 405 405 101

329 69 330 366 406 406

330 66 331 367 407 407

+ 331 5 332 368 408 408

+ 332 2 333 369 409 409

333 50 334 370 410 410

334 256 335 371 411 411

+ 335 4 336 372 412 412

+ 336 4 337 373 413 413

+ 337 5 338 374 414 414

338 184 339 375 415 415

339 130 340 376 416 416

340 34 341 377 417 417

341 38 342 378;379 418;419 419

342 19 343 380;381 420;421 420

343 262 344 382 422 422 198;199

344 220 345 383 423 423 179

345 49 346 384 424 424

346 49 347 385 425 425

347 41 348 386;387 426;427 427

348 116 349 388 428 428



349 95 350 389 429 429

350 95 351 390 430 430

351 102 352 391 431 431

352 137 353 392;393 432;433 433

353 177 354 394 434 434

354 256 355 395 435 435

355 41 356 396 436 436

356 94 357 397;398 437;438 437

357 173 358 399 439;440 439

358 173 359 400;401 441;442 442

359 75 360 402 443 443

360 75 361 403;404 444;445 445

361 97 362 405 446 446

362 56 363 406 447;448 448

363 153 364 407 449;450 449 136

364 21 365 408 451 451

365 12 366 409 452 452

366 38 367;368 410;411;412453;454;455;456;457;458;459;460453 36

367 144 369 413 461 461

368 78 370 414 462;463 463

369 56 371 415;416 464;465 464

370 28 372 417 466 466

371 44 373 418 467 467

372 38 374 419 468;469;470 468

+ 373 6 375 420;421 471;472 471

374 35 376 422 473;474 473

375 35 377 423 475 475

376 37 378 424 476 476 35

377 222 379 425 477 477

378 214 380 426 478 478 171

379 69 381 427 479 479

+ 380 3 382 428 480 480

381 102 383 429;430 481;482;483;484 481

382 106 384 431 485 485

383 19 385 432;433 486;487;488 486

384 90 386 434 489 489

385 106 387 435 490 490

386 135 388 436 491 491

387 190 389 437 492 492

388 50 390 438 493 493

389 66 391 439;440 494;495 495 66;67

390 66 392 441;442 496;497 496 66;67

391 64 393 443 498 498

392 69 394 444;445 499;500 499

393 116 395 446;447 501;502;503 502

394 53 396 448 504 504

395 38 397 449 505 505

396 138 398 450 506 506

397 68 399 451 507 507

398 38 400 452;453 508;509 508



399 131 401 454 510 510

400 168 402 455 511 511

401 40 403 456 512 512

402 96 404 457 513 513

403 187 405 458 514 514

+ 404 6 406 459 515 515

405 122 407 460 516 516

+ 406 4 408 461 517 517

407 65 409 462 518 518

408 146 410 463 519 519

409 186 411 464 520 520

410 56 412 465 521 521

411 122 413 466 522 522

412 121 414 467 523 523

413 137 415 468 524 524

414 137 416 469 525 525

415 189 417 470 526 526

416 9 418 471 527 527

417 72 419 472 528 528 78

418 32 420 473 529 529

419 197 421 474;475 530;531 530

420 23 422 476 532 532

421 110 423 477 533 533

422 234 424 478;479 534;535;536 536

423 186 425 480 537 537

424 146 426 481 538 538 132;133

425 50 427 482 539 539

426 191 428 483 540 540

427 106 429 484 541 541 104

428 156 430 485 542 542

429 148 431 486 543 543

430 150 432 487 544 544

431 178 433 488 545 545

432 55 434 489 546 546

433 173 435 490 547;548 548

434 106 436 491 549 549

435 106 437 492 550 550

436 32 438 493 551 551

437 104 439 494 552 552

438 14 440 495 553 553

439 227 441 496 554 554

+ 440 2;5 442 497 555 555

441 209 443 498 556 556 165

442 225 444 499;500 557;558 557

443 144 445 501 559 559

444 11 446 502 560 560

445 38 447 503 561 561

446 255 448 504 562 562

447 124 449 505 563 563

448 96 450 506 564 564



449 51 451 507 565 565

450 19 452 508 566 566

451 94 453 509 567 567

452 132 454 510 568 568

453 245 455 511 569;570 570 193

454 140 456 512;513 571;572 571

455 169 457 514 573 573

456 228 458 515 574 574

457 191 459 516;517 575;576;577;578 576

458 19 460 518 579 579

459 19 461 519;520 580;581 581

460 56 462 521;522 582;583;584 583 53

+ 461 0 463 523 585 585 0

462 75 464 524;525 586;587 587

463 75 465 526;527 588;589 588

+ 464 4 466 528 590 590

465 38 467 529;530 591;592;593 593

466 95 468 531 594 594 94

467 230 469 532 595 595

468 110 470 533 596 596

469 110 471 534;535 597;598 598

470 77 472 536;537 599;600 600

471 231 473 538 601 601

472 253 474 539 602 602 195

473 228 475 540 603 603

474 131 476 541 604;605 604

475 68 477 542;543 606;607 606

476 178 478 544 608 608 155

477 173 479 545 609 609 151

478 241 480 546 610 610 188;189

479 240 481 547 611 611

480 72 482 548 612;613 612 79

481 92 483 549 614 614

482 155 484 550 615 615 137

483 19 485 551;552 616;617;618 616 14

484 133 486 553 619 619

485 64 487 554 620 620

486 77 488 555 621 621

487 218 489 556 622 622 174

488 209 490 557 623 623

489 184 491 558 624 624

490 127 492 559 625 625

491 185 493 560 626 626

492 91 494 561 627 627

493 137 495 562 628 628

494 69 496 563 629 629

495 41 497 564 630 630

496 63 498 565 631 631 63

497 123 499 566 632 632

498 217 500 567 633 633



499 55 501 568 634 634

500 95 502 569 635 635

501 95 503 570;571 636;637 637

502 60 504 572 638 638

503 21 505 573 639 639

504 66 506 574 640 640

505 249 507 575 641 641

506 155 508 576 642 642 138

507 148 509 577 643 643

508 186 510 578;579 644;645 645

509 145 511 580 646;647 646

510 186 512 581 648 648

511 144 513 582 649 649

512 229 514 583 650 650

513 94 515 584 651 651

514 169 516 585 652 652

515 40 517 586;587 653;654 653

516 73 518 588 655 655

517 75 519 589 656 656 80;81

518 77 520 590;591 657;658 658

519 69 521 592 659 659

520 66 522 593;594 660;661;662;663 660 65

521 238 523 595 664 664

522 74 524 596 665 665

523 77 525 597;598 666;667 667

524 27 526 599 668 668

525 63 527 600 669 669

526 36 528 601 670 670

527 23 529 602 671 671

528 41 530 603;604 672;673 672

529 44 531 605 674 674

530 19 532 606;607;608675;676;677;678;679;680;681;682;683;684;685;686;687680

531 42 533 609 688 688

532 136 534 610 689 689

533 69 535 611 690 690

534 217 536 612 691 691

535 171 537 613 692 692 149

536 102 538 614 693 693

537 38 539 615;616 694;695 694

538 38 540 617 696 696

539 137 541;542 618;619;620697;698;699 698 120

540 167 543 621 700 700

541 248 544 622 701 701

542 19 545 623;624 702;703 703

543 190 546 625 704 704 158;159

544 119 547 626 705 705

545 261 548 627 706 706

546 57 549 628 707 707

547 91 550 629 708 708

548 173 551 630 709 709



549 161 552 631 710 710

550 32 553 632;633 711;712 711

551 31 554 634 713 713

552 66 555 635;636 714;715 714

553 66 556 637;638 716;717 716

554 108 557 639 718 718

+ 555 5 558 640 719 719

556 57 559 641 720 720

557 102 560 642 721 721

+ 558 3;1 561 643 722 722

559 232 562 644 723 723

560 40 563 645 724 724

561 91 564 646 725 725

562 53 565 647 726 726

563 65 566 648 727 727

564 97 567 649 728;729;730 728

565 153 568 650 731 731

566 56 569 651 732 732

567 55 570 652 733 733

568 131 571 653 734 734

569 37 572 654 735 735

570 203 573 655 736 736

571 167 574 656 737 737

572 247 575 657 738;739 738

+ 573 8 576 658 740 740

574 93 577 659 741 741

575 246 578 660 742 742

576 96 579 661 743 743

577 11 580 662 744 744

578 11 581 663 745 745

579 138 582 664 746;747 747

580 107 583 665 748 748

581 41 584 666;667 749;750 750

582 215 585 668 751 751

583 46 586 669 752 752

584 190 587 670 753 753

585 185 588 671 754 754

586 29 589 672 755 755

587 29 590 673 756 756

+ 588 3 591 674 757 757

589 50 592 675;676 758;759 759

590 96 593 677 760 760 95

591 135 594 678 761 761

592 254 595 679 762 762 196

593 57 596 680 763 763 55;56

594 122 597 681 764 764

595 58 598 682 765 765

596 37 599 683 766 766

597 57 600 684 767 767

598 50 601 685;686 768;769 768



599 38 602 687 770 770

600 232 603 688 771 771

601 122 604 689 772 772

602 237 605 690 773 773

603 58 606 691 774 774

604 152 607 692 775 775

605 106 608 693 776 776

606 167 609 694 777 777

+ 607 0 610 695 778 778

608 110 611 696 779 779 106

609 50 612 697;698 780;781 781

610 50 613 699;700 782;783 783

611 110 614 701;702 784;785;786;787 785

612 31 615 703 788 788 28

613 11 616 704 789 789 8

614 232 617 705 790 790

615 252 618 706 791 791

616 244 619 707 792 792 192

617 226 620 708 793 793

618 116 621 709 794 794

619 259 622 710;711 795;796 796

620 123 623 712 797 797

621 69 624 713 798 798

622 145 625 714 799 799

623 115 626 715 800 800

624 218 627 716;717 801;802;803 803

625 110 628 718 804 804 107

626 110 629 719 805 805 107

627 48 630 720 806 806

628 172 631 721 807 807 150

629 131 632 722 808 808

630 19 633 723 809 809

631 41 634 724 810 810

632 211 635 725 811 811

633 183 636 726 812 812

634 19 637 727;728;729;730;731813;814;815;816;817;818;819;820;821818

635 19 638 732 822 822

636 40 639 733 823;824 823

637 14 640 734 825 825 9

638 106 641 735 826 826

639 66 642;643 736;737 827;828 828 68

640 201 644 738 829 829

641 79 645 739 830 830 89

642 165 646 740 831 831 143;144

643 29 647 741 832 832

644 108 648 742 833 833

645 82 649 743 834 834

646 93 650 744 835 835

647 63 651 745 836 836

648 25 652 746 837 837



649 14 653 747 838 838

650 185 654 748 839 839

651 142 655 749;750 840;841;842;843 840

652 78 656 751;752 844;845 845

653 190 657 753 846 846

654 123 658 754 847 847

655 11 659 755 848 848

656 24 660 756 849 849

657 193 661 757 850 850

658 130 662 758;759 851;852 851 116

659 248 663 760 853 853

660 220 664 761 854 854

661 165 665 762 855 855

662 245 666 763 856 856

+ 663 5 667 764 857 857

664 226 668 765 858 858

665 40 669 766;767 859;860;861;862;863861

666 173 670 768 864 864

667 116 671 769 865 865

668 37 672 770;771 866;867;868;869 868

669 139 673 772 870 870

670 90 674 773 871 871 91

671 81 675 774 872 872

672 140 676 775 873 873

673 19 677 776;777;778874;875;876;877;878877

674 67 678 779 879 879

675 167 679 780 880 880

+ 676 2 680 781 881 881

677 31 681 782 882;883 882

678 36 682 783 884 884

679 29 683 784 885;886 885

680 227 684 785 887 887

681 221 685 786 888 888 181

682 69 686 787 889 889

683 202 687 788 890 890

684 217 688 789 891 891

685 132 689 790 892 892

686 157 690 791 893 893

687 137 691 792 894 894

688 40 692 793 895 895

689 40 693 794;795 896;897 897

690 151 694 796 898 898

691 87 695 797 899 899

692 71 696 798 900 900

693 221 697 799 901 901

+ 694 0 698 800 902 902

695 237 699 801 903 903

696 193 700 802 904 904

697 48 701 803 905 905

698 82 702 804 906 906



+ 699 7 703 805 907 907

700 40 704 806 908 908

701 226 705 807 909 909 184

702 89 706 808 910 910

703 94 707 809 911 911

704 125 708 810 912 912

705 225 709 811 913 913

706 200 710 812 914 914

707 131 711 813 915 915

708 96 712 814 916 916

709 35 713 815 917 917

710 19 714 816;817 918;919 919

711 84 715 818 920 920

712 166 716 819 921 921 146

713 77 717 820 922 922

714 21 718 821 923 923

715 122 719 822 924 924

716 62 720 823 925 925

717 40 721 824;825 926;927;928;929 928 38

718 223 722 826 930 930

719 38 723 827 931;932 931

720 105 724 828 933 933

721 105 725 829 934 934

722 210 726 830 935 935

723 169 727 831 936 936

724 9 728 832 937 937 7

725 102 729 833 938 938 102

726 137 730 834 939 939 120

727 212 731 835 940 940 167

728 94 732 836 941;942 942 92

729 31 733 837 943 943 29

730 27 734 838 944 944 25

731 57 735 839 945 945 57;58;59

732 66 736 840 946 946 69;70;71

733 83 737 841 947 947 90

734 140 738 842;843 948;949;950;951;952;953;954948 122;123;124;125

735 223 739 844 955 955 183

736 220 740 845 956 956 180

737 128 741 846 957 957 114;115

738 97 742 847 958 958 97

739 110 743 848 959 959

740 110 744 849 960 960

741 137 745 850 961 961 121

742 15 746 851 962 962

743 110 747 852 963 963

744 41 748 853;854 964;965 964

745 105 749 855;856 966;967 966 103

746 43 750 857 968 968

747 35 751 858 969 969

748 164 752 859 970 970



749 29 753 860 971 971

750 152 754 861 972 972

751 210 755 862 973 973

752 209 756 863 974 974

753 225 757 864 975 975

754 49 758 865 976 976

755 73 759 866 977 977

756 181 760 867 978;979 978

757 51 761 868 980 980

758 76 762 869 981 981

759 29 763 870 982 982

760 63 764 871 983 983

761 109 765 872 984 984

762 105 766 873;874 985;986 985

+ 763 2 767 875 987 987

764 218 768 876;877 988;989;990 990

765 166 769 878 991 991

766 114 770 879 992 992

767 146 771 880 993 993 134

768 50 772 881 994 994

+ 769 5 773 882 995 995

770 173 774 883;884 996;997 996

771 137 775 885 998 998

772 96 776 886 999 999 96

773 262 777 887 1000 1000

774 34 778 888 1001 1001

775 96 779 889 1002 1002

776 181 780 890 1003 1003

777 171 781 891 1004 1004

778 58 782 892 1005 1005

779 110 783 893 1006 1006

780 40 784 894 1007 1007

781 40 785 895 1008 1008

782 84 786 896 1009 1009

783 123 787 897 1010 1010

784 36 788 898 1011 1011 32

+ 785 2 789 899 1012 1012 2;3

786 173 790 900 1013 1013

787 155 791 901 1014 1014 139

788 61 792 902 1015 1015

789 97 793 903 1016 1016

790 37 794 904 1017 1017

791 122 795 905 1018 1018

792 129 796 906 1019 1019

793 195 797 907 1020 1020

794 123 798 908 1021 1021

795 50 799 909;910 1022;1023 1022

796 77 800 911;912 1024;1025;10261024 84;85

797 59 801 913 1027 1027

798 68 802 914 1028 1028



799 75 803 915 1029 1029

800 217 804 916 1030 1030

801 199 805 917 1031 1031 162;163

802 95 806 918;919 1032;1033 1032

803 69 807 920 1034 1034 73

804 69 808 921 1035 1035 73

805 55 809 922 1036 1036 50;51

806 171 810 923;924 1037;1038 1037

807 163 811 925 1039 1039 142

+ 808 3 812 926 1040 1040 4;5

809 40 813 927;928 1041;1042 1042 39

810 210 814 929 1043 1043

811 167 815 930 1044 1044

812 173 816 931;932 1045;1046;1047;1048;10491045

813 151 817 933 1050 1050

814 218 818 934 1051 1051 175;176

815 215 819 935 1052 1052

816 153 820 936 1053 1053

817 38 821 937 1054 1054

818 95 822 938 1055 1055

819 29 823 939 1056 1056

820 171 824 940 1057 1057

821 57 825 941 1058 1058 59

822 219 826 942 1059 1059

823 11 827 943 1060 1060

824 225 828 944 1061 1061

825 15 829 945 1062 1062

826 42 830 946 1063 1063

827 54 831 947 1064 1064 49

828 106 832 948 1065 1065

829 35 833 949 1066 1066

830 191 834 950 1067 1067

831 28 835 951 1068 1068

832 28 836 952;953 1069;1070 1070

833 85 837 954 1071 1071

834 27 838 955 1072 1072

+ 835 4 839 956 1073 1073

836 77 840 957;958 1074;1075;1076;1077;10781076

837 69 841 959 1079 1079

838 34 842 960 1080 1080

839 77 843 961 1081 1081

840 129 844 962 1082 1082

841 232 845 963 1083 1083 185

842 242 846 964 1084 1084

843 77 847 965 1085 1085

844 31 848 966 1086 1086

845 24 849 967 1087 1087

846 95 850 968;969 1088;1089 1088

847 29 851 970;971 1090;1091;10921092

848 29 852 972 1093 1093



849 232 853 973 1094 1094

850 95 854 974 1095 1095

851 38 855 975 1096 1096

852 38 856 976 1097;1098;10991098

853 58 857 977 1100 1100

854 29 858 978 1101 1101

855 81 859 979 1102 1102

856 78 860 980 1103 1103

857 116 861 981 1104 1104 111

+ 858 3 862 982 1105 1105

859 92 863 983 1106 1106

860 29 864 984;985 1107;1108 1107

861 196 865 986 1109 1109

862 48 866 987 1110 1110

863 170 867 988 1111 1111

864 24 868 989 1112 1112

865 97 869 990 1113;1114 1114 98

866 40 870 991;992 1115;1116 1116

867 210 871 993 1117 1117

868 95 872 994 1118 1118

869 213 873 995 1119 1119

870 79 874 996 1120 1120

871 102 875 997 1121 1121

872 56 876 998;999 1122;1123 1122

873 36 877 1000 1124 1124

874 137 878 1001 1125 1125

875 234 879 1002 1126;1127 1126

876 157 880 1003 1128 1128

877 52 881 1004 1129 1129

878 110 882 1005 1130 1130

879 176 883 1006 1131 1131

880 11 884 1007;1008 1132;1133 1133

881 144 885 1009 1134 1134

882 104 886 1010 1135 1135

883 51 887 1011 1136 1136

884 95 888 1012;1013 1137;1138 1138

885 257 889 1014;1015 1139;1140 1139

886 173 890 1016;1017 1141;1142 1142

887 38 891 1018 1143 1143 37

888 38 892 1019;1020;10211144;1145;11461144

889 38 893 1022;1023 1147;1148 1147

890 211 894 1024 1149 1149

891 16 895 1025 1150 1150

892 166 896 1026 1151 1151

893 145 897 1027 1152 1152

894 41 898 1028 1153 1153

895 41 899 1029;1030 1154;1155 1155

896 110 900 1031 1156 1156 108

897 140 901 1032 1157 1157

898 138 902 1033 1158 1158



899 38 903 1034 1159 1159

900 29 904 1035;1036 1160;1161;1162;11631161

901 191 905 1037 1164 1164

902 232 906 1038 1165 1165

903 197 907 1039 1166 1166

904 66 908 1040 1167 1167

905 167 909 1041 1168 1168

906 115 910 1042 1169 1169

907 105 911 1043 1170 1170

908 257 912 1044 1171 1171

909 82 913 1045 1172 1172

910 56 914 1046 1173 1173

+ 911 3 915 1047;1048 1174;1175 1175

912 69 916 1049 1176 1176 74

913 205 917 1050 1177 1177

914 141 918 1051 1178 1178

915 167 919 1052 1179 1179

916 24 920 1053 1180;1181 1181

917 218 921 1054 1182 1182 177

918 86 922 1055 1183 1183

919 88 923 1056 1184 1184

920 173 924 1057 1185 1185

921 62 925 1058 1186 1186

922 140 926 1059 1187 1187

923 258 927 1060 1188 1188

924 258 928 1061 1189 1189

925 214 929 1062;1063 1190;1191 1190

926 102 930 1064 1192 1192

927 102 931 1065 1193 1193

928 147 932 1066 1194 1194

929 105 933 1067 1195 1195

930 105 934 1068 1196 1196

931 75 935 1069 1197 1197

932 62 936 1070 1198 1198

933 108 937 1071 1199 1199

+ 934 2 938 1072 1200 1200

+ 935 5 939 1073 1201 1201

936 58 940 1074 1202 1202

937 76 941 1075 1203 1203

938 40 942 1076 1204;1205 1204

+ 939 2 943 1077 1206 1206

940 79 944 1078 1207 1207

941 50 945 1079;1080 1208;1209 1208

+ 942 3 946 1081 1210 1210

943 133 947 1082 1211 1211

944 45 948 1083 1212 1212 41

945 91 949 1084 1213 1213

946 91 950 1085 1214 1214

+ 947 2 951 1086 1215 1215

+ 948 2 952 1087 1216 1216



949 234 953 1088 1217 1217

950 248 954 1089 1218 1218 194

951 19 955 1090;1091 1219;1220;12211220 15

952 19 956 1092;1093 1222;1223;1224;1225;1226;1227;12281222 15

953 191 957 1094 1229 1229

+ 954 2 958 1095 1230 1230

955 135 959 1096 1231 1231

956 22 960 1097 1232 1232 21

957 38 961 1098;1099 1233;1234 1234

958 38 962 1100;1101 1235;1236 1235

959 56 963 1102 1237 1237 54

960 85 964 1103 1238 1238

961 204 965 1104 1239 1239

962 191 966 1105 1240 1240

963 217 967 1106 1241 1241

964 194 968 1107 1242 1242

965 37 969 1108 1243 1243

966 108 970 1109 1244 1244

967 186 971 1110 1245 1245

968 29 972 1111 1246;1247 1247

969 29 973 1112 1248;1249;1250;12511248 27

970 62 974 1113 1252 1252 61;62

971 224 975 1114 1253 1253

972 73 976 1115 1254 1254

+ 973 3 977 1116 1255 1255

+ 974 3 978 1117;1118 1256;1257 1257

975 69 979 1119 1258 1258

976 73 980 1120 1259 1259

+ 977 6 981 1121 1260 1260

978 37 982 1122 1261 1261

979 97 983 1123 1262 1262 99

980 102 984 1124 1263 1263

981 108 985 1125 1264 1264

982 41 986 1126 1265 1265

983 210 987 1127 1266 1266

984 38 988 1128;1129 1267;1268 1268 37

985 235 989 1130 1269 1269

986 31 990 1131 1270 1270 30;31

987 178 991 1132 1271 1271

988 122 992 1133;1134 1272;1273 1272

989 38 993 1135 1274 1274

990 145 994 1136 1275 1275

991 77 995 1137 1276 1276 86

992 241 996 1138 1277 1277

993 102 997 1139 1278;1279 1279

994 63 998 1140 1280 1280

995 144 999 1141 1281 1281

996 56 1000 1142 1282 1282

997 144 1001 1143 1283 1283

998 53 1002 1144 1284;1285 1284



999 186 1003 1145 1286 1286

1000 41 1004 1146 1287 1287

1001 66 1005 1147 1288 1288

1002 38 1006 1148 1289 1289

1003 38 1007 1149;1150 1290;1291 1291

1004 154 1008 1151 1292;1293 1292

1005 35 1009 1152 1294 1294

1006 78 1010 1153 1295 1295

1007 146 1011 1154 1296 1296 135

1008 73 1012 1155 1297 1297

1009 196 1013 1156 1298 1298

1010 196 1014 1157 1299 1299

1011 76 1015 1158;1159 1300;1301;13021301

1012 91 1016 1160 1303 1303

1013 208 1017 1161 1304;1305 1305

1014 141 1018 1162 1306 1306 128

1015 81 1019 1163 1307 1307

1016 94 1020 1164 1308 1308

1017 173 1021 1165;1166 1309;1310;1311;13121310

1018 58 1022 1167 1313 1313

1019 91 1023 1168 1314 1314

1020 190 1024 1169;1170 1315;1316 1315

1021 214 1025 1171 1317 1317

1022 136 1026 1172 1318 1318

1023 38 1027 1173 1319;1320 1320

1024 131 1028 1174 1321 1321

1025 106 1029 1175 1322 1322

1026 193 1030 1176 1323 1323

1027 19 1031;1032 1177;1178 1324;1325 1325 16

1028 39 1033 1179 1326 1326

1029 241 1034 1180 1327 1327

1030 137 1035 1181 1328 1328

1031 137 1036 1182;1183 1329;1330 1330

1032 92 1037 1184;1185 1331;1332 1331

1033 68 1038 1186 1333 1333

1034 214 1039 1187 1334 1334

1035 144 1040 1188 1335 1335 131

1036 111 1041 1189 1336 1336 109

1037 102 1042 1190 1337 1337

1038 232 1043 1191;1192 1338;1339 1339

1039 101 1044 1193 1340 1340

1040 31 1045 1194 1341 1341

1041 69 1046 1195 1342 1342 75

1042 174 1047 1196 1343 1343

1043 112 1048 1197 1344 1344

1044 198 1049 1198 1345 1345

+ 1045 4 1050 1199 1346 1346

1046 24 1051 1200;1201 1347;1348 1347

+ 1047 2 1052 1202 1349 1349

1048 83 1053 1203 1350 1350



+ 1049 4 1054 1204 1351 1351 6

1050 103 1055 1205 1352 1352

1051 78 1056 1206 1353 1353

1052 33 1057 1207 1354 1354

1053 161 1058 1208 1355 1355

1054 36 1059 1209 1356 1356

1055 173 1060 1210 1357;1358 1357

1056 122 1061 1211 1359;1360 1359

1057 34 1062 1212 1361 1361

1058 15 1063 1213 1362 1362 10

+ 1059 2 1064 1214 1363 1363

1060 69 1065 1215 1364 1364

1061 225 1066 1216 1365 1365

1062 106 1067 1217 1366;1367 1367

1063 115 1068 1218 1368 1368

1064 44 1069 1219 1369 1369 40

1065 165 1070 1220 1370 1370 145

1066 220 1071 1221 1371 1371

1067 97 1072 1222 1372 1372

1068 44 1073 1223 1373 1373

1069 130 1074 1224 1374 1374

1070 179 1075 1225;1226 1375;1376;13771375

1071 232 1076 1227 1378 1378 185

1072 173 1077 1228 1379 1379

1073 173 1078 1229 1380 1380

1074 214 1079 1230 1381 1381

1075 19 1080 1231 1382 1382

1076 262 1081 1232 1383 1383 200

1077 241 1082 1233 1384 1384

1078 131 1083 1234 1385 1385

1079 172 1084 1235 1386 1386

1080 53 1085 1236 1387 1387 47;48

1081 110 1086 1237 1388 1388

1082 91 1087 1238 1389 1389

1083 106 1088 1239 1390;1391;1392;1393;13941393

1084 50 1089 1240;1241 1395;1396 1395

1085 31 1090 1242;1243 1397;1398 1397

1086 110 1091 1244 1399 1399

1087 19 1092 1245 1400;1401;14021400

1088 21 1093 1246;1247 1403;1404 1403 20

1089 189 1094 1248 1405 1405

1090 24 1095 1249;1250 1406;1407 1407 23

1091 119 1096 1251 1408 1408

1092 117 1097 1252 1409 1409

1093 191 1098 1253 1410 1410

1094 49 1099 1254 1411 1411 42;43

1095 78 1100 1255 1412 1412

1096 211 1101 1256;1257 1413;1414 1413

1097 186 1102 1258 1415 1415

1098 224 1103 1259 1416 1416



1099 57 1104 1260 1417;1418 1418

1100 19 1105 1261 1419 1419

1101 19 1106;1107 1262;1263;12641420;1421;1422;14231420 17

1102 127 1108 1265 1424 1424 113

1103 173 1109 1266 1425 1425

1104 94 1110 1267 1426 1426

1105 110 1111 1268 1427 1427

+ 1106 0 1112 1269 1428 1428

1107 250 1113 1270 1429 1429

1108 51 1114 1271 1430 1430

1109 132 1115 1272 1431 1431

+ 1110 5 1116 1273 1432 1432

1111 210 1117 1274 1433 1433

1112 69 1118 1275;1276 1434;1435 1435

1113 32 1119 1277 1436 1436

1114 35 1120 1278 1437 1437

1115 196 1121 1279 1438 1438

1116 24 1122 1280 1439 1439 24

1117 44 1123 1281 1440 1440

1118 158 1124 1282 1441 1441

1119 175 1125 1283 1442 1442

1120 187 1126 1284 1443 1443

1121 38 1127 1285;1286 1444;1445;1446;14471444

1122 130 1128 1287 1448 1448

1123 215 1129 1288 1449 1449

1124 251 1130 1289 1450 1450

1125 186 1131 1290;1291 1451;1452 1452 157

1126 143 1132 1292;1293 1453;1454;1455;14561456

1127 69 1133 1294 1457 1457

1128 68 1134 1295 1458 1458 72

1129 106 1135 1296 1459 1459

1130 9 1136 1297 1460 1460

1131 139 1137 1298 1461 1461

1132 203 1138 1299 1462 1462

1133 214 1139 1300 1463 1463

1134 189 1140 1301 1464 1464

1135 106 1141 1302 1465 1465

1136 69 1142 1303;1304 1466;1467 1466

1137 178 1143 1305;1306 1468;1469 1469

1138 218 1144 1307 1470 1470

1139 198 1145 1308 1471;1472 1472

1140 242 1146 1309 1473;1474 1474 191

1141 157 1147 1310 1475 1475

1142 134 1148 1311 1476 1476

1143 190 1149 1312;1313 1477;1478 1478

1144 108 1150 1314 1479 1479 105

1145 97 1151 1315 1480 1480

1146 146 1152 1316 1481 1481

+ 1147 3 1153 1317 1482 1482

1148 69 1154 1318 1483 1483



1149 19 1155 1319;1320 1484;1485 1484

1150 185 1156 1321 1486 1486

1151 31 1157 1322 1487 1487

1152 40 1158 1323;1324 1488;1489 1489

1153 36 1159 1325;1326 1490;1491 1490 33;34

1154 32 1160 1327;1328 1492;1493;14941494

1155 106 1161 1329 1495 1495

1156 16 1162 1330 1496;1497 1497

1157 104 1163 1331 1498 1498

1158 198 1164 1332 1499 1499

1159 160 1165 1333 1500 1500

1160 32 1166 1334 1501;1502 1501

1161 173 1167 1335 1503 1503 152

1162 97 1168 1336 1504 1504 100

1163 167 1169 1337 1505 1505 147

1164 101 1170 1338 1506 1506

1165 108 1171 1339 1507 1507

1166 130 1172 1340 1508 1508

1167 78 1173 1341 1509 1509 88

1168 207 1174 1342 1510 1510

1169 139 1175 1343 1511;1512 1511

1170 64 1176 1344 1513 1513

1171 48 1177 1345 1514 1514

1172 174 1178 1346 1515 1515

1173 74 1179 1347 1516 1516

1174 19 1180 1348 1517 1517

1175 145 1181 1349 1518 1518

1176 32 1182 1350 1519;1520 1519

1177 29 1183 1351 1521;1522;15231522

1178 32 1184 1352 1524 1524

1179 41 1185 1353;1354 1525;1526 1526

1180 41 1186 1355;1356 1527;1528 1527

1181 144 1187 1357;1358 1529;1530 1530

1182 129 1188 1359 1531 1531

1183 131 1189 1360 1532 1532

1184 121 1190 1361 1533 1533

1185 56 1191 1362;1363 1534;1535;15361536 54

1186 200 1192 1364 1537 1537

1187 31 1193 1365 1538 1538

1188 167 1194 1366 1539 1539

1189 126 1195 1367 1540 1540 112

1190 124 1196 1368 1541 1541

1191 173 1197 1369 1542;1543;1544;15451544 153

+ 1192 3;1 1198 1370 1546 1546 1

1193 188 1199 1371 1547 1547

1194 51 1200 1372 1548 1548 44

1195 38 1201 1373 1549 1549

1196 38 1202 1374;1375 1550;1551 1551

1197 19 1203 1376 1552;1553 1552

1198 55 1204 1377 1554 1554 52



1199 31 1205 1378 1555 1555

1200 42 1206 1379 1556 1556

1201 149 1207 1380 1557;1558;15591558

1202 43 1208 1381 1560 1560

1203 108 1209 1382 1561 1561

1204 200 1210 1383 1562 1562

1205 169 1211 1384 1563 1563

1206 41 1212 1385 1564 1564

1207 186 1213 1386;1387 1565;1566 1565

1208 213 1214 1388 1567 1567 168

1209 172 1215 1389 1568 1568

1210 260 1216 1390 1569 1569 197

1211 95 1217 1391 1570 1570

1212 15 1218 1392 1571 1571 11

1213 20 1219 1393;1394;1395;13961572;1573;1574;1575;15761574 18;19

1214 173 1220 1397 1577 1577 154

1215 131 1221 1398 1578 1578

1216 62 1222 1399 1579 1579

1217 91 1223 1400 1580 1580

1218 78 1224 1401 1581;1582 1581

1219 66 1225 1402 1583 1583

1220 66 1226 1403;1404 1584;1585 1585

1221 106 1227 1405 1586 1586

1222 62 1228 1406 1587 1587

1223 29 1229 1407 1588 1588

1224 108 1230 1408 1589 1589

1225 24 1231 1409 1590 1590

1226 24 1232 1410 1591 1591

1227 141 1233 1411 1592 1592

1228 66 1234 1412 1593 1593

1229 66 1235 1413 1594;1595 1595

1230 42 1236 1414 1596 1596

1231 242 1237 1415 1597 1597

1232 19 1238;1239 1416;1417;14181598;1599;16001598 12

1233 41 1240 1419 1601 1601

1234 87 1241 1420 1602 1602

+ 1235 2 1242 1421 1603 1603

1236 145 1243 1422 1604;1605 1604

1237 16 1244 1423 1606 1606

1238 66;28 1245 1424 1607 1607

1239 66;28 1246 1425;1426 1608;1609 1609

1240 210 1247 1427 1610 1610

1241 58 1248 1428 1611 1611

1242 181 1249 1429 1612 1612

1243 199 1250 1430 1613 1613

1244 186 1251 1431 1614;1615 1614

1245 191 1252 1432 1616 1616 160

1246 77 1253 1433 1617 1617 84;85

1247 106 1254 1434 1618 1618

1248 16 1255 1435;1436 1619;1620 1619



1249 153 1256 1437 1621 1621

1250 32 1257 1438 1622;1623 1622

1251 32 1258 1439;1440 1624;1625 1625

1252 56 1259 1441 1626 1626

1253 56 1260 1442;1443 1627;1628 1628

1254 56 1261 1444;1445 1629;1630 1630

1255 57 1262 1446 1631 1631

1256 124 1263 1447 1632 1632

1257 96 1264 1448 1633 1633

1258 29 1265 1449 1634 1634

1259 21 1266 1450 1635 1635

1260 200 1267 1451 1636 1636

1261 102 1268 1452 1637 1637

1262 129 1269 1453 1638 1638

1263 24 1270 1454;1455 1639;1640 1639

1264 56 1271 1456 1641 1641

1265 197 1272 1457 1642 1642

1266 158 1273 1458 1643 1643

1267 140 1274 1459 1644 1644 126

1268 91 1275 1460 1645 1645

1269 67 1276 1461 1646 1646

1270 140 1277 1462 1647 1647 127

1271 140 1278 1463 1648 1648 127

1272 138 1279 1464 1649 1649

1273 80 1280 1465 1650;1651 1650

1274 190 1281 1466 1652 1652

1275 76 1282 1467 1653 1653

1276 106 1283 1468 1654 1654
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Sequence N-term cleavage windowC-term cleavage windowAmino acid beforeFirst amino acidSecond amino acidSecond last amino acidLast amino acidAmino acid after

AADLLDRR NRRRKRKRAADLLDRRAADLLDRRVNKVSSLQR A A R R V

AAFLGSEVRTKPVLKKKAAFLGSEVAFLGSEVRLRDDTLPKK A A V R L

AAFVVDK IAQQDAQRAAFVVDKARAAFVVDKARQEKQGMR A A D K A

AAIAEEQILNKVASEMNTKAAIAEEQIAEEQILNKQRAKRPISK A A N K Q

AALANVYEYRAQDFEGVRAALANVYELANVYEYRGFLETGNLR A A Y R G

AALLSVGK ENDPEVFKAALLSVGKAALLSVGKIGIIVSATK A A G K I

AALNDPAKAPILINNLLDSGIRNSHQDNLRAALNDPAKNLLDSGIRLMSKNTPIR A A I R L

AANAPVYVTRWHNIDGYKAANAPVYVNAPVYVTRLANPNFEKK A A T R L

AANQGALPPDLSLIVKYPNEQAARAANQGALPPDLSLIVKARHGGCDYR A A V K A

AAPETGIMELENNGLITVSRIVNKPLFKAAPETGIMNGLITVSRDRGVLQEIK A A S R D

AASLSPKDPERKIMSSIEKAASLSPKDLSPKDPERARLLSFVVK A A E R A

AAVEEGILPGGGTALVKDDALNATRAAVEEGILGGGTALVKASRVLDEVR A A V K A

ACTLTFESRLLEVKENRACTLTFESCTLTFESRHQAKSPVRR A C S R H

ADLEMQIESLTEELAYLKLDELTLTKADLEMQIETEELAYLKKNHEEEMKK A D L K K

ADLEMQIESLTEELAYLKKLDELTLTKADLEMQIEEELAYLKKNHEEEMKDK A D K K N

AEAESLYQSKEDIAQKSKAEAESLYQAESLYQSKYEELQITAK A E S K Y

AEGEAESAEFISKERQASVIRAEGEAESAESAEFISKALAKVGDGR A E S K A

AETECQNTEYQQLLDIKEEQLQQIRAETECQNTYQQLLDIKIRLENEIQR A E I K I

AFAEAYR TGTQVFGKAFAEAYRQKAFAEAYRQAASQSVKK A F Y R Q

AFQFFQLNNVPRDPSKTIPKAFQFFQLNFQLNNVPRLFIFKPNSK A F P R L

AFSENITK PTNEGLIKAFSENITKAFSENITKKLQEFPQPK A F T K K

AFSMNPAFQTSHTFSIGSQALPKGLRADLNKAFSMNPAFIGSQALPKYAFSALFAK A F P K Y

AFSPLAEKKLPKENYSKAFSPLAEKFSPLAEKKETKSKYDDK A F K K E

AFTEYTQTRKHSGDRSRAFTEYTQTFTEYTQTRHKDLVSITR A F T R H

AFVSTGDGTVNVKRIALKNYKAFVSTGDGGDGTVNVKEEDYLQQHK A F V K E

AGDASTAKPPPNSTNSSGADNSASSNQREKNAKAKAGDASTAKDNSASSNQ________K A G N Q -

AGDLTEIGEKKRDFEILKAGDLTEIGDLTEIGEKGITLSGGQK A G E K G

AGESGSEGSQSVPIEIPKKYSNDELKAGESGSEGSVPIEIPKKPMSEYVTK A G P K K

AGFAGDDAPRDNGSGMCKAGFAGDDAFAGDDAPRAVFPSIVGK A G P R A

AGFPLQDLEFVQFHPSGIYGSGCLITEGARDGNAMVSRAGFPLQDLCLITEGARGEGGFLVNR A G A R G

AGKLIVK NIRDTALKAGKLIVKNKAGKLIVKNYATKAVDK A G V K N

AGREELER YNEFLYSKAGREELERAGREELERVNV_____K A G E R V

AGVDVDEKGQGKLTDDMLFKAGVDVDEKVDEKGQGKNEETSGEGK A G G K N

AHGGFSVFTGVGERELINNIAKAHGGFSVFVFTGVGERTREGNDLYK A H E R T

AHIPEVLPK________________HIPEVLPKSIPIPAFIM A H P K S

AHQTELTHHLLPRARAYRIIRAHQTELTHLTHHLLPRNEWIKAQER A H P R N

AIADLAVGEAKLAYIGSDKAIADLAVGDLAVGEAKYRLAGSFTK A I A K Y

AIAEDMVLKANDPSSDFYTVALRPAGIFGPGDRMDAYNETKAIAEDMVLGIFGPGDRQLVPGLRQK A I D R Q

AIAMDPHDTTKAPMYQIMKAIAMDPHDMDPHDTTKVSLVFGNVK A I T K V

AIFEILNK FQDVTREKAIFEILNKAIFEILNKSNYDTNRKK A I N K S

AIFTDNSLLPSLIKPVQAAQDVKSLVQTGSKAIFTDNSLVQAAQDVKYIIHFDSIK A I V K Y

AIGVLPQLIIDRTVLFGVARAIGVLPQLLPQLIIDRAVGAPIERR A I D R A

AIGYQWYWKISPAMTIKAIGYQWYWIGYQWYWKYEYSDFINK A I W K Y

AINAGGGATTVLTKASAMRGCKAINAGGGAGATTVLTKDGMTRGPVK A I T K D

AITMEIR ACRDVVSRAITMEIRERAITMEIREGRGVGKKR A I I R E

AKDNSEKLQVQGEEK________________LQVQGEEKKSKQPVNFM A K E K K

AKHVYSESLRQVLKLYQRAKHVYSESHVYSESLRVLKAVKLMR A K L R V

AKQPVKDGPLSTNVEAKNGIKFSLKAKQPVKDGLSTNVEAKLNDKQTGLK A K A K L

AKVSDSGIVTLAYKPDASSQVKAKVSDSGIGIVTLAYKQLLRPGVTK A K Y K Q



ALDADAFQRTDTEAAIKALDADAFQLDADAFQRVLEELLSEK A L Q R V

ALEEANADLEVKASYLDKVRALEEANADANADLEVKIRDWYQRQR A L V K I

ALEEDNQQLQSPTAPPTEEQQVTQQKALEEDNQQSPTAPPTE________K A L T E -

ALEESNYELEGKASYLDKVRALEESNYESNYELEGKIKEWYEKHR A L G K I

ALELKPDYSKKVVEMSTKALELKPDYELKPDYSKVLLRRASAK A L S K V

ALHSEEYANKFRYKRFVRALHSEEYAHSEEYANKSARQPEIYR A L N K S

ALKDKETFEKQNVVTGGRALKDKETFKDKETFEKLLSPLADVR A L E K L

ALQVTPPEHKAVLHGGTKALQVTPPEQVTPPEHKSDIPPPPDK A L H K S

ALSADLAARIPTDAQVKALSADLAALSADLAARSEIPEHVIK A L A R S

ALTTLVYSDNLNLQRFYSGGPLKALTTLVYSSDNLNLQRSAALAFAEK A L Q R S

ALVHHYEECAERFKNTEEGKALVHHYEEHYEECAERVKIQQQQPK A L E R V

ALYIDFWMLGDAARVWPDLDARALYIDFWMWMLGDAARELPGDSWQR A L A R E

AMFGFKKEEGYAKFAFKDKIKAMFGFKKEKKEEGYAKWFAGNLASK A M A K W

ANATFSSEQGNPKEEKSGNRTLVKANATFSSEQGNPKEEK________K A N E K -

ANEFGIK IRKELSTRANEFGIKLRANEFGIKLEDVSITHR A N I K L

ANEFGIKLEDVSITHMTFGPEFTKIRKELSTRANEFGIKLTFGPEFTKAVEQKQIAR A N T K A

ANFTAEEKDKYALALKGEPDFSNKANFTAEEKDKYALALKDKGNQFFRK A N L K D

ANLLSSSNFEATKNQSFIQQKANLLSSSNSSNFEATKKSVLKQVQK A N T K K

ANLLSSSNFEATKKNQSFIQQKANLLSSSNSNFEATKKSVLKQVQDK A N K K S

APAINLRPKFGFMHYAKAPAINLRPPAINLRPKESLLPEMSK A P P K E

APDAHADMGTHEIKLSLLRSPKAPDAHADMDMGTHEIKYAIYPHRGK A P I K Y

APDFVESNTIFNLNTVKNKSVIYNKAPDFVESNIFNLNTVKSSSIEFLLK A P V K S

APGILPR GRSRAQVKAPGILPRRKAPGILPRRSVHEPVQK A P P R R

APGQSTVGLLAQLAKSKVNKTKKAPGQSTVGGLLAQLAKQLGFFGSFK A P A K Q

APILINNLLDSGIRAALNDPAKAPILINNLNLLDSGIRLMSKNTPIK A P I R L

APMTFFETTPIGRLMTNSVLRAPMTFFETFETTPIGRILNRFSNDR A P G R I

APTFFVSQDDNNFETEFFPRIEGKRTLRAPTFFVSQFETEFFPRDSEAERRIR A P P R D

APVPLTLEEQIDNVSLRKGKNQFEKAPVPLTLEQIDNVSLRYGNELEGRK A P L R Y

AQEDVPYLLPYILEAEAAAKLPRNEWIKAQEDVPYLLEAEAAAKEKDELDNIK A Q A K E

AQIGTTDLHIKSIQSGGPRAQIGTTDLGTTDLHIKAEKLVARFR A Q I K A

AQIYDDQLQNYRTLFQATYKAQIYDDQLDDQLQNYRDAGAQDFGK A Q Y R D

AQLDLVIEALNERKAFWEFSKAQLDLVIEVIEALNERKHLINTAPK A Q E R K

AQPTEVSSILEERTRRLASTKAQPTEVSSVSSILEERIKGVSDEAK A Q E R I

AQVNSLIQQNTARVVPPKYTKAQVNSLIQLIQQNTARESSKNLLSK A Q A R E

AQYEEIAQRDSIIAEVKAQYEEIAQQYEEIAQRSKEEAEALK A Q Q R S

ARPVITDLFKLIWATGNKARPVITDLPVITDLFKKIPEQNSSK A R F K K

ASAFPVK NLLSYFTRASAFPVKGRASAFPVKGSPWIEDLR A S V K G

ASALGSLAEVAGSALYKRAPPIDAFRASALGSLAAGSALYKRLSIIINALR A S K R L

ASAPGSVILLENLRPEVEAAVKASAPGSVIVILLENLRYHIEEEGSK A S L R Y

ASEFYYGFAGPKAKFLVFERASEFYYGFYYGFAGPKEKLSSTSTR A S P K E

ASLVYHDGSFNDSRMLTTDNLKASLVYHDGDGSFNDSRLNATLAITK A S S R L

ASNNDATFGIKEIADEKEKASNNDATFNDATFGIKKNDLKKSNK A S I K K

ATFLKDDLPYYVNALADVLYKDREYITLKATFLKDDLALADVLYKTAFKPHELK A T Y K T

ATFSVDSR IGDGLSDRATFSVDSRATFSVDSRDTSLMERVR A T S R D

ATIDILHAK EKLDSKGKATIDILHATIDILHAKVNVLNSKIK A T A K V

ATMNCKLPNSNVNIEFATRAFLQVGAKATMNCKLPVNIEFATRYLPDASSQK A T T R Y

ATTPNVNDPIYFLRFPLVGLPKATTPNVNDNDPIYFLRGVFGCEPRK A T L R G

AVADVWSDLEAEFKSPYDLNGKAVADVWSDSDLEAEFKQQAISKKIK A V F K Q

AVDALVPIGREPVQTGLKAVDALVPIDALVPIGRGQRELIIGK A V G R G

AVGAPIERPKLPQLIIDRAVGAPIERGAPIERPKSFSTEKYKR A V P K S



AVGGEVGASAALAPKEVKYLYLRAVGGEVGAASAALAPKIGPLGLSPR A V P K I

AVGWATAGRYLWDYFNRAVGWATAGVGWATAGRFQPKDFEFR A V G R F

AVHETIAEGKEYATRISKAVHETIAEHETIAEGKHTTRDIGGK A V G K H

AVLDSWVRVELAHEAKAVLDSWVRAVLDSWVRYEASLRQLK A V V R Y

AVLEGKYDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKKDTVASFKAVLEGKYDGIEDVVAKAEKLAAEAK A V A K A

AVQNIILGIYYNSGEVCCAGSRFADAELKKAVQNIILGEVCCAGSRVYVEESIYK A V S R V

AVVAQFNASQLITQRSIVNEVLKAVVAQFNAASQLITQREKVSRLIRK A V Q R E

AWISLAVEGEPVNSPNYFVAKLRDDTLPKAWISLAVESPNYFVAKLAAQIFGSK A W A K L

AYGEGEEHEPVVEIPKKAERDEIKAYGEGEEHEPVVEIPKRPASAYVTK A Y P K R

AYGVSKEDLVDNLKACVSRGMKAYGVSKEDEDLVDNLKVWLELRLRK A Y L K V

AYKIDQLNWKYLAQYFKKAYKIDQLNKIDQLNWKMTHAKDDSK A Y W K M

AYLDELKDVRVENEDQYKAYLDELKDLDELKDVRQELGVPLKK A Y V R Q

CHTIMNCTRNNSMSLYRCHTIMNCTHTIMNCTRTCPKGLNPR C H T R T

CSNTTLPSEPLDTSKRVHVPMEVRCSNTTLPSEPLDTSKRTNTSPGPVR C S K R T

CSSSYKPVKKIISTPAKCSSSYKPVSSSYKPVKFSLPAPEAK C S V K F

DADEQGIHIRAIFESFVRDADEQGIHDEQGIHIRKAGVTIEDR D A I R K

DANNEWFFNRQVTCYGYKDANNEWFFNNEWFFNRERGLPSWSK D A N R E

DAPTFQESALIADKLSINGIGKDAPTFQESESALIADKLLSVMKAGK D A D K L

DDLPYYVNALADVLYKTLKATFLKDDLPYYVNALADVLYKTAFKPHELK D D Y K T

DDSAIKEDSEDKQESGKLDKDANKKDDSAIKEDEDKQESGKSTSTARRTK D D G K S

DEGKHYDTENNFEIQGLPKTLPSANSKDEGKHYDTFEIQGLPKLPNLLSDIK D E P K L

DELATLQARIAEGWIPRDELATLQAELATLQARLGEMIARLR D E A R L

DFADKVYTKRVSLQDIKDFADKVYTFADKVYTKENLEVSGEK D F T K E

DFIQEHVPGPKGEISFISKDFIQEHVPQEHVPGPKESTHLFVCK D F P K E

DFQSYIVSSLPGSTDKALSSNISRDFQSYIVSSLPGSTDKSLDFLNQSR D F D K S

DFYHATPAAFDVQTTTANGIKNINDLLNKDFYHATPATTTANGIKFSLKAKQPK D F I K F

DFYTAEGEYRWPEEIKERDFYTAEGEYTAEGEYRVDARASETR D F Y R V

DGGVFATFVVPPKKSTIPVKRDGGVFATFATFVVPPKYTKAQVNSR D G P K Y

DGPLSTNVEAKLKAKQPVKDGPLSTNVLSTNVEAKLNDKQTGLK D G A K L

DGTHYLSNVRRRFGMKHKDGTHYLSNTHYLSNVRTGLIVAIFK D G V R T

DGVAHLLNRGGSRYATKDGVAHLLNGVAHLLNRFNFQNTNTK D G N R F

DGVYENIPFKMKRSVHFKDGVYENIPVYENIPFKVKGRKTPYK D G F K V

DIAQTLANSSNVVYLPSQHSGGGNSESSGSPNSLLLNIGRIRRLEASKDIAQTLANSLLLNIGR________K D I G R -

DIENQYETQITQIEHEVSSSGQEVQSSAKQLIAKNRKDIENQYETQEVQSSAKEVTQLRHGK D I A K E

DINSQGFK YLENCNPRDINSQGFKDINSQGFKIALELLAKR D I F K I

DKDGNEFMLKPPHGDGLPQRNPLTDKLKDKDGNEFMHGDGLPQRGYDAGENTK D K Q R G

DKDHPNTLHVRSRPLAGGRDKDHPNTLHPNTLHVRGGIPGMFVR D K V R G

DKFVEGLSNNKRWKSLSTKDKFVEGLSVEGLSNNKYKIITGAWK D K N K Y

DKFVEGLSNNKYKRWKSLSTKDKFVEGLSGLSNNKYKIITGAWAAK D K Y K I

DKGNQFFRDKYALALKDKGNQFFRDKGNQFFRNKKYDDAIK D K F R N

DKLAHHSADLSRKKQIIESRDKLAHHSAHHSADLSRVNAFRQKVR D K S R V

DKVATLEQILWRYVTGVIARDKVATLEQTLEQILWRVLRGNLFFR D K W R V

DKVDAVYSSSKDILNAVKDKVDAVYSVDAVYSSS________K D K S S -

DLDDMTFGERSSFDVTERDLDDMTFGDDMTFGERIIYHCKKQR D L E R I

DLFEYTLANQMLTAMAQGYAAEISARDTDANVPRDLFEYTLAYAAEISARRNAMDNASR D L A R R

DLGFGTILNFTTKYYQCGKGRDLGFGTILTILNFTTKIGAGMGEQR D L T K I

DLLAGTAGGIAQVLVGQPFDTTKHDNARVVKDLLAGTAGGQPFDTTKVRLQTSSTK D L T K V

DLQMVSLTLRIATNTGTKDLQMVSLTQMVSLTLRVLHRPEVLK D L L R V

DLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKSLVSKELKDLQSTLDNLTVDDLTKIKPEIDAKK D L T K I

DLVPDLTNFYQQYKLPHMFIVKDLVPDLTNTNFYQQYKSIQPYLQRK D L Y K S



DLYATIFGLRKEYIASRRDLYATIFGYATIFGLRHTYNTKVGR D L L R H

DQDSAVVSSNIKGLFTLFVRDQDSAVVSAVVSSNIKKIVADLKKR D Q I K K

DQDSAVVSSNIKKGLFTLFVRDQDSAVVSVVSSNIKKIVADLKKGR D Q K K I

DQGELIGILNNLGYSKSGEKKSPKDQGELIGILNNLGYSKDQVFKF__K D Q S K D

DQPSVGVTTAFSILDTLKSTLHQLAKDQPSVGVTFSILDTLKSMSYLKIFK D Q L K S

DQQAGESNTATDTGVIHKVSSEIQQKDQQAGESNTDTGVIHKSDEETLIYK D Q H K S

DQSQNENLAQEEKCGPCYGAKDQSQNENLENLAQEEKVCCQDCDAK D Q E K V

DREATFR RREQKLMRDREATFRDRDREATFRDASEAVNSR D R F R D

DRFGNLNVMKWDVPGYKDRFGNLNVRFGNLNVM________K D R V M -

DRNSVIDAIVETHKLNPALSLKDRNSVIDADAIVETHKNLDGYVVNK D R H K N

DSAYTLGQLGLVQFRYIPQEISRDSAYTLGQQLGLVQFRDLNSKVRAR D S F R D

DSGLWGFSTATRNHFSLSYKDSGLWGFSWGFSTATRNVTMIDDLK D S T R N

DSSINIENYLEDAKKLGIMEQKDSSINIENENYLEDAKLIKAVYSDK D S A K L

DSSPINYGEEKNTSFFQIRDSSPINYGPINYGEEKSSELQKSGR D S E K S

DTDYDDFEMRLAAGPVKKDTDYDDFEDYDDFEMRGMALKVEEK D T M R G

DTEIDLSK KSRSKGLRDTEIDLSKDTEIDLSKKPTLDDVLR D T S K K

DTSHGEITLSAPYKHEVLKTVRDTSHGEITITLSAPYKGHFQYCFLR D T Y K G

DTSNMWVKMATEKHAKDTSNMWVKDTSNMWVKISVWVALPK D T V K I

DVALEFKDQGITLMGRAISGSSARDVALEFKDQGITLMGRREQNVAKER D V G R R

DVDGAYMTKNEFVTIKKDVDGAYMTVDGAYMTKVDLQAKLDK D V T K V

DVETNELVRKVIGAEARDVETNELVVETNELVRINAKCVVNR D V V R I

DVFLSQYFFTGLRNLNKEVSRDVFLSQYFQYFFTGLRADLNKAFSR D V L R A

DVHNGYILRSSVEHIMRDVHNGYILVHNGYILRYLHANGASR D V L R Y

DVQPFIPK DIKSWMIKDVQPFIPKDVQPFIPKSLRPSFDEK D V P K S

DVRPILNSFEDKKYLATQQTKDVRPILNSLNSFEDKKNLAEEFDHK D V K K N

DVTTFLNWCAEPEHDERATTSQMAKDVTTFLNWAEPEHDERKRLGLKTVK D V E R K

DVTTFLNWCAEPEHDERKATTSQMAKDVTTFLNWEPEHDERKRLGLKTVIK D V R K R

DWEPQESEELKKGTAIYMARDWEPQESEQESEELKKDIDNGYTLR D W K K D

DYLTTSPVRCSREEFTRDYLTTSPVYLTTSPVRFQVLKLYQR D Y V R F

DYNEDLVDGRLQKTNIIRDYNEDLVDNEDLVDGRSFWPKEIWR D Y G R S

DYRDQGIK KGVPDTARDYRDQGIKDYRDQGIKWVVIGDENR D Y I K W

DYSLGATLNNEQITTVDFFQNVNAFLQVGAKMALSYFAKDYSLGATLAFLQVGAKATMNCKLPK D Y A K A

DYVDQDLRKVEFAAELRDYVDQDLRYVDQDLRKWMPELSKER D Y R K W

DYVELKR GEAIKKSRDYVELKRLRDYVELKRLDTARDIAR D Y K R L

EALNAVHATVKRFAFLDAKEALNAVHANAVHATVKVMGDEFNWK E A V K V

EANPSTQVPQSDTFPNGSKYVSYSLYREANPSTQVDTFPNGSKRKTLVILGR E A S K R

EAYPGDVFYLHSRLLRRPPGREAYPGDVFDVFYLHSRLLERAAKLR E A S R L

ECPNIAGFIKPHIDEALKLITKYGPKECPNIAGFPHIDEALKQLPVFQAHK E C L K Q

EDNFDGVDRDTELTMVREDNFDGVDDNFDGVDRTHKNWRRTR E D D R T

EDVLSAWAGVRPLVRYIEFPVKREDVLSAWAAGVRPLVRDPRTIPADR E D V R D

EDYPNRDDEHWMKESRGAHAREDYPNRDDRDDEHWMKHTLSWQKDR E D M K H

EEGIGSFYSGFTPILFKGGFSRILKEEGIGSFYGFTPILFKQIPYNIAKK E E F K Q

EFDEAYDLFEVQREFTARYEKEFDEAYDLYDLFEVQRVLNNCFSYK E F Q R V

EFINDPR ADLSSNTKEFINDPRNKEFINDPRNPRFAKGGK E F P R N

EGFSHLYK CLTKIVKKEGFSHLYKEGFSHLYKGITSPILMK E G Y K G

EGICGSCAMNIGGRLTFRRSCREGICGSCACAMNIGGRNTLACICKR E G G R N

EGLALSSNISRENSAVAAKEGLALSSNALSSNISRDFQSYIVSK E G S R D

EGNISINSGSGNSSKLVGVGNGKEGNISINSSGSGNSSKSNCC____K E G S K S

EGTVPTDLDQETGLARTLIGPGAKEGTVPTDLDQETGLARLELLGKLEK E G A R L

EGVFYGACSELCGTGHANMPIKQVSALIQREGVFYGACGHANMPIKIEAVSLPKR E G I K I



EGVFYGACSELCGTGHANMPIKIEAVSLPKQVSALIQREGVFYGACIEAVSLPKFLEWLNEQR E G P K F

EHAALEPR NFGEGSSREHAALEPREHAALEPRFLGGFAIIR E H P R F

EHALLAFTLGVRISKDGQTREHALLAFTLAFTLGVRQLIVAVNKR E H V R Q

EIADNLTERNMPNLEQKEIADNLTEIADNLTERQKLPWKTLK E I E R Q

EIDSAIK TVRDYDLKEIDSAIKSKEIDSAIKSIYTGMAMK E I I K S

EIISAYR EKDLAHAREIISAYRHREIISAYRHGELKETTR E I Y R H

EISDAQEIR YEYSSFLKEISDAQEIISDAQEIRLKIMSSIEK E I I R L

EITTSEEIAQVATISANGDSHVGKEFLSANKKEITTSEEINGDSHVGKLLASAMEKK E I G K L

EKDELDNIEVSKLEAEAAAKEKDELDNILDNIEVSK________K E K S K -

EKFYAELAERHMDKINKREKFYAELAFYAELAERKKQEN___R E K E R K

EKPAAQSSLLRRDAEDFSKEKPAAQSSAAQSSLLRLESVVMPVK E K L R L

ELDPENIFPYIQLACLAYRGKDFDKAKELDPENIFQLACLAYRENKFDDCEK E L Y R E

ELDSWFQDVTRSELYAIAKELDSWFQDSWFQDVTREKAIFEILK E L T R E

ELEALVAMKPSQFKEEDILLKKELEALVAMAMKPSQFKIVYYLDSPK E L F K I

ELIVAITSDKATETGAPKELIVAITSIVAITSDKGLCGSIHSK E L D K G

ELIVAITSDKGLCGSIHSQLAKATETGAPKELIVAITSSIHSQLAKAVRRHLNDK E L A K A

ELKDLQSTLDNIQSARPFDELTVDDLTKETESLVSKELKDLQSTLTVDDLTKIKPEIDAKK E L T K I

ELMDENFCRERWFPSSRELMDENFCLMDENFCRREDKKDLWR E L C R R

ELPRPLAEKPEFNSSAKELPRPLAELPRPLAEKCPSIIKKFK E L E K C

ELQEIDASLEPLGGRAEVILNEKELQEIDASSLEPLGGRMLDLQAFVK E L G R M

ELSDLENK EEIKNLEKELSDLENKELSDLENKLGKK____K E L N K L

ELTTEIDNNIEQISSYKAWFNEKSKELTTEIDNIEQISSYKSEITELRRK E L Y K S

ELTYDLLQEMPLLNQTIKRVLDGGKKELTYDLLQPLLNQTIKETLRMHHPK E L I K E

ELVGSHLVEPVPKQEPPEWVRELVGSHLVHLVEPVPKFSKFIHGVR E L P K F

EMSVDALQNYLQVKFNASGLGREMSVDALQLQNYLQVKAVRAKLDER E M V K A

ENAPSIVFIDEIDAIGKRDLFKTARENAPSIVFDEIDAIGKARQKGNFSR E N G K A

ENLEVSGENVVEADLKFADKVYTKENLEVSGENVVEADLKRFVDESLLK E N L K R

ENLEVSGENVVEADLKRFADKVYTKENLEVSGEVVEADLKRFVDESLLSK E N K R F

ENPFGNSIYQQGFYSRRIYQQSVKENPFGNSIYQQGFYSRYVRSETDYK E N S R Y

ENQFSPGRNRLINLLKENQFSPGRENQFSPGRVFTKLLALK E N G R V

EQDPDNVFLANKKKFRKIRKEQDPDNVFDNVFLANKQWAIINGIK E Q N K Q

EQGLQYEDEPLSETAKSYYYKICKEQGLQYEDEPLSETAKYFYEDLKLK E Q A K Y

EQLSFVMNLYYEKAYSFCTPKEQLSFVMNVMNLYYEKSGGSKSDCK E Q E K S

EQQVSVNNNSSHFEAKLSNLPAVKEQQVSVNNNSSHFEAKKLQKSLRTK E Q A K K

ESELLGGTFKRSALKLVRESELLGGTELLGGTFKSTLDREYIR E S F K S

ESEVSGSVASGSSTGVKGGKKTVKKESEVSGSVSGSSTGVKTSNTKVSSK E S V K T

ESIANLDKLRPLPSDLGKESIANLDKIANLDKLRNANGSRSTK E S L R N

ESLMATEK KVAAQKFKESLMATEKESLMATEKHAKDTSNMK E S E K H

ESMSQQNLNETTQKLTMARQIKESMSQQNLNLNETTQKKEDKGNVNK E S Q K K

ESNFLIDFLMGGVSAAVAKPPAPAPKKESNFLIDFGVSAAVAKTAASPIERK E S A K T

ESTLHLVLRLSDYNIQKESTLHLVLSTLHLVLRLRGGIIEPK E S L R L

ETESLVSK KHAMTNAKETESLVSKETESLVSKELKDLQSTK E T S K E

ETGVINLEGESKNDLYREMKETGVINLEINLEGESKVALVFGQMK E T S K V

ETSNFIK SRFQEIVKETSNFIKKKETSNFIKKVGYNPKTK E T I K K

EVAAFAQFGSDLDASTKKLFLAQYREVAAFAQFSDLDASTKQTLVRGERR E V T K Q

EVFEAATR AKTGYGVREVFEAATREVFEAATRASLMGKSKR E V T R A

EVKDEQSYIVIRRKLSKLTREVKDEQSYEQSYIVIRERTHRNTAR E V I R E

EVNCQIVVRSKKKALCKEVNCQIVVVNCQIVVRDFSNAAIKK E V V R D

EVPAEPETQPPVQVKVPAVVNEKEVPAEPETTQPPVQVKKEEVPPVVK E V V K K

EVPAVVNEKVVQDSEPKEVPAVVNEVPAVVNEKEVPAEPETK E V E K E



EVPELLK AHKSDSSREVPELLKFREVPELLKFTCNATHER E V L K F

EVTAALENAAVGLVAGGKGLAPEGSKEVTAALENVGLVAGGKSKLFTPMMK E V G K S

EVYGNATEEEKDMSWRTAREVYGNATEGNATEEEKHSPWFKCKR E V E K H

FACNDQYQKEAPKRATKFACNDQYQACNDQYQKIFKNLFNTK F A Q K I

FADDLSNSQLAKLLEDTPPKFADDLSNSLSNSQLAKKQERATLKK F A A K K

FALAGAIGCGSTHSSMVPIDVVKYSVSDYMKFALAGAIGMVPIDVVKTRIQLEPTK F A V K T

FAQGYELSRVSTKLLIKFAQGYELSAQGYELSRRERNQLRRK F A S R R

FASFIDK QIKTLNNKFASFIDKVKFASFIDKVRFLEQQNK F A D K V

FASFIDKVRQIKTLNNKFASFIDKVASFIDKVRFLEQQNQVK F A V R F

FDDLIAEENPIMQTALRGYKKLGLKFDDLIAEEPIMQTALRRLPEDESYK F D L R R

FDELLEK HTAHIACRFDELLEKNRFDELLEKNDRRSGKKR F D E K N

FEIDTDANVPREQSPSFGKFEIDTDANDTDANVPRDLFEYTLAK F E P R D

FFDMMDEKKKKKKSKRFFDMMDEKFFDMMDEKHAIILPLTR F F E K H

FFIDNLGYDTASRGGYEVFKKFFIDNLGYLGYDTASRYKNSVYMGK F F S R Y

FFLGEENR LVSKSEPKFFLGEENRFFLGEENRVRFIGDSVK F F N R V

FFLGEENRVRLVSKSEPKFFLGEENRLGEENRVRFIGDSVAAK F F V R F

FGDIDTATATPTELSTQPAKAMSKLKEKFGDIDTATELSTQPAKERKDKQENK F G A K E

FGGEEGLLGLCNAKINGSGYGKFGGEEGLLLLGLCNAKSVCFDTLPK F G A K S

FGGYEVFK YSIQGAFKFGGYEVFKFGGYEVFKKFFIDNLGK F G F K K

FGGYEVFKKYSIQGAFKFGGYEVFKGGYEVFKKFFIDNLGYK F G K K F

FGLPHADDVLGLPIGQHIVIKTHNTSMYKFGLPHADDIGQHIVIKANINGKDIK F G I K A

FGSYYLR WDEAHFGKFGSYYLRHKFGSYYLRHEFYHDVHK F G L R H

FIAHADEESPDNVNDIDAKIFKKGSKRFIAHADEENVNDIDAKEQFSSESSR F I A K E

FIGDSVAAIGIPVNKLGEENRVRFIGDSVAAAIGIPVNKASLAQYEVR F I N K A

FILQSGDEFFLKKNDLEQYRFILQSGDESGDEFFLKGDNTDSTSR F I L K G

FISAYDAKPDFVARKCPSIIKKFISAYDAKAKPDFVARSPGRVNLIK F I A R S

FISFFGHAMGGIPVPRAESSFKKRFISFFGHAMGGIPVPRIQDNLKPVR F I P R I

FITFLDAVYDSGGKYVRDEVRRFITFLDAVAVYDSGGKLATTGAADR F I G K L

FKESLMATEKPDKVAAQKFKESLMATESLMATEKHAKDTSNMK F K E K H

FKQEFSNAASGSGERNLSKAFERFKQEFSNAAASGSGERVRKMSFSGR F K E R V

FLDAENDPEVFKVNGKGELKFLDAENDPENDPEVFKAALLSVGKK F L F K A

FLEQQNK ASFIDKVRFLEQQNKVRFLEQQNKVLDTKWALR F L N K V

FLEQQNQVLQTKASFIDKVRFLEQQNQVQNQVLQTKWELLQQMNR F L T K W

FLEQQNQVLQTKWELLQQVDTSTRASFIDKVRFLEQQNQVQQVDTSTRTHNLEPYFR F L T R T

FLEWLNEQIEAVSLPKFLEWLNEQFLEWLNEQ________K F L E Q -

FLGGFAIITKEHAALEPRFLGGFAIIGGFAIITKSFARIHETR F L T K S

FLSQPFAVAEVFTGIPGKERARKIQRFLSQPFAVVFTGIPGKLVRLKDTVR F L G K L

FLVDESPK EQVFSSPKFLVDESPKFLVDESPKIGDFQKCKK F L P K I

FNFQNTNTRGVAHLLNRFNFQNTNTNFQNTNTRSALKLVRER F N T R S

FNYVAVGDVSNLPYLDELVKDFKLGKFNYVAVGDNLPYLDEL________K F N E L -

FQDTLYK VFTEGWPKFQDTLYKKKFQDTLYKKIPLLGPTK F Q Y K K

FQDTLYKK VFTEGWPKFQDTLYKKFQDTLYKKIPLLGPTLK F Q K K I

FQGPALTEEEIYSLFRPSTTIVIKFQGPALTEEEIYSLFRRYGTIIDIK F Q F R R

FQLEVTTPTAAAVGKPLDVVKTRFQLEVTTPPTAAAVGKQVERYNGVR F Q G K Q

FQTNYYREEQKRADKQLLKFQTNYYRENYYREEQKRREKIMDEK F Q Q K R

FSINPFDDIAVEEAIRGIETSGIKFSINPFDDIAVEEAIRIKEKNKSLK F S I R I

FSLPAPEAAQNNWKSSSYKPVKFSLPAPEAEAAQNNWKGKRSVSTNK F S W K G

FSQNAIEEALIQQEQKGLAYDLKKFSQNAIEEALIQQEQKKINKKKAKK F S Q K K

FSQNAIEEALIQQEQKKGLAYDLKKFSQNAIEELIQQEQKKINKKKAKIK F S K K I

FSQNIDLSQGNAASVHVLGRNSNPLKVRFSQNIDLSASVHVLGREGNFLKPMR F S G R E



FSSCGGGGGSFGAGGGFGSRRSGGGGGRFSSCGGGGAGGGFGSRSLVNLGGSR F S S R S

FSSSSGYGGGSSRGGRGGGGRFSSSSGYGGYGGGSSRVCGRGGGGR F S S R V

FTCNATHELVVRREVPELLKFTCNATHEATHELVVRTPRSVRRLK F T V R T

FTDGGLFTLFVRISSAKLDKFTDGGLFTGLFTLFVRDQDSAVVSK F T V R D

FTQAGSEVSALLGRLFIDNIFRFTQAGSEVEVSALLGRIPSAVGYQR F T G R I

FVDESLLSTLPAGKVVEADLKRFVDESLLSLSTLPAGKSLVSKSEPR F V G K S

FVFNPPKPRWAGIKTRKFVFNPPKPVFNPPKPRK_______K F V P R K

FVKPCVVDVAVKRKILQSSKFVKPCVVDCVVDVAVKILRPCNWVK F V V K I

FVPSKPMCVEAFSEYPPLGRSGDAALVKFVPSKPMCSEYPPLGRFAVRDMRQK F V G R F

FVVTAADVIHDFAIPSLGIKVPVDTHIRFVVTAADVAIPSLGIKVDATPGRLR F V I K V

GAFDLCLK TQPFFTARGAFDLCLKGAFDLCLKSPTFVGDLR G A L K S

GAILSGPPGTGKKMGAKIPRGAILSGPPSGPPGTGKTLLAKATAR G A G K T

GALAYIGSDKEDFKYNHKGALAYIGSLAYIGSDKAIADLAVGK G A D K A

GCGANILR EGVGSLFKGCGANILRGCGANILRGVAGAGVIK G C L R G

GDEDPEKLHTLTTSFRVIEIMDQRGDEDPEKLHTLTTSFRIKNLEMGCR G D F R I

GDSSFIAK PRRPVLNKGDSSFIAKGDSSFIAKGVAAGLLFK G D A K G

GDVDLVINYLKGKAISSSRGDVDLVINDLVINYLKSSAGFADKR G D L K S

GEGFMVVTATGDNTFVGRFSSSTVKRGEGFMVVTGDNTFVGRAAALVNKAR G E G R A

GEGGFLVNSEGERCLITEGARGEGGFLVNLVNSEGERFMERYAPTR G E E R F

GENVKEPESEKETAENNDSDSEADTSVKLYYNKKSKGENVKEPESEADTSVKKAEVILNEK G E V K K

GFGPTMLRGGIGAFFKGFGPTMLRGFGPTMLRAAPANGATK G F L R A

GFISPYFITDPKTEGMRFDRGFISPYFIPYFITDPKSSKVEFEKR G F P K S

GFLPSVVGIVVYRDGVAGLYRGFLPSVVGVVGIVVYRGLYFGMYDR G F Y R G

GFSSGSAVVSGGSRGGGGGGFRGFSSGSAVAVVSGGSRRSTSSFSCR G F S R R

GGGGGGYGSGGSSYGSGGGSYGSGGGGGGGRTISGGGSRGGGGGGYGGGGGGGGRGSYGSGGSR G G G R G

GGGGSFGYSYGGGSGGGFSASSLGGGFGGGSRGSSRVCGRGGGGSFGYGGFGGGSRGFGGASGGR G G S R G

GGLIVELGDKNVVKPEIKGGLIVELGLIVELGDKTVDLSISTK G G D K T

GGSGGGGSISGGGYGSGGGSGGRGGRQSGSRGGSGGGGSSGGGSGGRYGSGGGSKR G G G R Y

GGSGGSHGGGSGFGGESGGSYGGGEEASGSGGGYGGGSGKYGGGSGSRGGSGGSHGGYGGGSGKSSHS____R G G G K S

GGSGGSYGGGGSGGGYGGGSGSRGSYGRGSRGGSGGSYGYGGGSGSRGGSGGSYGR G G S R G

GGSISGGGYGSGGGKYGSGGGSKGGSISGGGGYGSGGGKHSSGGGSRK G G G K H

GGSSSGGGYGSGGGGSSSVKHSSGGGSRGGSSSGGGGGGSSSVKGSSGEAFGR G G V K G

GGVNHVSQDLAKEIMTDAIRGGVNHVSQHVSQDLAKREKLTQLSR G G A K R

GHFQLVVKPVSDLSQKGHFQLVVKGHFQLVVKHYEGGKMTK G H V K H

GHFYHVFDEPRKFLGEGERGHFYHVFDYHVFDEPRYYL_____R G H P R Y

GHLENISNNYMIGAINAENKKAGPWLKYRGHLENISNAINAENKKANCVKNVYR G H K K A

GIDAAILR EGVKGLFRGIDAAILRGIDAAILRTGAGSSVQR G I L R T

GIGNLIMK PSGSFKSRGIGNLIMKGIGNLIMKSAIRIQKDR G I M K S

GIRPAINVGLSVSRLEAELFYKGIRPAINVNVGLSVSRVGSAAQVKK G I S R V

GISELGIYPAVDPLDSKDATTVLSRGISELGIYAVDPLDSKSRLLDAAVR G I S K S

GITSPILMEAPKEGFSHLYKGITSPILMPILMEAPKRAIKFSGNK G I P K R

GKDLSPAINYTKKIVADLKKGKDLSPAISPAINYTKLKNAVQNEK G K T K L

GKPNSTVLATTAGALGLLTLDGIISKNHNARFLKGKPNSTVLTLDGIISKKYYSRYDKK G K S K K

GKYTVDQVFAKRHVNDFLKGKYTVDQVTVDQVFAKMRKEGKKPK G K A K M

GLAVNDFLQVKPEQNSSKRGLAVNDFLVNDFLQVKGSNNIFAIR G L V K G

GLCGSIHSQLAKIVAITSDKGLCGSIHSSIHSQLAKAVRRHLNDK G L A K A

GLFLEDESLNSSRIMDEAAERGLFLEDESDESLNSSRSTT_____R G L S R S

GLIHSLVQTGSKAYDTLGEKGLIHSLVQSLVQTGSKAIFTDNSLK G L S K A

GLILTMGSFGGLIPTPLLATYSGSKENKKSGTRGLILTMGSLATYSGSKSFLQGWSNR G L S K S

GLLIDNK LEEQDSRRGLLIDNKLRGLLIDNKLQLLGAKGR G L N K L



GLLIDNKLQLLGAKLEEQDSRRGLLIDNKLKLQLLGAKGSIFAIGDR G L A K G

GLNPGLAIAEIKKNCTRTCPKGLNPGLAILAIAEIKKSLAFA___K G L K K S

GLSLEEIQELWEEGVLPWKFFFVPETKGLSLEEIQEEGVLPWKSEGWIPSSK G L W K S

GLTLEEVNTMWEEGVLPWKLLVVPETKGLTLEEVNEEGVLPWKSASWVPPSK G L W K S

GLYSGLGPQLIGVAPEKIISREGIKGLYSGLGPLIGVAPEKAIKLTVNDK G L E K A

GLYYGSYR VMFMHMAKGLYYGSYRGLYYGSYRSPRVTLWNK G L Y R S

GMALNLEPGQVGIVLFGSDRVEFSSGVKGMALNLEPIVLFGSDRLVKEGELVK G M D R L

GMVGSFK LEPTVYNKGMVGSFKQKGMVGSFKQIIAGEGAK G M F K Q

GNFELLVK TSLDGDTKGNFELLVKGNFELLVKSYPTGNVSK G N V K S

GNFFSSNPISSFVVDTYKPLTAKQSKGNFFSSNPSFVVDTYKQLHSHRQSK G N Y K Q

GPAPLNLEIPAYEFDGDKVIVGDISGRIRKGPAPLNLEDGDKVIVG________K G P V G -

GPHPTEPGANARMLDLLGVRGPHPTEPGTEPGANARQLARIIACR G P A R Q

GPIDAAGR LGNPIDGKGPIDAAGRGPIDAAGRSRAQVKAPK G P G R S

GPYESGSGHSSGLGHQESRGSGRSSSRGPYESGSGGLGHQESRSGQSSGYGR G P S R S

GPYESGSGHSSGLGHRGSGWSSSRGPYESGSGHSSGLGHRESRSGQSSR G P H R E

GSDWLGDQDSIHYMTRWHMYDTVKGSDWLGDQDSIHYMTREAPKSIIEK G S T R E

GSGKHDLVMQHTLQNRFVVIRGPRGSGKHDLVMQHTLQNRANVLYLDCR G S N R A

GSGSGQSPSSGQHGTGFGRQSPGHGQRGSGSGQSPQHGTGFGRSSSSGPYVR G S G R S

GSIDITTTNSYEKQERIEQIKGSIDITTTTTTNSYEKEKLQERLAK G S E K E

GSLGGGFSSGGFSGGSFSRSLRISSSKGSLGGGFSFSGGSFSRGSSGGGCFK G S S R G

GSNNIFAIGDNAFAGLPPTAQVAHQEAEYLAKVNDFLQVKGSNNIFAIQEAEYLAKNFDKMAQIK G S A K N

GSNSMEEGLSTRDERVPLLKGSNSMEEGMEEGLSTRENSLKLEYK G S T R E

GSNVVRPYTPVSDLSQKFAKFVTPKGSNVVRPYPVSDLSQKGHFQLVVKK G S Q K G

GSPWIEDLRRRASAFPVKGSPWIEDLPWIEDLRRLPSTTIVIK G S R R L

GSSPVSPDKRPSWKWYQVSFERGSSPVSPDPDKRPSWKSIIERDKKR G S W K S

GSSSGGGYSSGSSSYGSGGRAFGGSGGRGSSSGGGYSSYGSGGRQSGSRGGSR G S G R Q

GSVPIYWAEINNLKVFSFLQTRGSVPIYWAWAEINNLKYKPNLVLGR G S L K Y

GTFQSSGQNCIGIERALSSIIMRGTFQSSGQQNCIGIERVIVSKENYR G T E R V

GTPNDAYVPPPENKPQKPGGVRGTPNDAYVYVPPPENKLEGSYHWYR G T N K L

GTTFDTQIRDQISKIPKGTTFDTQITTFDTQIRAPPGKTICK G T I R A

GTVTSAEPLDPKDAHNGLLKGTVTSAEPSAEPLDPKSFKRIEKAK G T P K S

GVAGAGVISMYDQLQMILFGKGCGANILRGVAGAGVILQMILFGKKFK_____R G V G K K

GVAGAGVISMYDQLQMILFGKKGCGANILRGVAGAGVIQMILFGKKFK______R G V K K F

GVETLAEAVAATLGPKEGRASLLKGVETLAEAVAATLGPKGRNVLIEQK G V P K G

GVEYLDLEEEQLSSLEGSQGLIPSRHPLAGLDKGVEYLDLESQGLIPSRGWTDDLCYK G V S R G

GVIYDCPNSRLTTPVFGKGVIYDCPNIYDCPNSRLMEQKKFVK G V S R L

GVLQEIRPAKPLYRLITVSRDRGVLQEIRPRPAKPLYRAAFTYLINR G V Y R A

GVSDEANLNETGRSILEERIKGVSDEANLANLNETGRVLAVGDGIK G V G R V

GVSTALVGILSRGDAKGMAKGVSTALVGALVGILSRGKSITTDEK G V S R G

GWDVAFYKPRIYEENGMRGWDVAFYKDVAFYKPRNLYHTIKDR G W P R N

GYDAGENTYQAPPADRHGDGLPQRGYDAGENTYQAPPADRSTVEVKVSR G Y D R S

GYLVAMTGDGVNDAPSLKVVEILQNRGYLVAMTGVNDAPSLKKADTGIAVR G Y L K K

HALIVYDDLSKEWFRDNGKHALIVYDDIVYDDLSKQAVAYRQLK H A S K Q

HAQEAPQFSKLCGGGFLRHAQEAPQFQEAPQFSKVYAILRRER H A S K V

HDLVMQHTLQNRRGPRGSGKHDLVMQHTMQHTLQNRANVLYLDCK H D N R A

HDSNASPNSDSEDGHHHNNKK________________GHHHNNKKECAIEYLKK H D K K E

HEDLVNSIESKVVGTGNIKHEDLVNSILVNSIESKNLSLQTGTK H E S K N

HEFYHDVHPPLGKKFGSYYLRHEFYHDVHDVHPPLGKMLVGLSGYR H E G K M

HGELKETTPEFWRREIISAYRHGELKETTETTPEFWRAKKQLDSTR H G W R A

HGSGSGHSSSYGQHGSGSGWSSSSGRGQSPSRGRHGSGSGHSGWSSSSGRHGSGSGQSR H G G R H



HIGGNSDLETLKKPNVYINGKHIGGNSDLSDLETLKKNGKLAEILK H I K K N

HINIDKPELEGRLRPGRFDRHINIDKPEDKPELEGRKAIFAVHLR H I G R K

HIYQSAAAGLKTGSTATGRHIYQSAAAQSAAAGLKKVTLELGGR H I L K K

HKDGTHYLSNVRFLRRFGMKHKDGTHYLTHYLSNVRTGLIVAIFK H K V R T

HLANDEYPRDKDVKAIRHLANDEYPLANDEYPRSWEISNSWR H L P R S

HLNDQPNADIVTIGDKQLAKAVRRHLNDQPNADIVTIGDKIKMQLLRTR H L D K I

HMDLPEIAAKRLLIPVAKHMDLPEIADLPEIAAKLEQEVQANK H M A K L

HQDTDAFLHSHLARYFDIITIKHQDTDAFLFLHSHLARYPQRYEDGK H Q A R Y

HRTPHEIQEANSVDMSALKDPQTDADRQGKPVFIRHRTPHEIQDPQTDADRVKDPQWLIR H R D R V

HSGQAEGYSYTDANIKKNLHGIFGRHSGQAEGYYTDANIKKNVLWDENNR H S K K N

HSNAAQNVLADMRAFSGGVYRHSNAAQNVQNVLADMRVAVIKESKR H S M R V

HTLSWQK RDDEHWMKHTLSWQKDKHTLSWQKDVAAPVTLK H T Q K D

HVNDFLK ARFALKERHVNDFLKGRHVNDFLKGKYTVDQVR H V L K G

HVSEVGDKLNLKEDIDYLLRHVSEVGDKVGDKLNLKSNSGKSSYR H V L K S

HYSHVDCPGHADYIKVEYETAKRHYSHVDCPPGHADYIKNMITGAAQR H Y I K N

IAAGDGDDDDELWKDVKARIAAGDGDDGDGDDDDE________R I A D E -

IALELLAK DINSQGFKIALELLAKIALELLAKLPLPRDPRK I A A K L

IALPTRVEPKLQRTPGKKIALPTRVELPTRVEPKVFFANERTK I A P K V

IANVVHFYKGSAPNAKRIANVVHFYANVVHFYKSLPQGPAPR I A Y K S

IAPALVTGNTVVLKPLLMWAWKIAPALVTGTGNTVVLKTAESTPLSK I A L K T

IAPGSSVCIVGPSGRIFKNLNFKIAPGSSVCCIVGPSGRGKSTIALLK I A G R G

IAQNEVFGPILVMMKVDVTPEMKIAQNEVFGGPILVMMKAKNTDHCVK I A M K A

IASDFGVLNDAHNGLLKNRLGCFEKIASDFGVLDAHNGLLKGTVTSAEPK I A L K G

IAVVVVAYPATPLIESRSRMMLQRRIAVVVVAYATPLIESRVRFCMSASR I A S R V

IDAITVK SLGEAFKKIDAITVKDKIDAITVKDVKAWAGKK I D V K D

IDDCFSRPTTGVPGRYVRRIKMRIDDCFSRPPTTGVPGRFIRCIDRIR I D G R F

IDHAGHQNDPASQVRFLMVEGSRIDHAGHQNNDPASQVREVLAFDEAR I D V R E

IDLGDTVPGFAAMPESAASKRRNSSVGKIDLGDTVPMPESAASKNEAKKRMKK I D S K N

IDNLTIMTR I D T R

IDSEEAEYIKVSTKFNSRIDSEEAEYSEEAEYIKLLELHLKNR I D I K L

IDSFIQPVIYGYAKNFAHQDPRIDSFIQPVPVIYGYAKTVDAVLNAR I D A K T

IDSVSQLQNVAETTKHVEAVKDRIDSVSQLQQNVAETTKVLFDVSKER I D T K V

IEAVSLPK GHANMPIKIEAVSLPKIEAVSLPKFLEWLNEQK I E P K F

IEISELNR GDSLKEIKIEISELNRIEISELNRVIQRLQGEK I E N R V

IFENCAQMAKKTADMAMKIFENCAQMENCAQMAKDHIAAGGKK I F A K D

IFQSSTKPLWWRNKVIQLQKIFQSSTKPSTKPLWWRHPRSALYLK I F W R H

IGASALGGGLSAWNQPIEVIRDKLNPFEKIGASALGGNQPIEVIRVEMQSKKEK I G I R V

IGDSIQIK SKMIGELKIGDSIQIKIGDSIQIKGPRGNYHYK I G I K G

IGEFESSFLSYLKLDGIELSRIGEFESSFSSFLSYLKSNHNELLTR I G L K S

IGESWVITEGRIKRYTGGRIGESWVITSWVITEGRRLIPEIFQR I G G R R

IGESWVITEGRRIKRYTGGRIGESWVITWVITEGRRLIPEIFQWR I G R R L

IGEVLGIKDQAKLFTLEDAKIGEVLGIKLGIKDQAKLNETLRVAK I G A K L

IGGIGTVPVGRLPLQDVYKIGGIGTVPIGTVPVGRVETGVIKPK I G G R V

IGLFGGAGVGKAPYARGGKIGLFGGAGFGGAGVGKTVFIQELIK I G G K T

IGLKPNDDDKLHLYAATSHKEIGRGLVKIGLKPNDDLYAATSHKWMKMFLGAK I G H K W

IGLSFTTDKDVKTFLTDYRKIGLSFTTDFTTDKDVKAIRHLANDK I G V K A

IGSLKEYK VPDYYGEKIGSLKEYKIGSLKEYKQWLRDCHAK I G Y K Q

IHLFGKPATGDLKALEHNEVKIHLFGKPAKPATGDLKRPFKAPSLK I H L K R

IHPSEEVAKFHLAEKYRIHPSEEVAHPSEEVAKRNKASRMHR I H A K R

IHPSEEVAKRFHLAEKYRIHPSEEVAPSEEVAKRNKASRMHVR I H K R N



IIGSSVLEILAAPNFQTSRFKSSLFHRIIGSSVLEAPNFQTSRRPFDSSRSR I I S R R

IIKDKIEK TQVKEFNKIIKDKIEKIIKDKIEKERNGRLAHK I I E K E

IINEPTAAAIAYGLGAGKISGLNVLRIINEPTAAAYGLGAGKSEKERHVLR I I G K S

IINVIGEPIDERVGRETLGRIINVIGEPIGEPIDERGPIKSKLRR I I E R G

IINVIGEPIDERGPIKVGRETLGRIINVIGEPIDERGPIKSKLRKPIHR I I I K S

IITHPNFNGNTLDNDIMLIKEQFINAAKIITHPNFNDNDIMLIKLSSPATLNK I I I K L

IKDEQDSTLTFRMVLDALLKIKDEQDSTQDSTLTFRRSCREGICK I K F R R

IKDEQDSTLTFRRMVLDALLKIKDEQDSTDSTLTFRRSCREGICGK I K R R S

IKEVRPDIK SAHDAINRIKEVRPDIKEVRPDIKTFSFDDILR I K I K T

IKEWYEK SNYELEGKIKEWYEKHKIKEWYEKHGNSHQGEK I K E K H

IKGSAQINREHLNEGCRIKGSAQINKGSAQINRIQGNLHFAR I K N R I

IKGVSDEANLNETGRVSSILEERIKGVSDEAANLNETGRVLAVGDGIR I K G R V

IKPEIDAK LTVDDLTKIKPEIDAKIKPEIDAKVEEMVKKGK I K A K V

ILASSPNR DTARDIAKILASSPNRILASSPNRVILDNEALK I L N R V

ILEEYDGDIGKELENNLKKILEEYDGDEYDGDIGKMNAEIRRFK I L G K M

ILENALGSKLHLGYNTKILENALGSLENALGSKLAADDIVIK I L S K L

ILIAEGWIPRSNYDTNRKILIAEGWIIAEGWIPRDELATLQAK I L P R D

ILIAEGWIPRDELATLQARSNYDTNRKILIAEGWIELATLQARLGEMIARLK I L A R L

ILKEEGIGSFYSGFTPILFKGLVGGFSRILKEEGIGGFTPILFKQIPYNIAKR I L F K Q

ILKPISTENLTKNRGCMIVRILKPISTEISTENLTKDKIGEFAER I L T K D

ILLQATPSTISADQIQRPLSRRASRILLQATPSISADQIQREILAVPGVR I L Q R E

ILNYTPVSK ________________LNYTPVSKIDEIVEISK I L S K I

ILQESETSNSSKYSKADFFKILQESETSSETSNSSKTLNTIIAIK I L S K T

ILSNEQIYNRESTCSGKKILSNEQIYSNEQIYNRWNLLADDFK I L N R W

ILTQDEIEAHR________________QDEIEAHRSHTLKGGIK I L H R S

ILYGHLDDPHGQDIQRRPFTYAEKILYGHLDDPHGQDIQRGVSYLKLRK I L Q R G

IMSSIEK DAQEIRLKIMSSIEKAKIMSSIEKAASLSPKDK I M E K A

INASNAVITKRLDYLSGKINASNAVIASNAVITKCEEEIKNLK I N T K C

INATQEQSGQDSLEKLIKMNGGRINATQEQSSGQDSLEKLIRQKAKNR I N E K L

IPDIDLIVIR SLKGVKTRIPDIDLIVDIDLIVIRENTEGEFSR I P I R E

IPFSILYSR GRGFATSRIPFSILYSPFSILYSRFAGSAIYMR I P S R F

IPLGQPAPETVGDFFFRDWEIGTIKIPLGQPAPTVGDFFFRVIVKSTDYK I P F R V

IPLLGPTLEDHTPPEDKPNFQDTLYKKIPLLGPTLTPPEDKPN________K I P P N -

IPSAVGYQPTLATDMGLLQEREVSALLGRIPSAVGYQDMGLLQERITTTKKGSR I P E R I

IPVLYVQEGNWAKLDIDKDFRIPVLYVQEVQEGNWAKAMFQILPTR I P A K A

IQDKEGIPPDQQRTIDNVKSKIQDKEGIPGIPPDQQRLIFAGKQLK I Q Q R L

IQLEPTVYNKPIDVVKTRIQLEPTVYLEPTVYNKGMVGSFKQR I Q N K G

IQQEQMGGQTFTLKEEEKEKIRIQQEQMGGGGQTFTLKDYVEGNLPR I Q L K D

IQSVDAVSSAVKPFDVVKSRIQSVDAVSDAVSSAVKKYNWCLPSR I Q V K K

IREEQLAVRDRPDVLAKIREEQLAVREEQLAVRNNDMSTELK I R V R N

IREESSHHDLQIKDLSLEKGRIREESSHHSHHDLQIKEIDTKIEQR I R I K E

IRLENEIQTYRYQQLLDIKIRLENEIQENEIQTYRSLLEGEGSK I R Y R S

IRSDPVLAKEAAKVQQRIRSDPVLARSDPVLAKKIQETLAKR I R A K K

IRVDKDPNFSIKSRGDILVRIRVDKDPNKDPNFSIKNKYDIWYDR I R I K N

ISANNHNISKTLDDVLKKISANNHNIANNHNISKYRIRLTYKK I S S K Y

ISIFYNDPVSSLSFEPSEKPIFNAKMKAGTYPKISIFYNDPEKPIFNAKTIEQSPSFK I S A K T

ISLDHDHVKPKFYDKKRISLDHDHVSLDHDHVKVWWYQVSFR I S V K V

ISSIQDILPALEISNQSRLLLLSEKKISSIQDILLEISNQSRRPLLIIAEK I S S R R

ISTLAVK SARDAPTKISTLAVKVKISTLAVKVHGGSRYAK I S V K V

ISVPDGK DNMRRLSKISVPDGKTKISVPDGKTTERQGQKK I S G K T



ISYKPASFISKLLPEDTKRISYKPASFKPASFISKFIESHKKMR I S S K F

ISYLYEFLR EYSPLLYRISYLYEFLSYLYEFLRSNYDHPNTR I S L R S

ITEVAKPR KWVRSKLKITEVAKPRITEVAKPRTPIAGASPK I T P R T

ITGSTATQLSSFKAKVISSLRITGSTATQATQLSSFKKRNDEARRR I T F K K

ITGSTATQLSSFKKAKVISSLRITGSTATQTQLSSFKKRNDEARRQR I T K K R

ITHNFHMGEKVEGIGLNRITHNFHMGHNFHMGEKFIDESIRVR I T E K F

ITSTDPNADYGKRNVFKDGKITSTDPNADPNADYGKNLAQLLGYK I T G K N

IVAAEGVGSLFKGAFDCLRKIVAAEGVGEGVGSLFKGCGANILRK I V F K G

IVGEAITNHPKNIVSGFGKIVGEAITNEAITNHPKIKKVAFTGK I V P K I

IVGLSELPK GLIKSPIKIVGLSELPVGLSELPKVYDLMEKGK I V P K V

IVGYDDLNQLFWYPEGIAKKRERDHNKIVGYDDLNWYPEGIAKIVLEDGTKK I V A K I

IVNGFGSLMGSKGLNKKAPRIVNGFGSLFGSLMGSKEMVSVEFDR I V S K E

IVTGPLYLPKTKKYKSVRIVTGPLYLTGPLYLPKKDPIDNKFR I V P K K

IVYYLDSPDREDWTGGVGYITKAMKPSQFKIVYYLDSPGGVGYITKDVIKEHLPK I V T K D

IYPLPHMFIVKQNESKQLKIYPLPHMFLPHMFIVKDLVPDLTNK I Y V K D

IYQSAHDAINREDRRQSGKIYQSAHDASAHDAINRIKEVRPDIK I Y N R I

IYSVLPK SFEKIVQKIYSVLPKKKIYSVLPKKKEEMNALK I Y P K K

KAAFLGSEVRGTKPVLKKKAAFLGSEAFLGSEVRLRDDTLPKK K A V R L

KAEVILNEKSEADTSVKKAEVILNEAEVILNEKELQEIDASK K A E K E

KAPGQSTVGLLAQLAKLSKVNKTKKAPGQSTVGLLAQLAKQLGFFGSFK K A A K Q

KDPIDNKFRTGPLYLPKKDPIDNKFDPIDNKFRVNYEVIGNK K D F R V

KEEVPPVVQKTQPPVQVKKEEVPPVVEVPPVVQKTVPHENEKK K E Q K T

KESNFLIDFLMGGVSAAVAKLPPAPAPKKESNFLIDGVSAAVAKTAASPIERK K E A K T

KFVFNPPKPRKWAGIKTRKFVFNPPKVFNPPKPRK_______R K F P R K

KGDKNTIVSSYNRQWDRRDIKKGDKNTIVTIVSSYNRNFTSRNDGK K G N R N

KGEELEIVGHNSTPLKRVERGNLKKGEELEIVGHNSTPLKTTVTGIEMK K G L K T

KGLGNPLLYDGVERQLYAITFRKGLGNPLLLLYDGVERVSLQDIKDR K G E R V

KGPAPLNLEIPAYEFDGDKYDISGRIRKGPAPLNLAYEFDGDKVIVG____R K G D K V

KGPAPLNLEIPAYEFDGDKVIVGYDISGRIRKGPAPLNLDGDKVIVG________R K G V G -

KGSVTSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRQERITTTKKGSVTSVQDATTVLSRGISELGIYK K G S R G

KHLWEER GPDDNHQRKHLWEERIRKHLWEERIEKVNDLKR K H E R I

KIAESLDANLYDVDSSNEGRDLIIKRIRKIAESLDAVDSSNEGRSQQLAKVNR K I G R S

KIALPTRVEPKLLQRTPGKKIALPTRVLPTRVEPKVFFANERTK K I P K V

KIPLLGPTLEDHTPPEDKPNKFQDTLYKKIPLLGPTTPPEDKPN________K K I P N -

KIPVGYSSNDDEDTRYISDKNYRKIPVGYSSSNDDEDTRVKMTDYFAR K I T R V

KIPVGYSSNDDEDTRVKYISDKNYRKIPVGYSSDDEDTRVKMTDYFACGR K I V K M

KIVAAEGVGSLFKDGAFDCLRKIVAAEGVEGVGSLFKGCGANILRR K I F K G

KIVADLKK AVVSSNIKKIVADLKKKIVADLKKGKDLSPAIK K I K K G

KLDNPAIGPMRVQAISLFKKLDNPAIGNPAIGPMRKISLALLAK K L M R K

KLNTNVIR SRDIPYLKKLNTNVIRKLNTNVIRVYAINTTLK K L I R V

KLQESFK QLMQDNEKKLQESFKEKKLQESFKEKRQNSKIK K L F K E

KLSSYAQSHLENTSIKIVLNMFEKKLSSYAQSHLENTSIKVHLRTAVAK K L I K V

KLYCVYVAVGQKNNGSDESKKLYCVYVAVYVAVGQKRSTVAQLVK K L Q K R

KMDEAEQLFYKEKAKISAKKMDEAEQLEAEQLFYKNAETKNLDK K M Y K N

KNPQEAYEEEKKPDLETDIRKNPQEAYEEAYEEEKKTLQKQKSIR K N K K T

KPADLASLLLNSAGDAQGDEAPALKKPNGLSEKKPADLASLGDEAPALKLGDASCAAK K P L K L

KPIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKGPIKSKLRKPIHADPPEILETGIKVVDLLAPYR K P I K V

KPMNEIENLEALASEIQYVMLKAKMRKEGKKPMNEIENEIQYVMLKKKLRPVVRK K P L K K

KPSISPTVGHKRLFELTDRKPSISPTVISPTVGHKYKPDRGVIR K P H K Y

KPTLDDVLKKDTEIDLSKKPTLDDVLTLDDVLKKISANNHNIK K P K K I



KQLDSTVHPDTGKTPEFWRAKKQLDSTVHTVHPDTGKTVLLPFRMK K Q G K T

KTPTQEEGCNCATDSGKAISENNQKKTPTQEEGNCATDSGKNQANIERDK K T G K N

KVAQNVEAGIETTLQAGMVPITDPLMGTPIGIQPTVEGSTTIGAKALIASLWRKVAQNVEAGSTTIGAKYEYRQSVYR K V A K Y

KVDATTITAKLRLKTMVKKVDATTITDATTITAKTGDGDIENK K V A K T

KVSDVLNASRDFADARMKKVSDVLNASDVLNASRNKHVEAVKK K V S R N

KVTAVVESPEGERHPFDPVSKKVTAVVESVESPEGERIVCVKGAPK K V E R I

KWEEELKPLGKGFETGRIKKWEEELKPEELKPLGKVPDQKLFKK K W G K V

KYAGILDCFKLKQGTLDRKYAGILDCAGILDCFKRTATQEGVR K Y F K R

KYAGILDCFKRLKQGTLDRKYAGILDCGILDCFKRTATQEGVIR K Y K R T

KYDTAVKPVIDDATVKPGFDIVARKYDTAVKPVIDDATVKVNKVAIQPR K Y V K V

KYEDEINKRDLVEDYKKKYEDEINKYEDEINKRTAAENDFVK K Y K R T

KYLENCNPRSGFFGLQKKYLENCNPYLENCNPRDINSQGFKK K Y P R D

KYVHFEAEKPKVVIFPRKYVHFEAEYVHFEAEKAVSTMPFFR K Y E K A

LAADDFR LLQIDNARLAADDFRLRLAADDFRLKYENEVAR L A F R L

LAADVPLEPESKPQTASTSKLAADVPLEVPLEPESKAYTSSAQVK L A S K A

LAALTPGFSGADIANVCNEAALIAAREIFDLKNRLAALTPGFEAALIAARSDEDAVKLR L A A R S

LAAQIFGSYNAFEPASRSPNYFVAKLAAQIFGSNAFEPASRLQGIKLLDK L A S R L

LAELIEQDKDVIASIETLDNGKDRGKALYRLAELIEQDIETLDNGKAISSSRGDR L A G K A

LAGAEEWTQNYVALLAQNYHLSSKPCHTRDIKLAGAEEWTQNYHLSSKMSNYLVQNK L A S K M

LAGNASWGELFSSKLAGVEAEKLAGNASWGWGELFSSKTKVLQRLIK L A S K T

LAGNASWGELFSTKMAGIEAEKLAGNASWGWGELFSTKTKVFQRLLK L A T K T

LAGYLTGLVVTTRGTVLEAAKLAGYLTGLTGLVVTTRITDATPASK L A T R I

LAHLEEINSEVNDLSKIEKERNGRLAHLEEINSEVNDLSKSIDRSSKIR L A S K S

LAISLEHTGIFKEDEKLKEKLAISLEHTLEHTGIFKFLKNDPLGK L A F K F

LALLESLGATVNKPDDTSLEKLALLESLGSLGATVNKVKPASIVDK L A N K V

LANPNFEK NAPVYVTRLANPNFEKLANPNFEKQDVKYGSAR L A E K Q

LASYLDK TMQNLNDRLASYLDKVRLASYLDKVRALEESNR L A D K V

LASYLDKVRTMQNLNDRLASYLDKVASYLDKVRALEESNYER L A V R A

LAVQDPNFLKYLRDIKSKLAVQDPNFVQDPNFLKLNIQISKIK L A L K L

LCVPVANQFINLAGYKLKSPVLSKLCVPVANQFINLAGYKKLGLKFDDK L C Y K K

LCVPVANQFINLAGYKKLKSPVLSKLCVPVANQINLAGYKKLGLKFDDLK L C K K L

LDKFTDGGLFTLFVRSGLISSAKLDKFTDGGGLFTLFVRDQDSAVVSK L D V R D

LDSELKNMQDMVEDYRQLKSDQSRLDSELKNMQDMVEDYRNKYEDEINR L D Y R N

LDSNNSSVYYHRNYFDKALKLDSNNSSVNSSVYYHRGQMNFILQK L D H R G

LEATDYATRKTGFKAVRLEATDYATEATDYATRAWPGGCGDR L E T R A

LEFANLTPGLKNTNNLQTKLEFANLTPANLTPGLKNELITSLTK L E L K N

LEFANLTPGLKNELITSLTPGVAKNTNNLQTKLEFANLTPSLTPGVAKSAVLNTTFK L E A K S

LEGIDVFDTKPLDSSRARLELLGKLEGIDVFDTKPLDSSRKGTMKDPIK L E S R K

LELLGKLEGIDVFDTKPLDSSRDQETGLARLELLGKLETKPLDSSRKGTMKDPIR L E S R K

LENEIQTYRQLLDIKIRLENEIQTYENEIQTYRSLLEGEGSR L E Y R S

LENVVKPEIKVGQGKSLKLENVVKPENVVKPEIKGGLIVELGK L E I K G

LETENDGVVGLVKVSLFGIYKLETENDGVDGVVGLVKSLWDSSEKK L E V K S

LETLDNQTMRRNTGLTPKLETLDNQTTLDNQTMRNYMKRYLNK L E M R N

LFAGMSPEMAKNIKPLTTRLFAGMSPEGMSPEMAKKTELIFVDR L F A K K

LFDPYEILGISTSASDRAIKDAATKLFDPYEILISTSASDRDIKSAYRKK L F D R D

LFGVEGTYATALYQAAAKAAAPPPVRLFGVEGTYALYQAAAKNSSIDAAFR L F A K N

LFHTVTR LTDGTKVRLFHTVTRCRLFHTVTRCRLHSHDHR L F T R C

LFLAQYR KQVAGSLKLFLAQYREKLFLAQYREVAAFAQFK L F Y R E

LFLGQGLITKGSIEFVSKLFLGQGLILGQGLITKYGPKECPNK L F T K Y

LFLNELGIYPSPKGAVPNTIRLFLNELGILGIYPSPKGHVIRDYFR L F P K G



LFTLEDAK GDIHTLGKLFTLEDAKLFTLEDAKIGEVLGIKK L F A K I

LGAFNDFLNSASRTRTGKRTRLGAFNDFLDFLNSASRYYQNNWTDR L G S R Y

LGDASCAAPFTSKGDEAPALKLGDASCAACAAPFTSKLANVSAVTK L G S K L

LGEHNIDVLEGNEQFINAAKYKSRIQVRLGEHNIDVEQFINAAKIITHPNFNR L G A K I

LGEMIAR ELATLQARLGEMIARLRLGEMIARLGIDVPSIR L G A R L

LGFYEPIR QIGLNGSRLGFYEPIRLGFYEPIRSSLNQLFFR L G I R S

LGHLLLNPALSLKSTVKKNPKLGHLLLNPLNPALSLKDRNSVIDAK L G L K D

LGHLLLNPALSLKDRSTVKKNPKLGHLLLNPPALSLKDRNSVIDAIVK L G D R N

LGIDVPSIIQVLDTNHTPPTFHRRLGEMIARLGIDVPSIHTPPTFHRTNKFTAGFR L G H R T

LGLGGGGDMPGSELADFVENADGFAEVFPQHKTNIYNAERLGLGGGGDAEVFPQHKYRVVEILQR L G H K Y

LGLKFDDLIAEENPIMQTALRINLAGYKKLGLKFDDLPIMQTALRRLPEDESYK L G L R R

LGPISNLVKYLDKVESKLGPISNLVGPISNLVKSKTAPVSSK L G V K S

LGSDAYVVSRKVGDLISRLGSDAYVVSDAYVVSRSMTQKVSDR L G S R S

LGYHFGPSDAEAVMAPKANHFGADKLGYHFGPSAEAVMAPKAPVASPRPK L G P K A

LHPLAGLDKGMHVDTARLHPLAGLDHPLAGLDKGVEYLDLER L H D K G

LHQLDGIPHAEQKEQIKRLHQLDGIPQLDGIPHA________R L H H A -

LHSHDHKPPVSESSDWQKFHTVTRCRLHSHDHKPSESSDWQKEVSCYGYSR L H Q K E

LIDVITK ________________KLIDVITKVALPIGIIK L I T K V

LIELPLEER IVLEDGTKLIELPLEEIELPLEERYLRLGDVVK L I E R Y

LIKDPTSGKLNYVEVQKLIKDPTSGIKDPTSGKVIGAEARDK L I G K V

LINASESTDRLLDENMMKLINASESTNASESTDRCDWVEKPTK L I D R C

LIPFLEYLATQQTKEADDKLVRLIPFLEYLYLATQQTKDVRPILNSR L I T K D

LIQMEDATDQIEVQKNASYLEERLIQMEDATTDQIEVQKNDLEQYRFR L I Q K N

LKANEELLQAKKDKELEEKLKANEELLNEELLQAKHANEVGLLK L K A K H

LKDTVASFKGIPGKLVRLKDTVASFKDTVASFKAVLEGKYDR L K F K A

LKEFYAQEERSNWDLQKRLKEFYAQEEFYAQEEREAANAGKKR L K E R E

LKNAVQNESVSSPIELNFDAVKSPAINYTKLKNAVQNEELNFDAVKDFKLGKFNK L K V K D

LKNISPHSKGLNNLVPRLKNISPHSKNISPHSKLILGRLVPR L K S K L

LKPEYQEVIKSILIEFHKLKPEYQEVPEYQEVIKEITEKMGNK L K I K E

LKYENEVALRRLAADDFRLKYENEVAYENEVALRQSVEADINR L K L R Q

LLANPETPKFGLFGLVRLLANPETPLANPETPKTMNREWQLR L L P K T

LLDAAVVGQEHYDVASKDPLDSKSRLLDAAVVGEHYDVASKVQETLQTYR L L S K V

LLDNIQEYQLCDNFNHFSLSYKASRLQGIKLLDNIQEYNHFSLSYKDSGLWGFSK L L Y K D

LLDTDTSMVVPVDTHIRLLEEGQLRLLDTDTSMVPVDTHIRFVVTAADVR L L I R F

LLEGEECR VEIATYRKLLEGEECRLLEGEECRMSGDLSSNK L L C R M

LLEKDNQEKEEAKEKKSNLDRLLEKDNQENQEKEEAKTKIHISEQR L L A K T

LLIDHLEK KMQWHRVKLLIDHLEKLLIDHLEKLGLSNEDFK L L E K L

LLIQNQDEMLKASPIERVKLLIQNQDEQNQDEMLKQGTLDRKYK L L L K Q

LLLQSNYPQYVVSRDAQAAFYKLLLQSNYPYPQYVVSRFETPGIASK L L S R F

LLQEVASK KFENMGAKLLQEVASKLLQEVASKTNEAAGDGK L L S K T

LLYHQVPSEIEGKRLAIDHVQKLLYHQVPSPSEIEGKRTLRAPTFFK L L K R T

LMDSNNDAVQTLQKTSVSKVLKLMDSNNDADAVQTLQKLSKSLHDSK L M Q K L

LMNDILHLIEILPKSVLNETTKLMNDILHLHLIEILPKLIKPRRVSK L M P K L

LMSTTDLQQGQLVAMQRELDALNNKLMSTTDLQGQLVAMQRKKLLSSHGK L M Q R K

LNDKQTGLGLTQGWSNTNNLQTKLSTNVEAKLNDKQTGLNTNNLQTKLEFANLTPK L N T K L

LNDKQTGLGLTQGWSNTNNLQTKLEFANLTPGLKLSTNVEAKLNDKQTGLANLTPGLKNELITSLTK L N L K N

LNPVGVPNDDHHHWECGSVYKLNPVGVPNVPNDDHHH________K L N H H -

LNQVSALIQRKVDATPGRLNQVSALIQVSALIQREGVFYGACR L N Q R E

LNSAPTLR LYNDKLLKLNSAPTLRLNSAPTLRLRWTGQLSK L N L R L

LNSASAVACGYLQAFVSKAIEYLKARLNSASAVAYLQAFVSKTQDFAKVCR L N S K T



LNYGWDKKNDLSVSGRLNYGWDKKLNYGWDKKNISKVNLQR L N K K N

LNYTGFQK HDLAKFSRLNYTGFQKLNYTGFQKIIKKHDKKR L N Q K I

LPEDESYARIMQTALRRLPEDESYAPEDESYARAYRIIRAHR L P A R A

LPLQDVYK RPTDKPLRLPLQDVYKLPLQDVYKIGGIGTVPR L P Y K I

LPPVLEDEIDDETFHKYQKLSETKLPPVLEDEIDDETFHKSRNYSRAKK L P H K S

LPSTTIVIK PWIEDLRRLPSTTIVIPSTTIVIKFQGPALTER L P I K F

LPTEDSEMGLVLASALFAKDTRRFTFKLPTEDSEMLASALFAKFVTPKGSNK L P A K F

LQDVNSQFKPFELVKIRLQDVNSQFQDVNSQFKTPIEVVKNR L Q F K T

LQGEIAHVKELNRVIQRLQGEIAHVQGEIAHVKKQCKNVQDR L Q V K K

LQGEIAHVKKELNRVIQRLQGEIAHVGEIAHVKKQCKNVQDAR L Q K K Q

LQLGQLYESGNPVNDANLLGAEVLIKERAKSLLKLQLGQLYELGAEVLIKGSKLSLGEK L Q I K G

LQLLGAK RGLLIDNKLQLLGAKGKLQLLGAKGSIFAIGDK L Q A K G

LQQEDIDEAITLFEESADLARKIGLAQMKLQQEDIDEEESADLARTMEEKLQAK L Q A R T

LQTQLGQEPPEWVRPYAVLEVKLQTQLGQEQEPPEWVRELVGSHLVK L Q V R E

LQVQGEEKMAKDNSEKLQVQGEEKLQVQGEEKKSKQPVNFK L Q E K K

LQVQGEEKKMAKDNSEKLQVQGEEKQVQGEEKKSKQPVNFLK L Q K K S

LQVTTVR AMSGEGEKLQVTTVRDKLQVTTVRDYDLKEIDK L Q V R D

LRDDTLPK AFLGSEVRLRDDTLPKLRDDTLPKAWISLAVER L R P K A

LRDDTYQR DRLVKLGKLRDDTYQRLRDDTYQRGIISSLGDK L R Q R G

LREEVKGDYSKEVLEWLFKLREEVKGDEVKGDYSKETIEKYLWK L R S K E

LRKPIHADPPSFAEQSTSAEILETGIKERGPIKSKLRKPIHADEILETGIKVVDLLAPYK L R I K V

LRPITSEQGSRIEKLQRQRLRPITSEQITSEQGSRLARELKAVR L R S R L

LRPSEDNLQLDGVDKPLLKESIKLRPSEDNLLQLDGVDKIAVLHGGTK L R D K I

LRSEIDNVKKELNRVIQRLRSEIDNVSEIDNVKKQISNLQQSR L R K K Q

LRTDETLR GTYFTYKKLRTDETLRLRTDETLRLTGNPELSK L R L R L

LSAIESLAGVEILCSDKKKQAIVQKLSAIESLAVEILCSDKTGTLTKNKK L S D K T

LSDYIPGPYPNEQAARNPKKRPGKLSDYIPGPYPNEQAARAANQGALPK L S A R A

LSEFKSR MIKDQIERLSEFKSRYRLSEFKSRYILNYDDIR L S S R Y

LSEPVHK GSSFDALKLSEPVHKLKLSEPVHKLGWSLSFDK L S H K L

LSESLPNQVFKETVASNQRLSESLPNQSLPNQVFKNLILSDASR L S F K N

LSGGVAVIRKLQERLAKLSGGVAVISGGVAVIRVGGASEVEK L S I R V

LSHNQQLAQFNNKIVGSQVFKLSHNQQLAQLAQFNNKNKEFLKHIK L S N K N

LSINGIGK RTHPNNIKLSINGIGKLSINGIGKDAPTFQESK L S G K D

LSLGEAFK EVLIKGSKLSLGEAFKLSLGEAFKKIDAITVKK L S F K K

LSLGEAFKKEVLIKGSKLSLGEAFKSLGEAFKKIDAITVKDK L S K K I

LSNESQPLLNHDDHDHSHESKLPQSVVNRLSNESQPLHDHSHESKKPGHRSLNR L S S K K

LSQTKEIK RLISLYVKLSQTKEIKLSQTKEIKALQTLANQK L S I K A

LSSPATLNSRDNDIMLIKLSSPATLNSPATLNSRVATVSLPRK L S S R V

LTDFEVPIDALEREPISNETKLTDFEVPIVPIDALERSTGLELLQK L T E R S

LTGLALK L T L K

LTISVTDTEVERFTLKQWNRLTISVTDTVTDTEVERAKSLLKLQR L T E R A

LTTNWNR LWNAYWLRLTTNWNRLRLTTNWNRLINLLKENR L T N R L

LVEAPVEFVRQSNNQVEKLVEAPVEFEAPVEFVREGTQFLAKK L V V R E

LVEDGIR GSRFGLSRLVEDGIRKRLVEDGIRKITGKTNKR L V I R K

LVEDGIRK GSRFGLSRLVEDGIRKLVEDGIRKITGKTNKDR L V R K I

LVFHQSQAKWVTSYSNRLVFHQSQAVFHQSQAKFQQREDHPR L V A K F

LVGSDVGQGPRMPSLFQARLVGSDVGQSDVGQGPRDIALGSSVR L V P R D

LVIFEDSKLDTCLPEQLTPLLVKYSCSNLEKLVIFEDSKQLTPLLVKLLKGGDYSK L V V K L

LVIVGDGACGKVGNSIRRKLVIVGDGAVGDGACGKTCLLIVFSK L V G K T

LVLEVAQHLGENTVREIKTPQGKLVLEVAQHHLGENTVRTIAMDGTEK L V V R T



LVSQPQFANGLVGGFSRPLEATRIRLVSQPQFAGLVGGFSRILKEEGIGR L V S R I

LVSTIYEVAPGVLTKFPDYELFKLVSTIYEVVAPGVLTKHGKTKNPWK L V T K H

LVWIGSSDFLKFQNLNNARLVWIGSSDIGSSDFLKNKNQDSNQR L V L K N

LWDQDIAIAGTGQIEGLLDYMRVKAWAGKRLWDQDIAIEGLLDYMRIRSDMSMMR L W M R I

LWIQELER EKAKMREKLWIQELERLWIQELERREEETEARK L W E R R

LYHEFNYIR IQEYASSKLYHEFNYIYHEFNYIRDQSSGSTRK L Y I R D

LYPLATFHLAQAQDFEGVRDLLPNIGKLYPLATFHAQDFEGVRAALANVYEK L Y V R A

LYQLNEFLGAKVTVDAGMRLYQLNEFLLNEFLGAKGYSIQNLGR L Y A K G

LYTSNLQGFRCRLQVNPKLYTSNLQGTSNLQGFRKIIANEGWK L Y F R K

MAFGGLKKKKYIPGTKMAFGGLKKMAFGGLKKEKDRNDLIK M A K K E

MAQIPNFQKYLAKNFDKMAQIPNFQAQIPNFQKNLSSRKDKK M A Q K N

MFHVDVARELGDGIPKMFHVDVARMFHVDVARKALKNCGFK M F A R K

MLDLQAFVRSLEPLGGRMLDLQAFVLDLQAFVRRVKSGEEPR M L V R R

MLTGDAVGIAKRHLGLRVKMLTGDAVGGDAVGIAKETCRQLGLK M L A K E

MMARPLTIASDPMSGFFGLQKRVISSTARMMARPLTISGFFGLQKKYLENCNPR M M Q K K

MMMTSGQAVKPLDTVRRRMMMTSGQAMTSGQAVKYDGAFDCLR M M V K Y

MMMTSGQAVKYDGAFDCLRPLDTVRRRMMMTSGQADGAFDCLRKIVAAEGVR M M L R K

MNAPQKPEDIPVATEKLPDEVLTKMNAPQKPEDIPVATEKTLLEYDAFK M N E K T

MNPQVSNIIIMLVMMQLSR________________LVMMQLSRRIDMEDPT- M N S R R

MPSSFDVTER________________SSFDVTERDLDDMTFGR M P E R D

MQLQGEMSASAAKPIELIKIRMQLQGEMSEMSASAAKVYKNPIQGR M Q A K V

MQLQVTTKPLDVVKTRMQLQVTTKMQLQVTTKGHPAVVAAR M Q T K G

MQLVPLELNR________________LVPLELNRSTLSGISG- M Q N R S

MSGECAPNVSVSVSTSHTTISGGGSRLLEGEESRMSGECAPNTISGGGSRGGGGGGYGR M S S R G

MSNYLVQNYGTRQNYHLSSKMSNYLVQNLVQNYGTRSSIICEFFK M S T R S

MSPPVYSDISR________________PVYSDISRNINDLLNK- M S S R N

MTHAKDDSEVARKIDQLNWKMTHAKDDSKDDSEVARLKNQIVKTK M T A R L

MTLDDFR LLDIDNTRMTLDDFRIRMTLDDFRIKFEMEQNR M T F R I

MYRSRNR ________________________________- M Y N R P

NAENPISK AYYQRKIRNAENPISKNAENPISKKYYEIVAFR N A S K K

NAENPISKKAYYQRKIRNAENPISKAENPISKKYYEIVAFFR N A K K Y

NAGPVNVEAKKKPLNLLKNAGPVNVEGPVNVEAKVWLANERTK N A A K V

NANQFNNYNFRSLYKEFIKNANQFNNYQFNNYNFREYFLSKTRK N A F R E

NASYLEER SVIDDYVRNASYLEERNASYLEERLIQMEDATR N A E R L

NAVQNESVSSPIELNFDAVKAINYTKLKNAVQNESVELNFDAVKDFKLGKFNK N A V K D

NAVQNESVSSPIELNFDAVKDFKAINYTKLKNAVQNESVFDAVKDFKLGKFNYVAK N A F K L

NCFDTAEELDDMNIEIIRTPLAPYFKNCFDTAEEDMNIEIIRNKLYKAYLK N C I R N

NDPQTIEQLRVGCKVDLRNDPQTIEQPQTIEQLRQEGQQPVTR N D L R Q

NEETSGEGGEDKNEPSSKVDEKGQGKNEETSGEGDKNEPSSKSEKSRRKRK N E S K S

NEFGSLSEYFRKEDGKDKRNEFGSLSEGSLSEYFRSKEFANTMR N E F R S

NELITSLTPGVAKANLTPGLKNELITSLTSLTPGVAKSAVLNTTFK N E A K S

NEPTHIICK VLIQLVAKNEPTHIICEPTHIICKIMGHYENAK N E C K I

NFAHQDPRHYLTEDLRNFAHQDPRNFAHQDPRIDSFIQPVR N F P R I

NFDNPESGLRIKTRIQNRNFDNPESGDNPESGLRIVKNTLKNR N F L R I

NFLGSTTLAAGPVKKGGKPHWAKNFLGSTTLLAAGPVKKDTDYDDFEK N F K K D

NFPVSPNYTAPKMVPYVVKKNFPVSPNYSPNYTAPKGAMLIPTLK N F P K G

NFTFLESVKKTTMAANRNFTFLESVFTFLESVKHVWSRGGIR N F V K H

NGNEYNEFLYSKGIYWYWWKNGNEYNEFYNEFLYSKAGREELERK N G S K A

NHEEEMKDLREELAYLKKNHEEEMKDEEEMKDLRNVSTGDVNK N H L R N

NIDISKPGADVKLLEWVASKNIDISKPGSKPGADVKCDICHYPIK N I V K C



NIFLSKENSAVAAKNGVSNLWKNIFLSKENENSAVAAKEGLALSSNK N I A K E

NIGSAPNAKRPPKVVSSKNIGSAPNAGSAPNAKRIANVVHFYK N I K R I

NILGGTVFREPIVIPRKSPNGTIRNILGGTVFREPIVIPRIPRLVPRWR N I P R I

NINDLLNK PVYSDISRNINDLLNKNINDLLNKDFYHATPAR N I N K D

NIPSFLSTDNIGTRGFLKDGVKNIPSFLSTSTDNIGTRETFLAGLIK N I T R E

NIQLSDLSSSPLSKLQKSMSLKNIQLSDLSLSSSPLSKNKEKQEKPK N I S K N

NITWIAECIAQNQRKSKEQEVRNITWIAECECIAQNQRERINNYISR N I Q R E

NKLNDLEDALQQAKEDLARENALKDAKNKLNDLEDQAKEDLARLLRDYQELK N K A R L

NKYEDEINKRQDMVEDYRNKYEDEINYEDEINKRTNAENEFVR N K K R T

NLASPPNNPIYGLELKDAVREKIRNLASPPNNPIYGLELKSTIPVKRDR N L L K S

NLDGYVVNLLKDAIVETHKNLDGYVVNGYVVNLLKVLSENNRLK N L L K V

NLDLDSIIAEVKILSMDNSRNLDLDSIIDSIIAEVKAQYEEIAQR N L V K A

NLDTTLYNVVVVSPRWGSVSLLKNLDTTLYNNVVVVSPRNYFLFTPLK N L P R N

NLDVEATETGAPKFYKNAETKNLDVEATEATETGAPKELIVAITSK N L P K E

NLFNTNETTQKDQYQKIFKNLFNTNETNTNETTQKISIAAGASK N L Q K I

NLHTHPVAAPVSKLVHKSTGRNLHTHPVAPVAAPVSKTQWEVSGYR N L S K T

NLILSDASK SLPNQVFKNLILSDASLILSDASKENSRNYVLK N L S K E

NLILSDASKENSRSLPNQVFKNLILSDASDASKENSRNYVLSQLEK N L S R N

NLLENPVTVQLVHRDKKDLWWRNLLENPVTVTVQLVHRTCAYVAFTR N L H R T

NLNDDKDFFDKRIIEKLSYKNLNDDKDFDKDFFDKRIKMDLTKHK N L K R I

NLNEEYTSDEIKEFNEEVFKNLNEEYTSEYTSDEIKQFRRKFDKK N L I K Q

NLSDLYTVLKQQLAKVNKNLSDLYTVSDLYTVLKTTSTTLESK N L L K T

NLSLQTGTKPVLKLVNSIESKNLSLQTGTTGTKPVLKKKAAFLGSK N L L K K

NLSLQTGTKPVLKKLVNSIESKNLSLQTGTGTKPVLKKKAAFLGSEK N L K K K

NMAEEFEYDDEPDEQGNPKSHTNEEVRNMAEEFEYPDEQGNPKKRPGKLSDR N M P K K

NMFDHFMVLLDSRGFQRDSMRNMFDHFMVFMVLLDSRSSRMSPDQR N M S R S

NMLTTSLMSIRETKESRFRNMLTTSLMTTSLMSIRRIALKNYKR N M I R R

NMQDMVEDYRSRLDSELKNMQDMVEDQDMVEDYRNKYEDEINK N M Y R N

NNAAHIKQENTLRSSSTGYSKNNAAHIKQIKQENTLRQRESSSISK N N L R Q

NNILFNSPFNEARWLLNDTVKNNILFNSPNSPFNEARYKAVVEACK N N A R Y

NNTGDANTEEAAARNPLKRLLKNNTGDANTNTEEAAARSVQGWGDTK N N A R S

NPQEAYEEEKKDLETDIRKNPQEAYEEEAYEEEKKTLQKQKSIK N P K K T

NPSGLPDSPLNDNSKDAILQMDRNPSGLPDSSPLNDNSKIKSTFNQIR N P S K I

NPTVENFIEATNLLEKGKATLLTRNPTVENFIEATNLLEKASKLDPRSR N P E K A

NQVMDLYRDMNDPIIRNQVMDLYRNQVMDLYRRRFTVYICR N Q Y R R

NSAPGVAQERWVVEIDKKNSAPGVAQAPGVAQERVIALDTKFK N S E R V

NSHIKPELDALNNKKSSDTVARNSHIKPELELDALNNKLMSTTDLQR N S N K L

NSSIDAAFQSLQKALYQAAAKNSSIDAAFAAFQSLQKVESTVKKNK N S Q K V

NSVYMGSAAMAEFLADIALCPLEATRYDTASRYKNSVYMGSALCPLEATRIRLVSQPQK N S T R I

NTIVSSYNRRDIKKGDKNTIVSSYNTIVSSYNRNFTSRNDGK N T N R N

NTLACICK CAMNIGGRNTLACICKNTLACICKIDQNESKQR N T C K I

NTSVIDKIESYVKSHYRSVLKNTSVIDKIDKIESYVKQYKPVKIDK N T V K Q

NVAAGCNPMDLRRAIFTESVKNVAAGCNPCNPMDLRRGSQVAVEKK N V R R G

NVIFFVTDGMGPASLSMARRSASHKKKNVIFFVTDPASLSMARSFNQHVNDK N V A R S

NVIITLPHSSKRKPRAPMRNVIITLPHITLPHSSKVTSGKILSR N V S K V

NVLIEQPFGPPKATLGPKGRNVLIEQPFEQPFGPPKITKDGVTVR N V P K I

NVQALEIELQSQLALKSEITELRRNVQALEIELQSQLALKQSLEASLAR N V L K Q

NVSTGDVNVEMNAAPGVDLTQLLNNMREEEMKDLRNVSTGDVNTQLLNNMRSQYEQLAER N V M R S

NVTMIDDLIHFTLKWGFSTATRNVTMIDDLDLIHFTLKQWNRLTISR N V L K Q

NWAGIYSAKPERFRKNYVFKNWAGIYSAIYSAKPERYFQPSSIDK N W E R Y



NYDEIYK ERLSDIPKNYDEIYKSKNYDEIYKSFTRSGSRK N Y Y K S

NYFLFTPLLPSTPVGTIELKNVVVVSPRNYFLFTPLPVGTIELKSIVEPVRTR N Y L K S

NYSPYYNTIDDLKDQIVDLTVGNNKKGPAAIQKNYSPYYNTDLTVGNNKTLLDIDNTK N Y N K T

NYVLSQLEDYLYYNKKDASKENSRNYVLSQLEDYLYYNKKSKGENVKER N Y K K S

PAATPNLSKKAPVASPRPAATPNLSAATPNLSKDKKKKSKKR P A S K D

PGFTAPTRR________________GFTAPTRRQVLSLYKEM P G R R Q

PGVTLGVGSSFDALKLAYKQLLRPGVTLGVGGSSFDALKLSEPVHKLR P G L K L

PLTIASDPMSGFFGLQKSTARMMARPLTIASDPSGFFGLQKKYLENCNPR P L Q K K

PPLPQNYAQQQPSNWDKFK________________PSNWDKFKMGLMMGTTM P P F K M

PQSFTSIAR________________QSFTSIARIGDYILKSM P Q A R I

PSTTNTAAANVIEK________________AAANVIEKKPVSFSNIM P S E K K

QAGYGGSSSSILKKQTPTSTRQAGYGGSSGSSSSILKLYTDEANGR Q A L K L

QAVITNELVDIITGASSLGSILYNRTRQAVITNELITGASSLG________R Q A L G -

QAVWYISYGEWGPRAQLTEPEKQAVWYISYSYGEWGPRRPVLNKGDK Q A P R R

QDSYDLFLGGFRPHTASIKNNWTDGPRQDSYDLFLRPHTASIKSPFPDRRPR Q D I K S

QELGVPLKEELFPSSSLDELKDVRQELGVPLKEELFPSSS________R Q E S S -

QFNGLLDVYKGSKSTSQRQFNGLLDVNGLLDVYKKTLKTDGLR Q F Y K K

QFNGLLDVYKKGSKSTSQRQFNGLLDVGLLDVYKKTLKTDGLLR Q F K K T

QGFSVDDVAQSLNCSREESLANKKQGFSVDDVAQSLNCSREEFTRDYLK Q G S R E

QGPVRPFIVTDPSAELASLRPVPELDIKQGPVRPFISAELASLRTMVTLKEKK Q G L R T

QGVDADINGLRFEMEQNLRQGVDADINDADINGLRQVLDNLTMR Q G L R Q

QIAQQDAQRFTNAVEAKQIAQQDAQIAQQDAQRAAFVVDKAK Q I Q R A

QIIAGEGAGALLTGFGPTLLGYSIQGAFKKGMVGSFKQIIAGEGAYSIQGAFKFGGYEVFKK Q I F K F

QIIENAGEEGSVIIGKKAITRPAKQIIENAGEEGSVIIGKLIDEYGDDK Q I G K L

QISNLQQSISDAEQRSEIDNVKKQISNLQQSSISDAEQRGENALKDAK Q I Q R G

QKEVDALFEEEKQMKIQLEKQKEVDALFDALFEEEKKKKKIAESK Q K E K K

QKLPWAQLTEPEKIVSKLSERQKLPWAQLAQLTEPEKQAVWYISYR Q K E K Q

QKTQEFSQMACEKAQGVEISKQKTQEFSQFSQMACEKTKPYLDKVK Q K E K T

QKVELAHEAKESEAFELKQKVELAHEVELAHEAKAVLDSWVRK Q K A K A

QLGFFGSFAGLPTRGLLAQLAKQLGFFGSFSFAGLPTRLVMVGTLTK Q L T R L

QLGLGTNIYNAERGIAKETCRQLGLGTNITNIYNAERLGLGGGGDR Q L E R L

QLIVAVNK LAFTLGVRQLIVAVNKQLIVAVNKMDSVKWDER Q L N K M

QLLELQSQPTEVDFSHYRKRNDEARRQLLELQSQEVDFSHYRSVLKNTSVR Q L Y R S

QLLRPGVTLGVGSSFDALKGIVTLAYKQLLRPGVTGSSFDALKLSEPVHKLK Q L L K L

QLPVFQAHIRPHIDEALKQLPVFQAHPVFQAHIRKTVFAQVPK Q L I R K

QLQVIESFEKPVKIDASKQLQVIESFQVIESFEKHAMTNAKEK Q L E K H

QMTNWGSRGVNAVAIRQMTNWGSRQMTNWGSRFGLSRLVER Q M S R F

QNQYSPLATEEQVPLIYAGVNGHLDGIELSRERLTQLLKQNQYSPLALDGIELSRIGEFESSFK Q N S R I

QPLVPYSFAPFFPTKDPFAMMSKQPLVPYSFFAPFFPTKRRGSWCCLK Q P T K R

QPVKDGPLSTNVEAKIKFSLKAKQPVKDGPLLSTNVEAKLNDKQTGLK Q P A K L

QQVVGEGTHFLVPWLQKFDRINGVKQQVVGEGTFLVPWLQKAIIYDVRTK Q Q Q K A

QSILACCQESNKKNACESVKQSILACCQACCQESNK________K Q S N K -

QSLELVNPGTVENLNKYKQLHSHRQSLELVNPGTVENLNKEVSRDVFLR Q S N K E

QSLGHGQHGSGSGQSPSPSRGQHGSGSRQSLGHGQHGQSPSPSRGRHGSGSGR Q S S R G

QSVEADINGLRRYENEVALRQSVEADINADINGLRRVLDELTLTR Q S R R V

QTGLGLTQGWSNTNNLQTKVEAKLNDKQTGLGLTQNTNNLQTKLEFANLTPK Q T T K L

QTGLGLTQGWSNTNNLQTKLEFANLTPGLKVEAKLNDKQTGLGLTQANLTPGLKNELITSLTK Q T L K N

QTISNFFGFTSSFVRDIVPPGKRQTISNFFGGFTSSFVRNAFTKSGNR Q T V R N

QTSNSTPAPQNQIKTVPHENEKQTSNSTPAPAPQNQIKEAATVPAEK Q T I K E

QTVAVGVIKRFAVRDMRQTVAVGVITVAVGVIKSVDKTEKAR Q T I K S



QVLDNLTMEKDADINGLRQVLDNLTMLDNLTMEKSDLEMQYER Q V E K S

QVQDFEENDHPNRATKKSVLKQVQDFEENEENDHPNRVLEHLHSTK Q V N R V

QYEEAIFK Q Y F K

RFDDESVQKDMKDAKRLIGRRFDDESVQESVQKDMKTWPFKVIDR R F M K T

RFPTPILK ________________RFPTPILKVYWPFFVAK R F L K V

RGANYDAEEMAHDDKPLYKASWVPPSRRGANYDAEHDDKPLYKRMFSTK__R R G Y K R

RGDVIVADDQVSLPVQNALQLSRSVLPAFTKRGDVIVADQNALQLSRSTVYYFNHK R G S R S

RGNNYDLEDLQHDDKPWYKEGWIPSSRRGNNYDLEHDDKPWYKAMLE____R R G Y K A

RGYQVYR TFDHASIRRGYQVYRERRGYQVYREVCAACHSR R G Y R E

RHLNDQPNADIVTIGDKSQLAKAVRRHLNDQPNDIVTIGDKIKMQLLRTR R H D K I

RIANVVHFYKIGSAPNAKRIANVVHFANVVHFYKSLPQGPAPK R I Y K S

RKPNPYDSANIFSRHIHQTLTRRKPNPYDSDSANIFSRITFSWMSGR R K S R I

RKPSIELR GFQVYLARRKPSIELRRKPSIELR________R R K L R -

RLDNVER RTFVNEIRRLDNVERQRRLDNVERQYRYFYSLR R L E R Q

RLEDAVLK RKIDESIRRLEDAVLKRLEDAVLKQESNRIQER R L L K Q

RLPEDESYARPIMQTALRRLPEDESYPEDESYARAYRIIRAHR R L A R A

RLPSTTIVIKSPWIEDLRRLPSTTIVPSTTIVIKFQGPALTER R L I K F

RPLLIIAEDVDGEALAACILNKLEISNQSRRPLLIIAELAACILNKLRGQVKVCR R P N K L

RPSHAISEGLNMKDPMVRKSKRPSHAISEISEGLNMKTLKKKVIMK R P M K T

RPTHYNTSWDVAKETQFGITKRPTHYNTSNTSWDVAKFEVCHHKFK R P A K F

RPVLNKGDSSFIAKSYGEWGPRRPVLNKGDGDSSFIAKGVAAGLLFR R P A K G

RSDLRPEFAELHPLVAPRRSDLRPEFDLRPEFAE________R R S A E -

RSHGEVHYYEAEAYDVDPENKEPVRTIARRSHGEVHYYDVDPENKTIKVKSSAR R S N K T

RSVHEPVQTGLKKAPGILPRRSVHEPVQEPVQTGLKAVDALVPIR R S L K A

RTGYVSNEERERLEKEGRRTGYVSNEGYVSNEERINSKIFKSR R T E R I

RVISPEEDAQTRKEEAPKVTKRVISPEEDEEDAQTRKQLGQKAKDK R V R K Q

RWENALR KQKVNEMRRWENALRVRRWENALRVAEEEERLR R W L R V

SAAPEYTLRPFYCIGFKSAAPEYTLAAPEYTLRTRIWASLRK S A L R T

SAEDQLYAITFRVAEQCPVKSAEDQLYAQLYAITFRKGLGNPLLK S A F R K

SAEDQLYAITFRKVAEQCPVKSAEDQLYALYAITFRKGLGNPLLYK S A R K G

SAELIGEAIKKVRAQGEAKSAELIGEALIGEAIKKSRDYVELKK S A K K S

SAEMALVQFYIPQEISREKEEAIFRSAEMALVQYIPQEISRDSAYTLGQR S A S R D

SALEHNEVKMQSISPVKSALEHNEVALEHNEVKIHLFGKPAK S A V K I

SASAGGVPQSSWSVFKTVEITRHKSASAGGVPQSSWSVFKNIYKKEGIK S A F K N

SASGINELQLHKANITKTIKSASGINELINELQLHKLDFDQETYK S A H K L

SATESFVATFKELLASLKSATESFVATESFVATF________K S A T F -

SAVLNTTFTQPFFTARSLTPGVAKSAVLNTTFTQPFFTARGAFDLCLKK S A A R G

SCNCDLLLWRAQQQQQQKSCNCDLLLNCDLLLWRNPVQTGKYK S C W R N

SCPGFGNCQCGRQREIQKAKSCPGFGNCFGNCQCGRHPEPSPDPK S C G R H

SCQAQPTTMARLSNTVPAKSCQAQPTTAQPTTMARHPHPHLSFK S C A R H

SDEETLIYFDNVYARTDTGVIHKSDEETLIYYFDNVYARTTSVWNPTK S D A R T

SDGVAGLYRDVYKKTLKSDGVAGLYDGVAGLYRGFLPSVVGK S D Y R G

SDIPPPPDGGALAIVTKQVTPPEHKSDIPPPPDGALAIVTKTGFETSQGK S D T K T

SDLEMQYETLQEELMALKKLDNLTMEKSDLEMQYEEELMALKKNHKEEMSQK S D K K N

SDMSMMRWLLDYMRIRSDMSMMRWSDMSMMRW________R S D R W -

SEGIEFFASPVTLGPDGIEKFVDSPLFKSEGIEFFALGPDGIEKIHPIGELSK S E E K I

SEGWIPSSREEGVLPWKSEGWIPSSEGWIPSSRRGNNYDLEK S E S R R

SEIPEHVIQLLDSLPKLSADLAARSEIPEHVIQLLDSLPKDLHPMAQFR S E P K D

SEITELRR IEQISSYKSEITELRRSEITELRRNVQALEIEK S E R R N

SERPELTSAQNVVTGGRWVKTILTKSERPELTSQNVVTGGRALKDKETFK S E G R A



SEYTDMLATGIIDPFKAKGYDASKSEYTDMLATGIIDPFKVVRSGLVDK S E F K V

SFAAVIR ELLNLTSRSFAAVIRERSFAAVIRELHPELRNR S F I R E

SFLQGWSNSLAGELSKLATYSGSKSFLQGWSNSLAGELSKDAIDVELIK S F S K D

SFSSLYK ________________MSFSSLYKTFFKRNAVM S F Y K T

SGDAALVK EDHPKFLKSGDAALVKSGDAALVKFVPSKPMCK S G V K F

SGEEPSEAVDKQAFVRRVKSGEEPSEAEPSEAVDKMIEQASEQK S G D K M

SGESSNSDAMGKDDDVVKSSALSQQKSGESSNSDGKDDDVVKSIEGFLNDK S G V K S

SGGGGGGGLGSGGSIRFSSSYLSRSGGGGGGGLGSGGSIRSSYSRFSSR S G I R S

SGGNWAMTALGLGNSLGGSTKDKFYGDHKSGGNWAMTNSLGGSTKFPLDLIHEK S G T K F

SGIGIAGIGTFKPELIMKGAAIGTAKSGIGIAGIFKPELIMKSLIPVVMSK S G M K S

SGLDQEQLDARFVGWWMVKSGLDQEQLDQEQLDARKSKPTVSQK S G A R K

SGLDQEQLDARKFVGWWMVKSGLDQEQLQEQLDARKSKPTVSQYK S G R K S

SGTLAPPLVAGFGEAARGGQERGLRSGTLAPPLAGFGEAARLMKKEFDNR S G A R L

SGVGICATCVLRPDLLFKGAAYGTAKSGVGICATLRPDLLFKNIVPVIMAK S G F K N

SHFYPQGEKDLLMGGGRSHFYPQGEHFYPQGEKASPYGHHGR S H E K A

SHINVVVIGHVDSGK________________IGHVDSGKSTTTGHLIK S H G K S

SHLQSNQLYSNQLPLDFALGKEGMADLVKSHLQSNQLPLDFALGKSNDPVKDLK S H G K S

SIIELEHYGVPFSRYMTREAPKSIIELEHYHYGVPFSRTENGKIYQK S I S R T

SIIEPIVNFALKPVGTVDEKSIIEPIVNPIVNFALKKKGNVTYYK S I L K K

SINIALNSLQSSDIDPDLKLGFEADRRSINIALNSSDIDPDLKSDLLPNIGR S I L K S

SINIALNSLQSSDIDPDLKSDLLPNIGKLGFEADRRSINIALNSDLLPNIGKLYPLATFHR S I G K L

SIQPYLQR TNFYQQYKSIQPYLQRSIQPYLQRSSFPKDGTK S I Q R S

SISISVAGGGGGFGAAGGFGGRLVGLGGTKSISISVAGAAGGFGGRGGGFGGGSK S I G R G

SITIIPQDPTLFSGTIKVDLQRLRRSITIIPQDTLFSGTIKTNLDPYDER S I I K T

SIVAQFDAAELITQRSIGNEVLKSIVAQFDAAAELITQREIISQKIRK S I Q R E

SIVDDAHR RTIDLEVKSIVDDAHRSIVDDAHRACTELLTKK S I H R A

SKAEAESLYQSKQNEDIAQKSKAEAESLAESLYQSKYEELQITAK S K S K Y

SKEEAEALYHSKQYEEIAQRSKEEAEALAEALYHSKYEELQVTVR S K S K Y

SKEFNEEVFKAEDGNSGKSKEFNEEVEFNEEVFKNLNEEYTSK S K F K N

SKELTTEIDNNIEQISSYKAEAWFNEKSKELTTEIIEQISSYKSEITELRRK S K Y K S

SKIQDKEGIPPDQQRSDTIDNVKSKIQDKEGGIPPDQQRLIFAGKQLK S K Q R L

SKNANPWGGYSQVQSKLKSDEYLKSKNANPWGGYSQVQSK________K S K S K -

SKNPQTTPVNFTKHPEIIKGRSKNPQTTPTTPVNFTKRFSAKSLLR S K T K R

SKPFFWGDGDKDYEFMNIRSKPFFWGDFFWGDGDKTLFWNPVVR S K D K T

SKPFFWGDGDKTLFWNPVVNRDYEFMNIRSKPFFWGDFWNPVVNRHIEHDD__R S K N R H

SKPTVSQYRQEQLDARKSKPTVSQYKPTVSQYRLTTHLGTAK S K Y R L

SKTAPVSSTAGPQTASTSKGPISNLVKSKTAPVSSPQTASTSKLAADVPLEK S K S K L

SLDFLNQSFIQQKSLPGSTDKSLDFLNQSNQSFIQQKANLLSSSNK S L Q K A

SLDHSIAQAAINKDNGLEVLRSLDHSIAQIAQAAINKEFYVHVPMR S L N K E

SLDLDSIIAEVKILSMDNNRSLDLDSIIDSIIAEVKAQNEDIAQR S L V K A

SLHDSFASDDSLRQTLQKLSKSLHDSFASFASDDSLRSYVIVTSSK S L L R S

SLIYGYDQSATPELTTRPYPGDFLKSLIYGYDQATPELTTRAIFYQLLQK S L T R A

SLKLENVVKPEIKSKLVGQGKSLKLENVVNVVKPEIKGGLIVELGK S L I K G

SLLEGEGSSGGGGRENEIQTYRSLLEGEGSGSSGGGGRGGGSFGGGR S L G R G

SLMLVTALNPKRIHELLTKSLMLVTALLVTALNPKIGYDAASKK S L P K I

SLNNQFASFIDKSREREQIKSLNNQFASQFASFIDKVRFLEQQNK S L D K V

SLNNQFASFIDKVRSREREQIKSLNNQFASASFIDKVRFLEQQNQVK S L V R F

SLPQGPAPAIKANVVHFYKSLPQGPAPQGPAPAIKANTRLARYK S L I K A

SLQDIIAILGMDELSEQDKLTVERQETLQTYKSLQDIIAIQDKLTVERARKIQRFLK S L E R A

SLRPSFDEAVSQGKDVQPFIPKSLRPSFDEDEAVSQGKFRAMPNSYK S L G K F



SLVGLGGTKGGGGFGSRSLVGLGGTLVGLGGTKSISISVAGR S L T K S

SLVNLGGSKAGGGFGSRSLVNLGGSLVNLGGSKSISISVARR S L S K S

SLWDSSEKDNSQKDGVVGLVKSLWDSSEKSEKDNSQKIEAKK___K S L Q K I

SLWDSSEKDNSQKIEAKDGVVGLVKSLWDSSEKNSQKIEAKK_______K S L A K K

SNHNELLTEIRSSFLSYLKSNHNELLTNELLTEIREKGELSKEK S N I R E

SNHNELLTEIREKSSFLSYLKSNHNELLTLLTEIREKGELSKELLK S N E K G

SNKVSPEDPAVQAELDLIMAGIEAEKDAKRSIAKSNKVSPEDMAGIEAEKLAGNASWGK S N E K L

SNPLTFSR LFSNDIIRSNPLTFSRSNPLTFSRNYFWPISAR S N S R N

SNQNQSTSGILKYSGGAQFRSNQNQSTSQSTSGILKQWKHSFEKR S N L K Q

SNSLSSDGNSNQDVEIGKARLNIGSKSNSLSSDGNQDVEIGKSKSVIFPQK S N G K S

SNVNDNGVNLEKTSKGHVKKSNVNDNGVDNGVNLEKQVANDVNSK S N E K Q

SNYDHPNTVSKSYLYEFLRSNYDHPNTDHPNTVSKSLASTSKLR S N S K S

SNYSLNPR GEDDSAVKSNYSLNPRSNYSLNPRDEQSIVVRK S N P R D

SPAQILQWQVLSNTVPAKYAKPAAVRSPAQILQWLSNTVPAKSCQAQPTTR S P A K S

SPESYDKADESFTKGLSNLYKRSPESYDKAKADESFTKAARLFEEQR S P T K A

SPGEFQR ________________RSPGEFQRYAKAFQKQR S P Q R Y

SPGVPDVIVDGFNDALQLSKVGGMGFSRSPGVPDVINDALQLSK________R S P S K -

SPPVYSDISR________________PVYSDISRNINDLLNKM S P S R N

SPTFVGDLTMAHEGIVGGAEFGYDISAGSISRGAFDLCLKSPTFVGDLISAGSISRYAMALSYFK S P S R Y

SPTGIVLMNMGGPSKNMQNAQKRSPTGIVLMMNMGGPSKVEETYDFLR S P S K V

SPYEPIVAELLLEVKNNRNSTERSPYEPIVAAELLLEVKENRACTLTR S P V K E

SQGDDINELQFVDPVKETRKVLQKSQGDDINELQFVDPVKVIDYYRTLK S Q V K V

SQYEQLAEQNRTQLLNNMRSQYEQLAEEQLAEQNRKDAEAWFNR S Q N R K

SQYEQLAEQNRKTQLLNNMRSQYEQLAEQLAEQNRKDAEAWFNER S Q R K D

SRDYVELK LIGEAIKKSRDYVELKSRDYVELKRLDTARDIK S R L K R

SRDYVELKRLIGEAIKKSRDYVELKRDYVELKRLDTARDIAK S R K R L

SSAGFADKIDGRDLVINYLKSSAGFADKFADKIDGRMIDTGRTHK S S G R M

SSSIEFLLTSPPAVHSFNTPAVQSIFNLNTVKSSSIEFLLFNTPAVQS________K S S Q S -

SSYSCSNLEKEKTAEALKSSYSCSNLYSCSNLEKLVIFEDSKK S S E K L

STFNQIAVMDPKLNDNSKIKSTFNQIAVQIAVMDPKMVIPSIGVK S T P K M

STGVENSGAGPTSFKLVRFASTRSTGVENSGGAGPTSFKTMKVIDPQR S T F K T

STIALLLLR VGPSGRGKSTIALLLLTIALLLLRYYNPTTGTK S T L R Y

STLDREYITLKELLGGTFKSTLDREYIDREYITLKATFLKDDLK S T L K A

STLGCPPTIEIGGGGHFGIYGSLKSTLGCPPTIEIGGGGH________K S T G H -

STMQELNSRGILTANEKSTMQELNSTMQELNSRLASYLDKVK S T S R L

STQEVITFENLLKVVPGFNIKSTQEVITFITFENLLKQWDTLWTSK S T L K Q

STSSFSCLSRVVSGGSRRSTSSFSCLSSFSCLSRHGGGGGGFR S T S R H

STVAQLVQTLEQHDAMKYVAVGQKRSTVAQLVQLEQHDAMKYSIIVAATR S T M K Y

STVETFISSMTATADVLAMAKLLSSAGAKSTVETFISADVLAMAKVEVNLAAIK S T A K V

SVEDFMAAMQRMKEKKSTRSVEDFMAADFMAAMQRVSTQHEKER S V Q R V

SVEMHHEQLEQGVPGDNVGFNVKAGVTTEVKSVEMHHEQDNVGFNVKNVSVKEIRK S V V K N

SVHAVHSHADGTSYDEEPYKFNEKSVIKSVHAVHSHSYDEEPYKIKDKVIYSK S V Y K I

SVHEPVQTGLKAPGILPRRSVHEPVQTEPVQTGLKAVDALVPIR S V L K A

SVMQTDNLQKPKVYPLDVIKSVMQTDNLTDNLQKPKFGNSISSVK S V P K F

SVTKPVAPTSTDAPAKPKFYSTDKSKSVTKPVAPTDAPAKPKETLMVKVKK S V P K E

SYAYFMVGAMGLLSSAGAKNNDADKGRSYAYFMVGLLSSAGAKSTVETFISR S Y A K S

SYFLFTPLLPSAPVGTVDEKNVSIISPRSYFLFTPLPVGTVDEKSIIEPIVNR S Y E K S

SYPISEGPERELVKEVSKSYPISEGPPISEGPERANELVESYK S Y E R A

SYSNSVQWRYCTNYGTKSYSNSVQWYSNSVQWRVPLGLCFAK S Y W R V

SYTPTSLDGDTKINGKDITRSYTPTSLDTSLDGDTKGNFELLVKR S Y T K G



SYVPLIAEEVYKALTKEAFKSYVPLIAELIAEEVYKYFRDSKNFK S Y Y K Y

TAAENDFVTLKKYEDEINKRTAAENDFVNDFVTLKKDVDNAYMIR T A K K D

TAAQDIHETQLKKKHRSVQRTAAQDIHEDIHETQLKTITWEVTCR T A L K T

TAEELGELVRRVALNIIKTAEELGELEELGELVRGEPGWVFEK T A V R G

TAESTPLSALYVSKTGNTVVLKTAESTPLSLSALYVSKYIPQAGIPK T A S K Y

TAFKPHELTESVLPAARALADVLYKTAFKPHELESVLPAARYDYAVAEQK T A A R Y

TAMGFGVGVFTSVLFFKVLSNMLVKTAMGFGVGFTSVLFFKRRAFPVWLK T A F K R

TAPVSSTAGPQTASTSKISNLVKSKTAPVSSTAPQTASTSKLAADVPLEK T A S K L

TAQNLAEVNGPETLIGPGAKLQQKPVVKTAQNLAEVTLIGPGAKEGTVPTDLK T A A K E

TATQEGVISFWRGILDCFKRTATQEGVIEGVISFWRGNTANVIRR T A W R G

TAVALDTILNQKIGDRQTGKTAVALDTILDTILNQKRWNNGSDEK T A Q K R

TAVALDTILNQKRIGDRQTGKTAVALDTIDTILNQKRWNNGSDESK T A K R W

TCLLIVFSK VGDGACGKTCLLIVFSCLLIVFSKGQFPEVYVK T C S K G

TDGSAPGDAGVSYLTRGLETLYSRTDGSAPGDAGVSYLTRYVSKKQDWR T D T R Y

TFESEAAHGTVTRILVTPDGKTFESEAAHAAHGTVTRHYRKYQKGK T F T R H

TGDGDIENIPYGVLVWATGNAPRDATTITAKTGDGDIENWATGNAPREVSKNLMTK T G P R E

TGDLAGTATTSSFTEAVIKIASGPENRTGDLAGTASFTEAVIKRL______R T G I K R

TGFILKPVFQVRIIKKHDKKTGFILKPVLKPVFQVRLDSKPFFKK T G V R L

TGLHFGR YTSHLSSKTGLHFGRLKTGLHFGRLSLRSLTAK T G G R L

TGNIVDVPVGPGLLGRKEGELVKRTGNIVDVPVGPGLLGRVVDALGNPR T G G R V

TGPIVYVQNADGIFFK________________NADGIFFKLAEGKGTNM T G F K L

TGYVSNEERRLEKEGRRTGYVSNEEGYVSNEERINSKIFKSR T G E R I

THEYQADAYAKFVMSLISRTHEYQADAYQADAYAKKLGYKQNLR T H A K K

THFSYTK GRMIDTGRTHFSYTKRRTHFSYTKRQPLGVCGR T H T K R

TIAMDGTEGLVRHLGENTVRTIAMDGTEDGTEGLVRGEKVLDTGR T I V R G

TIAPITGTIK________________APITGTIKRRVIMDIVM T I I K R

TIAPITGTIKR________________PITGTIKRRVIMDIVLM T I K R R

TICVPVRVEPKQIRAPPGKTICVPVRVVPVRVEPKVYFATERTK T I P K V

TIDDLKNQILNLTTDNANILLQIDNARRDYSKYYKTIDDLKNQLLQIDNARLAADDFRLK T I A R L

TIDYEGVESLSQEELYQACVSRKDIMNDDKTIDYEGVELYQACVSRGMKAYGVSK T I S R G

TIEKFEK KCGGIDKRTIEKFEKERTIEKFEKEAAELGKGR T I E K E

TIEQSPSFGKEKPIFNAKTIEQSPSFEQSPSFGKFEIDTDANK T I G K F

TIEQSPSFGKFEIDTDANVPREKPIFNAKTIEQSPSFDTDANVPRDLFEYTLAK T I P R D

TIFEAENIPIDWETINIKKEITDSVRTIFEAENIDWETINIKQTDHKEGVR T I I K Q

TIIATGGYGRIHRFRAHKTIIATGGYIATGGYGRAYFSCTSAK T I G R A

TILTHNTSMYKQSFPLVEKTILTHNTSTHNTSMYKFGLPHADDK T I Y K F

TKEQGYFEGNNSRPSKAKSNRTKEQGYFEYFEGNNSRNIPPPPPPR T K S R N

TKEVYDESMAQEKKEKVNTEKTKEVYDESDESMAQEKSKYTRKKSK T K E K S

TKPSNEDPQEINDQKRRKISTNKTKPSNEDPPQEINDQKSINGDEESK T K Q K S

TKPVGIIVPNHAPLTKCVYADQSKTKPVGIIVPNHAPLTKLAKKLGIMK T K T K L

TKPVLDPK FKFIIGPKTKPVLDPKTKPVLDPKRNDFQSFPK T K P K R

TKPYLDKVESKFSQMACEKTKPYLDKVYLDKVESKLGPISNLVK T K S K L

TLAHCPVTGKRERAAKIRTLAHCPVTAHCPVTGKDINYTCPLR T L G K D

TLANTAVVIRSIVDELKKTLANTAVVANTAVVIRDGQLVEIPK T L I R D

TLEDELEVTEGMRVITIREGRTLEDELEVLEVTEGMRFDRGFISPR T L M R F

TLENEEEIKNLEKRAELARMKTLENEEEIEEIKNLEKELSDLENKK T L E K E

TLEQAEELFGQVRQELFTKPKTLEQAEELEELFGQVRDVHAYFVPK T L V R D

TLFWNPVVNRFFWGDGDKTLFWNPVVFWNPVVNRHIEHDD__K T L N R H

TLGQDYDERVQLPTIYRTLGQDYDELGQDYDERVLPSIVNER T L E R V

TLKPESER FSKMNNAKTLKPESERTLKPESERSVKCHSYMK T L E R S



TLKSDGVAGLYRGLIDVYKKTLKSDGVADGVAGLYRGFLPSVVGK T L Y R G

TLLDIDNTRDLTVGNNKTLLDIDNTLLDIDNTRMTLDDFRIK T L T R M

TLLEAIDAIEQPSRPTDKPLRKAGVVKGKTLLEAIDARPTDKPLRLPLQDVYKK T L L R L

TLLEGEESRDLEIATYRTLLEGEESLLEGEESRMSGECAPNR T L S R M

TLMSVCYK VKSIIIRKTLMSVCYKTLMSVCYKGSHSLLTDK T L Y K G

TLNPSFSEKSDFSVNVKTLNPSFSELNPSFSEKGEFTGVAVK T L E K G

TLSDYNIQKGKQLEDGRTLSDYNIQLSDYNIQKESTLHLVLR T L Q K E

TLTSSTMTSIKNKFWKQLKTLTSSTMTSSTMTSIKYYWGGPDDK T L I K Y

TLVGVSHTNEEVRSLDRVAWRTLVGVSHTSHTNEEVRNMAEEFEYR T L V R N

TLVILGSGWGSVSLLKFPNGSKRKTLVILGSGWGSVSLLKNLDTTLYNK T L L K N

TMNKEWQLKMAGGQDAKTMNKEWQLMNKEWQLKSDEYLKSKK T M L K S

TNAENEFVTIKKYEDEINKRTNAENEFVNEFVTIKKDVDGAYMTR T N K K D

TNEAAGDGTTSATVLGRLLQEVASKTNEAAGDGTSATVLGRAIFTESVKK T N G R A

TNKDDKLNPFEKGIRKITGKTNKDDKLNDKLNPFEKIGASALGGK T N E K I

TNVVQSVLAQWVLQKNCMDCLDRTNVVQSVLLAQWVLQKEFESADVVR T N Q K E

TNYIQHDNGSVSTKVSRHLSVRTNYIQHDNDNGSVSTKFSLVPGPGR T N T K F

TPDLIASQVSSREILVIPIRTPDLIASQIASQVSSRRSKLLPWKR T P S R R

TPEEHETCSQLVDRFHAFIVYRTPEEHETCTCSQLVDRMVKRALNAR T P D R M

TPHEIQEANSVDMSALKKPVFIRHRTPHEIQEASVDMSALKDPQTDADRR T P L K D

TPHEIQEANSVDMSALKDPQTDADRKPVFIRHRTPHEIQEADPQTDADRVKDPQWLIR T P D R V

TPIAGASPTENMGIFQSLKITEVAKPRTPIAGASPMGIFQSLKHNIQKARDR T P L K H

TPIEVVK QDVNSQFKTPIEVVKNKTPIEVVKNSVVKGGVK T P V K N

TPNFDDVLKLASKSTYRTPNFDDVLPNFDDVLKENNDADKGR T P L K E

TPNFDDVLKENNDADKGRLASKSTYRTPNFDDVLNNDADKGRSYAYFMVGR T P G R S

TPQDILLR VNLLYGNKTPQDILLRTPQDILLRKELDALKEK T P L R K

TPQDILLRKVNLLYGNKTPQDILLRPQDILLRKELDALKEKK T P R K E

TPTDDANAAVGGQDTTKPKMSWLFGDKTPTDDANAGQDTTKPKELSLKQSLK T P P K E

TPTQEEGCNCATDSGKISENNQKKTPTQEEGCNCATDSGKNQANIERDK T P G K N

TQEFSQMACEKGVEISKQKTQEFSQMAFSQMACEKTKPYLDKVK T Q E K T

TQSQIEDFKYNHKRLKNQIVKTQSQIEDFEDFKYNHKGALAYIGSK T Q H K G

TQSSLDEGVRQKDVSVFRTQSSLDEGSSLDEGVRNITAVEKTR T Q V R N

TRLESLDIPAGHHVAVRALYRFKLKTRLESLDIAGHHVAVRVPIDGKQEK T R V R V

TSQNSELNNMQDLVEDYKKLDGLTAERTSQNSELNDLVEDYKKKYEDEINKR T S K K K

TTGTIDVMVTQPEMTIFTASRKNFRLNERTTGTIDVMMTIFTASRSLLGKEMRR T T S R S

TTLSEEEFENVVKSLDKNKPKTTLSEEEFEEFENVVKGLKRRVAIK T T V K G

TTSTTLESELYAIAKSDLYTVLKTTSTTLESSELYAIAKELDSWFQDK T T A K E

TTSVWNPTLWYNLLLRYFDNVYARTTSVWNPTLWYNLLLRNQSRDAVRR T T L R N

TTTDHISMAGPWLKILIKAVGKTTTDHISMSMAGPWLKYRGHLENIK T T L K Y

TTYENVDLVLIRAKSIEGFKTTYENVDLNVDLVLIRENTEGEYSK T T I R E

TVDAVLNATPIVLGLITRPVIYGYAKTVDAVLNAIVLGLITRRSIFRAGTK T V T R R

TVDLSISTK LIVELGDKTVDLSISTVDLSISTKIQKLNKVLK T V T K I

TVEEDHPIPEDVHENYENKGAPLFVLKTVEEDHPIVHENYENKVAELASRGK T V N K V

TVFIQELINNIAKFGGAGVGKTVFIQELIELINNIAKAHGGFSVFK T V A K A

TVIGEVLLEQAYGGMRKFKKEHGKTVIGEVLLEQAYGGMRGIKGLVWEK T V M R G

TYMGWWGHMGGPK________________WGHMGGPKQKGITSYAK T Y P K Q

VACFLER GTLDSNGKVACFLERKKVACFLERKVLPTLSVK V A E R K

VAEEEERLEKRRWENALRVAEEEERLEEEERLEKEGRRTGYVR V A E K E

VAEEQLNATRTSVGGLTKVAEEQLNAEEQLNATRTIQAYGGEK V A T R T

VAEEQLSGIKEATGQLTRVAEEQLSGEEQLSGIKTVQSFVAER V A I K T

VAELASR VHENYENKVAELASRGKVAELASRGFRALGVAK V A S R G



VAFTGSTATGRTNHPKIKKVAFTGSTATGSTATGRHIYQSAAAK V A G R H

VAIFPQGEVDIKVVKGLKRRVAIFPQGEPQGEVDIKFSLSPSIER V A I K F

VAIGEVPFTFGVRLPLPRDPRVAIGEVPFVPFTFGVRTEGESKLSR V A V R T

VALNIIK PAGSAKDRVALNIIKTRVALNIIKTAEELGELR V A I K T

VALPIGIIASGIQYSMYDVKKLIDVITKVALPIGIIQYSMYDVKGGSRGVIFK V A V K G

VALTGLTIAEYFREPPGARARVALTGLTILTIAEYFRDEEGQDVLR V A F R D

VALVFGQMNEPPGARINLEGESKVALVFGQMMNEPPGARARVALTGLK V A A R A

VAPGTQYNQVISIPNMGVPKEGQKIRIKVAPGTQYNIPNMGVPKTSTIRGDMK V A P K T

VAPTTGVVAKDKKVILQKVAPTTGVVPTTGVVAKQSFFKRTGK V A A K Q

VAQYTVPVGK________________QYTVPVGKAANEHETAM V A G K A

VASHIPNLKAKLNETLRVASHIPNLASHIPNLKIIKADFLVR V A L K I

VATLEQILWRTGVIARDKVATLEQILTLEQILWRVLRGNLFFK V A W R V

VATVSLPR SPATLNSRVATVSLPRVATVSLPRSCAAAGTER V A P R S

VDASSQSFSNPVPDYYGEKLKHIINNRVDASSQSFVPDYYGEKIGSLKEYKR V D E K I

VDLLNQEIEFLKIKVELQSKVDLLNQEINQEIEFLKVLYDAEISK V D L K V

VEFEKPLLLLSEKITDPKSSKVEFEKPLLPLLLLSEKKISSIQDIK V E E K K

VEFPVNIR DARNKFLKVEFPVNIRVEFPVNIRNDFASYETK V E I R N

VELAHEAK EAFELKQKVELAHEAKVELAHEAKAVLDSWVRK V E A K A

VELALWDTAGQEDYDRDVEVDGRRVELALWDTAGQEDYDRLRPLSYPDR V E D R L

VETGVIKPGMVVTFAPAGVTTEVKIGTVPVGRVETGVIKPAGVTTEVKSVEMHHEQR V E V K S

VEVNLAAIPLGKADVLAMAKVEVNLAAILAAIPLGKNVVVKWQGK V E G K N

VFFANER LPTRVEPKVFFANERTKVFFANERTFLSWLNFK V F E R T

VFGLNNIQAEELVEFSSGVKAVGDGIARVFGLNNIQVEFSSGVKGMALNLEPR V F V K G

VFVGNATPYQVEKRPGRIDYKVFVGNATPATPYQVEKMFMKFYPGK V F E K M

VGALLDVQPVCEVTVIKDPKVGKSVLPRVGALLDVQVTVIKDPKTFIRPIYAR V G P K T

VGDGLLLIRFISKALAKVGDGLLLIGDGLLLIRRLEASKDIK V G I R R

VGEDDQTEAQGALINLIQGLRTFGVSQIKVGEDDQTEINLIQGLRSKHKTFIGK V G L R S

VGGASEVEVGEKSGGVAVIRVGGASEVESEVEVGEKKDRYDDALR V G E K K

VGGASEVEVGEKKSGGVAVIRVGGASEVEEVEVGEKKDRYDDALNR V G K K D

VGIEEGINKKLLGYTPRVGIEEGINGIEEGINKTLAWMDEGR V G N K T

VGPAASWKNSLQRNEKVGPAASWKVGPAASWKTADERFFWK V G W K T

VGPNLHGIFGRVEKGGPHKVGPNLHGINLHGIFGRHSGQAEGYK V G G R H

VGQSLSIVSNDELSKLNLTQLSKVGQSLSIVVSNDELSKAAFSNLTTK V G S K A

VGSIVAEK IFYTGSPRVGSIVAEKVGSIVAEKAAKSLTPCR V G E K A

VHYQTTGPEIAHQTKFENEANWKVHYQTTGPPEIAHQTKGNIDAFIAK V H T K G

VIDPSNNWVVDEIVNLDEVRKQEINGNKKVIDPSNNWVNLDEVRKVYIPKVVKK V I R K V

VIEFLSANKKGSQVAVEKVIEFLSANEFLSANKKEITTSEEIK V I K K E

VIIIDTDPNSYKKLNRDLSKVIIIDTDPDTDPNSYKLQPENAIPK V I Y K L

VILDNEALLLNTVVDARILASSPNRVILDNEALLNTVVDARIDGRGK__R V I A R I

VINATPTMVIPPLILVRVGETALSRVINATPTMIPPLILVRLQRGVLKGR V I V R L

VKEVQEQVQHTVRKHSEVFRRVKEVQEQVEQVQHTVRLLDSNNPPR V K V R L

VLAGTTDIPLKFFLPWQGKVLAGTTDIGTTDIPLKQVPENPMPK V L L K Q

VLAVGDGIARANLNETGRVLAVGDGIAVGDGIARVFGLNNIQR V L A R V

VLDELTLTKADINGLRRVLDELTLTLDELTLTKADLEMQIER V L T K A

VLDEVVVDNFDQKTALVKASRVLDEVVVDVVDNFDQKLGVDIIRKR V L Q K L

VLDTGGPISVPVGREGLVRGEKVLDTGGPIPISVPVGRETLGRIINK V L G R E

VLEHLHSTAFQNTPLSLPTREENDHPNRVLEHLHSTTPLSLPTRGTLESLENR V L T R G

VLFDDMVEYEDGTPATTSQMAKGGSIAMARVLFDDMVEATTSQMAKDVTTFLNWR V L A K D

VLFDVSKETVELESEAFELKQNVAETTKVLFDVSKEESEAFELKQKVELAHEK V L L K Q

VLGAEEFPVQGEVVKANQDQGVRVLGAEEFPPVQGEVVKIASLMGFIR V L V K I



VLHRPEVLQLPAIYQNLGLDYDERQMVSLTLRVLHRPEVLLGLDYDERVLPSIGNER V L E R V

VLNNCFSYDLVPAPAVIEKYDLFEVQRVLNNCFSYPAPAVIEKALRAARRVR V L E K A

VLPSIVNEVLKLGQDYDERVLPSIVNESIVNEVLKAVVAQFNAR V L L K A

VLQQSISEIEQLLSKGNPKFQEKVLQQSISEEIEQLLSKLK______K V L S K L

VLSRPDVVQLPTIYRQMVNITCRVLSRPDVVVQLPTIYRTLGQDYDER V L Y R T

VLTFQDFK NSGDDSNRVLTFQDFKVLTFQDFKTKYLEKGLR V L F K T

VLTNYSR QGKADGDRVLTNYSRGRVLTNYSRGQKILLEDR V L S R G

VLYDAEISQIHQSVTDTNVILSMDNSRNQEIEFLKVLYDAEISILSMDNSRNLDLDSIIK V L S R N

VMFFLPWQGKDVRTSDGRVMFFLPWQFFLPWQGKVLAGTTDIR V M G K V

VNDLPTAIRKALRAARRVNDLPTAINDLPTAIRVFEALKYKR V N I R V

VNLLYGNK ENPNDKTKVNLLYGNKVNLLYGNKTPQDILLRK V N N K T

VNLQISDGQPTMCQLEQDYQASDFSVNVKWDKKNISKVNLQISDGSDFSVNVKTLNPSFSEK V N V K T

VNVFNINNNREGFSTLKKVNVFNINNVFNINNNRYLNSFQSSK V N N R Y

VPIDGKQEVRAGHHVAVRVPIDGKQEIDGKQEVRYYNPISSKR V P V R Y

VPLCEPEELPDDIQKENEYGTLDSPGHLYQVKSTPANYTRVPLCEPEEPGHLYQVKSRHGKPLPR V P V K S

VPLNTFQANYASRMKKMITAKVPLNTFQAFQANYASRTQTITHTQK V P S R T

VPSSDIVSRVPDGVLMRVPSSDIVSPSSDIVSRNYVQTMFVR V P S R N

VPVGDQPPDIERVDLPGLTKVPVGDQPPDQPPDIERQIKDMLLKK V P E R Q

VPVGGTPIKDNGKNGKKPLSRVPVGGTPITPIKDNGKVREGSIEFR V P G K V

VQETLQTYKEHYDVASKVQETLQTYQETLQTYKSLQDIIAIK V Q Y K S

VQSELGNPKLAKSVISRVQSELGNPQSELGNPKFQEKVLQQR V Q P K F

VSDSGIVTLAYKASSQVKAKVSDSGIVTGIVTLAYKQLLRPGVTK V S Y K Q

VSGNSFEFIQKGHEVPSHRVSGNSFEFNSFEFIQKLDNLLQDYR V S Q K L

VSLQDIKDFADKLLYDGVERVSLQDIKDDIKDFADKVYTKENLER V S D K V

VSLQDIKDFADKVYTKLLYDGVERVSLQDIKDFADKVYTKENLEVSGER V S T K E

VSNLNDAVEEVVSLKARVGDNLRVSNLNDAVVEEVVSLKGWPHKVCER V S L K G

VSNWYHQKGLGLTTEKVSNWYHQKVSNWYHQKFSKITEWSK V S Q K F

VSPEDPAVQAELDLIMAGIEAEKRSIAKSNKVSPEDPAVMAGIEAEKLAGNASWGK V S E K L

VSPGFDIVARNCELYKNKVSPGFDIVPGFDIVARKYDTAVKPK V S A R K

VTAVVESPEGERPFDPVSKKVTAVVESPVESPEGERIVCVKGAPK V T E R I

VTIADDNEDLNKLVVLPRYRVTIADDNEDDNEDLNKIGGFVTNLR V T N K I

VTIDSNIMYIRIPGDQSIRVTIDSNIMDSNIMYIREDSLDKNRR V T I R E

VTLVEALPNILNMFDKPELSKEIKVTLVEALPNILNMFDKYLVDYAQDK V T D K Y

VTMQNLNDRGLLSGNEKVTMQNLNDTMQNLNDRLASYLDKVK V T D R L

VTSTSSAVLTDFQETFKAPKANTPKVTSTSSAVTDFQETFKTSKRAYFAK V T F K T

VVDALGNPIDGKVGPGLLGRVVDALGNPLGNPIDGKGPIDAAGRR V V G K G

VVDALGNPIDGKGPIDAAGRVGPGLLGRVVDALGNPGPIDAAGRSRAQVKAPR V V G R S

VVDLLAPYAREILETGIKVVDLLAPYDLLAPYARGGKIGLFGK V V A R G

VVDLLMGGGRLGEYPLGRVVDLLMGGDLLMGGGRSHFYPQGER V V G R S

VVEILQNR VFPQHKYRVVEILQNRVVEILQNRGYLVAMTGR V V N R G

VVGFETGR LKTRYLLKVVGFETGRVVGFETGRIKKWEEELK V V G R I

VVKPLPFLKKVRKVYIPKVVKPLPFLKPLPFLKKWIETQKSMK V V K K W

VVPVLTGLALASIFAKRVNKKGSKVVPVLTGLALASIFAKKWYDDSQIK V V A K K

VVTADQGEALAKNKSDMETRVVTADQGEDQGEALAKELGIPFIER V V A K E

VVVPALEPREMYLLNGKVVVPALEPVVPALEPRQELIVDANK V V P R Q

VWWYPYTRWTSSEFIRVWWYPYTRVWWYPYTRKCVLWRGNR V W T R K

VYTGFGATFVGYSLQGAGKIANEGWKKVYTGFGATYSLQGAGKYGGYEYFKK V Y G K Y

VYTKENLEVSGENVVEADLKRDIKDFADKVYTKENLEVVEADLKRFVDESLLSK V Y K R F

VYYNPSR GGVAIPPRVYYNPSRRRVYYNPSRRETVGLYHR V Y S R R

WELLQQVDTSTRQNQVLQTKWELLQQVDQQVDTSTRTHNLEPYFK W E T R T



WENMPSTEQQDIVSKAVMDLQSRWENMPSTEEQQDIVSKLSERQKLPR W E S K L

WQGKPVFIRLGKNVVVKWQGKPVFIQGKPVFIRHRTPHEIQK W Q I R H

YAFEYAR DASERVIRYAFEYARARYAFEYARAIGRPRVIR Y A A R A

YAGILDCFKKQGTLDRKYAGILDCFAGILDCFKRTATQEGVK Y A F K R

YAGILDCFKRKQGTLDRKYAGILDCFGILDCFKRTATQEGVIK Y A K R T

YAIYPHR DMGTHEIKYAIYPHRGKYAIYPHRGALSSDTVK Y A H R G

YAKPLTAETYKHKPYVAFRYAKPLTAEPLTAETYKQMLKDGVKR Y A Y K Q

YAMALSYFAKISAGSISRYAMALSYFMALSYFAKDYSLGATLR Y A A K D

YAPNLPR EVNDLSLRYAPNLPRVRYAPNLPRVIKNVSFSR Y A P R V

YAWVLDK ELGKGSFKYAWVLDKLKYAWVLDKLKAERERGK Y A D K L

YCAITGASDGIGKKYGAKTGKYCAITGASGASDGIGKEFARQMAKK Y C G K E

YDGAFDCLRMTSGQAVKYDGAFDCLDGAFDCLRKIVAAEGVK Y D L R K

YDGAFDCLRKMTSGQAVKYDGAFDCLGAFDCLRKIVAAEGVGK Y D R K I

YDNIPEHAFYMVGGIEDVVAKFKAVLEGKYDNIPEHAGIEDVVAKAEKLAAEAK Y D A K A

YDYAVAEQCPVKESVLPAARYDYAVAEQVAEQCPVKSAEDQLYAR Y D V K S

YEALDKDPKLKAKTIAKYEALDKDPEALDKDPKTLPSERSRK Y E P K T

YECLQPSGSFKASAQFFLKYECLQPSGLQPSGSFKSRGIGNLIK Y E F K S

YEELQITAGRAESLYQSKYEELQITAELQITAGRHGDSVRNSK Y E G R H

YEELQQTAGRAESWYQTKYEELQQTAELQQTAGRHGDDLRNTK Y E G R H

YEEQTTNHPVAIVGARNPYAPGLRYEEQTTNHPVAIVGAREYIFSENSR Y E A R E

YEKEFDEAYDLFEVQRTFEEFTARYEKEFDEAYDLFEVQRVLNNCFSYR Y E Q R V

YENEVALR AADDFRLKYENEVALRYENEVALRQSVEADINK Y E L R Q

YEQQVTQQKTLYMNGKKYEQQVTQQEQQVTQQKALEEDNQQK Y E Q K A

YEYSDFINDSGETVEFESYVIPDELLEEGQLRIGYQWYWKYEYSDFINLLEEGQLRLLDTDTSMK Y E L R L

YFPTQALNFAFKGNTANVIRYFPTQALNQALNFAFKDKIKAMFGR Y F F K D

YFPTQALNFAFKDKGNTANVIRYFPTQALNLNFAFKDKIKAMFGFKR Y F D K I

YFPTQALNFAFKDKIKGNTANVIRYFPTQALNFAFKDKIKAMFGFKKER Y F I K A

YFQPSSIDEVVELVKIYSAKPERYFQPSSIDDEVVELVKSARLAEKSR Y F V K S

YGIIQFPNAISPQEEVSLVIKDDGESEIRYGIIQFPNEEVSLVIKSFYNTVGIR Y G I K S

YGTIIDIFPPTAANNNVAKEIYSLFRRYGTIIDIFAANNNVAKVRYRSFRGR Y G A K V

YHIEEEGSRVILLENLRYHIEEEGSHIEEEGSRKVDGQKVKR Y H S R K

YIPIQYVLSRFFSDKIAKYIPIQYVLPIQYVLSRYPSYGLNYK Y I S R Y

YIPQAGIPPGVINIVSGFGKLSALYVSKYIPQAGIPNIVSGFGKIVGEAITNK Y I G K I

YKESLSPETRYSSKQLQKYKESLSPEESLSPETREILQKSCDK Y K T R E

YKESPEFK EWEEEFIKYKESPEFKYKESPEFKLLNSHIDLK Y K F K L

YKVENEDQYKIRVFEALKYKVENEDQVENEDQYKAYLDELKDK Y K Y K A

YLAPAYK GFTGLVAKYLAPAYKDKYLAPAYKDFADARMKK Y L Y K D

YLAPAYKDFADARGFTGLVAKYLAPAYKDYKDFADARMKKVSDVLK Y L A R M

YLCEVNK TLVPESPRYLCEVNKVRYLCEVNKVEDAKRSIR Y L N K V

YLCEVNKVEDAKTLVPESPRYLCEVNKVVNKVEDAKRSIAKSNKR Y L A K R

YLCEVNKVEDAKRTLVPESPRYLCEVNKVNKVEDAKRSIAKSNKVR Y L K R S

YLDGLTAERGYIDSLKRYLDGLTAELDGLTAERTSQNSELNR Y L E R T

YLENCNPR GFFGLQKKYLENCNPRYLENCNPRDINSQGFKK Y L P R D

YLPDASSQVKVNIEFATRYLPDASSQPDASSQVKAKVSDSGIR Y L V K A

YLVDYAQDLFKEEKNILNMFDKYLVDYAQDQDLFKEEKIDLRLKTMK Y L E K I

YLWDTLNAGRYSKETIEKYLWDTLNAWDTLNAGRVVPGYGHAK Y L G R V

YNDLGALAYLGSERENNFKPFKYNDLGALALAYLGSERAIATIRSGK Y N E R A

YQVTVIDAPGHRLWKFETPKYQVTVIDAVIDAPGHRDFIKNMITK Y Q H R D

YRVTIADDNEDLNKNPLVVLPRYRVTIADDDDNEDLNKIGGFVTNLR Y R N K I

YSILYNR NAGDMINRYSILYNRTRYSILYNRTRQAVITNR Y S N R T



YSNDELK HLSAQSQKYSNDELKAKYSNDELKAGESGSEGK Y S L K A

YSTLPSANSKKKWDKQNKYSTLPSANTLPSANSKDEGKHYDTK Y S S K D

YTDTLRDPYDARRHSHRIHHRYTDTLRDPRDPYDARRGLWYSHMGR Y T R R G

YTGKPNPSTGKVKQPSIGRYTGKPNPSKPNPSTGKYTVSFIEGR Y T G K Y

YTNPLFMQSISPVKGFMHLYLKYTNPLFMQMQSISPVKSALEHNEVK Y T V K S

YTVSFIEGDGIGPEISKKPNPSTGKYTVSFIEGGIGPEISKSVKKIFSAK Y T S K S

YVECSALTQRARELKAVKYVECSALTECSALTQRGLKNVFDEK Y V Q R G

YVEPGNAMSGEGEKKNDMTTMKYVEPGNAMAMSGEGEKLQVTTVRDK Y V E K L

YVEPGNAMSGEGEKLQVTTVRKNDMTTMKYVEPGNAMKLQVTTVRDYDLKEIDK Y V V R D

YWVHPDNITELKNFVRQTTKYWVHPDNIPDNITELKLIILKHLPK Y W L K L

YYETVGK LSGSDVCKYYETVGKAKYYETVGKADII____K Y Y G K A

YYQNNWTDGPRDFLNSASRYYQNNWTDNNWTDGPRQDSYDLFLR Y Y P R Q



A Count R Count N Count D Count C Count Q Count E Count G Count H Count

2 2 0 2 0 0 0 0 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

2 0 0 1 0 0 0 0 0

3 0 1 0 0 1 2 0 0

3 1 1 0 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 0 0 1 0

4 1 3 2 0 0 0 1 0

3 1 1 0 0 0 0 0 0

3 0 1 1 0 1 0 1 0

2 1 2 0 0 0 3 2 0

2 1 0 1 0 0 1 0 0

3 0 0 0 0 0 2 4 0

1 1 0 0 1 0 1 0 0

2 0 0 1 0 1 4 0 0

2 0 0 1 0 1 4 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

3 0 0 0 0 0 4 1 0

1 0 1 1 1 3 3 0 0

3 1 0 0 0 0 1 0 0

1 1 2 0 0 2 0 0 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 0 0 2 0 1 1

2 0 0 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 1 1 0 0

1 0 1 1 0 0 0 2 0

5 0 4 2 0 1 0 2 0

1 0 0 1 0 0 2 2 0

1 0 0 0 0 1 3 3 0

3 1 0 2 0 0 0 2 0

2 1 0 1 1 2 2 5 1

1 0 0 0 0 0 0 1 0

1 2 0 0 0 0 3 1 0

1 0 0 2 0 1 1 3 0

1 1 0 0 0 0 1 4 1

1 0 0 0 0 0 1 0 1

1 1 0 0 0 1 1 0 3

4 0 0 1 0 0 1 1 0

5 2 1 4 0 0 1 3 0

2 0 0 2 0 0 0 0 1

1 0 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 2 0 2 0 0 0

1 1 0 1 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

3 0 1 0 0 0 0 3 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

1 0 1 1 0 2 3 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 1

2 0 1 1 0 1 1 1 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0



3 1 0 2 0 1 0 0 0

3 0 1 1 0 0 3 0 0

2 0 1 1 0 3 3 0 0

1 0 1 0 0 0 4 1 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

2 0 1 0 0 0 2 0 1

1 0 0 1 0 0 2 0 0

1 0 0 0 0 1 1 0 1

4 1 0 1 0 0 0 0 0

1 1 2 1 0 1 0 0 0

2 1 0 0 1 0 3 0 2

3 1 0 2 0 0 0 1 0

2 0 0 0 0 0 2 2 0

2 0 2 0 0 1 3 1 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

1 0 1 1 0 0 3 2 1

4 0 1 1 0 0 2 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

2 0 2 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0

3 0 0 2 0 0 1 1 2

1 0 3 1 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

3 0 0 0 0 2 0 2 0

1 1 2 1 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 1 2 2 0 1 2 0 0

1 1 1 1 0 1 2 0 0

5 0 0 1 0 1 3 0 0

1 0 0 1 0 1 0 1 1

1 1 1 2 0 3 0 0 0

2 1 1 1 0 1 2 0 0

1 1 0 0 0 1 3 0 0

2 1 2 0 0 3 0 0 0

2 1 0 0 0 2 2 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

5 1 0 0 0 0 1 2 0

2 1 1 0 0 0 1 1 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 1 1 2 0 0 0 1 1

2 0 2 1 0 0 0 1 0

3 0 1 3 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

2 0 0 1 0 0 0 0 1

2 1 4 0 1 0 1 0 0

1 1 2 1 0 0 0 0 0

3 0 0 2 0 0 2 0 0

2 1 0 1 0 0 0 1 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0



5 0 0 0 0 0 1 3 0

3 1 0 0 0 0 0 2 0

2 0 0 0 0 0 2 1 1

1 1 0 1 0 0 0 0 0

3 0 1 2 0 0 3 3 1

2 1 2 0 2 1 1 3 0

3 1 1 0 0 3 0 0 0

3 0 2 0 0 0 2 1 0

1 0 0 0 0 0 5 2 1

1 0 1 2 0 0 1 1 0

1 0 1 1 0 1 0 0 0

1 1 0 2 0 0 1 0 0

0 1 1 0 2 0 0 0 1

0 1 1 1 1 0 1 0 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0

1 1 0 2 0 1 1 1 1

1 1 3 1 0 0 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 0 0

2 0 1 3 0 0 0 0 0

1 0 0 4 0 1 3 1 0

0 0 2 2 0 1 3 2 1

2 1 0 1 0 1 1 0 0

1 0 0 2 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 1 1 1 1

0 0 0 2 0 1 0 1 0

4 0 1 2 0 1 0 1 1

1 1 0 1 0 0 2 1 0

1 0 0 1 0 0 0 2 0

1 0 1 1 0 0 1 1 0

0 1 1 1 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

0 0 1 1 0 0 1 1 0

2 1 5 1 0 2 1 5 1

1 0 1 1 0 5 5 1 1

0 0 1 1 0 1 0 1 0

0 1 1 3 0 1 1 3 1

0 1 1 2 0 0 0 0 2

0 0 2 1 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 1 1 0

0 1 1 1 0 1 0 1 0

2 1 0 2 0 0 0 0 2

1 1 0 1 0 1 1 0 0

1 0 0 2 0 0 0 0 0

0 1 0 3 0 0 1 1 0

6 1 1 1 0 2 2 1 0

0 0 1 1 0 0 0 2 0

3 0 0 2 0 2 0 4 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

1 1 1 5 0 2 1 0 0

0 0 1 2 0 2 0 0 0



1 1 0 1 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 1 0 0 0

1 0 1 2 0 1 0 0 0

0 0 2 1 0 1 1 3 0

1 0 0 2 0 1 0 1 0

2 0 1 2 0 2 1 2 1

1 0 2 1 0 3 3 0 0

1 2 0 1 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 0 0 1 0

1 1 1 2 0 0 1 0 1

1 1 0 1 0 2 0 2 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

1 0 2 2 0 0 2 0 0

0 0 1 1 0 0 2 1 0

0 1 0 4 0 0 1 0 0

0 0 0 2 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 1 1 1

0 0 1 1 0 0 0 0 0

1 1 0 2 0 1 1 2 0

1 0 0 2 0 0 0 1 0

0 1 1 1 0 0 2 0 0

0 1 0 1 0 1 0 1 0

0 1 1 1 0 0 0 1 1

0 0 0 1 0 1 0 0 0

0 1 1 2 0 0 1 0 0

1 1 1 2 1 0 3 0 1

1 1 1 2 1 0 3 0 1

0 0 0 1 0 1 4 0 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 1 3 0 0 1 1 0

0 1 0 2 0 1 0 1 0

3 0 4 2 0 3 1 2 0

0 1 0 3 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

3 0 1 0 0 0 1 0 1

1 0 2 1 0 2 1 1 0

1 1 0 1 0 0 1 1 1

2 0 1 1 1 0 2 1 1

0 1 1 3 0 0 1 1 0

2 2 0 1 0 0 1 1 0

0 1 1 3 0 0 2 0 1

0 0 0 0 0 0 2 3 0

1 1 0 2 0 1 3 0 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 0 1 1 1

1 1 1 0 2 0 1 4 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 0 3 0 0 0 1 3 0

1 1 0 2 0 1 2 2 0

2 0 1 0 2 0 2 4 1



3 0 1 0 2 0 3 4 1

2 1 0 0 0 0 2 0 1

2 1 0 0 0 0 1 1 1

1 1 1 1 0 0 2 0 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

1 1 0 1 0 1 2 0 0

3 0 1 1 0 1 3 2 1

0 0 1 2 0 0 3 0 0

2 1 0 0 0 0 3 0 0

2 1 0 0 0 1 1 0 0

2 1 1 1 1 1 2 0 0

0 1 0 2 0 1 1 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 1 1 1 1 2 1

1 1 1 5 0 2 2 0 0

0 1 1 1 1 0 2 0 0

1 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 0 1 0 1 3 2 0

0 0 1 1 0 0 2 0 0

0 0 2 1 0 1 3 0 0

0 0 1 1 0 2 2 0 0

0 0 0 0 0 0 2 1 1

1 0 1 1 0 2 1 0 0

2 0 1 2 0 0 2 1 0

1 0 2 1 0 0 4 1 0

1 1 2 1 0 0 4 1 0

0 1 2 0 0 2 1 2 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

1 0 2 2 0 1 1 0 0

1 0 0 1 0 2 4 1 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

1 0 3 0 0 2 2 0 1

0 0 0 0 0 0 2 2 0

1 0 0 0 0 0 2 3 0

1 1 1 1 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 2 0 0 3 2 0 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 1 0 1

0 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 0 3 2 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

4 0 0 2 0 1 1 1 0

2 1 0 0 0 0 2 0 0

0 1 0 1 0 1 2 0 0

0 1 1 0 1 1 1 0 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

1 0 1 0 0 0 2 0 0



0 0 0 0 0 0 2 0 0

5 0 1 0 0 0 2 3 0

1 0 1 0 0 0 4 1 0

1 0 1 1 1 2 0 0 0

2 0 1 2 0 1 0 0 0

3 0 0 1 1 0 0 3 1

1 1 0 0 0 1 1 1 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

2 1 1 2 0 1 2 0 0

0 0 0 1 0 0 2 0 0

1 1 1 2 0 0 1 0 0

0 0 0 2 0 0 1 0 0

1 1 1 2 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

0 2 1 0 0 0 2 1 0

3 0 0 2 0 1 1 1 0

1 0 1 0 1 0 2 4 0

0 0 0 0 0 0 1 2 0

0 0 0 0 0 0 1 2 0

1 0 0 2 0 1 0 3 2

0 1 0 0 0 0 0 1 0

3 0 2 4 0 0 2 0 1

2 0 1 1 0 0 0 2 0

0 0 0 1 0 1 1 1 0

3 1 0 2 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 3 1

1 0 0 2 0 0 0 2 0

1 0 0 0 0 0 2 0 0

2 1 1 0 0 1 2 2 0

1 0 1 2 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 2 1 0 0

0 0 1 0 0 4 1 0 0

0 1 1 1 0 6 2 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

1 0 0 0 0 0 0 2 0

2 0 0 0 0 1 1 2 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 1 3 0 0 1 0 0 0

1 0 2 2 0 0 1 1 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

1 1 0 0 0 1 3 1 0

3 0 0 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 2 2 0 0

2 1 1 2 0 0 2 0 0

3 0 2 0 0 1 1 0 0

2 0 1 0 0 4 3 0 0

2 0 1 0 0 4 3 0 0

2 1 2 1 0 2 0 2 1



1 1 0 0 1 0 0 10 0

0 1 0 0 0 0 0 4 0

1 1 1 0 1 0 1 0 1

0 1 0 1 0 0 0 2 0

2 1 0 0 0 1 1 2 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 1 1 0 0 0 0

1 1 0 0 1 0 2 1 0

3 0 0 2 0 0 0 1 1

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 0 0 0 0 0 0 4 0

2 0 0 1 0 0 0 2 0

1 1 1 0 1 0 0 2 0

0 1 0 2 0 0 2 1 1

1 0 0 1 0 0 0 1 0

0 0 1 2 0 0 0 1 0

1 1 1 1 0 0 1 4 0

0 1 1 0 0 0 3 4 0

2 0 3 3 0 0 7 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 4 0

0 1 0 0 0 0 0 21 0

1 1 0 0 0 0 0 17 0

0 0 0 1 0 0 1 3 0

0 1 0 0 0 0 0 15 0

1 0 0 0 0 0 3 23 1

0 1 0 0 0 0 0 15 0

0 0 0 0 0 0 0 9 0

0 0 0 0 0 0 0 10 0

1 0 1 1 0 1 0 2 1

0 0 0 0 0 1 0 1 1

0 1 0 1 0 0 1 1 2

2 0 5 0 0 0 2 2 1

2 1 0 1 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 0 0 2 0 0 1 2 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 1 0 0 0 1 0

3 0 1 1 0 0 0 4 0

1 0 0 1 0 1 0 1 0

1 0 1 1 0 1 0 1 0

1 0 0 0 1 1 0 2 1

0 1 1 1 0 0 2 1 0

0 0 0 0 0 1 0 2 1

1 0 0 0 0 0 0 5 0

0 0 1 1 0 0 0 1 0



1 0 1 1 0 1 0 2 0

2 0 1 0 0 0 1 2 0

0 0 0 0 0 1 5 2 0

0 0 1 0 0 0 4 2 0

1 0 0 0 0 1 1 4 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 1 1 4 0

0 0 0 0 0 0 0 2 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 0 1 0

2 0 1 2 0 0 2 3 0

2 1 1 0 0 0 1 2 1

2 1 0 1 0 0 0 2 0

0 1 0 0 0 1 2 5 2

0 1 0 0 0 0 1 5 2

0 1 0 3 0 1 0 2 1

0 1 1 1 0 2 0 2 2

0 1 0 0 0 2 0 7 1

0 0 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 8 0

7 0 3 1 0 2 2 3 1

0 1 1 0 0 0 2 2 0

0 1 1 1 0 1 0 1 0

0 2 0 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 8 0

1 0 2 0 0 0 1 1 0

0 1 1 0 1 2 1 3 0

1 0 2 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 1 0 1 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

2 0 0 1 0 2 0 4 0

2 0 0 1 0 2 0 4 0

4 0 0 0 0 0 2 2 0

0 1 0 1 0 2 5 3 0

0 1 1 1 1 0 0 1 0

1 2 0 0 0 1 1 1 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 1 0 1 0 0 0 1 0

3 1 1 2 0 1 1 2 0

2 0 1 2 0 0 0 3 0

1 0 0 2 0 0 0 0 1

2 0 0 0 0 2 1 0 1

0 1 1 1 0 2 0 0 2

1 0 4 3 0 0 1 1 4

0 0 1 1 0 0 2 0 1

0 0 0 1 0 0 1 1 3

0 1 0 0 0 0 3 1 1

0 1 0 0 0 1 0 8 3



0 0 1 1 0 0 1 2 1

0 1 1 1 0 0 2 1 1

3 0 0 0 0 1 0 1 1

0 1 1 1 0 0 0 1 2

1 1 1 1 0 0 1 0 1

1 0 2 3 0 1 0 1 1

2 0 0 1 0 0 1 0 1

2 1 0 2 0 1 0 0 3

3 2 1 4 0 2 2 0 2

2 0 1 1 0 1 1 2 1

3 1 2 1 0 1 0 0 1

0 0 0 0 0 1 0 0 1

0 0 1 1 0 0 0 0 1

0 0 1 1 0 0 1 1 1

1 0 0 2 1 0 0 1 3

2 0 0 5 0 0 1 2 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 1

2 0 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 1 0 0 3 0

1 0 1 0 0 1 1 1 0

2 0 2 2 0 0 0 2 1

3 1 0 0 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

0 2 0 2 1 0 0 2 0

2 1 1 2 0 2 0 1 2

4 0 0 2 0 0 1 2 0

0 1 1 1 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 3 0 0

1 0 0 1 0 1 0 1 0

1 0 1 1 0 2 1 0 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

2 0 1 0 1 1 1 0 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

3 1 1 0 0 1 1 4 0

0 0 0 1 0 1 0 1 0

0 0 0 0 0 0 2 1 0

0 1 0 0 0 0 2 2 0

0 2 0 0 0 0 2 2 0

1 0 0 1 0 1 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 4 0

1 0 0 0 0 0 0 5 0

2 0 1 3 0 0 0 1 2

0 0 0 2 0 0 0 1 0

0 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 0 0 2 1

1 0 0 0 0 0 2 0 1

1 1 0 0 0 0 2 0 1



2 1 1 0 0 1 1 1 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

5 0 1 0 0 0 1 3 0

0 1 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 1 0 0 2 2 0

0 0 4 2 0 0 0 1 1

0 1 0 2 0 1 1 0 0

0 2 0 2 0 1 1 0 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

1 1 1 0 0 1 0 1 0

1 1 2 1 0 0 2 2 0

1 0 0 1 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 0 2 0 0 2 2 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

3 2 0 1 0 1 2 1 0

0 0 0 0 0 0 2 3 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

2 1 0 1 0 3 0 0 0

0 0 1 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

0 1 2 0 0 1 1 0 0

1 1 0 1 0 1 2 0 1

0 1 0 3 0 2 0 2 2

0 0 0 0 0 0 1 0 0

2 0 2 0 0 0 0 0 0

1 0 1 1 0 3 2 1 0

0 1 0 2 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 1 1 2 0

0 0 1 2 0 0 2 1 1

2 1 0 1 0 2 1 2 0

1 0 1 0 0 1 1 1 0

0 1 0 2 0 3 1 1 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 4 1 2 0

2 0 0 1 0 1 0 0 0

1 2 0 0 0 1 2 0 0

0 1 0 1 0 1 2 0 2

0 2 1 0 0 1 2 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 1 2 0 0 0 0 0

1 0 3 0 0 0 0 0 1

1 0 2 1 0 0 2 0 0

0 0 0 2 0 0 0 0 2

1 1 1 1 0 2 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0



1 0 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

0 0 1 0 0 0 1 1 2

1 0 1 2 0 0 0 1 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 0 1 0 0 0 1 1 1

0 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 2 0 1 1 2 0

0 0 1 0 0 0 0 3 0

0 0 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 3 0 0 1 3 0

0 0 0 0 0 0 0 0 1

2 1 1 1 0 1 0 0 1

0 0 0 0 0 0 0 0 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 2 0 0

3 0 0 0 0 2 0 2 0

0 1 1 2 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 1 2 0 0

3 0 1 1 0 0 1 2 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 2 1 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 0 3 2 1

0 1 1 1 0 0 1 3 0

2 0 1 2 0 0 2 2 0

2 0 1 2 0 0 2 3 0

6 1 0 4 0 1 0 1 1

0 1 0 0 0 0 2 0 1

2 1 2 3 0 0 2 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 0 1 2 0 0 2 1 1

0 1 1 3 0 0 1 1 0

0 1 1 3 0 0 1 1 0

2 0 0 0 0 0 1 2 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 1 1 0 0

1 0 1 0 0 1 1 0 1

1 0 0 0 1 1 0 1 0

1 0 0 1 0 1 2 0 0

1 0 1 0 0 1 4 0 0

6 0 1 3 0 1 1 2 0

3 0 0 1 0 1 3 1 1

2 0 2 0 0 1 4 0 0

0 0 0 0 0 0 0 1 1

0 0 0 2 0 0 0 0 0



0 0 0 2 0 1 0 1 1

1 0 1 1 2 1 2 2 0

4 0 1 1 0 3 3 6 0

2 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 3 1 0

0 0 0 0 0 0 3 1 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

2 0 0 3 0 0 0 0 0

0 1 1 1 0 0 2 0 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

1 0 0 0 0 0 2 0 1

2 1 0 2 0 0 0 0 0

2 0 0 1 0 0 2 0 0

8 1 2 1 1 0 1 2 0

4 1 1 0 0 1 1 1 0

2 0 1 3 0 1 3 1 0

4 0 2 0 0 2 2 1 1

2 0 1 0 0 0 1 2 0

2 0 1 0 0 0 1 2 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 0 2 1 0 0 3 0 1

1 0 0 0 0 0 1 1 1

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 0 2 0 0 0 1 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

1 0 1 1 0 1 0 0 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

2 0 2 0 1 1 0 1 0

0 1 0 2 0 0 0 2 0

0 1 1 3 0 1 2 0 0

0 1 2 1 0 0 0 0 1

2 1 0 1 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 0 0 2 2 0

0 1 0 3 0 0 1 1 0

0 1 0 3 0 0 2 2 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 0 1 0 0 0 2 0 0

0 0 1 1 0 0 2 2 0

0 1 1 1 0 1 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 1 0

1 1 0 2 0 0 1 1 0

5 0 0 0 0 1 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 0 1

1 1 0 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 0 1 0 2 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0



1 0 0 1 0 0 1 0 0

2 1 2 1 0 0 0 1 0

3 0 0 1 1 0 0 1 0

2 0 3 1 0 1 3 2 1

1 1 0 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 0 0 1 1

1 1 1 1 0 0 0 1 1

0 1 1 2 0 1 0 1 2

3 0 1 3 0 1 3 7 1

2 1 1 2 0 1 2 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 1 0 0 0 1 0

3 0 0 1 0 0 1 2 1

1 0 0 1 0 0 0 1 1

1 0 0 1 0 1 0 1 2

0 0 0 2 0 1 1 0 3

0 0 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 3 0 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

1 1 1 1 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 2 1 0 0

1 0 0 2 0 3 2 0 0

2 0 1 0 0 1 2 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 1 3 0 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

0 0 1 0 0 0 0 0 1

0 0 0 0 0 1 2 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

3 0 0 2 0 1 1 1 1

0 0 3 2 1 2 1 0 1

0 1 0 3 0 0 0 0 1

0 1 0 0 1 0 3 1 0

1 0 1 1 0 1 4 0 0

0 0 0 1 0 0 1 0 1

0 0 1 1 0 2 1 0 0

0 1 1 0 0 2 0 0 0

1 0 0 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 1 2 1 1

1 0 2 2 0 2 0 0 0

0 0 1 1 0 0 1 0 1

1 1 0 1 0 4 0 1 0

0 0 4 1 0 3 0 3 0

1 0 5 1 0 3 1 4 0

0 0 2 2 0 0 0 1 3

1 1 1 0 0 2 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

4 0 1 0 1 1 0 1 0



0 0 1 1 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

1 1 0 1 0 0 2 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

0 0 0 3 0 0 3 0 1

0 0 0 0 0 0 0 0 0

3 0 0 1 0 0 2 1 0

0 0 1 1 0 2 0 0 0

1 0 0 0 0 1 1 1 1

1 0 0 0 0 1 1 1 1

2 0 3 1 0 2 2 3 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

3 1 0 3 0 2 4 0 0

0 1 0 0 0 3 2 1 0

0 0 0 0 0 2 2 1 0

0 0 0 0 0 2 2 1 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 0 2 0 0 0 0 0

0 2 0 2 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 0 2 1 0

3 1 0 1 0 1 3 1 1

0 2 0 0 0 1 1 1 0

0 1 1 3 0 1 1 1 0

0 1 1 1 0 0 1 0 0

0 2 0 1 0 0 1 0 0

2 0 0 1 1 0 2 1 0

2 1 1 1 0 1 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 0 1 0 1

0 0 1 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

1 0 3 0 0 3 0 0 1

0 0 1 0 0 0 0 2 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 2 3 0 1 2 0 4

0 0 0 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 1 0 2 0 0 2 0 0

1 0 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 1 0 0 2 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 2 0 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 2 0 0 1

0 1 0 1 0 1 0 3 0

0 0 0 2 1 1 2 0 0

1 0 0 1 1 0 0 3 0

1 1 1 0 0 1 2 1 1



1 1 1 0 0 2 0 3 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 1 0 0 0 1 0

2 1 0 3 0 2 1 3 0

0 1 0 0 0 1 2 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 1

3 1 0 1 0 2 1 1 1

1 0 1 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 0 0 0 0 0 2 0

1 0 1 0 0 2 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 1

1 1 0 1 0 1 0 0 0

2 0 0 1 0 0 0 2 0

2 1 0 1 0 1 0 2 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

2 1 0 2 1 1 0 2 0

2 0 1 1 0 1 2 0 0

0 1 2 0 0 2 0 0 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

3 0 0 0 0 2 1 1 0

0 0 0 0 0 2 0 0 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 1 0 1 4 1

0 1 2 0 0 1 0 1 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

2 1 0 2 0 0 1 0 1

0 1 0 2 0 0 0 0 0

0 3 1 0 0 0 0 0 0

1 0 2 0 0 0 1 0 0

1 0 2 0 0 0 1 0 0

2 0 2 0 0 0 1 1 0

1 1 5 0 0 1 0 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

2 0 3 1 0 1 2 0 0

2 0 3 2 0 1 2 0 0

1 1 2 3 1 0 3 0 0

0 1 1 1 0 2 1 0 0

0 0 2 1 0 0 5 3 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

1 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 1 0 1 0 1

1 1 1 1 0 1 0 0 1

0 1 2 1 0 0 1 1 0

2 0 1 0 0 0 0 2 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 3 0 0 0 2 1 0

0 1 1 1 0 0 3 0 1

1 0 1 2 0 0 0 1 0



3 0 2 0 0 0 1 0 0

2 1 2 0 0 0 0 1 0

0 2 1 0 0 0 1 2 0

0 0 3 1 0 0 0 0 0

0 1 2 1 0 0 0 1 0

0 0 1 1 0 1 0 0 0

2 1 2 0 1 2 1 0 0

3 1 2 3 0 2 2 0 0

0 1 2 1 0 0 2 0 0

1 0 3 0 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 0 1 0

1 0 1 2 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 0 0 0 0

2 0 1 1 0 0 2 1 0

0 0 3 0 0 1 1 0 0

2 0 1 0 0 0 0 0 2

1 0 1 1 0 0 0 0 0

1 1 2 1 0 0 1 0 0

0 1 2 0 0 1 1 0 1

0 1 2 4 0 0 0 0 0

0 0 2 1 0 0 3 0 0

0 0 1 1 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

1 0 2 3 0 1 5 1 0

0 1 1 2 0 0 0 0 1

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 2 0 1 1 0 0

2 1 3 0 0 1 1 0 1

1 1 4 0 0 0 1 0 0

4 1 3 1 0 0 2 1 0

1 0 1 0 0 1 4 0 0

0 0 3 2 0 0 0 1 0

1 0 3 0 0 0 3 0 0

0 1 1 1 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 1 1 1 0

1 0 3 1 0 0 1 0 1

2 0 1 1 0 2 0 0 0

6 1 1 1 1 0 2 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 2 0 0 0 0

0 0 1 1 0 0 1 0 0

2 2 2 1 1 0 0 1 0

2 1 1 1 0 0 0 2 0

0 0 1 0 0 0 0 0 1

0 0 1 0 0 1 1 1 0

2 0 1 0 0 3 2 0 0

2 1 5 2 0 1 1 2 0

0 0 1 2 0 0 0 0 1

2 1 1 0 0 0 1 1 0



0 0 1 1 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 0 1 1 0

0 0 4 4 0 1 0 1 0

0 0 2 1 0 1 1 0 0

2 0 1 0 0 0 0 0 0

1 2 0 0 0 0 0 1 0

1 0 0 1 0 0 0 3 0

1 0 0 1 0 1 0 2 0

1 0 2 1 0 4 0 0 0

1 1 0 0 0 1 0 0 0

3 0 2 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 1 0 3 0

2 0 1 1 0 1 1 2 0

1 1 0 0 0 1 1 2 0

1 1 0 2 0 1 0 2 1

0 0 0 0 0 1 3 1 0

0 0 1 1 0 1 0 1 0

0 0 1 1 0 1 0 1 0

1 1 1 2 1 2 0 1 0

2 2 0 1 0 1 1 1 0

1 1 1 2 0 1 0 2 0

2 1 0 1 0 4 0 0 0

4 0 0 0 0 2 1 7 0

1 0 1 0 0 1 3 3 0

1 1 1 1 0 4 1 0 0

1 0 0 1 0 1 4 0 0

1 0 0 0 0 2 2 0 0

1 0 0 0 1 3 2 0 0

2 0 0 0 0 1 2 0 1

1 1 0 0 0 1 0 3 0

1 1 2 0 0 1 1 2 0

1 0 1 0 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 3 2 0 1

1 1 0 1 0 1 0 3 0

1 1 0 0 0 2 0 0 1

0 0 0 0 0 2 2 0 0

0 1 1 0 0 1 0 1 0

2 1 2 1 0 3 3 3 1

1 0 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 1 0 1 1 1 0

0 0 0 0 0 3 1 2 1

1 0 1 0 2 2 1 0 0

0 0 3 0 0 1 2 1 0

0 1 0 0 0 3 0 5 2

1 2 1 1 0 1 1 1 0

0 0 3 0 0 3 0 3 0

1 0 4 0 0 3 1 4 0

0 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 2 0 0 3 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0



0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 1 2 2 0 2 2 0 1

1 0 0 0 0 1 2 0 0

0 1 0 3 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

3 1 1 3 0 0 2 1 1

2 2 1 3 0 3 0 1 0

0 1 2 4 0 1 1 1 1

0 2 0 0 0 1 0 1 0

1 1 2 3 0 1 0 1 1

1 1 1 0 0 0 0 0 1

1 2 2 1 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 1 0 0

0 2 1 1 0 0 1 0 0

1 1 0 1 0 0 1 0 0

1 2 0 1 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

4 1 1 2 1 0 2 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 1

1 1 1 1 0 0 0 0 1

1 1 1 1 0 0 0 1 0

1 2 0 1 0 0 2 0 0

2 1 1 2 0 0 4 1 2

0 1 0 0 0 1 1 1 1

0 2 1 0 0 0 2 1 0

1 2 0 1 0 1 2 0 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

2 1 0 1 0 1 1 0 0

2 1 0 1 0 1 1 0 0

2 0 0 0 0 0 2 1 0

2 1 0 0 0 2 2 0 0

1 0 1 0 0 0 2 0 1

2 0 0 0 0 1 0 2 0

1 0 1 0 0 1 1 1 1

2 0 0 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 1 2 0 0 0 0

0 1 1 0 3 1 0 3 0

2 1 0 0 1 2 0 0 0

1 1 1 2 0 0 2 0 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

2 0 0 2 0 0 0 2 0

1 0 0 1 0 2 4 0 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 3 3 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 0 1 0 1 2 0 1

0 2 0 0 0 0 2 0 0

1 2 1 0 0 1 2 2 0



1 0 0 2 0 0 1 1 0

2 1 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 1 1 2 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

1 0 0 1 0 0 3 1 0

1 0 1 4 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 10 0

2 0 2 0 0 0 0 6 0

1 0 0 0 0 0 1 4 0

1 1 0 2 0 2 1 1 0

1 1 0 2 0 2 1 1 0

4 1 0 0 0 0 1 3 0

1 1 0 1 2 0 0 2 0

0 0 0 0 0 1 1 1 1

0 0 1 1 0 0 0 2 2

1 0 2 1 0 3 0 1 1

0 1 0 0 0 0 2 1 1

1 0 1 0 0 0 1 0 0

1 0 2 3 0 1 0 0 0

1 0 3 4 0 1 0 1 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0

3 1 0 0 0 0 0 10 0

0 0 0 1 0 1 0 1 0

3 1 0 1 0 2 1 0 0

1 1 0 2 0 0 0 0 1

2 0 0 0 0 1 2 0 0

2 0 0 0 0 0 3 0 1

0 0 1 0 0 0 3 0 0

0 0 2 1 0 1 3 0 0

0 1 0 2 0 3 1 1 0

1 0 2 0 0 2 0 2 0

0 0 2 0 0 1 0 0 0

0 0 0 2 0 0 0 2 0

0 1 2 2 0 0 0 2 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

3 0 0 0 0 1 0 1 0

0 0 1 1 0 3 0 0 0

3 0 1 1 0 1 0 0 1

1 0 0 2 0 0 1 0 0

1 1 0 3 0 0 0 0 1

1 1 0 1 0 1 1 1 0

0 0 1 0 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 0 2 6 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

1 0 2 1 0 1 0 0 0

1 1 2 1 0 1 0 0 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 0 3 0 2 3 1 0

1 1 0 1 0 1 1 1 0



0 0 0 0 0 0 0 3 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

0 0 1 2 0 1 1 0 0

1 0 1 2 0 1 2 0 0

0 1 2 0 0 0 2 0 1

0 1 2 0 0 0 3 0 1

4 0 1 2 0 1 4 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 0 2 0 0 2 0 1 0

0 0 3 2 0 1 1 2 0

0 0 4 1 0 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 0 0 1

0 1 2 0 0 0 0 0 0

2 0 1 0 0 3 0 0 0

1 0 0 2 0 0 2 0 0

0 1 0 0 0 1 1 1 0

1 0 1 3 0 1 0 2 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

3 1 0 2 0 0 2 6 1

0 0 1 0 0 0 0 3 0

1 0 0 0 0 0 3 0 0

0 0 1 3 0 2 1 1 0

1 1 1 0 0 3 2 0 0

1 1 1 0 0 3 2 0 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

0 2 0 1 0 0 1 0 0

2 1 0 2 0 0 0 2 0

2 0 1 0 0 1 1 0 1

0 0 1 0 1 0 1 0 0

1 0 1 1 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 1 3 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

0 0 0 0 1 0 1 5 1

0 1 1 0 0 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

2 0 0 1 0 3 1 0 1

4 0 0 1 0 0 1 0 0

2 1 0 1 0 1 1 0 0

0 0 2 1 0 2 3 3 2

2 0 0 2 0 0 2 1 3

0 0 0 0 0 1 1 1 1

0 0 1 1 0 2 0 0 0

3 0 0 1 0 0 0 0 0

4 0 0 0 0 0 0 3 0

1 0 0 1 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 2 1 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 2 0 0 0 1 0



1 0 0 0 0 0 2 0 0

2 0 1 1 0 0 1 0 0

2 0 0 1 0 2 1 0 1

1 1 0 0 0 0 3 1 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 1 0 0 0 0 2 0 1

1 0 0 0 0 0 0 3 0

3 0 0 0 0 1 0 1 0

3 0 2 0 0 1 2 3 0

1 1 0 0 0 1 1 1 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

2 1 1 1 0 1 0 0 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0

2 1 0 2 0 0 0 3 0

2 1 0 0 0 0 2 1 1

2 1 2 2 0 0 1 4 0

3 0 0 1 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 1 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 2 1

0 1 1 1 0 0 0 4 0

1 0 1 1 0 1 0 2 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

3 0 0 1 0 1 1 0 1

0 0 0 0 0 0 0 0 1

1 1 0 1 0 0 1 2 0

1 0 0 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

2 1 5 4 0 2 0 0 0

1 1 0 1 1 2 4 1 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 0 0 0 1 1 1 0

1 1 1 2 0 1 2 1 0

1 0 2 1 0 0 3 0 0

1 1 0 0 0 0 0 3 0

0 0 1 0 0 0 0 0 1

0 1 2 0 0 1 2 2 0

1 0 0 1 0 1 3 0 0

0 0 2 2 0 2 2 0 0

1 0 1 0 0 0 0 1 1

0 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

1 0 0 0 1 0 0 1 1

2 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 0 4 1 0

0 0 2 0 0 0 5 0 0

1 1 0 0 0 2 3 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 2 0 1 1 1 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0



1 1 0 1 0 0 0 2 0

0 1 1 2 0 0 0 0 0

2 2 0 2 0 1 2 0 0

0 1 0 0 0 0 3 1 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 1 0 1 0 0 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 2 1 1

0 0 0 0 0 0 0 3 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

1 0 2 0 0 0 2 0 0

3 1 1 1 0 0 1 3 0

0 0 2 2 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 3 0 0 0

0 0 2 1 0 1 0 1 1

1 1 0 1 0 1 0 0 0

0 1 0 1 1 1 3 0 1

2 0 1 1 0 1 2 0 1

3 1 1 4 0 2 2 0 1

2 0 1 0 0 1 1 2 0

0 0 0 0 0 0 1 0 0

0 0 1 2 0 0 0 0 0

1 1 3 4 0 0 1 1 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

3 0 1 3 0 1 0 2 0

1 0 1 1 2 1 2 2 0

1 0 0 0 1 2 2 0 0

0 0 1 1 0 2 1 0 1

0 1 0 1 0 1 1 1 0

2 2 0 1 0 0 1 1 2

0 0 3 2 0 2 2 0 0

1 1 0 1 0 1 1 1 0

0 0 1 0 0 0 4 0 0

2 0 0 0 0 0 2 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 0 1 1

0 1 1 1 0 0 1 0 0

2 1 1 1 0 0 0 1 0

0 0 0 1 0 0 0 0 0

0 0 2 2 0 0 5 0 2

1 0 2 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 1 2 3 0

0 0 0 0 0 0 0 4 1

1 1 0 0 1 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 5 0 0

2 1 1 0 0 1 2 0 0

1 0 0 0 0 1 2 1 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0



2 1 0 0 0 0 0 2 0

1 0 0 1 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 1 2 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

2 0 0 1 0 1 0 2 0

2 1 0 0 0 0 1 1 0

2 1 1 0 0 1 1 2 0

1 0 2 0 0 2 0 2 0

2 0 0 0 0 0 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 0 1 0 0 0 0 0 1

1 1 0 0 0 1 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 2 0 1 1 1 0

0 0 1 1 0 1 2 0 0

0 0 0 0 0 0 3 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 0 2 0 1

2 1 0 3 0 1 2 1 0

2 0 0 0 0 0 2 3 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 0 2 0 0 1 3 2 0

1 0 1 0 0 1 1 1 0

1 0 0 2 1 1 1 1 0

0 1 0 1 0 0 0 2 0

2 1 1 2 0 3 2 3 0

1 0 0 0 0 0 3 3 0

1 0 0 0 0 0 3 3 0

0 0 1 0 0 0 2 2 0

2 0 0 0 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 0 0 3 1

0 0 1 1 0 1 1 1 0

1 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 2 1 1 2

0 1 3 3 0 0 2 0 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 2 0 0 0 0 0

2 1 2 2 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 3 2 0 1

1 0 0 1 0 0 0 1 0

2 1 0 1 0 0 0 2 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

0 0 1 3 0 1 1 0 0

0 1 0 1 0 0 0 3 0

1 1 1 0 0 1 1 0 2

2 0 0 3 0 1 2 1 0

1 0 0 1 0 0 5 0 0

1 0 0 0 0 1 3 2 0



1 2 1 2 0 2 2 1 1

2 0 2 1 1 0 1 0 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 0 0 0 3 2 0 0

0 2 0 1 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

1 1 2 3 0 2 1 0 1

0 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 1 1 0 0 0 0 0

0 0 2 0 0 0 0 1 0

1 0 2 3 1 5 1 1 0

0 1 5 0 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 1 1 1 0

0 0 1 3 1 2 5 2 1

2 1 2 0 0 1 0 0 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 2 0 1 1 1 0

0 0 1 1 0 0 0 3 0

0 0 0 0 0 2 1 0 0

0 0 1 0 0 1 1 1 0

1 0 0 1 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 1 1 1 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

1 0 0 3 0 1 0 0 0

1 0 2 1 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 1

4 0 0 2 0 1 4 1 0

1 1 0 1 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 3 1 0

1 0 2 3 0 0 1 0 0

0 1 1 1 0 0 0 0 0

1 0 2 1 0 0 1 0 0

0 1 2 1 0 1 0 0 0

1 0 0 1 0 1 1 0 0

1 0 1 2 0 0 0 2 0

3 1 1 3 0 0 0 4 0

2 1 0 1 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 0 0 3 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 1 2 0

0 0 0 0 0 0 0 0 0

3 0 0 0 0 0 0 1 0

3 0 0 1 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

2 0 0 0 0 1 0 5 0

1 1 2 1 0 0 4 1 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 1 0 2 1 0 0



0 0 1 1 0 2 2 0 0

0 1 0 0 0 1 0 1 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

1 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 1

2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 0 0 0

2 0 0 1 1 0 0 3 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

1 1 0 2 1 0 0 1 0

2 0 1 2 0 0 2 2 1

2 0 0 1 1 1 1 0 0

1 0 0 2 0 0 1 0 0

0 0 0 0 1 1 1 1 0

1 1 0 0 0 1 2 1 0

1 1 0 0 0 2 2 1 0

2 1 1 0 0 1 2 1 1

1 1 0 2 0 1 4 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

0 0 0 0 0 4 1 0 0

0 1 1 3 0 1 7 2 0

2 0 1 0 0 1 0 0 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

2 0 1 1 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 1 2 0 0

1 0 1 0 0 2 2 1 0

3 0 3 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 3 1 1

0 1 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 1 0 4 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

0 0 0 0 0 0 2 0 0

0 0 1 1 0 1 2 0 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

4 1 0 2 0 0 0 0 0

0 0 1 0 1 0 1 0 0

1 0 1 1 1 0 2 0 0

1 1 1 1 1 0 2 0 0

1 1 0 1 0 0 1 1 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

1 0 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 2 0 1 2 0 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

2 1 1 1 0 0 1 2 0

1 1 0 1 0 1 0 1 1

1 1 2 3 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0



0 0 1 1 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

1 3 0 3 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 0 2 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 1 0 0 2 3 0

1 1 0 0 1 1 1 0 0

1 0 1 0 0 0 3 3 0

1 1 1 0 0 1 3 3 0

0 0 1 1 0 0 1 0 1

0 0 0 0 0 0 1 1 0

0 1 2 1 0 1 0 1 0



I Count L Count K Count M Count F Count P Count S Count T Count W Count

0 2 0 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

0 0 1 0 1 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

3 4 1 0 0 2 1 0 0

0 0 0 0 0 1 0 1 0

1 3 1 0 0 2 1 0 0

2 2 0 1 0 1 1 2 0

0 1 1 0 0 2 2 0 0

1 2 1 0 0 1 0 1 0

0 1 0 0 1 0 1 2 0

1 4 1 1 0 0 1 1 0

1 4 2 1 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

1 0 1 0 1 0 2 0 0

1 2 1 0 0 0 0 2 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0

0 1 0 0 3 1 0 0 0

1 0 1 0 1 0 1 1 0

1 1 1 1 3 2 4 2 0

0 1 2 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 1 0 0 3 0

0 0 1 0 1 0 1 2 0

0 0 1 0 0 3 7 2 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

2 0 1 0 0 2 4 0 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

2 3 0 0 3 2 2 1 0

1 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 2 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 2 0 1 1 0

1 1 1 0 0 2 0 0 0

0 3 0 0 0 1 0 2 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

2 2 1 1 2 3 2 1 0

1 0 1 1 0 1 0 2 0

2 1 1 0 1 0 0 0 0

2 3 2 0 1 2 2 1 0

3 2 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 2

1 1 1 0 0 0 0 3 0

2 0 0 1 0 0 0 1 0

0 1 3 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

0 1 3 0 0 2 1 1 0

1 1 2 0 0 0 2 1 0



0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 3 1 2 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 2 0 0 1 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 3 0 1 0 0 1 0

0 1 1 0 0 2 0 1 0

0 2 0 0 0 0 1 0 0

0 4 0 0 0 0 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 2 0 1 1 0 0 0 1

0 0 3 1 2 0 0 0 0

0 0 2 0 1 1 2 1 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

2 1 2 1 3 1 1 3 0

0 2 3 0 1 0 0 1 0

0 2 1 0 1 0 3 1 0

0 2 2 0 1 0 3 1 0

1 1 1 0 0 2 0 0 0

1 0 1 1 0 1 0 1 0

1 1 1 0 2 1 1 2 0

1 1 0 0 0 2 0 0 0

0 3 1 0 0 1 1 1 0

3 3 0 0 0 1 1 0 0

1 0 0 1 2 2 0 3 0

0 0 0 0 5 2 1 2 0

1 3 0 0 0 2 1 1 0

1 3 1 0 0 2 0 0 0

2 1 1 0 0 0 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 3 0 0 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 1 2 1 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 1 1 0 1 0

0 0 1 0 1 1 1 0 0

0 3 1 0 0 0 3 0 0

1 3 0 0 0 1 2 0 0

0 0 1 0 2 1 1 0 0

0 1 0 0 1 0 3 0 0

1 0 1 0 1 0 1 1 0

0 4 2 0 1 1 0 1 0

0 0 0 0 1 0 2 1 0

2 1 1 0 0 0 0 1 0

1 1 1 1 1 1 1 2 0

1 1 0 0 1 2 0 2 0

0 1 1 0 1 0 1 0 1

1 1 0 0 0 1 0 0 0

1 0 1 0 0 2 0 0 0



0 1 1 0 0 1 1 0 0

0 0 0 0 0 0 0 1 1

1 0 1 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 1 0 1

2 1 2 1 1 1 0 0 0

3 1 0 0 0 0 2 0 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

1 1 1 0 1 2 2 0 1

1 0 1 0 0 2 0 0 0

0 2 2 0 0 0 1 0 0

1 1 2 0 0 0 0 0 1

0 2 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 1 0 0 0 2 0

0 2 1 0 0 2 3 3 0

0 0 2 0 0 1 3 0 0

2 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 2 0 0 0 1

1 1 1 0 1 1 1 1 0

0 3 1 0 0 1 0 0 0

1 0 3 0 0 0 3 0 0

1 1 2 0 1 1 0 1 0

0 2 0 0 0 0 0 1 0

0 0 2 0 1 0 0 1 0

1 0 1 0 1 2 0 0 0

1 1 1 0 1 1 4 1 0

1 0 1 0 2 1 0 4 0

0 0 0 0 1 0 0 1 0

0 0 1 0 2 2 0 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 2 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 1 1 0 0 0

2 5 0 0 0 2 9 1 0

3 0 1 0 0 0 5 2 0

1 0 1 0 1 0 1 0 0

0 2 2 1 1 3 0 0 0

0 1 1 0 0 1 0 1 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

0 1 3 0 1 0 1 0 0

0 0 1 0 2 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

1 2 1 0 0 0 0 1 1

0 0 1 0 0 0 3 0 0

0 1 0 1 1 0 0 1 0

1 3 0 2 1 0 1 2 0

1 2 1 0 2 0 0 3 0

1 3 1 0 1 1 0 3 0

0 3 0 1 0 0 1 1 0

1 4 1 0 1 1 2 3 0

0 2 1 0 1 1 0 1 0



1 2 0 0 1 0 0 1 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

1 0 2 0 0 0 3 0 0

2 3 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 1 1 2 3 0

1 0 1 0 0 0 1 3 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 0 0 0 1 0 0 1 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

0 3 0 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 1 0 2 2 1

2 1 1 0 0 0 2 0 0

1 0 1 0 0 1 2 0 0

0 0 0 1 1 0 0 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 0 1 2 2 0

0 0 1 1 0 0 1 1 1

1 2 1 1 1 0 0 1 0

0 0 1 1 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 2 0 0 3 0 1 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 1 2 0 0 0

1 1 2 0 1 1 1 0 0

0 1 0 0 1 1 0 2 1

0 1 1 0 1 1 0 2 1

0 1 2 0 0 1 1 0 1

0 1 0 0 0 1 1 2 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

1 0 1 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 3 0 1 3 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 1 3 3 2 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

3 1 2 0 1 2 0 0 0

0 0 0 0 1 0 0 0 0

0 2 0 0 0 1 1 0 1

0 0 1 1 0 1 0 0 1

2 1 1 0 3 1 2 1 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

1 0 0 0 1 1 0 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

2 0 0 1 0 0 1 0 0

1 2 0 0 0 0 3 0 0

2 0 1 0 0 0 5 0 0

0 2 0 0 0 1 0 3 0

1 1 1 1 1 1 1 1 0



2 2 2 1 1 2 2 1 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 3 0 0 1 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

2 0 1 0 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

3 0 1 0 0 0 3 3 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 1 2 0 0

2 3 0 0 1 2 0 0 0

0 1 0 0 1 0 1 1 1

0 2 2 1 1 1 1 0 0

2 1 1 0 0 0 1 1 0

3 3 2 0 0 0 3 1 0

1 5 2 0 1 1 2 3 0

0 1 0 1 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 2 0 0 0

1 3 0 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

3 1 1 0 0 0 2 2 0

1 5 1 1 0 1 0 2 0

0 2 1 0 0 2 1 0 0

0 2 1 1 0 0 1 0 0

4 0 1 0 1 1 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 2 1 2 0 0

0 0 0 0 1 1 1 0 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

0 2 1 0 0 1 1 1 0

0 2 1 1 1 0 1 0 0

0 0 1 0 1 0 3 0 0

0 2 1 0 1 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 6 1 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 1 0 0 1 1 0

0 1 1 1 0 0 2 2 0

1 2 1 1 2 0 2 0 0

0 3 0 0 0 0 1 1 0

0 1 1 0 0 0 2 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 1 0 1 1 0

0 1 1 0 2 0 2 1 0

0 0 0 0 1 0 0 1 0

2 0 1 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 4 0 1 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0



0 2 1 0 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 2 0 0

2 1 1 1 1 1 3 1 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

1 0 1 0 2 0 1 0 0

1 0 1 0 2 0 1 0 0

2 2 0 1 1 1 0 1 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 0 0 0 1 1 0 1 0

0 0 1 2 2 0 0 0 0

1 1 0 0 2 0 1 1 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

0 1 0 0 2 0 0 0 0

1 1 1 0 1 2 1 5 0

0 3 1 0 1 0 0 0 0

0 0 1 0 2 0 0 0 0

0 0 2 0 2 0 0 0 0

3 3 1 0 1 2 0 0 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

2 0 1 0 1 1 1 0 0

3 0 1 0 1 1 1 0 0

1 2 1 0 3 0 1 0 0

1 0 1 0 2 1 1 0 0

2 0 0 1 3 2 1 0 0

1 1 1 0 2 0 1 1 0

0 1 2 1 1 0 1 1 0

0 0 1 0 2 0 3 0 0

0 1 1 0 2 1 0 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 1 0 0 1 0

0 4 1 0 1 0 1 3 1

0 2 0 0 1 0 0 0 1

2 1 1 0 2 0 0 1 0

1 1 1 0 3 2 1 1 0

0 1 1 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 2 0 0 2 0

0 3 0 0 1 1 1 0 0

0 1 1 0 1 0 0 1 0

0 1 2 0 1 0 0 1 0

1 2 0 0 2 1 1 1 0

0 1 1 0 1 1 0 3 0

0 0 1 0 1 0 0 1 0

3 0 0 0 2 1 1 0 0

0 1 1 0 1 2 1 0 1

2 1 1 0 1 0 1 0 0

2 1 2 0 1 0 1 0 0

1 2 0 0 1 0 3 0 0



0 0 0 0 3 0 4 0 0

0 0 0 0 1 0 6 0 0

0 1 0 0 1 0 0 2 0

0 2 0 0 3 0 0 2 0

0 2 0 0 1 0 2 1 0

0 3 1 0 1 1 2 1 0

0 0 1 0 2 3 0 0 0

0 0 2 0 1 1 0 0 0

0 1 1 1 2 4 2 0 0

3 1 1 0 2 1 1 1 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 1 1 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 1 1 1 3 0

1 0 1 0 1 0 2 0 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

0 0 0 1 2 0 0 3 0

0 1 0 0 1 0 1 0 0

0 0 3 0 0 1 4 2 0

0 1 0 1 1 1 0 1 0

2 0 1 0 2 2 1 1 0

1 1 0 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 1 0 5 0 0

0 0 0 0 0 0 6 0 0

0 1 0 0 3 0 7 0 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 5 0 0

0 0 1 0 1 0 8 0 0

0 0 0 0 0 0 5 0 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

0 0 1 0 0 0 7 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

0 0 0 0 2 1 0 0 0

3 1 2 1 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 0 0 0

2 1 1 1 0 0 0 0 0

2 1 0 0 0 1 2 0 0

2 2 1 0 0 2 2 0 0

2 1 1 1 0 2 1 1 0

1 1 2 0 0 1 1 1 0

2 5 2 0 0 1 2 4 0

0 0 2 0 1 0 0 1 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 2 1 0 0 0 2 0 0

0 3 0 0 1 0 3 0 0

1 2 1 0 0 0 2 1 0

2 5 1 1 1 2 3 3 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0



1 5 2 0 0 0 0 0 0

2 2 2 0 0 1 0 0 0

1 4 1 0 0 1 1 0 2

0 3 1 1 0 1 0 2 2

1 3 1 0 0 2 1 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

1 3 0 1 1 1 1 0 0

0 0 1 1 1 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

1 0 1 0 3 1 4 1 0

2 2 1 0 1 3 0 0 0

0 0 0 0 0 3 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 0 0

0 1 0 0 0 1 5 0 0

0 1 0 0 0 1 4 0 0

1 1 0 1 0 0 2 1 1

0 2 1 1 0 0 1 1 0

0 0 0 0 1 1 5 1 0

2 0 1 0 0 0 2 3 0

0 1 0 0 3 0 6 0 0

2 2 1 0 2 2 1 1 0

0 1 0 1 0 0 3 1 0

0 1 1 0 0 2 3 1 0

1 1 0 0 0 1 1 0 1

0 0 2 0 0 3 4 0 1

0 0 0 0 0 0 9 0 0

2 1 1 0 0 1 1 0 1

2 0 0 0 1 0 2 1 0

0 0 1 0 0 4 0 1 0

1 0 0 0 1 0 0 3 0

0 1 1 0 0 2 1 2 0

2 2 1 2 1 0 1 0 0

2 2 2 2 1 0 1 0 0

0 2 1 0 0 1 0 2 0

1 5 0 0 0 1 4 0 0

1 0 0 0 0 1 1 0 0

1 2 1 0 0 2 0 0 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

1 2 0 0 0 0 2 1 0

0 0 1 0 1 1 0 0 1

0 0 0 0 0 2 0 1 0

0 2 1 1 0 1 1 1 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 1 1 1 0 0

0 2 0 1 0 0 0 1 0

0 0 2 0 0 1 4 0 0

1 1 1 0 0 0 2 0 0

0 1 1 0 1 2 0 0 0

0 1 1 0 1 1 0 2 1

0 0 0 0 0 0 11 0 1



1 2 2 0 0 0 1 1 0

2 1 1 0 0 1 0 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 1 0 1 0

1 1 1 1 0 1 0 0 0

0 2 0 0 1 0 1 1 0

1 1 1 1 0 2 2 2 0

1 0 2 0 0 0 2 1 0

0 1 0 1 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 1 1

0 1 1 0 1 0 0 0 0

0 2 2 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 1 1 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 2 0 1 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

1 2 1 0 0 1 0 2 0

2 0 0 0 0 2 3 0 0

2 1 1 2 1 1 0 0 0

1 3 1 0 1 0 1 0 0

2 1 0 0 0 2 1 1 0

2 0 1 0 0 0 0 1 0

1 0 0 0 1 2 1 2 0

1 0 0 0 0 1 1 0 0

1 1 1 1 1 2 2 1 0

2 1 0 1 0 0 0 2 0

2 0 1 0 0 0 1 0 0

3 0 1 0 1 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

1 0 1 1 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 1 2 1 2

3 2 0 0 0 1 2 0 1

3 0 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 2 0 3 0 0

2 0 0 0 0 0 1 1 1

2 0 0 0 0 0 1 1 1

2 1 2 0 0 0 0 0 0

2 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 3 3 0 0 1 1 1 0

1 1 2 0 1 0 1 2 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

1 2 2 0 1 1 0 1 0

1 0 1 0 0 1 1 0 0

1 0 1 0 0 1 1 0 0



3 2 0 0 1 1 3 1 0

3 0 3 0 0 0 0 0 0

3 1 1 0 0 1 0 1 0

4 0 0 0 0 1 0 0 0

5 0 1 0 0 2 0 0 0

4 2 1 1 1 1 0 2 0

1 1 1 0 1 0 1 2 0

1 1 1 0 1 0 1 2 0

2 0 2 0 0 1 0 0 0

1 0 2 0 0 0 0 0 1

2 0 1 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

2 0 2 0 0 1 0 0 0

1 1 0 0 0 1 2 0 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0

1 2 1 0 0 0 1 0 0

3 1 0 0 0 1 0 0 1

3 3 0 0 0 1 0 1 1

3 2 2 0 3 1 2 1 0

2 2 2 0 0 1 1 2 0

3 2 0 0 0 1 2 2 0

1 1 1 0 0 1 1 1 0

1 1 1 0 0 0 4 1 0

2 1 0 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 0 1 0

2 2 0 0 0 1 0 0 0

2 0 1 1 0 0 2 0 0

2 0 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 0 0 0 2 1 0

4 1 0 0 0 1 0 0 0

2 1 0 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 3 3 0 1 0

1 3 1 0 0 5 0 2 0

1 3 0 1 0 2 1 2 0

1 1 1 0 0 1 0 0 1

2 0 1 0 0 2 0 0 0

1 1 1 0 0 1 0 1 0

1 1 1 1 1 0 0 2 0

1 0 1 0 0 0 3 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 0 2 0 0

2 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

2 0 2 0 1 1 1 0 0

2 0 1 0 0 0 2 0 0

3 1 2 0 3 3 5 0 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

4 2 0 0 0 1 4 0 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 1 1 0 0



2 0 2 0 1 1 3 0 0

1 2 0 0 1 0 1 0 0

1 0 1 0 0 1 0 1 0

1 1 1 0 1 0 3 3 0

1 1 2 0 1 0 3 3 0

1 0 1 1 1 0 0 1 0

1 0 1 0 0 1 1 2 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

2 0 1 0 0 1 0 1 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

2 2 1 0 1 1 0 0 1

1 1 1 1 1 0 2 0 0

1 2 1 0 0 2 0 1 0

2 1 1 0 0 1 1 2 1

2 1 1 1 1 2 0 0 0

2 0 0 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

1 1 2 0 0 0 0 0 0

0 3 2 0 0 1 1 1 0

1 0 2 0 1 1 0 0 0

0 0 2 0 0 2 0 0 0

1 2 2 1 2 0 2 0 0

0 0 2 0 2 3 0 0 0

1 0 2 0 0 0 2 1 0

1 2 2 0 0 1 1 1 0

0 3 1 0 0 1 0 0 0

1 2 2 0 1 3 0 0 0

2 2 2 0 1 3 0 0 0

0 3 1 0 1 3 3 6 0

0 1 1 0 0 0 0 0 1

1 2 1 0 0 0 3 0 0

1 1 2 0 0 2 0 1 0

1 3 2 0 0 5 0 2 0

1 0 1 0 0 1 2 1 0

1 0 2 0 0 1 2 1 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

1 1 3 0 0 0 0 0 0

1 1 1 1 0 2 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

0 1 2 0 1 0 1 0 0

1 2 2 0 0 0 4 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 1 1 0 0 0 0

0 0 3 0 0 1 0 0 0

0 5 2 0 0 2 2 0 0

3 1 2 0 1 3 3 2 0

2 3 2 2 0 1 1 0 0

1 0 2 0 0 2 2 1 0

0 2 3 0 0 1 0 1 0



0 1 2 0 0 1 1 2 0

0 0 2 0 0 1 1 3 0

5 2 2 2 0 4 1 7 0

1 0 2 0 0 0 0 3 0

0 1 1 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 1 1 1 0

0 2 3 0 0 1 0 0 1

1 1 2 0 1 0 0 0 0

1 1 2 0 1 0 0 0 0

1 0 3 0 0 1 0 2 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

0 0 2 0 1 0 0 0 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 2 1 0 0 2 1 0 0

2 3 0 0 1 1 1 1 0

1 1 0 0 2 1 2 0 0

3 3 2 0 0 0 1 1 0

0 4 1 0 0 0 2 1 1

0 2 1 0 1 0 3 0 1

0 2 1 0 1 0 2 1 1

0 3 0 0 0 0 0 3 0

1 3 1 0 0 0 2 0 0

2 2 1 0 1 0 1 1 0

0 4 1 0 0 0 1 1 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 1 0 0 0

1 2 1 0 1 1 0 0 0

1 2 2 0 1 1 0 0 0

0 3 1 0 3 0 0 2 0

0 2 1 2 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 3 0 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

0 3 1 0 1 1 0 1 0

1 5 2 0 1 2 1 3 0

1 2 1 0 1 1 2 1 0

1 5 2 0 1 1 2 1 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 2 0 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 1 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

0 1 1 2 1 1 1 0 0

2 2 0 0 1 1 3 1 0

0 2 1 0 1 0 0 2 0

0 1 0 0 1 0 0 2 0

0 2 0 0 1 0 0 0 0

1 3 1 0 1 0 0 1 0

1 3 1 0 1 2 1 0 0



0 2 1 0 1 0 0 1 0

0 2 0 0 2 0 2 0 0

0 1 1 0 1 1 2 1 0

2 2 1 0 1 0 0 0 0

1 1 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 0 1 1 0 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

0 6 1 0 0 1 1 0 0

3 2 0 0 1 3 1 3 0

0 3 1 1 3 2 1 0 0

2 4 1 1 1 1 0 1 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 2 0 0

0 1 1 1 1 2 1 0 0

0 3 1 0 0 1 0 0 0

1 2 0 0 0 1 0 0 0

0 1 2 0 0 2 4 0 1

2 1 1 0 0 0 0 1 0

1 3 0 0 0 1 0 0 0

1 1 2 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 0 0 2 1 0

1 3 1 0 1 1 0 2 0

2 1 1 1 0 0 0 1 0

0 3 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 1 0 1 1 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

1 2 2 0 1 1 3 0 0

1 1 2 0 0 1 2 0 0

1 1 2 0 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 2 0 1 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 4 1 0 2 0 2 0 0

1 2 0 1 0 1 1 3 0

0 2 0 0 0 0 0 0 0

0 2 3 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 0 0 0 0

1 3 1 1 0 0 0 0 0

0 3 0 0 0 1 2 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

0 2 1 1 0 0 1 1 0

3 4 1 1 0 1 0 0 0

0 3 0 2 0 0 1 2 0

0 4 2 0 0 0 1 4 1

0 7 3 0 1 1 1 5 1

0 1 0 0 0 2 0 0 0

1 2 0 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 1 1 1 0

0 2 1 0 1 0 3 0 0



0 1 2 0 0 0 0 0 1

0 1 1 0 1 0 0 1 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 0 1 0 0 0

1 2 1 0 1 2 0 1 0

2 1 1 0 0 1 1 2 0

0 4 1 1 1 1 2 1 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

1 1 2 0 0 0 0 0 0

1 6 1 0 0 1 1 0 0

0 3 1 0 0 0 0 0 0

2 3 0 0 1 0 1 1 0

0 2 0 0 0 2 0 1 1

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 2 0

0 2 1 0 0 1 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 1 2 0 0 0 1 0 0

3 2 2 0 1 3 3 2 0

1 1 0 0 0 1 2 1 0

0 3 1 0 0 1 1 0 0

1 1 2 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 0 0 2 0

2 3 1 0 0 0 3 0 0

1 1 0 0 0 3 1 0 0

0 1 1 0 1 0 2 0 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

0 2 1 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 0 0

2 1 1 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 1 0 1 0 0

0 2 2 0 1 0 1 0 0

0 3 1 0 0 1 4 0 0

1 1 2 0 0 0 1 1 0

0 2 0 0 0 1 3 1 0

1 2 0 0 1 1 0 1 0

0 3 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 3 0

0 1 0 0 0 0 0 2 1

0 1 0 0 1 1 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

1 6 2 0 1 2 1 2 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 3 0 0 0 0 0 1 0



0 2 0 0 2 1 2 0 0

1 2 1 0 0 1 1 2 0

1 2 1 0 1 0 2 0 1

3 3 0 1 0 0 0 1 1

1 2 0 0 0 0 0 0 1

1 1 0 0 1 0 0 0 0

0 3 0 0 2 1 0 1 0

0 3 1 0 1 0 0 0 0

0 2 0 0 1 0 1 1 0

0 1 2 1 1 0 0 0 0

1 0 1 1 1 1 0 0 0

0 0 0 1 1 0 0 0 0

0 2 0 1 1 0 0 0 0

1 1 1 1 0 0 0 1 0

1 2 1 3 2 2 2 1 0

0 0 1 3 0 0 1 1 0

0 1 1 3 1 0 1 1 0

1 0 2 1 0 3 0 1 0

3 2 0 4 0 1 2 0 0

0 0 0 1 1 1 2 1 0

0 1 1 2 0 0 2 0 0

0 1 1 1 0 0 0 2 0

0 3 0 1 0 1 0 0 0

1 0 0 1 0 1 7 3 0

0 1 0 1 0 0 1 1 0

1 0 0 1 0 2 3 0 0

0 0 1 1 0 0 1 1 0

0 1 0 1 1 0 0 1 0

0 0 0 1 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 1 1 0 0

1 0 2 0 0 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 2 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

1 1 1 0 1 1 3 0 0

1 1 2 0 2 1 3 0 0

3 1 0 1 1 0 0 1 0

1 1 0 0 0 1 0 1 0

0 0 2 0 0 1 3 1 0

0 1 0 0 2 0 2 0 0

1 2 1 0 0 1 1 2 0

2 0 1 0 0 1 0 1 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

0 2 2 0 1 1 1 2 0

0 0 1 0 1 3 1 1 0

0 1 1 0 2 0 1 1 0

0 1 1 0 1 0 1 0 0

0 1 1 1 0 0 0 0 0

2 0 2 0 0 1 1 0 0



1 1 2 0 1 0 2 0 0

1 0 1 0 0 1 1 0 0

3 1 0 0 1 2 0 1 0

1 2 1 0 0 0 0 0 0

2 1 0 0 1 1 2 2 0

1 3 1 0 0 1 5 0 0

3 0 0 0 0 0 0 1 1

0 4 2 0 0 0 0 0 0

1 0 2 0 0 0 0 0 0

1 3 1 0 0 3 1 0 0

0 3 1 0 0 0 0 0 0

2 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 0 1 1 2 0

0 1 1 0 0 1 0 2 0

0 1 1 0 1 0 0 3 0

0 1 1 0 0 2 1 1 0

1 2 1 0 0 0 2 0 0

1 2 1 0 0 0 3 0 0

0 3 0 0 0 1 0 1 0

0 1 2 0 2 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

0 3 1 0 0 0 1 1 0

0 3 2 0 0 1 1 2 0

0 3 3 0 0 1 1 2 0

0 0 1 1 1 2 0 0 0

0 2 0 2 2 0 1 0 0

1 2 0 2 0 0 2 2 0

0 0 0 2 0 0 0 0 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 2 1 1 0 0

0 0 0 0 0 0 0 2 0

0 0 2 0 0 1 0 0 0

0 2 1 0 0 3 3 0 0

1 2 1 0 1 1 0 2 0

0 1 0 1 0 0 0 0 0

0 0 0 0 0 1 1 0 0

1 2 2 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 1 0 3 0 0

1 3 0 2 1 1 2 1 0

1 0 0 0 0 0 2 1 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

2 0 2 0 0 0 2 1 0

0 1 0 1 0 1 0 0 0

1 1 0 2 2 1 2 1 0

2 1 1 0 0 1 2 1 0

1 1 1 0 1 3 0 0 0

1 4 1 0 0 0 1 0 0

0 3 0 2 0 1 1 2 0

2 2 1 1 1 0 0 2 0

1 0 1 0 0 1 1 0 1



1 0 1 0 0 0 0 0 0

1 4 1 0 2 3 1 3 0

2 2 2 0 0 1 1 2 0

0 3 2 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 2 1 1 0

0 0 0 0 1 2 0 2 0

0 2 1 0 1 1 2 1 0

1 2 1 1 2 2 2 1 0

0 1 2 0 1 4 1 0 1

1 0 0 0 1 1 2 1 0

1 0 1 0 0 1 1 3 0

1 1 1 0 0 0 4 0 0

3 2 0 0 0 0 2 2 0

1 0 0 0 0 1 1 0 2

1 2 1 0 2 1 2 1 0

0 3 1 0 1 2 3 0 0

0 2 1 0 1 0 0 0 0

0 2 2 0 1 0 0 0 0

0 1 0 0 1 0 3 0 0

1 2 0 0 1 3 2 1 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0 0 0 0

3 4 1 0 2 1 1 2 0

4 0 1 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 0 3 0 0

0 1 2 0 1 0 0 0 0

0 2 2 0 0 2 0 1 1

0 0 2 1 1 0 1 1 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 3 1 1 1 0

1 2 0 0 0 0 0 1 0

1 1 1 0 0 0 0 0 0

0 3 0 0 1 1 2 1 0

0 4 1 0 1 1 2 1 0

1 1 0 0 1 1 0 0 0

1 1 1 0 1 0 1 0 0

0 0 0 1 0 0 1 1 1

2 4 0 0 0 2 2 1 0

0 1 1 0 3 4 1 1 0

0 1 2 0 0 2 1 1 0

0 2 1 0 1 1 0 1 1

1 1 1 0 0 0 2 0 0

0 3 1 0 0 1 1 1 0

0 1 0 0 0 2 6 0 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0

0 3 1 0 0 0 1 4 1

0 6 2 0 1 1 1 5 1

1 0 0 0 4 0 3 2 0

1 0 1 0 0 2 2 2 0

1 0 1 0 0 0 0 1 0



0 2 1 1 0 0 0 1 0

0 0 0 0 1 1 0 0 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

0 0 2 1 1 0 1 0 0

1 1 1 0 1 2 0 1 0

0 1 2 1 0 1 0 0 0

1 3 0 0 0 1 2 0 0

0 2 2 0 0 1 0 0 1

0 0 0 0 0 0 0 0 0

2 1 1 0 0 1 0 1 0

1 0 1 0 1 0 0 0 0

1 0 1 0 1 2 2 0 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 1 1 0 0

2 1 1 0 0 1 1 2 0

3 4 1 0 0 1 0 0 0

1 1 1 1 0 1 2 0 0

0 0 1 0 0 1 1 2 1

1 1 2 0 1 1 2 0 0

0 1 0 0 1 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 1 0 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

0 0 0 0 0 0 1 1 0

1 0 1 0 0 1 1 1 0

0 1 0 0 0 0 0 0 1

0 1 0 0 0 1 1 1 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

1 1 1 0 1 0 1 1 0

2 1 2 0 0 0 1 0 0

2 1 0 1 1 1 2 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 1 1 5 0 1

1 2 1 0 0 0 2 0 0

0 0 0 0 2 0 2 2 0

0 1 0 0 3 1 1 4 0

0 3 0 0 0 0 1 0 1

0 0 0 0 1 1 1 0 0

0 0 0 1 0 1 1 2 0

1 1 0 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

2 1 1 0 0 4 1 1 0

0 4 2 2 0 0 1 1 0

0 0 0 3 0 0 2 0 1

2 1 1 0 2 2 2 1 0

1 0 0 0 0 1 3 0 1

2 3 1 0 0 2 2 0 0

1 1 0 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 0 1 2 2 0



2 1 1 1 1 1 1 2 0

1 0 0 0 1 0 1 0 0

0 3 1 0 1 0 4 0 1

0 1 1 0 1 0 3 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 0 0

0 0 2 1 0 0 4 0 0

1 1 0 0 0 0 3 0 0

0 3 1 1 0 0 3 2 1

4 1 2 1 1 1 1 1 0

0 2 0 0 0 0 1 0 0

0 2 1 0 0 0 1 0 0

0 2 0 0 1 2 1 1 0

1 3 1 0 1 1 1 1 0

0 0 1 0 1 1 1 0 0

2 0 1 0 0 0 2 0 0

0 5 1 0 1 1 3 0 0

2 1 0 0 1 1 2 0 0

3 1 1 0 1 1 1 0 0

3 3 1 0 0 1 4 0 0

4 5 2 0 0 2 5 0 0

1 1 0 0 0 1 1 0 0

2 0 0 0 2 0 3 0 0

4 1 1 0 1 2 2 3 0

2 1 0 0 1 0 1 1 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

0 1 2 0 0 0 3 0 0

0 1 2 0 0 0 2 0 0

0 0 2 0 2 0 1 0 0

3 1 2 0 0 0 3 2 0

2 0 2 0 0 2 1 0 0

0 0 2 0 0 1 3 0 1

0 0 2 0 1 2 1 3 0

0 0 2 0 2 1 1 0 1

0 1 2 0 3 2 1 1 2

0 0 1 0 0 1 2 1 0

0 0 2 0 0 2 5 4 0

1 2 1 0 2 0 2 0 0

2 1 1 0 0 0 2 0 0

2 2 1 0 0 0 2 0 0

0 2 0 0 1 0 4 0 0

1 2 0 0 0 1 2 3 0

1 2 3 0 0 1 1 0 0

0 2 0 0 0 0 3 0 0

0 3 1 1 0 1 1 1 0

1 1 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 2 0 2 0 0

1 1 1 0 0 3 1 0 0

3 4 1 1 0 0 2 1 0

0 1 1 0 1 1 3 0 0



0 2 1 0 0 0 1 1 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

0 1 2 0 0 0 4 0 1

1 1 3 0 0 0 4 0 1

1 2 0 0 0 0 1 1 0

1 2 1 0 0 0 1 1 0

2 2 2 1 0 2 2 0 0

0 1 0 0 1 1 2 1 0

1 1 1 0 0 0 3 1 0

1 1 1 0 0 0 5 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 0 1 0 0 1 2 1 0

0 1 0 0 0 1 2 0 0

1 2 1 0 0 2 2 1 1

0 0 2 0 1 1 3 1 0

0 0 0 0 1 1 1 0 0

1 2 1 0 1 2 2 0 0

1 0 0 0 0 2 3 0 0

3 1 0 1 2 1 4 2 0

1 1 1 2 0 2 2 1 0

1 3 1 0 0 2 1 0 0

1 1 1 0 1 1 1 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 1 0 2 0 0

1 2 0 0 2 3 6 2 0

0 1 1 0 0 0 4 0 0

1 0 1 1 1 1 1 1 0

0 0 1 0 1 1 3 2 0

1 4 0 0 0 0 1 1 0

1 2 1 0 0 0 1 2 0

2 1 0 0 0 2 1 2 0

0 1 0 1 0 0 2 1 0

1 2 1 0 1 0 1 2 0

0 1 0 0 1 0 5 1 0

0 2 1 1 0 0 1 2 0

1 1 1 2 1 0 3 4 0

0 0 0 2 1 0 1 0 0

0 1 1 1 1 1 1 0 0

0 0 1 0 0 1 3 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0

0 1 2 1 0 1 1 1 0

0 0 3 0 0 4 2 3 0

0 2 1 2 1 0 3 0 0

0 3 1 0 2 3 2 2 0

1 0 0 0 0 2 2 0 0

0 0 0 0 0 0 3 0 1

0 1 1 0 0 1 2 3 0



1 1 1 0 0 1 1 0 0

0 1 2 0 1 0 0 2 0

1 1 1 0 0 0 0 2 0

0 2 0 0 0 0 0 1 0

0 2 1 0 0 1 3 2 0

0 2 1 0 1 2 1 2 0

0 1 1 1 4 0 1 2 0

0 0 1 0 0 2 4 4 0

1 2 1 0 0 2 0 2 0

1 0 0 0 1 0 1 2 1

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 0 0 0 2 0

1 2 1 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 1 2 2 0

0 0 0 0 1 0 1 3 0

2 1 0 0 0 2 0 2 1

1 1 1 0 1 0 2 5 0

1 1 1 0 2 1 0 1 0

0 1 0 0 1 0 0 1 0

1 2 0 0 0 2 0 1 0

2 0 1 0 2 1 0 1 0

0 0 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 1 0 1 2 0

1 1 0 1 0 0 0 2 0

3 0 1 0 0 1 0 3 0

3 0 1 0 0 1 0 3 0

1 0 1 0 0 2 0 1 0

4 5 1 0 0 0 0 3 0

1 2 0 0 0 0 3 1 0

1 0 2 0 1 0 0 1 0

1 0 1 0 1 1 2 1 0

2 0 1 0 2 2 2 2 0

5 0 1 0 1 1 0 2 1

2 0 0 0 0 0 0 2 0

1 1 1 1 0 0 1 3 0

0 0 1 0 1 0 1 1 0

0 0 2 1 0 0 1 1 0

1 0 2 0 0 2 1 1 0

2 1 2 0 0 3 0 2 0

0 1 2 0 0 2 0 1 0

0 1 3 0 0 1 1 1 0

0 1 1 0 0 1 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 2 0

0 2 0 1 0 0 0 2 0

1 2 2 0 0 0 0 1 0

0 2 0 0 1 0 0 1 0

0 1 0 0 1 1 0 1 1

0 1 0 0 0 0 0 1 0

0 1 1 0 0 1 1 1 0



0 2 1 0 0 0 1 1 0

1 2 0 0 0 0 0 2 0

2 3 1 0 0 3 1 2 0

0 2 0 0 0 0 1 1 0

0 1 1 1 0 0 1 1 0

0 1 1 0 1 1 2 1 0

1 1 1 0 0 0 1 1 0

1 1 1 1 0 0 3 4 0

0 1 0 0 0 0 1 2 0

1 4 1 0 0 0 3 1 1

0 1 2 1 0 0 0 1 1

1 0 2 0 1 0 0 2 0

0 1 0 0 0 0 1 4 0

0 1 3 0 1 1 0 1 0

0 2 1 0 0 0 1 1 1

1 0 1 0 0 0 2 2 0

1 1 0 0 0 1 3 1 0

0 1 0 0 0 1 1 2 0

1 1 1 1 0 1 2 1 0

1 1 1 1 0 2 2 2 0

2 1 1 1 1 2 2 2 0

1 0 1 0 0 1 0 1 0

0 1 1 0 1 1 0 1 0

0 1 2 0 1 1 0 1 0

1 2 0 0 0 1 0 1 0

1 2 1 0 0 1 0 1 0

0 0 2 0 0 2 0 4 0

0 0 1 0 0 1 1 3 0

0 0 1 1 1 0 1 1 0

1 0 2 0 1 0 1 1 0

0 1 0 0 0 0 2 1 0

1 2 0 0 0 1 1 1 0

0 2 2 1 0 0 2 1 0

2 0 0 2 1 1 1 6 0

0 1 1 0 1 0 1 2 0

1 2 1 0 0 0 2 4 0

0 4 0 0 0 1 1 3 2

1 1 1 1 0 1 1 3 1

1 2 0 0 0 0 0 2 0

2 3 0 0 0 1 0 3 0

1 1 1 0 0 0 2 2 0

1 0 1 0 0 2 0 1 0

3 1 1 0 1 0 0 1 0

1 2 0 1 0 0 0 1 0

0 0 1 2 0 1 0 1 2

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

1 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 0 0 0 0 1 0 0



0 0 0 0 1 0 1 3 0

2 0 1 0 1 1 0 0 0

1 0 0 0 2 1 0 1 0

2 1 1 0 0 0 0 0 0

4 1 1 1 0 1 2 0 0

1 2 0 0 1 0 0 2 0

0 1 0 1 1 2 0 0 0

2 0 1 1 0 3 1 1 0

0 0 1 0 0 1 0 2 0

0 0 1 0 0 1 0 1 0

1 1 1 0 0 1 1 0 0

1 2 0 0 0 0 0 1 1

0 1 0 0 0 1 1 1 0

0 0 1 0 1 2 4 0 0

1 3 1 0 1 0 0 0 0

0 4 2 0 1 1 1 0 0

1 0 0 0 1 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 0 1 1

1 0 2 1 1 2 0 4 0

1 2 1 0 0 1 0 0 0

0 0 0 0 2 0 0 0 0

1 2 1 0 2 0 2 0 0

0 0 1 0 1 1 0 1 0

1 2 2 0 0 2 0 1 0

1 3 0 0 0 0 0 0 0

2 3 0 0 0 0 0 1 0

0 0 1 0 0 0 1 0 0

0 0 2 0 0 0 1 0 0

2 0 1 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 1 1 0 1

1 1 0 0 1 1 0 0 0

1 2 1 0 0 0 4 0 0

1 0 1 0 0 0 1 0 0

1 0 1 0 0 1 0 3 0

2 1 1 0 0 1 1 0 1

1 1 2 0 1 0 1 0 0

3 0 1 0 0 1 1 1 0

1 4 0 0 0 0 0 1 0

3 2 0 1 0 3 0 2 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

1 2 1 0 0 1 0 2 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 3 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 0 0 0 2 1 1 0

0 4 0 0 1 2 2 3 0

0 1 1 2 1 1 1 3 0

0 3 2 0 2 0 2 1 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0



1 5 0 0 0 2 0 0 0

1 2 1 0 1 2 1 0 0

1 2 1 0 0 1 1 0 0

2 3 1 0 0 0 3 0 0

1 2 0 0 0 2 1 1 0

0 1 1 0 2 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

3 2 0 1 0 0 4 2 0

0 1 1 1 2 1 0 0 1

1 1 0 0 0 1 0 1 0

0 2 1 0 0 0 0 0 0

1 2 1 1 1 1 3 1 0

1 0 0 0 1 0 0 0 0

1 0 1 0 0 1 0 0 0

1 4 2 0 0 4 1 1 0

0 1 0 0 1 1 1 1 0

1 0 0 0 0 1 3 0 0

1 0 0 0 0 3 0 0 0

1 0 2 0 0 2 0 1 0

0 1 1 0 0 0 0 2 0

0 1 1 0 0 1 1 0 0

1 1 1 0 0 0 2 1 0

1 0 1 0 2 0 2 0 0

1 1 2 0 1 0 1 0 0

1 1 3 0 1 0 1 1 0

0 2 1 0 0 0 2 0 0

0 0 1 0 0 0 1 0 1

2 2 1 1 0 2 1 0 0

1 0 0 0 1 1 1 0 0

0 0 0 0 0 1 1 1 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

3 0 0 1 0 0 1 1 0

1 3 1 1 1 1 0 1 0

0 1 0 1 0 0 0 1 0

0 1 1 0 2 0 3 4 0

1 1 1 0 0 1 0 0 0

2 1 1 0 0 2 0 0 0

0 2 0 0 0 1 0 0 0

0 2 0 1 0 0 0 0 0

1 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 0 0 1 0 0 1 0

0 2 3 0 1 2 0 0 0

1 3 1 0 1 1 1 1 0

0 1 1 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0

0 0 0 0 0 1 0 1 2

0 1 1 0 2 0 1 2 0

0 2 2 0 0 0 1 1 0

0 0 0 0 0 1 1 0 0

0 2 0 0 0 0 1 2 1



1 0 1 1 0 1 2 1 1

1 0 1 0 1 1 0 0 1

0 0 0 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 1 1 0 1 0 0 0 0

1 0 0 0 0 1 0 0 0

0 1 2 0 0 1 0 2 0

0 1 1 1 1 0 1 0 0

0 1 0 0 0 2 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 1

2 0 1 0 0 0 1 1 0

0 1 0 0 1 0 0 0 0

0 1 1 0 1 0 0 0 0

2 0 1 1 1 1 0 0 0

0 0 1 0 0 1 0 0 0

0 1 2 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 1 1 2 0 0

1 1 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 0 0 1 0

1 0 0 0 0 1 0 2 0

0 1 1 0 2 0 0 0 0

0 1 0 0 0 0 0 0 0

0 0 1 0 0 0 0 1 0

2 3 0 0 2 1 3 1 0

0 1 1 0 3 1 0 1 0

0 1 2 0 3 1 0 1 0

1 1 3 0 3 1 0 1 0

1 1 1 0 1 1 2 0 0

4 1 1 0 1 2 2 0 0

3 0 1 0 1 2 0 2 0

1 0 0 0 0 0 1 0 0

2 1 0 0 0 1 1 0 0

4 0 1 0 1 3 1 0 0

0 1 1 0 0 1 2 1 0

0 0 2 0 1 1 1 0 0

0 0 2 0 0 0 0 0 0

0 1 1 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 1 1 0 0 0

0 1 1 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 1 2 0 0 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 0 1 0

0 1 0 0 0 1 0 0 0

0 1 1 0 0 1 2 0 0

0 2 2 0 1 0 0 0 0

0 2 0 0 0 0 0 1 1

0 3 0 0 0 0 1 0 0

1 0 0 0 0 1 0 1 0

1 1 1 0 0 0 0 1 0

1 1 0 0 0 0 1 0 0



0 1 1 0 0 0 1 0 0

0 1 1 0 0 1 3 1 0

0 1 0 0 0 1 0 2 0

0 0 2 0 0 2 1 2 0

1 1 1 1 1 2 2 1 0

3 0 1 0 1 1 2 1 0

0 1 0 0 0 0 1 1 0

0 0 1 1 0 1 1 0 0

0 1 1 1 0 1 1 2 0

1 1 1 0 0 1 0 1 1

0 0 1 0 0 0 0 1 0

0 0 0 0 0 1 0 1 1



Y Count V Count U Count Length Missed cleavagesMass Proteins Leading razor proteinStart position

0 0 0 8 1 928,509 sp|P06779|RAD7_YEASTsp|P06779|RAD7_YEAST154

0 1 0 9 0 948,5029 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST242

0 2 0 7 0 748,4119 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST227

0 0 0 11 0 1198,656 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST60

2 1 0 10 0 1168,588 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST267

0 1 0 8 0 757,4698 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST172

0 0 0 22 1 2288,285 sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST163

1 2 0 10 0 1060,567 sp|Q12452|ERG27_YEASTsp|Q12452|ERG27_YEAST274

0 1 0 16 0 1605,909 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST167

0 1 0 20 0 2114,068 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST734

0 0 0 11 1 1169,604 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST261

0 2 0 17 0 1580,877 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST427

0 0 0 9 0 1083,502 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST834

1 0 0 18 0 2095,04 CON__P13645CON__P13645 267

1 0 0 19 1 2223,135 CON__P13645CON__P13645 267

1 0 0 10 0 1124,535 CON__P04264CON__P04264 367

0 0 0 13 0 1366,625 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST216

1 0 0 17 0 2081,958 CON__P13645CON__P13645 423

1 0 0 7 0 826,3974 sp|P42949|TIM16_YEASTsp|P42949|TIM16_YEAST20

0 1 0 12 0 1479,762 sp|P48439|OST3_YEASTsp|P48439|OST3_YEAST123

0 0 0 8 0 908,4604 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST208

0 0 0 23 0 2466,2 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST91

0 0 0 9 1 989,5546 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST370

1 0 0 9 0 1115,525 sp|P38169|KMO_YEASTsp|P38169|KMO_YEAST351

0 3 0 13 0 1293,657 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST492

0 0 0 27 1 2532,096 sp|P42949|TIM16_YEASTsp|P42949|TIM16_YEAST123

0 0 0 10 0 1031,514 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST822

0 1 0 18 0 1770,864 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST45

0 0 0 10 0 975,441 sp|P60010|ACT_YEASTsp|P60010|ACT_YEAST19

1 1 0 30 0 3265,587 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST274

0 1 0 7 1 727,4956 sp|P33892|GCN1_YEASTsp|P33892|GCN1_YEAST1748

0 0 0 8 1 958,4832 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST84

0 2 0 12 1 1201,594 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST64

0 2 0 14 0 1419,69 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST210

0 1 0 9 0 1002,586 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST2

0 0 0 13 0 1551,827 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST78

0 1 0 11 0 1056,582 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST505

1 2 0 33 2 3492,735 sp|P53199|ERG26_YEASTsp|P53199|ERG26_YEAST156

0 0 0 11 0 1198,565 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST167

0 0 0 8 0 946,5488 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST318

0 2 0 23 1 2467,369 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST176

0 1 0 12 0 1306,797 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST440

2 0 0 9 0 1213,592 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST119

0 1 0 14 0 1272,704 sp|P12684|HMDH2_YEAST;sp|P12683|HMDH1_YEASTsp|P12684|HMDH2_YEAST723

0 0 0 7 0 832,4477 sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST337

0 1 0 15 2 1701,853 sp|P25340|ERG4_YEASTsp|P25340|ERG4_YEAST2

1 1 0 10 1 1188,625 sp|P04385|GAL1_YEAST;sp|P13045|GAL3_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST394

0 2 0 17 2 1780,968 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST45

1 2 0 14 1 1450,803 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST235



0 0 0 9 0 1005,488 sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST94

0 1 0 12 0 1300,651 CON__P02533;CON__P08779;CON__P19012;CON__Q6IFX2CON__P02533 135

0 0 0 18 0 1966,912 sp|P39103|COX14_YEASTsp|P39103|COX14_YEAST53

1 0 0 12 0 1380,641 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 166

1 0 0 10 1 1162,623 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST158

1 0 0 10 0 1160,546 sp|P21825|SEC62_YEASTsp|P21825|SEC62_YEAST55

0 0 0 10 2 1207,645 sp|Q12480|ETFA_YEASTsp|Q12480|ETFA_YEAST233

0 1 0 10 0 1118,608 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST345

0 0 0 9 0 886,4872 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST148

1 1 0 15 0 1719,916 sp|P39968|VAC8_YEASTsp|P39968|VAC8_YEAST51

1 1 0 12 0 1512,678 sp|P00127|QCR6_YEASTsp|P00127|QCR6_YEAST93

1 0 0 14 0 1640,802 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST214

1 0 0 13 2 1504,738 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST113

0 0 0 16 1 1735,801 sp|P40098|FMP10_YEASTsp|P40098|FMP10_YEAST229

0 0 0 7 0 777,4021 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST160

0 1 0 24 1 2710,331 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST160

1 0 0 16 2 1810,947 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST88

0 0 0 13 0 1380,689 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 0 0 14 1 1508,784 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST129

0 0 0 9 1 978,5975 sp|P38992|SUR2_YEASTsp|P38992|SUR2_YEAST31

0 0 0 14 0 1491,678 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST924

0 2 0 17 0 1907,963 sp|P00401|COX1_YEASTsp|P00401|COX1_YEAST494

0 0 0 7 0 722,4439 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST170

0 1 0 15 0 1452,83 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST248

0 0 0 14 0 1507,872 sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST171

0 0 0 13 0 1466,723 sp|P39109|YCFI_YEASTsp|P39109|YCFI_YEAST1036

0 1 0 20 0 2407,076 sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST792

0 2 0 17 0 1893,021 sp|P40548|SNL1_YEASTsp|P40548|SNL1_YEAST64

2 1 0 20 0 2203,141 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST96

0 0 0 11 0 1195,656 sp|P40970|LCB2_YEASTsp|P40970|LCB2_YEAST195

2 0 0 12 0 1525,716 sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST51

0 1 0 13 0 1482,804 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST130

0 1 0 13 0 1457,736 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST40

0 1 0 13 0 1441,764 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST153

1 0 0 9 0 1106,536 CON__P35908;CON__P19013CON__P35908 360

0 1 0 10 1 1158,676 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST343

0 1 0 7 0 718,4014 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST178

1 1 0 18 1 1762,958 sp|P33892|GCN1_YEASTsp|P33892|GCN1_YEAST2040

0 1 0 14 0 1438,814 sp|P00560|PGK_YEASTsp|P00560|PGK_YEAST109

2 0 0 12 0 1335,614 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST194

1 1 0 14 0 1566,706 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST212

0 0 0 11 0 1136,546 sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST385

3 2 0 21 1 2431,268 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST91

0 1 0 8 0 881,4243 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST507

0 0 0 9 0 980,5655 sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST143

0 1 0 19 1 2179,051 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST206

1 1 0 14 0 1619,831 sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST56

0 2 0 14 0 1578,757 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST100

0 2 0 10 0 1009,592 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST189

0 1 0 10 1 1036,603 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST452



0 2 0 15 0 1296,704 sp|P0CX54|RL12B_YEAST;sp|P0CX53|RL12A_YEASTsp|P0CX54|RL12B_YEAST17

0 1 0 9 0 887,4614 sp|P39540|ELO1_YEASTsp|P39540|ELO1_YEAST36

0 1 0 10 0 1053,546 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST325

0 2 0 8 0 944,508 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST187

2 4 0 27 1 2963,474 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST476

2 2 0 22 0 2443,162 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST308

0 2 0 15 0 1644,895 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST160

1 3 0 21 0 2290,163 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST259

1 2 0 16 0 1781,847 sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P39004|HXT7_YEASTsp|P39003|HXT6_YEAST41

1 2 0 14 1 1549,799 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST322

1 0 0 10 1 1277,677 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST453

1 1 0 10 1 1220,64 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST123

0 0 0 9 0 1191,495 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST236

0 0 0 16 1 1804,863 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST359

1 1 0 9 1 1054,512 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST72

0 0 0 10 0 1152,552 sp|P32568|SNQ2_YEASTsp|P32568|SNQ2_YEAST117

0 0 0 10 0 1311,563 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST384

0 0 0 14 0 1504,741 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST169

3 2 0 16 0 1870,935 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST96

0 0 0 17 2 1879,828 sp|Q03880|PKR1_YEASTsp|Q03880|PKR1_YEAST89

1 0 0 19 1 2233,029 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST201

0 0 0 9 0 1015,53 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST344

1 1 0 9 1 1085,539 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST174

0 1 0 11 0 1265,64 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST245

1 1 0 16 0 1742,836 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST100

1 1 0 21 0 2267,086 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST20

2 0 0 10 0 1249,525 sp|P39007|STT3_YEASTsp|P39007|STT3_YEAST606

0 3 0 13 0 1332,708 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST137

0 1 0 11 0 1129,562 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST51

1 1 0 10 0 1160,557 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST111

0 1 0 9 0 993,5356 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST45

1 1 0 10 0 1180,576 sp|P04039|COX8_YEASTsp|P04039|COX8_YEAST32

1 2 0 40 0 4039,984 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST248

1 2 0 29 0 3263,507 CON__P35527CON__P35527 340

0 0 0 8 0 907,44 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST176

0 0 0 20 2 2250,085 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST513

0 1 0 11 1 1330,674 sp|P39727|ERV46_YEASTsp|P39727|ERV46_YEAST340

0 1 0 11 1 1249,63 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST106

1 1 0 13 2 1540,789 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST106

0 0 0 8 1 1010,493 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST104

0 0 0 12 1 1348,685 sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST477

0 1 0 12 1 1470,82 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST194

1 2 0 10 1 1069,493 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST691

0 0 0 10 0 1197,497 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST14

2 0 0 26 0 2877,368 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST241

0 0 0 13 0 1425,75 sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST1249

0 2 0 23 0 2271,211 sp|P32331|YMC1_YEASTsp|P32331|YMC1_YEAST28

0 1 0 10 0 1174,638 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST86

0 1 0 25 1 2833,398 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST117

2 1 0 14 0 1742,852 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST132



1 0 0 10 0 1167,629 sp|P32568|SNQ2_YEASTsp|P32568|SNQ2_YEAST285

0 2 0 12 0 1261,615 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291

0 2 0 13 1 1389,71 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST291

1 0 0 16 0 1732,9 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST281

0 2 0 18 0 1890,994 sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST24

0 1 0 18 0 1870,866 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST53

0 0 0 13 0 1531,675 sp|P39727|ERV46_YEASTsp|P39727|ERV46_YEAST148

0 0 0 7 1 893,4355 sp|Q05359|ERP1_YEASTsp|Q05359|ERP1_YEAST171

0 1 0 9 1 1064,507 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST166

0 2 0 14 1 1595,827 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST83

1 1 0 15 0 1666,868 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST28

0 0 0 12 0 1296,61 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST324

1 0 0 14 0 1609,747 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST620

1 0 0 11 0 1237,546 sp|P25618|CWH43_YEASTsp|P25618|CWH43_YEAST227

1 0 0 10 0 1305,482 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST467

0 0 0 8 0 919,4498 sp|Q99190|TECR_YEASTsp|Q99190|TECR_YEAST14

1 0 0 14 0 1517,736 sp|P32803|EMP24_YEASTsp|P32803|EMP24_YEAST80

0 1 0 8 0 979,4433 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST46

0 1 0 16 1 1791,919 sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST395

1 1 0 9 0 998,4379 CON__P04264CON__P04264 290

0 2 0 9 0 1073,535 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST266

1 1 0 13 0 1591,804 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST73

1 1 0 9 0 1085,562 sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST71

0 1 0 8 0 942,5175 sp|P32476|ERG1_YEASTsp|P32476|ERG1_YEAST290

0 1 0 13 2 1559,831 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST337

0 1 0 17 0 2117,911 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST250

0 1 0 18 1 2246,006 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST250

0 0 0 12 1 1516,705 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST134

1 1 0 9 0 1050,535 sp|P04385|GAL1_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST376

1 1 0 10 0 1194,515 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST226

1 0 0 8 1 993,488 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST646

1 3 0 31 0 3416,689 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST175

1 1 0 9 1 1150,562 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST295

1 1 0 7 1 921,492 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST264

0 2 0 11 0 1151,63 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST610

0 1 0 19 0 2002,923 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST93

2 1 0 13 0 1552,731 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST329

0 0 0 18 1 2051,051 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST89

0 1 0 9 0 1065,436 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST385

0 3 0 15 1 1666,916 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST409

1 0 0 13 1 1733,71 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST588

1 0 0 17 0 1890,94 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST163

1 1 0 13 0 1659,742 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST59

0 0 0 7 0 889,4294 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST39

1 0 0 8 0 979,4763 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST75

0 0 0 14 0 1480,622 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST89

0 0 0 11 0 1145,604 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST89

0 0 0 15 0 1449,67 sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST197

0 1 0 16 0 1700,822 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST53

1 1 0 22 0 2397,055 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST214



1 2 0 30 1 3234,551 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST214

0 0 0 8 0 921,4668 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST669

0 1 0 12 0 1325,746 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST135

0 0 0 9 0 1059,52 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST45

0 0 0 7 0 774,4123 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST91

1 0 0 7 0 850,4549 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST49

0 0 0 9 0 1059,52 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST243

0 2 0 24 0 2456,203 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST158

0 1 0 12 1 1417,694 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST116

1 0 0 10 1 1254,625 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST45

0 0 0 11 1 1198,667 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST51

2 0 0 19 0 2324,151 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST425

0 1 0 11 0 1394,647 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST305

0 1 0 14 1 1589,849 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST195

0 1 0 10 0 1087,613 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST105

0 1 0 22 1 2339,252 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST105

0 1 0 28 2 3203,62 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST114

0 0 0 9 0 1212,49 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST337

0 0 0 9 1 1051,603 sp|P04385|GAL1_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST20

0 0 0 15 0 1625,826 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST645

0 0 0 8 0 946,4607 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST148

1 0 0 17 0 1995,964 CON__P13645CON__P13645 346

1 0 0 18 0 2161,134 sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST354

0 3 0 13 0 1402,782 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST443

1 2 0 14 0 1636,813 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST498

0 1 0 17 0 1829,941 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST438

0 3 0 16 0 1743,853 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST183

0 3 0 17 1 1899,954 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST183

2 0 0 16 0 1905,865 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST254

0 0 0 8 0 933,4304 sp|P25574|EMC1_YEASTsp|P25574|EMC1_YEAST269

0 1 0 12 0 1388,657 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST499

1 0 0 16 0 1835,843 sp|P21560|CBP3_YEASTsp|P21560|CBP3_YEAST126

2 1 0 13 0 1662,796 sp|P22146|GAS1_YEASTsp|P22146|GAS1_YEAST425

0 2 0 16 0 1816,834 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST964

0 0 0 10 0 1079,55 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST70

0 3 0 17 0 1566,737 sp|P40319|ELO3_YEASTsp|P40319|ELO3_YEAST318

0 0 0 10 1 1157,64 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST484

0 0 0 8 0 907,4321 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST35

0 0 0 14 0 1636,736 sp|P01123|YPT1_YEASTsp|P01123|YPT1_YEAST171

0 2 0 19 0 1968,003 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST20

0 1 0 9 0 1066,614 sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST64

0 1 0 8 0 891,4549 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST106

0 1 0 12 0 1274,635 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST236

0 0 0 7 0 837,4232 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST171

0 1 0 17 0 1755,832 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST436

0 1 0 8 0 921,4556 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST174

1 2 0 12 1 1477,778 sp|P32803|EMP24_YEASTsp|P32803|EMP24_YEAST145

0 3 0 9 0 1115,576 sp|P08466|NUC1_YEASTsp|P08466|NUC1_YEAST298

0 3 0 15 0 1646,852 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST166

0 3 0 9 0 983,5288 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST157



0 1 0 7 0 826,48 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST349

0 3 0 18 0 1668,905 sp|P25087|ERG6_YEASTsp|P25087|ERG6_YEAST336

1 1 0 11 0 1267,557 sp|P53736|YN8O_YEASTsp|P53736|YN8O_YEAST70

1 0 0 9 0 1172,492 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST97

0 0 0 12 0 1307,636 sp|Q04935|COX20_YEASTsp|Q04935|COX20_YEAST47

0 3 0 23 0 2316,161 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST20

1 0 0 9 0 1069,519 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST115

0 0 0 7 0 826,4225 CON__P35908;CON__Q3TTY5;CON__Q6NXH9;CON__Q9R0H5;CON__Q7RTS7;CON__Q32MB2;CON__Q7Z794;CON__Q14CN4-1;CON__Q6IME9;CON__Q3SY84;CON__P19013;CON__Q9H552;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q8BGZ7;CON__P50446;CON__P05787CON__P35908 195

0 1 0 9 1 1081,592 CON__P35908;CON__Q3TTY5;CON__Q6NXH9;CON__Q9R0H5;CON__Q7RTS7;CON__Q32MB2;CON__Q7Z794;CON__Q14CN4-1;CON__Q6IME9;CON__Q3SY84;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q8BGZ7;CON__P50446;CON__P05787CON__P35908 195

0 0 0 17 0 1974,972 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST45

0 0 0 7 0 892,4542 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST370

0 1 0 11 0 1275,61 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST230

0 0 0 8 0 1061,42 sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST149

1 0 0 13 0 1517,715 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST100

0 0 0 8 0 1010,482 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST223

0 1 0 10 1 1265,652 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST223

0 0 0 20 0 2063,006 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST223

0 0 0 14 0 1463,708 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST572

1 1 0 8 0 945,4596 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST91

1 1 0 9 1 1073,555 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST91

0 2 0 21 0 2238,253 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST60

2 0 0 7 0 904,4443 sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST99

0 1 0 19 0 2098,944 sp|P32568|SNQ2_YEASTsp|P32568|SNQ2_YEAST811

0 2 0 15 0 1499,835 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST233

0 0 0 12 0 1442,745 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST143

1 1 0 14 1 1598,809 sp|P04385|GAL1_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST36

0 1 0 16 0 1731,892 sp|P36148|GPT2_YEASTsp|P36148|GPT2_YEAST122

1 1 0 14 0 1531,756 sp|P32317|AFG1_YEASTsp|P32317|AFG1_YEAST406

0 0 0 10 1 1182,596 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST33

0 0 0 15 1 1613,743 sp|Q08548|ALE1_YEASTsp|Q08548|ALE1_YEAST586

0 1 0 12 0 1422,667 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST160

0 0 0 7 0 905,4607 CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q8BGZ7;CON__P50446;CON__P05787CON__Q922U2 182

0 1 0 12 0 1474,778 CON__P35908;CON__Q6NXH9;CON__Q9R0H5;CON__Q7Z794;CON__P04264CON__P35908 204

0 2 0 24 1 2931,509 CON__P04264CON__P04264 200

0 0 0 8 0 1077,513 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST244

0 0 0 10 0 1065,622 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST677

0 2 0 18 0 1907,019 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST446

0 1 0 8 0 933,4808 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST149

0 0 0 9 0 1140,531 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST54

2 3 0 18 0 2026,989 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST351

1 0 0 7 0 913,4545 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST51

1 0 0 8 1 1041,55 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST51

1 0 0 16 0 1898,941 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST204

0 2 0 15 0 1531,825 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST40

2 0 0 11 1 1504,695 sp|Q3E776|YB255_YEASTsp|Q3E776|YB255_YEAST82

0 1 0 16 0 1834,91 sp|P42940|ETFB_YEASTsp|P42940|ETFB_YEAST39

0 0 0 14 0 1571,773 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST81

0 0 0 16 0 1874,937 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST376

0 0 0 17 1 2003,032 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST376

0 2 0 20 0 2112,071 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST726



0 0 0 20 0 1764,727 CON__P04264CON__P04264 46

1 0 0 13 0 1234,521 CON__P35527CON__P35527 47

0 2 0 12 0 1445,709 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST356

0 1 0 12 0 1371,719 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST279

0 1 0 14 0 1434,747 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST294

0 1 0 14 0 1475,787 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST200

0 1 0 9 1 1100,613 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST300

0 5 0 12 1 1359,758 sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST133

1 2 0 20 1 2310,118 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST402

0 3 0 20 0 2112,162 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST177

0 0 0 8 0 922,4582 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST125

0 0 0 12 0 1053,582 sp|P39925|AFG3_YEAST;sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST383

1 0 0 10 0 993,5131 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST495

0 0 0 8 0 859,4334 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST287

0 0 0 16 1 1844,891 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST467

0 0 0 8 0 823,4076 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST90

1 2 0 11 0 1247,676 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST143

0 3 0 18 0 1856,873 sp|P05030|PMA1_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST254

0 1 0 13 0 1349,621 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST304

0 2 0 28 2 3037,312 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST608

0 0 0 8 0 877,448 sp|P32331|YMC1_YEASTsp|P32331|YMC1_YEAST280

1 0 0 12 0 1383,708 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST219

1 4 0 13 0 1404,813 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST192

0 2 0 14 0 1253,6 CON__P35908;CON__Q3TTY5CON__P35908 21

3 0 0 31 0 2382,945 CON__P04264CON__P04264 519

2 0 0 32 0 2704,154 CON__P35527CON__P35527 64

0 1 0 10 0 999,5601 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST182

1 0 0 23 0 1740,741 CON__P35908CON__P35908 556

2 0 0 40 0 3222,274 CON__P35527CON__P35527 580

2 0 0 23 0 1790,72 CON__P35527CON__P35527 491

1 0 0 15 0 1196,542 CON__P35908CON__P35908 587

1 1 0 20 0 1587,676 CON__P35908CON__P35908 610

0 2 0 12 0 1223,626 sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST64

0 2 0 8 0 926,5338 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST116

1 1 0 11 0 1402,642 sp|P25618|CWH43_YEASTsp|P25618|CWH43_YEAST940

1 0 0 21 1 2329,149 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST605

0 0 0 8 0 827,4865 sp|P32332|OAC1_YEASTsp|P32332|OAC1_YEAST193

0 0 0 8 0 844,4841 sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST40

0 2 0 14 1 1437,842 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST397

1 1 0 17 0 1772,92 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST371

0 0 0 12 0 1255,685 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST83

1 0 0 12 1 1305,693 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST311

0 1 0 26 1 2510,432 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST100

1 2 0 11 1 1254,661 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST310

0 2 0 11 0 1202,666 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST363

0 0 0 12 0 1269,65 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST115

0 0 0 13 0 1465,705 sp|Q3E776|YB255_YEASTsp|Q3E776|YB255_YEAST105

0 1 0 12 0 1238,698 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST164

1 0 0 25 0 2493,355 sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST203

0 0 0 7 0 771,4491 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST404



0 0 0 14 1 1494,913 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST404

0 0 0 13 1 1322,792 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST249

0 1 0 19 0 2254,152 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST524

0 2 0 19 0 2230,098 sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P39004|HXT7_YEASTsp|P39003|HXT6_YEAST518

1 1 0 17 0 1697,935 sp|Q12482|AGC1_YEASTsp|Q12482|AGC1_YEAST585

3 0 0 8 0 977,4607 sp|P00163|CYB_YEAST;sp|P03873|MBI2_YEAST;sp|Q9ZZW7|MBI3_YEAST;sp|P03879|MBI4_YEASTsp|P00163|CYB_YEAST100

0 2 0 20 0 2072,073 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST98

0 1 0 7 0 724,3578 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST55

0 1 0 8 0 918,5175 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST103

1 2 0 18 0 2007,958 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST29

1 2 0 22 1 2313,189 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST194

0 0 0 12 0 1202,579 sp|P12684|HMDH2_YEASTsp|P12684|HMDH2_YEAST975

0 0 0 8 0 755,3926 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST156

1 0 0 19 0 1927,841 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 572

1 0 0 16 0 1583,708 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 1038

1 0 0 16 0 1879,816 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST120

0 1 0 16 1 1819,911 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST390

0 0 0 19 0 1746,767 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 430

1 0 0 13 0 1427,678 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST372

0 0 0 19 0 1706,765 CON__P13645CON__P13645 41

1 1 0 32 0 3313,637 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST374

0 0 0 12 0 1266,551 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST605

1 3 0 17 1 1845,959 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST99

0 0 0 10 1 1227,636 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST185

0 1 0 14 2 1526,784 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST66

2 0 0 20 0 1739,698 CON__P35908CON__P35908 531

1 1 0 14 0 1602,841 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST257

0 0 0 15 0 1652,758 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST380

1 1 0 14 0 1497,71 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST49

0 0 0 9 0 1037,514 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST598

0 1 0 12 0 1213,619 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST138

1 2 0 21 0 2197,128 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

1 2 0 22 1 2325,223 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST295

0 2 0 16 0 1525,835 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST40

1 1 0 25 0 2747,35 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST67

1 1 0 10 0 1179,534 sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST137

1 1 0 14 2 1638,957 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST756

0 1 0 13 0 1360,622 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST55

0 2 0 12 0 1171,693 sp|P16603|NCPR_YEASTsp|P16603|NCPR_YEAST653

1 1 0 10 1 1237,624 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST287

2 0 0 16 0 1723,744 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST533

1 2 0 18 0 1806,882 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST626

1 1 0 11 0 1272,671 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST300

0 0 0 10 0 1141,552 sp|P40008|FMP52_YEASTsp|P40008|FMP52_YEAST19

0 1 0 12 0 1490,741 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST394

0 0 0 21 1 2325,971 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST7

0 1 0 11 0 1269,62 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST216

1 1 0 13 0 1574,763 sp|P31382|PMT2_YEAST;sp|P47190|PMT3_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST106

0 0 0 13 1 1628,795 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST56

1 0 0 26 0 2476,014 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 1365



0 0 0 13 1 1410,747 sp|P17695|GLRX2_YEASTsp|P17695|GLRX2_YEAST118

0 0 0 12 1 1419,747 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST513

1 0 0 11 0 1157,619 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST275

1 1 0 12 1 1425,711 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST109

1 0 0 9 0 1113,52 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST377

0 1 0 16 0 1748,869 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST131

0 0 0 10 0 1123,57 sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST156

0 0 0 14 0 1646,791 sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST344

0 1 0 27 2 3060,432 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST120

2 0 0 17 1 1867,87 sp|P00044|CYC1_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST45

0 1 0 13 0 1425,678 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST470

0 0 0 7 0 898,4661 sp|Q00711|SDHA_YEAST;sp|P47052|SDHX_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST601

0 1 0 7 0 871,4552 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST303

0 2 0 12 1 1337,73 sp|P40970|LCB2_YEASTsp|P40970|LCB2_YEAST514

2 1 0 15 0 1797,789 sp|P02992|EFTU_YEASTsp|P02992|EFTU_YEAST112

0 0 0 11 0 1091,389 sp|P22289|QCR9_YEASTsp|P22289|QCR9_YEAST56

0 0 0 8 0 869,5586 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST184

0 1 0 10 1 1122,676 sp|P40046|VTC1_YEASTsp|P40046|VTC1_YEAST15

1 2 0 9 0 1089,597 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST30

0 3 0 14 0 1394,85 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST202

0 2 0 15 0 1455,75 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST471

0 2 0 15 0 1688,899 sp|P38694|MSC7_YEASTsp|P38694|MSC7_YEAST490

0 1 0 17 0 1782,926 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST121

1 4 0 17 0 1797,04 sp|P40970|LCB2_YEASTsp|P40970|LCB2_YEAST478

0 1 0 7 0 758,4538 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST410

0 1 0 15 1 1676,794 sp|P40970|LCB2_YEASTsp|P40970|LCB2_YEAST118

0 1 0 15 0 1643,776 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST329

0 1 0 20 0 1975,956 sp|P38703|LAG1_YEASTsp|P38703|LAG1_YEAST28

0 0 0 9 0 1075,57 REV__sp|P0CZ17|ASP21_YEAST

1 0 0 10 0 1195,561 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST104

2 1 0 14 0 1612,85 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST175

0 2 0 15 0 1631,837 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST142

0 1 0 8 0 855,5066 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST236

0 0 0 8 0 972,524 CON__P35908;CON__P04264CON__P35908 400

0 0 0 10 0 1210,548 sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST274

0 0 0 12 1 1547,825 sp|P10174|COX7_YEASTsp|P10174|COX7_YEAST11

0 1 0 21 0 2108,138 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST219

0 0 0 8 0 872,4967 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST126

1 0 0 13 0 1518,761 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST498

0 1 0 11 0 1245,635 sp|Q2V2P9|YD19A_YEASTsp|Q2V2P9|YD19A_YEAST24

0 1 0 12 1 1401,737 sp|Q2V2P9|YD19A_YEASTsp|Q2V2P9|YD19A_YEAST24

0 1 0 12 1 1269,729 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST403

0 2 0 11 0 1024,603 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST254

0 1 0 11 0 974,5549 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST186

1 0 0 20 2 2235,165 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST119

0 1 0 12 1 1322,708 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST362

1 0 0 8 1 936,528 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST173

0 0 0 13 1 1395,787 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST138

0 1 0 9 0 1008,524 sp|P38992|SUR2_YEASTsp|P38992|SUR2_YEAST81

0 1 0 10 1 1164,625 sp|P38992|SUR2_YEASTsp|P38992|SUR2_YEAST81



0 1 0 19 0 2015,105 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST112

0 0 0 8 2 985,6172 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST283

1 0 0 18 0 1728,941 sp|P40150|SSB2_YEAST;sp|P11484|SSB1_YEASTsp|P40150|SSB2_YEAST174

0 1 0 12 0 1366,746 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 1 0 16 1 1761,999 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST128

0 0 0 20 0 2282,173 CON__P00761CON__P00761 78

0 0 0 12 1 1451,726 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST73

0 0 0 13 2 1607,827 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST73

0 1 0 9 2 1096,66 sp|P30624|LCF1_YEAST;sp|P47912|LCF4_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST228

1 0 0 7 1 994,5124 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 178

0 0 0 9 1 985,5669 sp|P39727|ERV46_YEASTsp|P39727|ERV46_YEAST208

0 1 0 15 1 1601,801 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST53

0 0 0 8 1 912,528 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST142

0 0 0 8 0 856,4767 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST280

1 0 0 11 0 1250,603 sp|Q04697|GSF2_YEASTsp|Q04697|GSF2_YEAST338

0 0 0 9 0 943,5339 sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST296

0 0 0 10 0 1166,681 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST334

0 0 0 19 1 2164,2 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST334

1 0 0 20 1 2245,204 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST160

0 0 0 12 1 1355,802 sp|P33333|PLSC_YEASTsp|P33333|PLSC_YEAST213

0 0 0 17 0 1854,021 sp|P20107|ZRC1_YEASTsp|P20107|ZRC1_YEAST293

1 1 0 9 0 1033,581 sp|Q04458|HFD1_YEASTsp|Q04458|HFD1_YEAST8

0 0 0 12 0 1321,636 sp|Q07349|MRX9_YEASTsp|Q07349|MRX9_YEAST359

1 0 0 10 0 1248,646 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST424

0 0 0 11 0 1323,678 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST3

1 0 0 16 0 1875,923 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST65

0 0 0 7 0 806,4208 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST254

0 1 0 10 0 1029,582 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST831

0 0 0 15 0 1646,775 sp|Q08023|FMP25_YEASTsp|Q08023|FMP25_YEAST120

0 1 0 10 0 1165,707 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST131

1 0 0 9 0 1094,612 sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST1436

0 1 0 17 0 1889,968 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST573

0 0 0 19 1 2082,063 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST59

1 1 0 21 0 2259,157 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST308

1 2 0 13 0 1515,809 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST281

0 0 0 13 1 1522,774 sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST30

1 1 0 10 0 1203,65 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST45

0 0 0 14 0 1607,798 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST422

0 3 0 12 0 1202,651 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST239

0 1 0 9 1 1112,63 sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST362

0 0 0 13 1 1590,811 sp|P43557|FMP32_YEASTsp|P43557|FMP32_YEAST148

1 0 0 11 1 1433,763 CON__P13645CON__P13645 440

0 1 0 9 1 997,592 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST594

0 1 0 12 2 1430,788 sp|P35191|MDJ1_YEASTsp|P35191|MDJ1_YEAST347

0 0 0 10 0 1096,563 sp|Q99190|TECR_YEASTsp|Q99190|TECR_YEAST32

1 1 0 25 1 2828,427 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST195

0 1 0 9 0 1062,546 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST47

0 0 0 18 0 1983,064 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST248

0 1 0 7 0 730,4589 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST28

0 1 0 7 0 714,3912 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST591



1 0 0 11 1 1239,686 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST526

2 0 0 9 0 1202,634 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST167

0 1 0 8 1 912,5393 sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST327

0 0 0 13 0 1339,698 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST22

0 0 0 14 1 1467,793 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST22

0 0 0 10 0 1212,571 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST298

1 0 0 12 0 1280,589 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST238

0 2 0 12 0 1189,671 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST275

0 1 0 11 0 1177,646 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST250

0 1 0 9 0 954,575 sp|P07246|ADH3_YEASTsp|P07246|ADH3_YEAST347

2 1 0 19 0 2240,115 sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST387

0 1 0 12 0 1208,622 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST48

1 1 0 10 0 1099,664 sp|P08466|NUC1_YEASTsp|P08466|NUC1_YEAST193

3 2 0 22 1 2546,233 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST209

1 1 0 11 0 1356,763 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST121

1 0 0 11 0 1286,637 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST217

1 1 0 7 0 818,4902 sp|P40035|PIC2_YEASTsp|P40035|PIC2_YEAST194

0 1 0 10 1 1076,598 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST241

0 1 0 9 1 1042,602 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST636

0 1 0 16 1 1580,925 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST247

0 0 0 9 2 1131,604 sp|P08466|NUC1_YEASTsp|P08466|NUC1_YEAST203

0 3 0 10 1 1151,655 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST181

0 2 0 20 1 2096,098 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST19

0 1 0 10 2 1228,708 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST299

1 1 0 13 2 1480,763 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST459

0 1 0 16 1 1749,926 sp|P02992|EFTU_YEASTsp|P02992|EFTU_YEAST277

1 1 0 14 1 1529,82 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST153

1 0 0 19 1 2073,042 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST193

1 2 0 23 2 2441,284 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST193

1 5 0 37 1 3813,943 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST334

0 0 0 7 1 996,5141 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST358

1 1 0 20 1 2195,034 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST251

0 1 0 11 2 1250,771 sp|P40046|VTC1_YEASTsp|P40046|VTC1_YEAST14

0 0 0 20 2 2210,158 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST58

1 1 0 15 1 1694,775 sp|P22146|GAS1_YEASTsp|P22146|GAS1_YEAST193

1 2 0 17 2 1921,938 sp|P22146|GAS1_YEASTsp|P22146|GAS1_YEAST193

0 2 0 13 1 1317,766 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST274

0 1 0 8 2 913,5961 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST303

0 0 0 11 1 1210,649 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST282

0 1 0 8 1 956,5767 sp|P22146|GAS1_YEASTsp|P22146|GAS1_YEAST83

0 0 0 7 1 878,4862 sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST375

1 0 0 16 1 1804,932 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST284

2 3 0 12 1 1426,764 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST235

1 0 0 11 1 1400,665 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST76

1 0 0 12 2 1491,721 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST559

0 0 0 25 1 2464,281 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST930

0 0 0 25 1 2665,36 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST148

1 1 0 22 1 2562,307 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST327

0 1 0 11 1 1149,651 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST428

0 1 0 10 2 1155,686 sp|Q99190|TECR_YEASTsp|Q99190|TECR_YEAST22



0 1 0 13 1 1424,726 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST71

0 0 0 17 1 1881,783 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST355

0 4 0 45 1 4533,371 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST262

0 1 0 10 1 1046,597 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST354

0 2 0 10 1 1087,599 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST122

0 3 0 13 1 1399,731 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST457

0 0 0 11 2 1355,745 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST803

1 0 0 10 1 1213,617 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

1 0 0 11 2 1369,718 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST66

1 3 0 16 2 1761,951 sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST71

1 0 0 9 2 1193,604 CON__P35908;CON__Q3TTY5;CON__Q7Z794CON__P35908 273

1 0 0 9 1 1192,566 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST167

1 1 0 9 1 1149,582 sp|Q06409|YL422_YEASTsp|Q06409|YL422_YEAST98

0 0 0 7 0 806,3923 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P05784;CON__Q148H6;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__Q7Z3Y7;CON__Q14525;CON__Q9UE12;CON__Q15323;CON__A2A5Y0;CON__Q92764;CON__Q14532;CON__A2AB72;CON__Q497I4;CON__O76015;CON__O76013;CON__O76014;CON__REFSEQ:XP_986630;CON__Q2M2I5;CON__P02533;CON__P08779;CON__P19012;CON__Q6IFX2CON__P13645 229

0 1 0 12 0 1267,666 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST236

0 1 0 26 0 2585,327 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST548

1 0 0 17 0 1840,911 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST280

0 1 0 22 1 2413,259 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST115

2 1 0 24 0 2705,345 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST495

0 0 0 14 0 1465,72 sp|P39003|HXT6_YEAST;sp|P39004|HXT7_YEASTsp|P39003|HXT6_YEAST305

0 0 0 14 0 1479,736 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST311

1 2 0 13 0 1362,787 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST159

0 1 0 16 0 1809,911 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST296

0 0 0 12 0 1327,75 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST329

0 1 0 13 0 1327,771 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST147

0 0 0 8 0 931,4763 sp|Q12452|ERG27_YEASTsp|Q12452|ERG27_YEAST284

1 0 0 7 0 808,4331 CON__P35527;CON__P13645;CON__P08730-1;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__P05784;CON__Q99456;CON__P02533;CON__P08779;CON__P19012CON__P13645 157

1 1 0 9 1 1063,603 CON__P13645;CON__P08730-1;CON__A2A4G1;CON__P08727;CON__P19001;CON__Q04695;CON__Q9QWL7;CON__Q99456;CON__P02533;CON__P08779;CON__P19012CON__P13645 157

0 1 0 10 0 1143,629 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST356

1 2 0 16 0 1805,95 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

1 2 0 17 1 1934,045 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST24

0 1 0 15 1 1727,925 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST276

1 1 0 16 1 1984,887 CON__P04264CON__P04264 252

2 1 0 12 0 1453,659 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST392

1 0 0 9 0 1038,498 sp|P47176|BCA2_YEAST;sp|P38891|BCA1_YEASTsp|P47176|BCA2_YEAST184

0 0 0 11 0 1201,671 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST85

0 1 0 24 1 2525,411 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST85

0 1 0 16 1 1790,905 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST75

0 1 0 22 2 2444,316 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST69

1 0 0 9 0 1164,578 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 442

0 2 0 10 1 1167,686 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST172

0 3 0 13 0 1371,725 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST151

0 0 0 10 0 1219,587 sp|Q2V2P4|YI156_YEASTsp|Q2V2P4|YI156_YEAST34

0 0 0 11 0 1180,562 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST25

1 0 0 17 0 1882,931 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST123

2 1 0 18 0 1872,962 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST29

0 1 0 7 0 872,4868 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST399

1 0 0 7 0 909,5072 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST429

0 0 0 10 0 1088,659 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST75

1 0 0 13 0 1489,818 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST124



0 0 0 8 0 935,4964 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST395

0 0 0 13 0 1410,689 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST471

0 0 0 13 0 1323,613 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST955

0 1 0 20 0 2210,097 CON__P00761CON__P00761 58

0 0 0 7 0 788,4215 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST353

1 0 0 8 0 993,5284 sp|P32332|OAC1_YEASTsp|P32332|OAC1_YEAST102

0 0 0 13 0 1387,855 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 0 0 15 1 1658,983 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST70

0 2 0 23 0 2569,365 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST360

0 2 0 32 0 3260,508 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST584

0 0 0 21 1 2386,257 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST41

0 1 0 9 0 939,5753 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST208

1 2 0 10 0 1065,546 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST231

1 1 0 17 0 1788,851 sp|Q12117|MRH1_YEASTsp|Q12117|MRH1_YEAST268

0 0 0 9 0 962,5549 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST58

0 0 0 10 0 1099,577 sp|Q8TGU7|YB126_YEASTsp|Q8TGU7|YB126_YEAST59

0 1 0 18 1 2112,998 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST408

0 1 0 7 0 800,5008 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST7

0 0 0 9 0 1110,629 sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST414

0 0 0 9 1 957,5495 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST250

0 0 0 10 0 1104,541 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST371

1 0 0 14 0 1663,919 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST323

0 1 0 15 0 1759,866 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST121

0 0 0 11 1 1255,714 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST254

0 1 0 9 1 1007,565 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST467

1 0 0 10 1 1311,646 sp|Q02774|SHR3_YEASTsp|Q02774|SHR3_YEAST168

0 3 0 22 1 2401,249 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST323

0 0 0 9 1 1022,587 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST170

1 1 0 10 1 1245,697 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST136

1 1 0 10 1 1233,672 CON__P13645CON__P13645 236

0 0 0 9 0 981,5495 sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00425|COX5B_YEAST112

1 3 0 17 0 1813,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST390

2 0 0 22 0 2760,285 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST302

0 3 0 17 0 1910,977 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST160

0 0 0 8 0 1004,46 CON__P35908;CON__Q3TTY5;CON__Q6NXH9;CON__Q7RTS7;CON__Q32MB2;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q8BGZ7;CON__P50446CON__P35908 489

0 0 0 13 2 1572,8 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST80

0 0 0 8 0 979,5702 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST351

0 0 0 11 0 1343,712 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST49

2 2 0 14 0 1678,904 sp|P32795|YME1_YEASTsp|P32795|YME1_YEAST127

0 1 0 8 0 886,5124 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST94

1 1 0 14 1 1667,9 sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST775

0 1 0 14 0 1575,756 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST402

0 0 0 14 0 1660,959 sp|Q04458|HFD1_YEASTsp|Q04458|HFD1_YEAST90

0 1 0 17 0 1918,961 sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST171

0 0 0 23 1 2530,278 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST62

0 0 0 34 2 3713,938 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST62

0 2 0 13 0 1449,675 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST143

0 1 0 10 0 1140,662 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST204

0 0 0 8 0 870,4923 sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST298

1 2 0 18 0 1884,94 sp|P38325|OM14_YEASTsp|P38325|OM14_YEAST38



1 0 0 8 1 1022,519 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST141

1 0 0 8 0 969,492 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST122

1 0 0 9 0 1078,493 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST63

1 1 0 8 0 974,5437 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST246

0 1 0 16 0 1895,915 sp|P47154|STE24_YEASTsp|P47154|STE24_YEAST46

0 1 0 9 0 970,6063 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST195

0 1 0 19 0 1991,029 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST75

0 1 0 9 0 1077,546 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST150

0 1 0 9 0 993,5607 CON__P35908CON__P35908 412

0 1 0 10 1 1121,656 CON__P35908CON__P35908 412

1 2 0 26 0 2767,476 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST372

0 0 0 7 0 741,4749 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST411

0 0 0 21 0 2405,16 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST553

0 1 0 14 0 1679,863 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST429

0 1 0 8 0 929,4818 sp|P25340|ERG4_YEASTsp|P25340|ERG4_YEAST9

0 1 0 9 1 1057,577 sp|P25340|ERG4_YEASTsp|P25340|ERG4_YEAST9

0 2 0 7 0 815,4865 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST79

0 0 0 8 1 956,5291 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST251

1 0 0 8 1 1065,52 sp|P32317|AFG1_YEASTsp|P32317|AFG1_YEAST49

1 1 0 11 2 1322,683 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST326

0 0 0 27 2 2934,545 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST146

0 0 0 11 1 1242,668 sp|P19073|CDC42_YEASTsp|P19073|CDC42_YEAST134

0 1 0 15 1 1697,858 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST321

0 1 0 10 2 1200,683 CON__P04264;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5CON__P04264 408

0 0 0 8 1 1002,546 sp|A5Z2X5|YP010_YEASTsp|A5Z2X5|YP010_YEAST46

0 1 0 17 0 1803,929 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST363

2 0 0 16 0 1789,864 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST151

0 0 0 7 1 865,4658 sp|P53735|ZRG17_YEASTsp|P53735|ZRG17_YEAST538

0 1 0 7 0 808,4443 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST268

0 1 0 11 0 1260,671 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST566

0 2 0 9 0 870,5287 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST394

0 0 0 13 0 1540,775 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST129

0 0 0 8 0 800,4756 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST161

0 0 0 8 0 863,4753 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST401

0 0 0 9 1 991,5702 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST401

0 0 0 21 0 2438,085 sp|P20107|ZRC1_YEASTsp|P20107|ZRC1_YEAST203

0 0 0 8 1 945,5495 sp|P47069|MPS3_YEASTsp|P47069|MPS3_YEAST527

0 0 0 10 0 1044,556 CON__P00761CON__P00761 98

0 1 0 13 0 1516,777 sp|P08466|NUC1_YEASTsp|P08466|NUC1_YEAST265

0 0 0 7 0 714,464 REV__sp|P32380|SP110_YEAST

0 2 0 12 0 1361,704 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST354

0 0 0 7 0 903,4563 sp|P25574|EMC1_YEASTsp|P25574|EMC1_YEAST256

0 3 0 10 0 1157,645 sp|P35179|SC61G_YEASTsp|P35179|SC61G_YEAST21

0 1 0 7 0 800,4392 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST195

0 1 0 8 1 928,5342 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST195

0 1 0 9 0 1056,572 sp|P42839|VNX1_YEASTsp|P42839|VNX1_YEAST331

0 2 0 11 0 1083,567 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST330

0 2 0 23 1 2670,455 sp|Q12480|ETFA_YEASTsp|Q12480|ETFA_YEAST83

0 2 0 11 0 1087,57 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST13

0 3 0 15 0 1676,921 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST79



0 2 0 17 0 1775,932 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST143

1 3 0 15 0 1588,908 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST387

0 1 0 11 0 1263,686 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST229

1 0 0 22 0 2477,226 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST426

0 0 0 8 0 1085,587 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST109

2 0 0 9 0 1253,619 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST76

1 1 0 19 0 2175,111 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST248

1 0 0 11 0 1294,692 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST99

1 0 0 10 0 1197,614 sp|P40035|PIC2_YEASTsp|P40035|PIC2_YEAST52

0 0 0 8 1 850,4735 sp|P00044|CYC1_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST86

0 0 0 9 0 1075,549 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST410

0 2 0 8 0 973,4804 sp|P25087|ERG6_YEASTsp|P25087|ERG6_YEAST254

0 1 0 9 0 1091,58 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST660

0 1 0 11 0 1074,574 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST556

0 0 0 21 1 2297,137 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST146

0 1 0 10 0 1082,492 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST255

1 1 0 19 1 2179,952 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST255

0 1 0 16 1 1766,887 sp|P25349|YCP4_YEASTsp|P25349|YCP4_YEAST50

0 2 0 19 0 2217,151 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST1

0 1 0 10 0 1167,523 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST4

0 0 0 13 0 1350,627 sp|P32332|OAC1_YEASTsp|P32332|OAC1_YEAST50

0 1 0 8 0 947,511 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST39

0 1 0 10 0 1211,67 sp|Q12010|YPQ1_YEASTsp|Q12010|YPQ1_YEAST1

0 3 0 26 0 2564,16 CON__P04264CON__P04264 493

2 1 0 12 0 1444,677 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST519

1 1 0 11 0 1250,597 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST1

0 1 0 12 1 1358,625 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST463

0 0 0 7 0 896,4062 CON__P35527CON__P35527 234

1 0 0 7 2 981,4927 sp|P06779|RAD7_YEASTsp|P06779|RAD7_YEAST1

0 0 0 8 0 871,44 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST567

0 0 0 9 1 999,5349 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST567

0 2 0 10 0 997,5193 sp|P43585|VTC2_YEASTsp|P43585|VTC2_YEAST677

1 0 0 11 0 1400,622 sp|Q6Q560|ISD11_YEASTsp|Q6Q560|ISD11_YEAST22

1 0 0 8 0 980,4563 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST113

0 3 0 20 0 2160,07 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST325

0 3 0 23 1 2550,26 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST325

0 0 0 18 0 2196,967 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST164

0 0 0 10 0 1212,61 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST128

0 0 0 18 1 1892,787 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST76

1 0 0 11 0 1347,61 sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P39925|AFG3_YEAST102

0 1 0 13 0 1341,75 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST96

0 0 0 9 0 1110,549 sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST320

0 0 0 8 0 983,4573 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST167

0 0 0 10 0 1147,526 sp|P38988|GGC1_YEASTsp|P38988|GGC1_YEAST242

0 1 0 15 1 1502,846 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST452

1 1 0 12 0 1333,667 sp|P54781|ERG5_YEASTsp|P54781|ERG5_YEAST413

0 1 0 9 0 1083,56 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST53

2 0 0 12 0 1476,652 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST72

0 0 0 10 1 1299,588 CON__P13645CON__P13645 286

0 1 0 12 1 1255,677 sp|P40318|DOA10_YEASTsp|P40318|DOA10_YEAST78



0 1 0 14 1 1490,809 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST75

0 0 0 10 1 1026,557 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST20

0 2 0 16 1 1780,036 sp|P21954|IDHP_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST117

0 0 0 8 0 942,5135 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST12

0 0 0 14 0 1533,779 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST585

0 0 0 14 0 1487,783 sp|Q05867|YL283_YEASTsp|Q05867|YL283_YEAST45

0 0 0 14 0 1715,841 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST322

0 0 0 19 2 2183,118 CON__P04264CON__P04264 442

1 0 0 10 2 1307,647 CON__P04264;CON__H-INV:HIT000016045;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__P05787CON__P04264 268

1 0 0 16 0 1738,925 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST114

1 2 0 11 0 1246,692 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST97

0 1 0 12 0 1328,719 CON__P35908CON__P35908 348

1 4 0 15 0 1688,91 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST130

0 1 0 13 0 1343,657 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST92

0 0 0 11 0 1308,631 sp|Q99297|ODC2_YEASTsp|Q99297|ODC2_YEAST109

0 2 0 13 0 1369,747 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST426

0 0 0 9 0 959,5288 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST577

0 0 0 13 1 1445,747 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST577

0 3 0 14 0 1630,916 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST356

0 0 0 12 2 1525,716 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST539

1 0 0 12 0 1453,657 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST61

1 1 0 10 0 1164,639 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST280

0 1 0 13 1 1397,824 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST227

0 1 0 14 2 1525,919 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST227

1 0 0 19 0 2255,88 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST127

0 1 0 13 0 1623,754 sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST184

0 0 0 11 0 1265,647 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST473

1 1 0 10 0 1299,522 CON__P04264CON__P04264 258

0 0 0 13 1 1507,786 sp|P31382|PMT2_YEASTsp|P31382|PMT2_YEAST12

0 0 0 13 0 1534,753 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST791

0 0 0 14 0 1432,618 sp|P16547|OM45_YEASTsp|P16547|OM45_YEAST205

1 0 0 11 1 1363,626 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST560

0 0 0 15 0 1553,732 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST297

0 1 0 16 0 1830,936 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST518

1 1 0 8 0 1037,496 sp|P32792|YHH7_YEASTsp|P32792|YHH7_YEAST124

0 1 0 10 0 1027,505 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST451

0 0 0 14 1 1591,832 sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST157

0 0 0 13 0 1407,699 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST47

1 1 0 26 0 2800,323 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST115

1 1 0 9 0 1052,525 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST463

0 0 0 8 0 978,4627 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST103

1 2 0 13 1 1494,793 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST65

0 1 0 13 1 1472,698 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST127

0 2 0 19 0 2011,986 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST68

0 1 0 11 0 1207,693 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST458

0 1 0 12 0 1337,734 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST58

0 1 0 16 0 1796,004 CON__P13645CON__P13645 371

0 4 0 27 0 2871,386 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 296

0 1 0 14 0 1658,87 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST336

1 0 0 12 1 1390,699 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST14



2 0 0 7 0 943,4287 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST620

1 1 0 20 0 2249,235 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST145

3 2 0 25 1 2901,403 CON__P35527CON__P35527 200

4 1 0 16 1 2052,02 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST590

0 0 0 9 0 897,492 sp|Q12117|MRH1_YEASTsp|Q12117|MRH1_YEAST292

0 0 0 9 1 1001,541 sp|Q6Q560|ISD11_YEASTsp|Q6Q560|ISD11_YEAST2

0 2 0 15 0 1446,772 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST253

0 0 0 17 0 1807,918 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST150

1 0 0 19 1 2285,123 sp|Q02889|MGR2_YEASTsp|Q02889|MGR2_YEAST2

0 0 0 9 0 1005,524 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST2

0 1 0 14 0 1415,726 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST2

1 0 0 13 0 1253,625 sp|P52871|SC6B2_YEASTsp|P52871|SC6B2_YEAST36

0 2 0 19 0 1900,015 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST293

2 1 0 14 0 1710,815 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST70

1 0 0 19 1 2151,075 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST495

0 1 0 16 1 1758,904 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST133

1 1 0 10 0 1195,624 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST160

1 1 0 11 1 1323,719 sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P04710|ADT1_YEAST160

0 2 0 16 0 1781,8 sp|P04385|GAL1_YEASTsp|P04385|GAL1_YEAST355

0 2 0 20 1 2152,164 sp|P33775|PMT1_YEASTsp|P33775|PMT1_YEAST23

0 1 0 11 0 1156,584 CON__P35527CON__P35527 251

0 0 0 9 0 1056,531 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST218

1 0 0 29 0 2849,533 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST62

0 1 0 16 0 1655,873 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST475

0 0 0 15 0 1715,844 CON__P04264CON__P04264 418

0 1 0 12 1 1463,714 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST456

0 0 0 13 1 1566,841 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST57

0 0 0 13 1 1613,718 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST184

0 1 0 10 1 1151,63 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST177

0 0 0 14 0 1496,778 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST263

1 0 0 13 0 1447,742 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST571

0 2 0 8 0 883,5491 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST147

1 1 0 18 0 2189,075 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST43

0 2 0 19 1 1957,1 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST249

0 1 0 10 0 1207,683 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST107

0 1 0 10 0 1219,645 sp|P30902|ATP7_YEASTsp|P30902|ATP7_YEAST89

0 0 0 8 0 978,4342 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST182

2 2 0 31 0 3410,711 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST467

1 1 0 15 0 1737,913 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST494

0 2 0 15 1 1581,836 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST47

0 3 0 17 0 1965,047 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST49

0 0 0 12 0 1436,639 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST547

0 2 0 16 0 1753,921 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST53

0 0 0 20 0 1946,894 CON__Q86YZ3CON__Q86YZ3 992

0 1 0 12 1 1356,711 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__P08730-1;CON__Q7Z3Y8CON__P13645 246

0 0 0 19 0 2060,029 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST66

0 0 0 30 1 3243,689 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST66

0 1 0 15 0 1736,852 sp|P49334|TOM22_YEASTsp|P49334|TOM22_YEAST75

0 0 0 14 0 1512,753 sp|P40075|SCS2_YEASTsp|P40075|SCS2_YEAST199

0 3 0 9 0 913,5597 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST429



0 1 0 10 0 1189,601 CON__P35527CON__P35527 262

0 1 0 13 0 1626,702 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST147

1 0 0 8 0 1026,502 REV__sp|P46949|FYV8_YEAST

0 1 0 12 2 1496,693 sp|P40150|SSB2_YEAST;sp|P11484|SSB1_YEASTsp|P40150|SSB2_YEAST79

0 0 0 8 1 970,5964 sp|P81450|ATP18_YEASTsp|P81450|ATP18_YEAST4

2 0 0 19 2 2222,006 sp|P39003|HXT6_YEASTsp|P39003|HXT6_YEAST546

0 4 0 23 1 2492,335 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST228

2 0 0 19 2 2405,104 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST552

2 1 0 7 1 940,4879 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST92

0 1 0 17 1 1904,97 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST130

1 2 0 10 1 1245,698 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST29

1 0 0 14 2 1663,843 sp|P39109|YCFI_YEASTsp|P39109|YCFI_YEAST207

0 0 0 8 2 997,6033 sp|P0C5R9|YP17B_YEASTsp|P0C5R9|YP17B_YEAST78

0 1 0 7 1 900,4777 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST61

0 1 0 8 1 942,5498 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST106

1 0 0 10 1 1234,594 sp|P00128|QCR7_YEASTsp|P00128|QCR7_YEAST62

0 1 0 10 1 1126,707 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST194

0 1 0 22 1 2393,299 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST266

0 0 0 13 1 1438,735 sp|P21592|COX10_YEASTsp|P21592|COX10_YEAST127

1 1 0 13 1 1573,764 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST867

0 1 0 14 2 1530,852 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST84

0 0 0 10 2 1218,599 sp|Q3E7B6|VA0E_YEASTsp|Q3E7B6|VA0E_YEAST64

3 2 0 21 1 2507,099 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST176

0 2 0 12 1 1349,742 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST177

1 1 0 10 1 1209,574 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST207

0 1 0 13 2 1527,801 sp|P16547|OM45_YEASTsp|P16547|OM45_YEAST91

0 0 0 7 1 943,4988 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST187

1 0 0 9 0 1006,508 sp|P38631|FKS1_YEAST;sp|P40989|FKS2_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST930

1 0 0 12 0 1412,694 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST141

1 0 0 13 1 1540,789 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST141

0 0 0 11 1 1157,666 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST251

1 1 0 17 0 1980,998 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST11

0 1 0 9 0 1025,514 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST129

0 2 0 16 0 1593,779 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST145

0 0 0 12 0 1295,683 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST873

0 1 0 10 0 1058,492 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST536

0 1 0 16 0 1799,921 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST109

0 0 0 10 0 1335,606 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST18

0 0 0 12 0 1398,523 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST303

0 0 0 11 0 1249,554 CON__P02668CON__P02668 87

2 1 0 15 0 1833,842 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST71

1 1 0 9 0 936,4665 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST183

0 1 0 17 0 1646,888 sp|P39986|ATC6_YEASTsp|P39986|ATC6_YEAST355

1 0 0 19 1 2298,112 CON__P35527CON__P35527 272

0 0 0 8 1 1042,403 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST450

0 1 0 20 0 2092,037 sp|P17505|MDHM_YEASTsp|P17505|MDHM_YEAST279

0 0 0 9 0 1017,488 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST543

0 1 0 16 0 1816,994 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST157

0 0 0 8 1 1002,546 CON__P13645;CON__P02535-1CON__P13645 363

0 2 0 17 1 1799,913 sp|Q12480|ETFA_YEASTsp|Q12480|ETFA_YEAST216



1 0 0 16 0 1799,865 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST508

0 1 0 7 0 762,4388 sp|P29704|FDFT_YEASTsp|P29704|FDFT_YEAST52

0 0 0 16 0 1722,858 sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST228

1 0 0 7 0 830,4174 sp|P22289|QCR9_YEASTsp|P22289|QCR9_YEAST2

0 1 0 8 0 759,4127 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST394

0 1 0 11 0 1146,504 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST672

0 2 0 18 1 1839,779 sp|Q3E824|YO020_YEASTsp|Q3E824|YO020_YEAST53

0 0 0 16 0 1231,591 CON__P35527CON__P35527 14

0 0 0 21 0 1977,958 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST372

0 0 0 18 1 1831,028 sp|P32842|VATL2_YEASTsp|P32842|VATL2_YEAST41

0 0 0 11 0 1230,584 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST221

0 0 0 12 1 1358,679 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST221

0 1 0 17 0 1612,857 sp|P25374|NFS1_YEASTsp|P25374|NFS1_YEAST334

0 2 0 18 1 2005,049 sp|P25515|VATL1_YEASTsp|P25515|VATL1_YEAST35

1 0 0 9 0 1091,504 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST216

0 4 0 15 0 1559,842 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST6

1 0 0 21 0 2372,213 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST355

1 1 0 14 0 1645,846 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST140

0 1 0 12 0 1342,786 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST106

0 0 0 19 0 2042,053 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST220

0 0 0 28 1 2979,576 sp|P32366|VA0D_YEASTsp|P32366|VA0D_YEAST220

1 0 0 8 0 1003,545 sp|P21801|SDHB_YEASTsp|P21801|SDHB_YEAST146

0 1 0 22 0 1837,907 CON__P35908CON__P35908 71

0 0 0 17 0 1830,014 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST1457

0 1 0 15 0 1660,878 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST131

0 1 0 8 0 911,4461 sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P39925|AFG3_YEAST687

1 0 0 12 1 1339,662 CON__P04264CON__P04264 365

1 0 0 12 1 1390,673 CON__P35908CON__P35908 369

0 1 0 10 1 1255,609 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST51

1 0 0 19 1 2211,091 CON__P13645CON__P13645 344

0 0 0 15 2 1737,901 sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST28

1 1 0 16 1 1749,843 sp|P00424|COX5A_YEAST;sp|P00425|COX5B_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST138

0 1 0 13 1 1460,762 sp|P36148|GPT2_YEASTsp|P36148|GPT2_YEAST167

0 0 0 11 1 1282,598 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST103

0 2 0 21 2 2509,254 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST103

1 1 0 9 1 1064,562 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST233

0 1 0 19 1 1804,917 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST217

0 0 0 13 0 1566,804 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST116

0 0 0 13 0 1366,721 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST335

0 1 0 12 0 1301,708 CON__P04264;CON__Q922U2;CON__Q5XQN5;CON__Q8BGZ7;CON__P50446CON__P04264 344

0 0 0 13 0 1448,653 sp|P25045|LCB1_YEASTsp|P25045|LCB1_YEAST419

2 0 0 17 0 1913,937 sp|P40318|DOA10_YEASTsp|P40318|DOA10_YEAST173

0 2 0 13 2 1495,897 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST169

0 0 0 14 0 1261,59 CON__P13645CON__P13645 451

0 1 0 11 0 1185,679 sp|P08417|FUMH_YEASTsp|P08417|FUMH_YEAST430

0 0 0 12 0 1382,683 CON__P04264CON__P04264 186

0 1 0 14 1 1637,853 CON__P04264CON__P04264 186

0 0 0 11 0 1077,618 sp|Q06405|ATPK_YEASTsp|Q06405|ATPK_YEAST39

0 1 0 24 1 2715,4 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST416

0 1 0 14 1 1519,763 sp|P32476|ERG1_YEASTsp|P32476|ERG1_YEAST298



0 1 0 9 0 830,4862 CON__P35908CON__P35908 62

0 1 0 9 0 873,492 CON__P04264CON__P04264 66

0 0 0 13 1 1522,69 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST164

0 0 0 17 2 1963,949 sp|P37298|DHSD_YEASTsp|P37298|DHSD_YEAST164

0 0 0 11 0 1324,674 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST511

0 0 0 13 1 1581,811 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST511

0 2 0 26 1 2753,379 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST285

0 0 0 8 0 920,4716 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST419

0 0 0 12 0 1275,642 sp|P53337|ERV29_YEASTsp|P53337|ERV29_YEAST30

0 1 0 18 0 1849,829 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST265

0 2 0 12 0 1301,621 sp|P47127|AIM24_YEASTsp|P47127|AIM24_YEAST344

1 1 0 11 0 1260,574 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST176

1 0 0 8 0 949,4617 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST1002

0 2 0 18 0 1979,084 CON__P02668CON__P02668 69

1 0 0 14 1 1602,705 sp|P07213|TOM70_YEASTsp|P07213|TOM70_YEAST294

0 0 0 7 0 819,3875 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST4

0 3 0 20 0 2070,063 sp|P40012|PPOX_YEASTsp|P40012|PPOX_YEAST520

1 1 0 10 0 1119,556 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST2

1 2 0 32 0 3240,54 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST133

0 1 0 15 0 1487,748 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST37

1 2 0 15 0 1698,944 sp|P38244|PFF1_YEASTsp|P38244|PFF1_YEAST816

0 2 0 16 0 1802,869 sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST135

1 0 0 11 0 1364,632 CON__P13645CON__P13645 323

1 0 0 12 1 1492,727 CON__P13645CON__P13645 323

1 1 0 8 1 1008,524 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST262

1 1 0 9 2 1164,625 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST262

0 0 0 12 1 1222,594 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST154

0 2 0 24 0 2515,26 sp|P00401|COX1_YEASTsp|P00401|COX1_YEAST511

1 0 0 10 0 1173,497 sp|Q12480|ETFA_YEASTsp|Q12480|ETFA_YEAST73

0 1 0 12 0 1349,665 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST314

0 1 0 15 0 1437,674 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST27

0 0 0 9 0 998,6488 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST488

1 0 0 11 1 1337,719 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST80

0 0 0 16 0 1551,735 sp|P23641|MPCP_YEASTsp|P23641|MPCP_YEAST296

0 0 0 9 0 1064,492 CON__P35527CON__P35527 155

0 1 0 13 0 1520,809 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST198

0 0 0 10 0 1130,503 CON__P35908CON__P35908 36

0 2 0 17 0 1897,957 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST248

0 2 0 21 0 2173,065 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST73

0 1 0 11 0 1283,564 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST899

0 4 0 23 0 2549,197 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST289

2 2 0 20 0 2227,977 sp|P33767|OSTB_YEASTsp|P33767|OSTB_YEAST266

0 2 0 11 0 1193,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST178

0 1 0 12 1 1387,713 sp|P32331|YMC1_YEASTsp|P32331|YMC1_YEAST245

0 2 0 18 2 1793,989 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST63

2 1 0 19 0 1922,927 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST54

1 2 0 20 0 2180,141 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST86

1 0 0 10 0 1133,535 sp|P17255|VATA_YEASTsp|P17255|VATA_YEAST412

1 1 0 9 0 1125,52 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST234

1 0 0 12 0 1283,588 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST91



2 2 0 12 0 1409,744 sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST165

0 1 0 12 1 1335,703 CON__P35908CON__P35908 282

0 0 0 12 0 1353,689 sp|P42839|VNX1_YEASTsp|P42839|VNX1_YEAST220

0 1 0 10 0 1115,582 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST96

1 1 0 14 0 1465,766 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST216

0 1 0 17 1 1866 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST112

0 3 0 17 0 1806,938 sp|Q96VH5|MIC10_YEASTsp|Q96VH5|MIC10_YEAST45

0 1 0 17 0 1589,79 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST219

0 1 0 20 0 1979,032 sp|P04037|COX4_YEASTsp|P04037|COX4_YEAST33

0 1 0 12 0 1393,699 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST77

0 1 0 12 0 1285,724 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST213

0 1 0 13 1 1441,825 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST213

0 1 0 9 0 1079,605 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST24

1 1 0 16 0 1565,732 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST220

0 1 0 13 0 1404,663 sp|P21954|IDHP_YEAST;sp|P41939|IDHC_YEAST;sp|P53982|IDHH_YEASTsp|P21954|IDHP_YEAST319

1 2 0 23 0 2414,187 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST364

0 1 0 19 0 1868,937 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST349

0 2 0 12 1 1403,829 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST138

0 0 0 7 0 786,4137 sp|P37299|QCR10_YEASTsp|P37299|QCR10_YEAST11

0 3 0 16 0 1562,878 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST128

1 2 0 16 0 1767,92 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST2

1 1 0 9 0 1053,473 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST208

2 0 0 11 0 1295,578 sp|P47154|STE24_YEASTsp|P47154|STE24_YEAST388

1 0 0 7 0 882,4236 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST172

0 1 0 12 0 1261,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST94

0 0 0 10 0 1013,612 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST2

0 0 0 11 1 1169,713 sp|P07255|COX9_YEASTsp|P07255|COX9_YEAST2

0 3 0 11 1 1296,722 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST612

0 0 0 27 1 3051,62 CON__P13645CON__P13645 202

2 2 0 22 0 2575,175 sp|Q08179|MDM38_YEASTsp|Q08179|MDM38_YEAST297

0 0 0 7 1 893,4858 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST38

0 0 0 10 0 1092,545 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 1 0 21 1 2350,144 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST220

0 0 0 18 0 2145,099 sp|P28834|IDH1_YEASTsp|P28834|IDH1_YEAST49

1 0 0 10 0 1007,54 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST243

1 0 0 11 0 1307,654 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST49

1 0 0 13 1 1528,691 sp|P40341|YTA12_YEASTsp|P40341|YTA12_YEAST140

1 1 0 13 1 1556,703 sp|P32568|SNQ2_YEASTsp|P32568|SNQ2_YEAST474

0 0 0 15 1 1741,812 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST447

0 2 0 16 1 1684,004 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST593

0 1 0 8 1 896,5331 sp|P38626|NCB5R_YEASTsp|P38626|NCB5R_YEAST29

1 1 0 11 2 1306,713 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST197

0 1 0 10 0 1082,554 sp|P32335|MSS51_YEASTsp|P32335|MSS51_YEAST81

0 2 0 10 0 1056,629 sp|P05030|PMA1_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST175

0 1 0 13 0 1520,703 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST203

0 0 0 13 1 1587,799 sp|Q03713|RCF1_YEASTsp|Q03713|RCF1_YEAST135

0 1 0 13 0 1518,768 sp|P40318|DOA10_YEASTsp|P40318|DOA10_YEAST868

0 2 0 10 0 1244,667 sp|P32799|COX13_YEASTsp|P32799|COX13_YEAST114

1 0 0 9 0 1095,483 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST140

0 0 0 8 1 958,5084 sp|P32564|SCM4_YEASTsp|P32564|SCM4_YEAST147



1 1 0 12 1 1278,693 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST180

0 0 0 9 0 1059,556 CON__P35527CON__P35527 225

0 0 0 21 2 2362,286 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST225

0 0 0 9 0 1032,509 CON__P04264CON__P04264 484

1 1 0 8 0 1000,472 sp|Q06116|YP117_YEASTsp|Q06116|YP117_YEAST2347

0 0 0 9 0 1021,508 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST182

1 0 0 9 0 1080,545 sp|P0CH09|RL40B_YEAST;sp|P0CH08|RL40A_YEAST;sp|P05759|RS31_YEAST;sp|P0CG63|UBI4P_YEASTsp|P0CH09|RL40B_YEAST55

0 0 0 11 0 1168,601 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST335

0 3 0 13 0 1439,737 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST114

0 2 0 16 0 1628,95 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST114

0 0 0 9 1 1176,596 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST123

0 1 0 12 1 1392,725 CON__P04264CON__P04264 278

0 1 0 17 0 1619,775 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST102

0 0 0 12 2 1447,731 sp|Q04013|YHM2_YEASTsp|Q04013|YHM2_YEAST207

0 4 0 15 0 1711,962 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST399

1 1 0 14 0 1562,733 sp|P32839|BCS1_YEASTsp|P32839|BCS1_YEAST118

0 1 0 12 0 1272,667 sp|Q08023|FMP25_YEASTsp|Q08023|FMP25_YEAST254

0 1 0 14 0 1699,747 sp|P32891|DLD1_YEASTsp|P32891|DLD1_YEAST505

0 1 0 17 0 1868,894 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST122

0 1 0 25 1 2767,272 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST122

0 0 0 19 0 1960,993 sp|P39952|OXA1_YEASTsp|P39952|OXA1_YEAST335

0 2 0 7 0 784,4695 sp|Q03028|ODC1_YEASTsp|Q03028|ODC1_YEAST159

0 1 0 9 0 1047,524 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST36

0 1 0 18 2 2046,961 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST36

0 0 0 8 0 954,5498 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST199

0 0 0 9 1 1082,645 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST199

0 1 0 19 1 1885,902 sp|P32897|TIM23_YEASTsp|P32897|TIM23_YEAST9

0 0 0 16 0 1753,688 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST356

0 0 0 11 0 1357,564 sp|Q04947|RTN1_YEASTsp|Q04947|RTN1_YEAST186

1 0 0 13 1 1636,785 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST482

0 1 0 10 0 1090,526 sp|Q00711|SDHA_YEASTsp|Q00711|SDHA_YEAST521

0 2 0 17 1 1870,017 sp|Q12746|PGA3_YEASTsp|Q12746|PGA3_YEAST96

1 1 0 19 1 2255,038 CON__P35908CON__P35908 254

0 2 0 21 0 2298,124 sp|P10614|CP51_YEASTsp|P10614|CP51_YEAST190

0 2 0 13 0 1523,736 sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST89

1 0 0 15 0 1626,835 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST290

1 1 0 16 0 1976,052 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST86

0 0 0 14 0 1556,766 sp|P19414|ACON_YEASTsp|P19414|ACON_YEAST589

1 2 0 12 0 1434,772 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST139

0 3 0 18 0 1865,099 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST189

0 1 0 9 0 962,5284 sp|P09457|ATPO_YEASTsp|P09457|ATPO_YEAST192

1 2 0 19 0 2293,014 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST483

0 1 0 13 0 1501,85 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST197

1 2 0 16 0 1734,898 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST70

1 0 0 13 0 1506,654 sp|P08525|QCR8_YEASTsp|P08525|QCR8_YEAST8

0 1 0 7 0 893,4429 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST324

0 1 0 10 1 1230,609 sp|P53721|RCF2_YEASTsp|P53721|RCF2_YEAST194

0 1 0 10 0 1129,573 sp|P33310|MDL1_YEASTsp|P33310|MDL1_YEAST294

0 1 0 10 0 1072,576 sp|P33311|MDL2_YEASTsp|P33311|MDL2_YEAST309

0 1 0 7 0 744,413 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST502



0 1 0 11 0 1066,541 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST264

0 2 0 12 0 1314,718 sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST107

0 3 0 13 0 1390,761 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST200

0 1 0 7 0 769,5062 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST89

2 2 0 20 0 2137,149 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST14

1 1 0 13 0 1452,798 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST265

0 2 0 15 0 1584,808 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST248

1 3 0 20 0 2112,104 sp|P35191|MDJ1_YEASTsp|P35191|MDJ1_YEAST394

0 3 0 10 0 941,5546 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST51

1 3 0 10 0 1060,592 sp|P30624|LCF1_YEASTsp|P30624|LCF1_YEAST2

0 1 0 9 0 977,5658 sp|P14906|SEC63_YEASTsp|P14906|SEC63_YEAST421

0 1 0 10 0 1227,698 sp|P32563|VPH1_YEASTsp|P32563|VPH1_YEAST196

0 2 0 8 0 841,5022 CON__P00761CON__P00761 108

2 2 0 19 0 2088,928 sp|P36147|PAM17_YEASTsp|P36147|PAM17_YEAST154

0 1 0 12 0 1459,792 CON__P35908CON__P35908 309

0 1 0 13 1 1543,886 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST234

0 2 0 8 0 972,5393 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST845

0 1 0 8 0 895,4763 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST179

1 1 0 16 0 1879,859 sp|P06780|RHO1_YEASTsp|P06780|RHO1_YEAST58

0 6 0 24 1 2429,324 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST265

0 2 0 12 0 1222,729 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST94

0 1 0 7 0 881,4396 sp|P40046|VTC1_YEASTsp|P40046|VTC1_YEAST25

0 3 0 20 0 2179,116 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST78

1 3 0 13 0 1450,746 sp|P32839|BCS1_YEASTsp|P32839|BCS1_YEAST384

0 5 0 20 1 2179,192 sp|Q12480|ETFA_YEASTsp|Q12480|ETFA_YEAST130

0 1 0 9 0 954,5862 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST233

0 1 0 21 0 2239,144 sp|P38353|SSH1_YEASTsp|P38353|SSH1_YEAST205

0 3 0 12 0 1159,572 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST403

0 3 0 13 1 1287,667 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST403

0 1 0 9 0 957,5131 sp|P53199|ERG26_YEASTsp|P53199|ERG26_YEAST332

0 1 0 8 0 814,4337 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST142

0 1 0 11 0 1165,636 sp|P00044|CYC1_YEAST;sp|P00045|CYC7_YEASTsp|P00044|CYC1_YEAST34

0 2 0 15 0 1574,815 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST248

0 2 0 8 0 801,4596 sp|Q04458|HFD1_YEASTsp|Q04458|HFD1_YEAST218

1 1 0 15 0 1708,853 sp|P53206|CYSKL_YEASTsp|P53206|CYSKL_YEAST205

0 5 0 21 1 2452,26 sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST509

0 1 0 10 1 1147,66 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST148

1 1 0 12 0 1376,719 sp|Q02776|TIM50_YEASTsp|Q02776|TIM50_YEAST289

0 3 0 17 0 1867,042 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST288

0 3 0 17 0 1846,111 sp|Q12029|FSF1_YEASTsp|Q12029|FSF1_YEAST239

0 4 0 13 1 1578,848 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST74

0 1 0 11 0 1126,66 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST368

0 2 0 10 0 969,5607 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST68

0 1 0 9 0 1030,591 CON__P13645CON__P13645 258

0 4 0 13 0 1518,757 sp|P19882|HSP60_YEASTsp|P19882|HSP60_YEAST447

0 3 0 14 0 1365,762 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST109

0 1 0 20 0 2260,196 sp|P07256|QCR1_YEASTsp|P07256|QCR1_YEAST160

1 2 0 22 0 2447,087 sp|P07143|CY1_YEASTsp|P07143|CY1_YEAST228

0 3 0 20 1 2311,184 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST157

0 4 0 15 0 1599,851 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST40



2 2 0 24 1 2850,503 sp|P40961|PHB1_YEASTsp|P40961|PHB1_YEAST96

1 3 0 19 0 2148,093 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST72

0 3 0 11 0 1209,733 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST149

0 1 0 15 0 1713,951 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST228

1 3 0 15 1 1755,004 sp|P50085|PHB2_YEASTsp|P50085|PHB2_YEAST125

0 1 0 8 0 996,528 sp|P39925|AFG3_YEASTsp|P39925|AFG3_YEAST147

1 1 0 7 0 851,4501 sp|Q04935|COX20_YEASTsp|Q04935|COX20_YEAST28

1 3 0 27 0 3047,487 CON__P35908CON__P35908 321

0 1 0 10 0 1251,647 sp|P32191|GPDM_YEASTsp|P32191|GPDM_YEAST358

0 1 0 9 0 997,5556 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST98

1 1 0 8 0 919,5127 sp|P36060|MCR1_YEASTsp|P36060|MCR1_YEAST191

1 3 0 29 0 3313,523 sp|P23644|TOM40_YEASTsp|P23644|TOM40_YEAST153

0 2 0 10 0 1202,616 sp|P38248|ECM33_YEASTsp|P38248|ECM33_YEAST163

0 2 0 10 1 1139,63 sp|Q12746|PGA3_YEASTsp|Q12746|PGA3_YEAST113

2 2 0 32 1 3711,761 sp|P40970|LCB2_YEASTsp|P40970|LCB2_YEAST10

1 1 0 13 0 1479,747 sp|P34224|YBF9_YEASTsp|P34224|YBF9_YEAST96

0 2 0 9 0 958,5084 sp|P40318|DOA10_YEASTsp|P40318|DOA10_YEAST895

0 2 0 12 0 1320,667 sp|P21576|VPS1_YEASTsp|P21576|VPS1_YEAST185

0 2 0 13 1 1280,709 sp|P23833|SCO1_YEASTsp|P23833|SCO1_YEAST51

1 1 0 9 0 1108,576 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST407

0 1 0 9 0 970,5084 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST215

1 2 0 12 0 1251,671 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST237

0 1 0 11 0 1254,625 sp|Q03707|SRC1_YEASTsp|Q03707|SRC1_YEAST494

0 1 0 12 1 1377,714 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

1 2 0 16 2 1868,988 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST167

0 4 0 15 0 1614,847 sp|P36112|MIC60_YEASTsp|P36112|MIC60_YEAST492

1 1 0 8 0 1060,509 sp|P33421|SDH3_YEASTsp|P33421|SDH3_YEAST129

0 2 0 23 0 2424,209 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST288

0 2 0 10 0 1059,571 sp|P53075|SHE10_YEASTsp|P53075|SHE10_YEAST61

0 3 0 12 0 1271,636 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST458

0 1 0 12 0 1345,636 sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST235

1 1 0 11 0 1323,686 sp|Q02725|VTC3_YEASTsp|Q02725|VTC3_YEAST437

0 2 0 16 0 1815,981 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST314

0 1 0 9 0 1089,524 CON__P13645;CON__P02535-1;CON__A2A4G1;CON__Q148H6;CON__Q9Z2K1;CON__Q3ZAW8;CON__Q7Z3Y7;CON__Q7Z3Z0;CON__Q7Z3Y8;CON__Q7Z3Y9;CON__P02533;CON__P08779CON__P13645 148

0 2 0 17 0 1859,915 sp|P46964|OST2_YEASTsp|P46964|OST2_YEAST12

0 2 0 12 0 1196,64 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

0 2 0 20 1 1934,022 sp|P07251|ATPA_YEASTsp|P07251|ATPA_YEAST144

1 2 0 10 0 1115,634 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST173

0 2 0 10 0 1015,549 sp|P11491|PPB_YEASTsp|P11491|PPB_YEAST206

0 2 0 8 0 969,5607 sp|P05030|PMA1_YEAST;sp|P19657|PMA2_YEASTsp|P05030|PMA1_YEAST618

0 2 0 8 0 863,4501 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST793

0 2 0 10 2 1167,774 sp|P46971|PMT4_YEASTsp|P46971|PMT4_YEAST535

0 3 0 16 0 1597,981 sp|P38885|AIM46_YEASTsp|P38885|AIM46_YEAST44

0 2 0 12 0 1200,635 sp|P07560|SEC4_YEASTsp|P07560|SEC4_YEAST141

0 3 0 9 0 978,5862 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST753

2 1 0 8 0 1169,566 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST224

2 2 0 19 0 1921,957 sp|P40035|PIC2_YEASTsp|P40035|PIC2_YEAST72

1 4 0 21 2 2391,228 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST179

2 1 0 7 0 897,4345 sp|P40098|FMP10_YEASTsp|P40098|FMP10_YEAST124

0 1 0 12 0 1474,742 CON__P04264CON__P04264 212



0 1 0 15 0 1790,815 sp|P00424|COX5A_YEASTsp|P00424|COX5A_YEAST38

0 1 0 9 1 1129,64 sp|P08067|UCRI_YEASTsp|P08067|UCRI_YEAST111

2 0 0 7 0 918,4236 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST186

1 0 0 9 0 1085,522 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

1 0 0 10 1 1241,623 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST67

2 0 0 7 0 918,4712 sp|P22855|MAN1_YEASTsp|P22855|MAN1_YEAST938

2 0 0 11 1 1283,676 sp|P16622|HEMH_YEASTsp|P16622|HEMH_YEAST137

2 0 0 10 0 1163,569 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST165

1 0 0 7 0 829,4446 sp|P32386|YBT1_YEASTsp|P32386|YBT1_YEAST1390

1 1 0 7 0 893,4647 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST56

1 0 0 13 0 1311,613 sp|P38286|MKAR_YEASTsp|P38286|MKAR_YEAST64

1 0 0 9 0 1115,471 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

1 0 0 10 1 1243,566 sp|P18239|ADT2_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST265

2 3 0 21 0 2366,125 sp|P00830|ATPB_YEASTsp|P00830|ATPB_YEAST482

2 2 0 12 0 1441,655 sp|P07257|QCR2_YEASTsp|P07257|QCR2_YEAST129

1 0 0 9 1 1077,534 sp|P21560|CBP3_YEASTsp|P21560|CBP3_YEAST314

1 0 0 11 0 1314,591 sp|P25379|STDH_YEASTsp|P25379|STDH_YEAST27

1 0 0 10 0 1178,593 CON__P04264CON__P04264 377

1 0 0 10 0 1193,568 CON__Q922U2;CON__Q5XQN5CON__Q922U2 359

1 2 0 16 0 1783,885 sp|P38631|FKS1_YEASTsp|P38631|FKS1_YEAST1139

2 1 0 16 1 2079,943 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST56

1 1 0 8 0 992,4927 CON__P13645CON__P13645 238

1 1 0 9 0 1150,562 sp|P39103|COX14_YEASTsp|P39103|COX14_YEAST44

3 2 0 32 0 3784,716 sp|P00410|COX2_YEASTsp|P00410|COX2_YEAST128

1 0 0 12 0 1445,734 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 0 0 14 1 1688,856 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 0 0 16 2 1930,035 sp|P18239|ADT2_YEAST;sp|P18238|ADT3_YEAST;sp|P04710|ADT1_YEASTsp|P18239|ADT2_YEAST97

1 3 0 15 0 1751,898 sp|P54783|ALO_YEASTsp|P54783|ALO_YEAST26

1 2 0 21 0 2344,268 sp|P41543|OST1_YEASTsp|P41543|OST1_YEAST114

1 1 0 19 0 2018,047 sp|P32843|YME2_YEASTsp|P32843|YME2_YEAST221

1 0 0 9 0 1118,499 sp|P00560|PGK_YEASTsp|P00560|PGK_YEAST123

2 1 0 10 0 1250,702 CON__P02668CON__P02668 25

1 2 0 20 0 2026,125 sp|P46367|ALDH4_YEASTsp|P46367|ALDH4_YEAST230

1 0 0 10 1 1208,604 sp|P25628|ARE1_YEASTsp|P25628|ARE1_YEAST335

1 0 0 8 1 1026,502 sp|P40086|COX15_YEASTsp|P40086|COX15_YEAST141

2 1 0 10 1 1314,609 sp|P00427|COX6_YEASTsp|P00427|COX6_YEAST113

2 0 0 7 0 824,4432 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

2 0 0 13 1 1499,741 sp|P05626|ATPF_YEASTsp|P05626|ATPF_YEAST107

1 1 0 7 0 924,4375 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 2 0 12 1 1466,708 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 2 0 13 2 1622,809 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST268

1 0 0 9 0 1036,519 CON__P35908CON__P35908 245

1 0 0 8 0 1064,471 sp|P14020|DPM1_YEASTsp|P14020|DPM1_YEAST168

1 1 0 10 0 1106,561 sp|P04840|VDAC1_YEASTsp|P04840|VDAC1_YEAST225

2 1 0 14 1 1759,867 sp|P40215|NDH1_YEASTsp|P40215|NDH1_YEAST330

1 0 0 10 0 1207,599 sp|P00890|CISY1_YEASTsp|P00890|CISY1_YEAST342

2 0 0 14 0 1540,752 sp|P32340|NDI1_YEASTsp|P32340|NDI1_YEAST441

1 2 0 12 0 1354,699 sp|P02994|EF1A_YEASTsp|P02994|EF1A_YEAST85

1 1 0 14 1 1664,801 sp|P34248|YKK0_YEASTsp|P34248|YKK0_YEAST233

2 0 0 7 0 927,4814 sp|P38077|ATPG_YEASTsp|P38077|ATPG_YEAST284



1 0 0 7 0 867,3974 sp|P13181|GAL2_YEASTsp|P13181|GAL2_YEAST38

1 0 0 10 0 1066,53 sp|P49573|CTR1_YEASTsp|P49573|CTR1_YEAST191

2 0 0 13 2 1640,791 sp|P21147|ACO1_YEASTsp|P21147|ACO1_YEAST204

1 0 0 11 1 1148,583 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST26

1 1 0 14 0 1623,833 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST115

1 1 0 17 0 1810,899 sp|P28241|IDH2_YEASTsp|P28241|IDH2_YEAST37

1 1 0 10 0 1225,576 sp|P19073|CDC42_YEASTsp|P19073|CDC42_YEAST154

1 1 0 14 0 1466,635 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST65

1 3 0 21 1 2264,111 sp|P38264|PHO88_YEASTsp|P38264|PHO88_YEAST65

1 1 0 12 0 1513,757 sp|P47075|VTC4_YEASTsp|P47075|VTC4_YEAST201

2 1 0 7 0 858,4123 sp|Q03798|AIM36_YEASTsp|Q03798|AIM36_YEAST245

2 0 0 11 0 1412,611 sp|P32368|SAC1_YEASTsp|P32368|SAC1_YEAST484



End positionUnique (Groups)Unique (Proteins)Charges PEP Score Experiment TM_DIMIntensity Intensity TM_DIM

161 yes yes 1 0,044857 21,3 1 190730 190730

250 yes yes 2 0,001818 107,21 1 1,26E+08 1,26E+08

233 yes yes 1;2 0,003951 121,29 2 49220000 49220000

70 yes yes 2 5,96E-07 189,17 1 17889000 17889000

276 yes yes 2 0,000163 159,83 1 4852000 4852000

179 yes yes 2 0,027336 62,107 1 1718500 1718500

184 yes yes 3 0,013389 63,225 1 1027000 1027000

283 yes yes 2 0,017268 68,786 1 3300200 3300200

182 yes yes 2 0,005515 76,82 1 31407000 31407000

753 yes yes 2;3 3,99E-14 191,78 2 0 0

271 yes yes 2;3 0,000379 108,9 2 31372000 31372000

443 yes yes 2 0,000299 87,99 1 4594000 4594000

842 yes yes 2 0,002857 92,051 1 18378000 18378000

284 yes yes 2 8,64E-05 98,572 1 0 0

285 yes yes 3 6,24E-05 90,561 1 0 0

376 yes yes 2 2,16E-06 202,96 1 6924500 6924500

228 yes yes 2 4,49E-08 197,38 1 53388000 53388000

439 yes yes 2 1,14E-09 165,16 1 1243500 1243500

26 yes yes 2 0,045482 52,683 1 982470 982470

134 yes yes 2 0,000796 99,752 1 1317200 1317200

215 yes yes 2 0,003572 107,69 1 9854700 9854700

113 yes yes 3 4,04E-05 86,539 1 0 0

378 yes yes 3 0,010224 68,224 1 7358400 7358400

359 yes yes 2 0,002844 92,239 1 1978700 1978700

504 yes yes 2 2,45E-06 158,86 1 4410200 4410200

149 yes yes 3 0,008543 49,555 1 725940 725940

831 yes yes 2 2,27E-06 149,33 1 0 0

62 yes yes 2 0,003258 78,674 1 5064500 5064500

28 yes yes 2 0,00555 82,417 1 1426000 1426000

303 yes yes 3 0,014412 41,784 1 1073200 1073200

1754 yes yes 2 0,046308 44,973 1 889490 889490

91 yes yes 2;3 0,002143 114,89 2 32170000 32170000

75 yes yes 3 0,041032 40,154 1 444010 444010

223 yes yes 2;3 9,42E-08 161,21 2 16650000 16650000

10 yes yes 2 0,030178 54,982 1 1886300 1886300

90 yes yes 3;4 1,88E-06 152,96 2 1,98E+08 1,98E+08

515 yes yes 2 7,43E-06 169,21 1 16808000 16808000

188 yes yes 4 0,04592 4,3216 1 4123900 4123900

177 yes yes 2 0,025764 50,786 1 0 0

325 yes yes 2 0,001823 139,97 1 4420700 4420700

198 yes yes 3 0,002115 68,625 1 2281100 2281100

451 yes yes 2 0,000458 107,39 1 1671000 1671000

127 yes yes 2 0,000724 139,97 1 7100700 7100700

736 yes no 2 6,32E-06 128,85 1 1640700 1640700

343 yes no 2 0,003455 107,43 1 0 0

16 yes yes 3 0,029621 52,009 1 1112500 1112500

403 yes no 3 0,010441 67,704 1 3118900 3118900

61 yes yes 2;3;4 3,44E-19 256,71 3 8,53E+08 8,53E+08

248 yes yes 2;3 3,73E-06 133,23 2 11096000 11096000



102 yes yes 2 0,003065 89,029 1 1734900 1734900

146 no no 2 0,000998 95,183 1 1548700 1548700

70 yes yes 2 7,39E-07 130,27 1 865140 865140

177 yes no 2 3,97E-13 253,42 1 33001000 33001000

167 yes yes 2;3 4,88E-08 222,18 2 36427000 36427000

64 yes yes 3 0,011869 65,157 1 763920 763920

242 yes yes 2 0,027463 63,694 1 431200 431200

354 yes yes 2;3 0,018871 66,92 2 3792300 3792300

156 yes yes 2 0,000706 140,83 1 13051000 13051000

65 yes yes 2 4,56E-08 163,62 1 2135400 2135400

104 yes yes 2;3 1,54E-06 172,17 2 23269000 23269000

227 yes yes 2 0,000866 98,582 1 0 0

125 yes yes 3 0,034672 42,797 1 0 0

244 yes yes 3 0,041475 32,523 1 1689300 1689300

166 yes yes 2 0,002969 139,28 1 9428700 9428700

183 yes yes 3;4 3,36E-05 90,084 2 0 0

103 yes yes 3 0,000262 98,592 1 3083200 3083200

141 yes yes 2 3,72E-17 234,04 1 0 0

142 yes yes 2;3 1,79E-08 180,95 2 1,49E+08 1,49E+08

39 yes yes 3 0,045191 37,812 1 967620 967620

937 yes yes 3 0,022739 50,46 1 0 0

510 yes yes 2;3 1,18E-29 311,7 2 60051000 60051000

176 yes yes 2 0,008399 92,692 1 77782000 77782000

262 yes yes 2 1,92E-09 179,79 1 31919000 31919000

184 yes yes 2 8,51E-06 122,64 1 2344100 2344100

1048 yes yes 2 0,000392 99,669 1 0 0

811 yes no 2;3 2,37E-07 121,77 2 2008200 2008200

80 yes yes 2 0,009662 66,152 1 1115700 1115700

115 yes yes 2;3 3,06E-11 169,49 2 18898000 18898000

205 yes yes 2 0,000104 119,74 1 2072600 2072600

62 yes yes 2 5,17E-05 125,82 1 1278800 1278800

142 yes yes 2 0,000578 101,72 1 1175100 1175100

52 yes yes 2 3,41E-06 151,56 1 28689000 28689000

165 yes yes 2 1,86E-13 242,4 1 46831000 46831000

368 no no 2 2,58E-07 209,73 1 20554000 20554000

352 yes yes 2 0,025662 79,659 1 2343100 2343100

184 yes yes 2 0,004046 119,56 1 8489600 8489600

2057 yes yes 4 0,04455 18,234 1 3664300 3664300

122 yes yes 2 0,025898 76,01 1 0 0

205 yes yes 2 1,78E-09 213,35 1 18638000 18638000

225 yes yes 2;3 0,000789 90,689 2 7838000 7838000

395 yes yes 2 2,83E-05 146,16 1 3772800 3772800

111 yes yes 3 2,20E-05 103,73 1 3287900 3287900

514 yes yes 2 0,003995 104,01 1 3298200 3298200

151 yes yes 2 0,007677 80,688 1 1916800 1916800

224 yes yes 3 6,66E-05 99,273 1 0 0

69 yes yes 2 0,000721 92,939 1 2645000 2645000

113 yes yes 2 0,000456 101,61 1 1058400 1058400

198 yes yes 2 0,000269 147,75 1 42017000 42017000

461 yes yes 2;3 0,006496 79,201 2 16404000 16404000



31 yes no 2 4,58E-06 127,03 1 1882400 1882400

44 yes yes 2 0,003611 85,676 1 10240000 10240000

334 yes yes 3 0,042379 38,75 1 987660 987660

194 yes yes 2 0,003271 110,31 1 2341600 2341600

502 yes yes 3;4 1,82E-05 96,777 2 0 0

329 yes yes 3 0,043464 29,172 1 458820 458820

174 yes yes 2;3 3,08E-20 272,09 2 36123000 36123000

279 yes yes 2;3 3,19E-23 238,8 2 27231000 27231000

56 yes no 3 0,000167 97,273 1 3456300 3456300

335 yes yes 3 0,00948 65,295 1 1500600 1500600

462 yes yes 3 0,023946 50,791 1 1027000 1027000

132 yes yes 3 0,019994 63,816 1 0 0

244 yes yes 3 0,01371 61,78 1 0 0

374 yes yes 3 0,000122 102,15 1 8712000 8712000

80 yes yes 3 0,020011 52,937 1 243500 243500

126 yes yes 2 0,01587 70,412 1 3072000 3072000

393 yes yes 2 0,002501 85,963 1 734650 734650

182 yes yes 2 4,21E-08 169,92 1 5812500 5812500

111 yes yes 2 0,00023 101,05 1 521940 521940

105 yes yes 3 0,007668 70,134 1 949800 949800

219 yes yes 3 0,041023 42,068 1 1506000 1506000

352 yes yes 2 0,032263 98,044 1 2790200 2790200

182 yes yes 2 0,000395 151,22 1 4731800 4731800

255 yes yes 2 5,59E-05 136,5 1 2497100 2497100

115 yes yes 2;3 1,77E-06 131,84 2 29105000 29105000

40 yes yes 3 4,94E-05 88,565 1 5854600 5854600

615 yes yes 2 0,002061 91,549 1 1199000 1199000

149 yes yes 2 0,002179 84,892 1 3752700 3752700

61 yes yes 2 2,47E-05 149,94 1 2,49E+08 2,49E+08

120 yes yes 2;3 0,00263 85,813 2 19253000 19253000

53 yes yes 2;3 0,000767 114,5 2 1,86E+08 1,86E+08

41 yes yes 2 0,000154 160,77 1 11713000 11713000

287 yes yes 3;4 3,88E-06 90,921 2 12075000 12075000

368 yes yes 3 1,64E-05 92,499 1 2417800 2417800

183 yes yes 2 0,005682 89,355 1 4008900 4008900

532 yes yes 4 0,00354 65,265 1 0 0

350 yes yes 4 0,019401 53,237 1 911420 911420

116 yes yes 2 7,39E-07 178,95 1 12403000 12403000

118 yes yes 3 3,84E-06 147,73 1 18357000 18357000

111 yes yes 2 0,00134 143,28 1 3669400 3669400

488 yes yes 3 0,011725 63,966 1 725310 725310

205 yes yes 2 3,40E-06 168,76 1 1712800 1712800

700 yes yes 2 0,018489 61,344 1 2130500 2130500

23 yes yes 2 0,000108 157,78 1 0 0

266 yes yes 3 2,15E-08 131,97 1 0 0

1261 yes no 2 0,001093 88,224 1 479230 479230

50 yes yes 3 0,00566 54,15 1 847270 847270

95 yes yes 2 4,69E-06 193,3 1 0 0

141 yes yes 3 0,001191 73,672 1 1778600 1778600

145 yes yes 2 9,64E-08 160,84 1 3986200 3986200



294 yes yes 2 3,07E-05 174,86 1 781350 781350

302 yes yes 2 7,28E-13 242,48 1 57313000 57313000

303 yes yes 2;3 2,22E-07 198,29 2 2,11E+08 2,11E+08

296 yes yes 2 5,27E-10 179,9 1 995410 995410

41 yes yes 2 0,010418 61,015 1 677150 677150

70 yes yes 2;3 2,07E-12 178,22 2 44248000 44248000

160 yes yes 2 1,03E-07 185,66 1 1999100 1999100

177 yes yes 2 0,018953 71,342 1 615370 615370

174 yes yes 2 0,030251 56,258 1 0 0

96 yes yes 3 0,009748 81,526 2 0 0

42 yes yes 2 6,46E-07 143,93 1 1520400 1520400

335 yes yes 2 2,99E-07 190,78 1 10544000 10544000

633 yes yes 2 0,000299 106,76 1 1154100 1154100

237 yes yes 2 0,001426 90,434 1 6236600 6236600

476 yes yes 2 0,000247 133,81 1 0 0

21 yes yes 1;2 0,00399 104,06 2 4551900 4551900

93 yes yes 2 1,49E-07 151,99 1 2184300 2184300

53 yes yes 2 0,008271 77,318 1 0 0

410 yes yes 2;3 0,001119 83,856 2 0 0

298 yes yes 2 0,020178 76,282 1 0 0

274 yes yes 2 0,000663 142,98 1 15543000 15543000

85 yes yes 2 5,23E-08 195,87 1 3805400 3805400

79 yes no 2 0,002132 102,62 1 32128000 32128000

297 yes yes 2 0,036245 51,346 1 0 0

349 yes yes 3 2,09E-05 123,95 1 5700300 5700300

266 yes yes 2;3 9,61E-10 166,9 2 15059000 15059000

267 yes yes 3 0,002648 75,316 1 2263400 2263400

145 yes yes 2;3 0,00389 101,72 2 7002900 7002900

384 yes yes 2 0,016343 70,056 1 2264800 2264800

235 yes yes 2 5,88E-05 171,67 1 4335900 4335900

653 yes yes 2 0,03832 48,091 1 1862900 1862900

205 yes yes 3 0,000746 73,865 1 1738500 1738500

303 yes yes 2 0,000163 183,43 1 8764200 8764200

270 yes yes 2 0,040511 98,418 1 12342000 12342000

620 yes yes 2 1,26E-05 163,46 1 6318000 6318000

111 yes yes 2 5,26E-13 192,6 1 3954500 3954500

341 yes yes 2;3 2,24E-05 122,52 2 18672000 18672000

106 yes yes 4 0,040005 27,025 1 1181800 1181800

393 yes yes 2 0,025657 58,63 1 1655700 1655700

423 yes yes 2;3 0,006309 73,36 2 4986900 4986900

600 yes yes 3 0,016955 56,936 1 0 0

179 yes yes 2 4,92E-05 111,7 1 3786300 3786300

71 yes yes 2 1,58E-07 176,25 1 1691900 1691900

45 yes yes 2 0,016522 79,116 1 15930000 15930000

82 yes yes 2;3 0,021771 68,383 2 4509100 4509100

102 yes yes 2 6,21E-06 117,27 1 0 0

99 yes yes 2 4,43E-07 193,62 1 62994000 62994000

211 yes yes 2 0,010926 70,197 1 1259200 1259200

68 yes yes 2 2,31E-08 154,46 1 7827000 7827000

235 yes yes 3 0,001133 78,228 1 0 0



243 yes yes 3 0,015634 42,661 1 0 0

676 yes yes 3 0,014291 65,252 1 511980 511980

146 yes yes 2 0,001054 149,23 1 543230 543230

53 yes yes 2 0,001 126,24 1 12394000 12394000

97 yes yes 2 0,038256 57,281 1 2513200 2513200

55 yes yes 2 0,03941 56,122 1 11135000 11135000

251 yes yes 2 0,000844 133,99 1 1,21E+08 1,21E+08

181 yes yes 3 0,00695 52,451 1 1199300 1199300

127 yes yes 2;3 2,54E-06 170,95 2 1,07E+08 1,07E+08

54 yes yes 2;3 0,000223 145,91 2 31070000 31070000

61 yes yes 2 0,001254 86,911 1 2799200 2799200

443 yes yes 2 0,010188 57,173 1 476660 476660

315 yes yes 2 1,52E-05 160,52 1 3248400 3248400

208 yes yes 2 1,81E-06 137,73 1 0 0

114 yes yes 2 0,002149 90,05 1 3938600 3938600

126 yes yes 3 0,022647 38,736 1 1021600 1021600

141 yes yes 4 0,016285 42,791 1 1773600 1773600

345 yes yes 2 0,001571 95,358 1 0 0

28 yes yes 2 0,002334 90,15 1 1930300 1930300

659 yes yes 2 2,01E-06 138,05 1 2007500 2007500

155 yes yes 2 0,002401 122,18 1 7350100 7350100

362 yes yes 2 2,72E-12 181,86 2 1067200 1067200

371 yes yes 2 0,000121 91,401 1 0 0

455 yes yes 2;3 3,05E-06 154,28 2 6269000 6269000

511 yes yes 2 6,29E-06 116,9 1 0 0

454 yes yes 2 1,88E-05 114,58 1 891190 891190

198 yes yes 2 6,74E-09 159,4 1 0 0

199 yes yes 2;3 2,14E-23 289,87 2 61750000 61750000

269 yes yes 2 1,52E-06 133,9 1 677320 677320

276 yes yes 2 0,020503 69,812 1 774530 774530

510 yes yes 2 0,001365 86,911 1 1798500 1798500

141 yes yes 2 1,32E-06 135,55 1 749240 749240

437 yes yes 2 1,86E-06 153,81 1 0 0

979 yes yes 3 0,030467 40,983 1 4201500 4201500

79 yes yes 1;2 0,00027 121,05 2 25755000 25755000

334 yes yes 2 2,85E-09 148,33 1 6050500 6050500

493 yes yes 2 0,002836 97,813 1 0 0

42 yes yes 2 0,035719 42,864 1 0 0

184 yes yes 2 2,14E-06 136,6 1 0 0

38 yes yes 2;3 7,81E-16 210,47 2 0 0

72 yes no 2;3 0,000781 137,14 2 7804600 7804600

113 yes yes 2 0,013977 73,665 1 0 0

247 yes yes 2 4,09E-07 184,98 1 16626000 16626000

177 yes yes 2 0,013347 82,305 1 4980400 4980400

452 yes yes 2 7,53E-16 231,37 1 4806800 4806800

181 yes yes 2 0,013007 78,264 1 17694000 17694000

156 yes yes 3 0,028297 48,115 1 4601700 4601700

306 yes yes 2 0,002488 97,431 1 2774200 2774200

180 yes yes 2 2,72E-06 135,02 1 4277800 4277800

165 yes yes 2 0,010143 77,662 1 4485700 4485700



355 yes yes 2 0,014264 68,787 1 0 0

353 yes yes 2 1,10E-12 191,44 1 947120 947120

80 yes yes 2 0,01081 75,819 1 1008700 1008700

105 yes yes 2 3,88E-05 176,38 1 4262700 4262700

58 yes yes 2 0,000155 114,24 1 2696200 2696200

42 yes yes 2;3 5,63E-12 171,04 2 0 0

123 yes yes 2 0,001858 106,62 1 2440800 2440800

201 no no 2 0,026394 69,198 1 1197600 1197600

203 no no 3 0,017656 54,722 1 1422700 1422700

61 yes yes 2 4,98E-16 230,82 1 0 0

376 yes yes 2 0,002637 145,34 1 9136100 9136100

240 yes yes 2 4,24E-07 194,17 1 2475500 2475500

156 yes yes 2 0,011024 96,492 1 0 0

112 yes yes 2 1,45E-13 247,73 1 24616000 24616000

230 yes yes 2 4,45E-05 199,29 1 25407000 25407000

232 yes yes 2;3 0,000649 112,3 2 54703000 54703000

242 yes yes 2 1,30E-10 159,44 1 3060800 3060800

585 yes yes 2 0,015992 66,004 1 1150500 1150500

98 yes yes 2 6,51E-05 125,31 1 0 0

99 yes yes 2;3 0,000559 134,05 2 59541000 59541000

80 yes yes 3 0,020376 41,912 1 769900 769900

105 yes no 2 0,008989 89,369 1 815210 815210

829 yes yes 3 6,56E-05 97,081 1 2428500 2428500

247 yes yes 2;3 1,14E-09 190,57 2 77150000 77150000

154 yes yes 2 0,02862 92,112 1 1559300 1559300

49 yes yes 3 0,011688 60,161 1 2457000 2457000

137 yes yes 3 0,009683 57,034 1 0 0

419 yes yes 2 0,018157 80,632 1 0 0

42 yes yes 2;3 0,000281 126,12 2 0 0

600 yes yes 3 0,010156 59,68 1 2506400 2506400

171 yes yes 2 0,001956 138,24 1 1429300 1429300

188 no no 2 0,016876 64,207 1 0 0

215 no no 2 3,45E-17 274,59 1 32162000 32162000

223 yes yes 3 1,13E-08 140,48 1 1858700 1858700

251 yes yes 2 0,000566 168,27 1 7411600 7411600

686 yes yes 2 0,004308 83,862 1 1439500 1439500

463 yes yes 2;3 0,000126 93,029 2 21659000 21659000

156 yes yes 2 0,026093 58,23 1 0 0

62 yes yes 2 4,14E-15 292,4 1 1,98E+08 1,98E+08

368 yes yes 2 4,90E-30 317,31 1 43860000 43860000

57 yes yes 2 0,005306 110,12 1 67104000 67104000

58 yes yes 3 0,001457 117,81 1 5845300 5845300

219 yes yes 2 0,004148 79,326 1 3073100 3073100

54 yes yes 2 0,000276 104,2 1 1791300 1791300

92 yes yes 3 0,01575 57,149 1 3622900 3622900

54 yes yes 2 0,000358 92,439 1 990890 990890

94 yes yes 2 0,003071 83,243 1 985690 985690

391 yes yes 2 5,30E-10 179,74 1 673620 673620

392 yes yes 3 0,004966 68,283 1 1113100 1113100

745 yes yes 3 5,30E-05 91,622 1 3238700 3238700



65 yes yes 2 2,94E-08 143,23 1 2704600 2704600

59 yes yes 2 0,000134 113,37 1 12224000 12224000

367 yes yes 2;3 0,019121 65,495 2 5614500 5614500

290 yes yes 2 8,73E-13 237,67 1 3898600 3898600

307 yes yes 2 1,07E-15 252,52 1 15125000 15125000

213 yes yes 2 4,07E-10 203,29 1 1,02E+08 1,02E+08

308 yes yes 2;3 0,001072 113,71 2 38533000 38533000

144 yes yes 3 0,00841 70,685 1 1494000 1494000

421 yes yes 3 0,001058 81,01 1 0 0

196 yes yes 2;3 7,67E-08 132,64 2 21488000 21488000

132 yes yes 2 0,00142 150,4 1 82327000 82327000

394 no no 2 3,70E-05 134,13 1 22117000 22117000

504 yes yes 2 0,002263 88,134 1 20623000 20623000

294 yes no 2 0,002564 117,16 1 2,21E+08 2,21E+08

482 yes yes 3 0,003768 74,89 1 1648800 1648800

97 yes yes 2 0,024552 65,246 1 9078000 9078000

153 yes yes 2 0,000576 107,11 1 1395300 1395300

271 yes yes 2 0,000167 86,016 1 0 0

316 yes yes 2 2,23E-06 160,48 1 10842000 10842000

635 yes yes 4 0,013022 45,942 1 2313300 2313300

287 yes yes 2 0,034388 57,047 1 0 0

230 yes yes 2 0,000717 101,53 1 2828500 2828500

204 yes yes 2 3,29E-06 152,47 1 26440000 26440000

34 yes no 2 2,65E-09 185,66 1 19857000 19857000

549 yes yes 2 2,77E-08 124,82 1 3452600 3452600

95 yes yes 2 2,07E-05 92,623 1 816130 816130

191 yes yes 2 0,001585 99,568 1 2007100 2007100

578 yes yes 2 0,015403 51,044 1 1566000 1566000

619 yes yes 3 0,00062 59,167 1 2530600 2530600

513 yes yes 2 1,14E-05 111,25 1 5142400 5142400

601 yes yes 2 4,94E-06 125,47 1 2665900 2665900

629 yes yes 2 0,013567 53,625 1 325550 325550

75 yes yes 2 0,000131 114,76 1 1041700 1041700

123 yes yes 2 0,004435 100,19 1 4767600 4767600

950 yes yes 3 0,040133 47,971 1 929090 929090

625 yes yes 3 0,001955 68,168 1 0 0

200 yes yes 2 0,010317 81,296 1 924770 924770

47 yes yes 2 0,00829 77,282 1 0 0

410 yes yes 2;3 9,17E-08 157,33 2 11821000 11821000

387 yes yes 2 1,69E-06 120,63 1 14189000 14189000

94 yes yes 2 8,42E-06 149,23 1 0 0

322 yes yes 2;3 1,35E-09 214 2 2,58E+08 2,58E+08

125 yes yes 3 0,002443 58,361 1 3779200 3779200

320 yes yes 2;3 0,000524 105,25 2 5191100 5191100

373 yes yes 2 9,53E-05 122,69 1 1394200 1394200

126 yes yes 2;3 1,75E-05 145,14 2 20632000 20632000

117 yes yes 2 2,12E-13 239,03 1 1032800 1032800

175 yes yes 2;3 1,43E-05 148,78 2 6841400 6841400

227 yes yes 2 0,001186 74,222 1 0 0

410 yes yes 2 0,030768 64,803 1 3942700 3942700



417 yes yes 2;3 6,97E-06 121,45 2 13023000 13023000

261 yes yes 2 7,84E-05 133,04 1 2281200 2281200

542 yes yes 2 0,000106 98,227 1 574410 574410

536 yes no 2 0,00423 66,152 1 0 0

601 yes yes 2 0,007484 70,802 1 653380 653380

107 yes no 2 0,00524 93,195 1 16399000 16399000

117 yes yes 2 9,03E-17 209,25 1 0 0

61 yes yes 2 0,016864 45,952 2 0 0

110 yes yes 2 0,002497 119,21 1 863400 863400

46 yes yes 2 1,11E-06 122,16 1 2230100 2230100

215 yes yes 2 7,94E-08 127,5 1 3158100 3158100

986 yes yes 3 0,034511 44,543 1 367430 367430

163 yes yes 2 0,004992 95,352 1 5033000 5033000

590 yes yes 4 0,038715 21,359 1 774170 774170

1053 yes no 4 0,026574 40,278 1 1361100 1361100

135 yes yes 3 0,012719 54,09 1 0 0

405 yes yes 3;4 0,000161 93,243 2 0 0

448 yes yes 3 0,028412 37,477 1 738700 738700

384 yes yes 2 1,28E-06 167,73 1 4207700 4207700

59 yes yes 2 3,09E-10 168,08 1 4340400 4340400

405 yes yes 3 1,01E-05 96,466 1 1605700 1605700

616 yes yes 2 0,000364 103,97 1 0 0

115 yes yes 3 0,00015 91,616 1 4435100 4435100

194 yes yes 2 0,003047 120,45 1 2653900 2653900

79 yes yes 3 0,034346 51,726 1 2198300 2198300

550 yes yes 2 0,000111 86,189 1 1563500 1563500

270 yes yes 2 0,012331 70,889 1 1035400 1035400

394 yes yes 2 5,34E-06 123,76 1 3724900 3724900

62 yes yes 2 0,012011 71,316 1 4243100 4243100

606 yes yes 2 0,016064 70,399 1 12418000 12418000

149 yes yes 2 5,22E-05 125,54 1 37599000 37599000

315 yes yes 3 4,43E-05 93,181 1 0 0

316 yes yes 2;3 1,63E-07 116,69 2 0 0

55 yes yes 2;3 2,38E-11 205,27 2 10253000 10253000

91 yes yes 3 0,043917 14,844 1 1172200 1172200

146 yes yes 2 0,020283 65,278 1 4495500 4495500

769 yes yes 4 0,0457 27,672 1 1442600 1442600

67 yes yes 2 1,38E-13 248,67 1 55250000 55250000

664 yes yes 2 0,000522 105,95 1 991920 991920

296 yes yes 2 0,028253 76,228 1 727480 727480

548 yes yes 2 1,89E-11 205,52 1 3761300 3761300

643 yes no 2 1,08E-12 181,86 1 0 0

310 yes yes 2 4,37E-06 172,61 1 21876000 21876000

28 yes yes 2 0,003483 84,821 1 1036900 1036900

405 yes yes 3 0,001595 84,605 1 0 0

27 yes yes 4 0,045576 8,0164 1 249880 249880

226 yes yes 2 3,83E-37 303,36 1 0 0

118 yes no 4 0,036581 38,674 1 6453800 6453800

68 yes yes 3 0,009225 68,171 1 2291800 2291800

1390 yes no 4 0,024617 29,135 1 1275800 1275800



130 yes yes 3 1,53E-05 116,98 1 2740000 2740000

524 yes yes 3 0,009858 67,749 1 3765700 3765700

285 yes yes 2 0,001278 93,345 1 4599500 4599500

120 yes yes 3;4 0,003444 80,245 2 9793300 9793300

385 yes yes 2 0,002746 93,667 1 2391700 2391700

146 yes yes 2;3 1,08E-10 201,04 2 6467000 6467000

165 yes yes 2 0,014204 61,213 1 0 0

357 yes yes 4 0,004872 74,133 1 15739000 15739000

146 yes yes 4 0,001802 77,543 1 0 0

61 yes yes 3 1,56E-16 234,63 1 12549000 12549000

482 yes yes 3 0,017444 54,871 1 0 0

607 yes no 2 0,009504 86,472 1 5056100 5056100

309 yes yes 2 0,015206 80,438 1 4238300 4238300

525 yes yes 3 0,000638 92,611 1 7002600 7002600

126 yes yes 4 0,044965 29,638 1 736380 736380

66 yes yes 2 0,000732 104,05 1 1084400 1084400

191 yes yes 2 0,009446 82,279 1 2513500 2513500

24 yes yes 3 0,032718 44,863 1 10920000 10920000

38 yes yes 2;3 0,001122 120,15 2 34217000 34217000

215 yes yes 2 4,29E-08 169,79 1 2239700 2239700

485 yes yes 2 0,01773 59,634 1 1467100 1467100

504 yes yes 2 0,000109 106,42 1 0 0

137 yes yes 2 4,24E-15 207,66 1 1777700 1777700

494 yes yes 2 0,026056 50,831 1 1272100 1272100

416 yes yes 2 0,025073 70,525 1 37528000 37528000

132 yes yes 3 0,000152 104,7 1 5508600 5508600

343 yes yes 3;4 0,000749 85,163 2 2748000 2748000

47 yes yes 2 0,017289 45,844 1 0 0

REV__sp|P0CZ17|ASP21_YEAST yes no 2 0,02873 47,187 1 0 0

113 yes yes 2 0,001309 104,22 1 2877900 2877900

188 yes yes 2 0,008887 75,483 1 2096700 2096700

156 yes yes 2 9,40E-09 174,21 1 2877500 2877500

243 yes yes 2 0,017782 72,879 1 41001000 41001000

407 no no 2 0,00018 176,44 1 11724000 11724000

283 yes yes 2 0,000326 121,36 1 0 0

22 yes yes 2;3 3,12E-05 132,5 2 5272500 5272500

239 yes yes 2;3 2,76E-19 215,62 2 6720900 6720900

133 yes yes 2 0,019612 70,816 1 6379700 6379700

510 yes yes 2 9,28E-08 187,62 1 13456000 13456000

34 yes yes 2 3,99E-05 142,1 1 9927900 9927900

35 yes yes 2;3 0,017182 67,214 2 12227000 12227000

414 yes yes 2 1,28E-05 145,81 1 3286800 3286800

264 yes yes 2 7,48E-05 129,89 1 28816000 28816000

196 yes yes 2 0,000112 117,01 1 19582000 19582000

138 yes yes 4 0,013776 49,773 1 5881400 5881400

373 yes yes 2;3 0,003278 82,85 2 1598600 1598600

180 yes yes 2 0,001472 138,06 1 1936800 1936800

150 yes yes 3;4 0,02402 51,286 2 31854000 31854000

89 yes yes 3 0,017049 55,37 1 341040 341040

90 yes yes 3 0,011842 64,841 1 566550 566550



130 yes yes 2;3 0,005141 61,096 2 1577900 1577900

290 yes yes 2 0,031152 65,246 1 177940 177940

191 yes no 2 0,005651 72,772 1 1099800 1099800

139 yes yes 2 4,96E-05 127,02 1 14194000 14194000

143 yes yes 2;3 2,25E-07 187,08 2 25404000 25404000

97 yes yes 3 5,88E-05 89,468 1 0 0

84 yes yes 2;3 2,98E-10 231,52 2 43842000 43842000

85 yes yes 3 0,018976 65,234 1 0 0

236 yes no 2;3 0,002433 97,635 2 11982000 11982000

184 yes no 2;3 0,002404 132,76 2 38146000 38146000

216 yes yes 3 0,025475 48,794 1 286180 286180

67 yes yes 2;3 2,83E-12 216 2 94879000 94879000

149 yes yes 3 0,003009 93,162 1 13487000 13487000

287 yes yes 2 0,011078 80,438 1 33816000 33816000

348 yes yes 2 2,77E-06 174,4 1 2826400 2826400

304 yes yes 2 0,011898 75,509 1 5973000 5973000

343 yes yes 2 0,000397 135,43 1 1608500 1608500

352 yes yes 2;3 1,11E-05 113,01 2 9262800 9262800

179 yes yes 2;3 2,10E-25 284,27 2 27543000 27543000

224 yes yes 3 0,008824 69,846 1 2848200 2848200

309 yes yes 2 9,23E-10 167,28 1 2236500 2236500

16 yes yes 2 0,007491 80,916 1 3879700 3879700

370 yes yes 2 4,13E-05 131,69 1 968740 968740

433 yes yes 2 1,66E-05 178,54 1 4051400 4051400

13 yes yes 2;3 5,38E-06 171,49 2 2,01E+08 2,01E+08

80 yes yes 3;4 0,036651 31,596 2 9975300 9975300

260 yes yes 2 0,002381 120,65 1 0 0

840 yes yes 2 0,001139 107,09 1 6550700 6550700

134 yes yes 2 1,93E-09 179,55 1 3683900 3683900

140 yes yes 2 0,040969 58,699 1 0 0

1444 yes no 2 0,002333 99,688 1 1360200 1360200

589 yes yes 2 0,000122 104,78 1 935830 935830

77 yes yes 3 6,47E-05 97,073 1 11233000 11233000

328 yes yes 2;3 3,95E-15 186,06 2 0 0

293 yes yes 2 0,012996 71,879 1 901850 901850

42 yes no 2;3 0,010501 68,168 2 14969000 14969000

54 yes yes 2 0,000454 130,01 1 87214000 87214000

435 yes yes 2 1,21E-16 263,9 1 0 0

250 yes yes 2 0,009807 76,326 1 7935900 7935900

370 yes yes 2;3 2,29E-05 183,72 2 13260000 13260000

160 yes yes 3;4 0,005335 76,326 2 5688500 5688500

450 yes yes 2;3 2,02E-07 198,97 2 8511300 8511300

602 yes yes 3 0,025964 48,423 1 1636500 1636500

358 yes yes 3 0,023199 60,301 1 2379600 2379600

41 yes yes 2;3 0,016236 62,799 2 2433100 2433100

219 yes yes 3 2,73E-05 87,208 1 4198100 4198100

55 yes yes 3 0,039926 38,276 1 1949800 1949800

265 yes yes 2 1,05E-06 123,55 1 1467400 1467400

34 yes yes 1;2 0,036939 58,604 2 1,03E+08 1,03E+08

597 yes yes 2 0,024306 71,296 1 3499100 3499100



536 yes yes 2 0,012436 70,089 1 1028900 1028900

175 yes yes 2 0,017511 73,885 1 0 0

334 yes yes 2;3 0,019178 65,252 2 3727500 3727500

34 yes yes 2 3,22E-06 153 1 7876100 7876100

35 yes yes 3 0,008832 66,784 1 6304900 6304900

307 yes yes 3 0,027555 48,981 1 0 0

249 yes yes 2 2,17E-05 142,76 1 9541500 9541500

286 yes yes 2 5,88E-10 228,83 1 1,59E+08 1,59E+08

260 yes yes 2;3 9,44E-05 123,01 2 15811000 15811000

355 yes yes 2 0,011318 76,221 1 920450 920450

405 yes yes 2 0,019772 51,566 1 1148000 1148000

59 yes yes 2 0,001026 98,902 1 0 0

202 yes yes 2 0,005951 81,95 1 1215500 1215500

230 yes yes 3 8,89E-08 117,65 1 1812200 1812200

131 yes yes 2;3 0,034242 45,598 2 0 0

227 yes yes 2;3 3,12E-09 214,04 2 20324000 20324000

200 yes yes 2 0,034793 60,76 1 1613800 1613800

250 yes yes 2;3 0,009148 98,182 2 50904000 50904000

644 yes yes 2 0,006952 115,23 1 6035600 6035600

262 yes yes 2;3 0,000119 103,39 2 35837000 35837000

211 yes yes 3 0,017425 68,371 1 2745800 2745800

190 yes yes 2 0,00298 121,61 1 2911100 2911100

38 yes yes 2;3 3,27E-08 138,24 2 0 0

308 yes yes 2;3 0,000744 117,53 2 1,69E+08 1,69E+08

471 yes yes 3 0,016754 67,019 1 4020000 4020000

292 yes yes 3 0,00487 71,354 1 2269500 2269500

166 yes yes 2;3 1,09E-06 141,37 2 12738000 12738000

211 yes yes 3 0,003478 69,081 1 1419000 1419000

215 yes yes 2 0,022226 69,272 1 0 0

370 yes yes 4 3,56E-06 98,636 1 7454500 7454500

364 yes yes 3 0,027453 51,335 1 10626000 10626000

270 yes yes 3 0,002587 70,907 1 1295000 1295000

24 yes yes 3 0,026998 57,149 1 1627400 1627400

77 yes yes 3;4 1,49E-07 130,64 2 24390000 24390000

207 yes yes 3 0,001727 82,483 1 4056800 4056800

209 yes yes 3 0,005964 73,833 1 11377000 11377000

286 yes yes 3 0,039852 21,351 1 0 0

310 yes yes 2;3 0,006816 92,051 2 13092000 13092000

292 yes yes 2;3 0,010941 58,754 2 0 0

90 yes yes 2 0,031922 88,177 1 4893900 4893900

381 yes yes 2 0,042406 49,442 1 959990 959990

299 yes yes 3 1,70E-06 121,95 1 12101000 12101000

246 yes yes 2 0,000369 117,09 1 3176100 3176100

86 yes yes 2 3,43E-05 127,52 1 0 0

570 yes yes 3 0,000697 101,72 1 1408400 1408400

954 yes yes 3 2,12E-05 93,729 1 1289000 1289000

172 yes yes 3 3,37E-08 124,19 1 3745100 3745100

348 yes yes 3 0,030063 44,054 1 0 0

438 yes yes 3 0,008798 70,728 1 1661600 1661600

31 yes yes 3 0,001148 106,62 1 5175400 5175400



83 yes yes 3 0,043204 38,3 1 1322300 1322300

371 yes yes 3 0,012324 52,862 1 612380 612380

306 yes yes 3 0,032379 0,004955 1 0 0

363 yes yes 2 0,001076 156,01 1 38234000 38234000

131 yes yes 2 0,010334 94,538 1 5406000 5406000

469 yes no 2;3 7,30E-06 135,04 2 21271000 21271000

813 yes yes 3 0,007782 79,07 1 3809400 3809400

75 yes yes 2 0,00277 125,23 1 8038600 8038600

76 yes yes 2;3 1,61E-09 227,36 2 80241000 80241000

86 yes yes 3 0,002196 82,837 1 6377000 6377000

281 no no 2;3 0,000769 137,05 2 12877000 12877000

175 yes yes 3 0,009368 70,056 1 1050200 1050200

106 yes yes 2 0,009835 70,552 1 0 0

235 no no 2 0,010454 85,212 1 35800000 35800000

247 yes yes 2 0,001243 89,663 1 6630200 6630200

573 yes yes 3 0,001197 72,864 1 1084100 1084100

296 yes yes 2;3 1,67E-15 225,17 2 61021000 61021000

136 yes yes 3 0,000196 84,975 1 1570800 1570800

518 yes yes 3 0,016371 67,76 1 0 0

318 yes no 2 0,000909 86,777 1 1322600 1322600

324 yes yes 2 0,000837 89,136 1 16391000 16391000

171 yes yes 2 0,002374 92,039 1 0 0

311 yes yes 2;3 8,04E-09 155,37 2 1530500 1530500

340 yes yes 2 0,000301 110,93 1 1183600 1183600

159 yes yes 2 0,00072 98 1 1350100 1350100

291 yes yes 2 0,032113 56,721 1 1577500 1577500

163 no no 2 0,00626 104,75 1 16044000 16044000

165 no no 2;3 0,000744 128,6 2 32832000 32832000

365 yes yes 2 0,002283 87,789 1 2084500 2084500

39 yes yes 2 6,87E-07 140,82 1 1227200 1227200

40 yes yes 3 0,037524 33,265 1 2641800 2641800

290 yes yes 2;3 2,54E-12 218,12 2 11045000 11045000

267 yes yes 3 0,039129 46,89 1 0 0

403 yes yes 3 0,000554 96,229 1 4106300 4106300

192 yes no 2 0,008654 79,489 1 1819300 1819300

95 yes yes 2 1,17E-05 164,48 1 54872000 54872000

108 yes yes 3;4 1,32E-12 174,22 2 86701000 86701000

90 yes yes 3 0,005843 68,262 1 2510400 2510400

90 yes yes 3 6,95E-05 89,756 1 1151100 1151100

450 yes no 2 1,86E-05 192,12 1 8582200 8582200

181 yes yes 3 0,000583 109,16 1 16031000 16031000

163 yes yes 2 1,30E-05 134,68 1 1336000 1336000

43 yes yes 2 0,000179 144,55 1 0 0

35 yes yes 2 0,000326 105,17 1 0 0

139 yes yes 2 8,85E-05 107,98 1 811700 811700

46 yes yes 2;3 4,10E-19 244,05 3 8677600 8677600

405 yes yes 2 0,023889 71,715 1 796230 796230

435 yes yes 2 0,008702 90,986 1 9824200 9824200

84 yes yes 2 0,004302 83,869 1 933850 933850

136 yes yes 2 2,55E-05 118,51 1 1982500 1982500



402 yes yes 2 0,004304 101,33 1 849980 849980

483 yes yes 2 2,50E-05 119,17 1 2494100 2494100

967 yes yes 2 5,95E-09 205,31 1 3525900 3525900

77 yes yes 3 5,30E-05 91,622 1 2329800 2329800

359 yes yes 2 0,003562 111,65 1 0 0

109 yes yes 2 0,013478 77,732 1 889560 889560

82 yes yes 2 0,00017 112,44 1 1416100 1416100

84 yes yes 3;4 4,23E-08 155,39 2 10921000 10921000

382 yes yes 3 0,008456 51,524 1 1518700 1518700

615 yes no 3 0,000348 80,172 1 0 0

61 yes yes 3 5,15E-05 91,067 1 0 0

216 yes yes 2 0,002182 101,9 1 11191000 11191000

240 yes yes 2 0,000147 161,67 1 4971500 4971500

284 yes yes 3 0,012871 79,337 1 0 0

66 yes yes 2;3 0,029587 52,255 2 12222000 12222000

68 yes yes 2;3 0,000368 138,08 2 10587000 10587000

425 yes yes 4 0,005728 60,307 1 6346400 6346400

13 yes yes 2 0,006818 101,6 1 36112000 36112000

422 yes yes 2 0,027765 56,043 1 1122200 1122200

258 yes yes 3 0,015748 56,432 1 3804600 3804600

380 yes yes 2 0,014256 72,289 1 1317700 1317700

336 yes yes 2;3 7,76E-08 163,99 2 6192500 6192500

135 yes yes 2 2,74E-07 144,73 1 0 0

264 yes yes 2 8,30E-05 118,87 1 6960400 6960400

475 yes yes 2 0,001361 108,31 1 29382000 29382000

177 yes yes 3 0,00891 70,808 1 3656500 3656500

344 yes yes 3 4,04E-05 89,831 1 3847500 3847500

178 yes yes 3 0,038722 38,75 1 365140 365140

145 yes yes 3 0,000243 132,88 1 22914000 22914000

245 yes yes 2 0,000102 163,46 1 18570000 18570000

120 yes yes 2 0,001902 105,98 1 9945600 9945600

406 yes yes 2;3 2,15E-12 186,98 2 32586000 32586000

323 yes yes 3 3,70E-08 134,52 1 6440400 6440400

176 yes yes 2;3 1,25E-12 187,56 2 0 0

496 no no 2 0,013109 78,149 1 1851400 1851400

92 yes yes 3 0,041781 50,149 1 6324400 6324400

358 yes yes 2;3 0,017086 73,665 2 2664100 2664100

59 yes yes 2 1,05E-09 223,87 2 3947700 3947700

140 yes yes 2 0,000712 93,237 1 2292800 2292800

101 yes yes 2 0,01148 79,986 1 18510000 18510000

788 yes no 4 0,011613 56,295 1 1069400 1069400

415 yes yes 2 1,40E-09 188,12 1 0 0

103 yes yes 2 0,026145 48,405 1 0 0

187 yes yes 2 7,08E-10 161,94 1 0 0

84 yes yes 3 2,21E-11 154,87 1 52998000 52998000

95 yes yes 4 0,033804 17,553 1 2962600 2962600

155 yes yes 3 0,007917 71,153 1 23456000 23456000

213 yes yes 2 1,31E-05 184,36 1 48325000 48325000

305 yes yes 2 0,017455 73,248 1 2153100 2153100

55 yes yes 2;3 1,28E-12 188,96 2 5547100 5547100



148 yes yes 3 0,006342 80,455 1 5289300 5289300

129 yes yes 2 0,0291 60,118 1 2316100 2316100

71 yes yes 2 0,001175 117,53 1 11428000 11428000

253 yes yes 2 0,005372 92,051 1 9576900 9576900

61 yes yes 3 0,038558 35,091 1 1218500 1218500

203 yes yes 2 0,002452 97,965 1 7411800 7411800

93 yes yes 2;3 2,40E-07 131,67 2 0 0

158 yes yes 2 0,018899 66,92 1 8505400 8505400

420 yes yes 2;3 0,008738 72,243 2 4236000 4236000

421 yes yes 3 0,027425 48,423 1 1288500 1288500

397 yes yes 2;3 1,48E-16 189,52 2 33009000 33009000

417 yes yes 2 0,026416 69,176 1 4514500 4514500

573 yes yes 3 0,003812 61,139 1 751510 751510

442 yes yes 2 7,34E-08 164,7 1 1720100 1720100

16 yes yes 2 0,035298 56,434 1 1420400 1420400

17 yes yes 3 0,008604 71,692 1 658400 658400

85 yes yes 2 0,011095 84,568 1 28882000 28882000

258 yes yes 2;3 0,008644 80,455 2 2,05E+08 2,05E+08

56 yes yes 3 0,014432 64,567 1 414830 414830

336 yes yes 4 0,032966 51,762 1 627130 627130

172 yes yes 4 0,000933 76,237 1 10379000 10379000

144 yes yes 2 0,000375 108,98 1 2336000 2336000

335 yes yes 3 1,84E-05 115,06 1 3266200 3266200

417 no no 3;4 0,001143 96,665 2 15448000 15448000

53 yes yes 2;3 0,003334 101,65 2 11946000 11946000

379 yes no 2 2,83E-09 148,52 1 1448900 1448900

166 yes yes 2 1,32E-12 209,33 1 74892000 74892000

544 yes yes 2 0,013297 78,616 1 1392800 1392800

274 yes yes 2 0,007551 97,473 1 78874000 78874000

576 yes yes 2 7,06E-07 185,96 1 5245300 5245300

402 yes yes 2 0,002182 101,9 1 9763700 9763700

141 yes yes 2;3 4,89E-18 284,32 2 42926000 42926000

168 yes yes 2 0,024552 65,246 1 4512200 4512200

408 yes yes 1;2 0,004313 101,25 2 18858000 18858000

409 yes yes 2 0,003558 143,7 1 29238000 29238000

223 yes yes 4 0,028664 29,818 1 3497600 3497600

534 yes yes 2 0,007406 82,241 1 39943000 39943000

107 yes yes 2 0,001948 93,442 1 31223000 31223000

277 yes yes 2 6,76E-05 115,12 1 2025200 2025200

REV__sp|P32380|SP110_YEAST yes yes 2 0,009434 86,866 1 70964000 70964000

365 yes yes 2 1,96E-09 210,93 1 43129000 43129000

262 yes yes 2 0,016171 79,469 1 2906200 2906200

30 yes yes 2 0,000885 112,83 1 0 0

201 yes yes 2 0,008095 94,407 1 4649100 4649100

202 yes yes 2;3 0,003107 107,29 2 11606000 11606000

339 yes yes 3 0,027444 47,603 1 1109600 1109600

340 yes yes 2 3,25E-05 144,7 1 18383000 18383000

105 yes yes 3 0,003218 59,339 1 758340 758340

23 yes yes 2 0,035338 53,567 1 3142900 3142900

93 yes yes 2;3 8,20E-11 205,33 2 55693000 55693000



159 yes yes 2 3,16E-17 236,27 1 34852000 34852000

401 yes yes 2 8,53E-08 152 1 3953700 3953700

239 yes yes 2 0,038298 64,82 1 0 0

447 yes yes 2;3 4,57E-16 203,2 2 0 0

116 yes yes 2 0,00387 105,1 1 2938200 2938200

84 yes yes 3 0,000524 131,22 1 4211600 4211600

266 yes yes 3 4,12E-05 104,26 1 3157800 3157800

109 yes yes 2 5,32E-05 179,94 1 1188000 1188000

61 yes yes 2 0,000456 129,85 1 1161300 1161300

93 yes yes 2 0,008552 69,998 1 0 0

418 yes yes 2 0,001839 88,819 1 0 0

261 yes yes 3 0,038053 40,778 1 0 0

668 yes yes 2 0,000261 154,85 1 0 0

566 yes no 2 4,47E-05 129,89 1 0 0

166 yes yes 3 0,002132 88,486 1 0 0

264 yes no 2 0,000951 93,096 2 0 0

273 yes yes 3 0,018426 62,203 1 0 0

65 yes yes 3 0,007526 66,246 1 0 0

19 yes yes 2;3 0,00014 92,932 2 0 0

13 yes yes 2 0,001571 85,813 1 0 0

62 yes yes 2 0,000552 86,944 1 0 0

46 yes yes 2 0,003564 86,882 1 0 0

10 yes yes 2 0,040113 46,352 1 0 0

518 yes yes 3 0,000665 79,025 1 0 0

530 yes yes 2 0,000431 101,45 1 0 0

11 yes yes 2 0,028619 49,081 1 0 0

474 yes yes 3 0,03157 46,069 1 522520 522520

240 yes yes 2 0,041103 50,127 1 0 0

7 yes yes 2 0,020318 60,799 1 0 0

574 yes yes 2 0,022096 68,016 1 1593200 1593200

575 yes yes 2 0,017016 88,495 1 418230 418230

686 yes yes 2 0,001941 93,561 1 4043700 4043700

32 yes yes 2 0,001319 92,538 1 329830 329830

120 yes yes 2 0,004155 102,62 1 5505500 5505500

344 yes yes 2;3 2,34E-20 243,99 2 25814000 25814000

347 yes yes 3 2,60E-05 96,467 1 10598000 10598000

181 yes yes 2 6,05E-14 205,06 1 0 0

137 yes yes 2 0,00027 147,62 1 10358000 10358000

93 yes yes 3 0,0429 27,025 1 489760 489760

112 yes yes 2 0,000952 99,732 1 921000 921000

108 yes yes 2 6,94E-08 192,4 1 58078000 58078000

328 yes yes 2 0,019406 66,299 1 961160 961160

174 yes yes 3 0,018407 57,281 1 796660 796660

251 yes yes 2 0,000393 135,8 1 2158900 2158900

466 yes yes 2 4,68E-07 152 1 3683600 3683600

424 yes yes 2 0,035609 88,338 1 722610 722610

61 yes yes 2 0,005931 82,831 1 1113700 1113700

83 yes yes 2 1,06E-09 222,72 1 8346500 8346500

295 yes yes 3 0,005593 77,533 1 2658500 2658500

89 yes yes 2 0,000971 89,663 1 1391500 1391500



88 yes yes 2 0,037876 60,631 1 1812700 1812700

29 yes yes 3 0,031602 45,598 1 324100 324100

132 yes yes 3 0,000436 85,536 1 1941500 1941500

19 yes yes 2 0,003995 104,01 1 22150000 22150000

598 yes yes 2 0,001696 99,927 1 0 0

58 yes yes 2 1,05E-05 116,87 1 979000 979000

335 yes yes 2;3 3,35E-10 203,85 2 4400600 4400600

460 yes yes 3 4,55E-07 129,42 1 2601900 2601900

277 no no 3 0,021287 63,694 1 23731000 23731000

129 yes yes 2 6,62E-09 170,47 1 6364400 6364400

107 yes yes 2 1,13E-05 164,9 1 2815000 2815000

359 no no 2 5,33E-10 229,56 1 3361000 3361000

144 yes yes 2;3 4,84E-08 162,81 2 10377000 10377000

104 yes yes 2 3,92E-18 286,74 1 43324000 43324000

119 yes yes 2 2,23E-05 152,67 1 4964600 4964600

438 yes yes 3 0,013436 59,75 1 35018000 35018000

585 yes yes 2 0,023102 61,765 1 5523500 5523500

589 yes yes 2;3 8,87E-07 168,82 2 11747000 11747000

369 yes yes 3 0,04383 36,572 1 1956700 1956700

550 yes yes 3 0,002642 84,605 1 5006400 5006400

72 yes yes 2 0,000946 96,371 1 2734500 2734500

289 yes yes 2 0,000248 150,09 1 4050600 4050600

239 yes yes 2;3 8,59E-07 169,09 2 3,21E+08 3,21E+08

240 yes yes 2;3 1,66E-07 155,14 2 98310000 98310000

145 yes yes 2 3,08E-30 307,57 2 1487400 1487400

196 yes yes 3 0,001168 85,271 1 0 0

483 yes yes 2 5,49E-05 116,24 1 0 0

267 yes yes 2 0,001022 90,614 1 0 0

24 yes yes 3 0,032127 45,28 1 671060 671060

803 yes yes 2 0,038789 82,202 1 649770 649770

218 yes yes 2 0,000317 106,14 1 323860 323860

570 yes yes 2 0,015946 84,687 1 395060 395060

311 yes yes 2 0,000176 118,21 1 0 0

533 yes yes 2 4,62E-13 227 1 2045400 2045400

131 yes yes 2 0,033656 58,23 1 0 0

460 yes yes 2 0,022958 62,166 1 1745900 1745900

170 yes yes 3 0,000419 92,65 1 8315400 8315400

59 yes yes 2 7,62E-08 191,01 1 2219400 2219400

140 yes yes 2;3 4,57E-09 142,32 2 0 0

471 yes yes 2 0,002541 96,665 1 2255700 2255700

110 yes yes 2 2,05E-06 209,19 1 7948300 7948300

77 yes yes 2 2,86E-06 149,57 1 2540900 2540900

139 yes yes 3 0,021226 46,955 1 0 0

86 yes yes 2 3,49E-10 157 1 0 0

468 yes yes 2;3 2,59E-07 198,97 2 13338000 13338000

69 yes yes 2 0,026599 87,831 1 4707500 4707500

386 yes yes 2 2,38E-08 153,72 1 1293600 1293600

322 yes yes 2;3 7,97E-12 148,33 2 0 0

349 yes yes 2;3 3,56E-20 269,87 2 0 0

25 yes yes 2;3 8,37E-06 155,99 2 11592000 11592000



626 yes yes 2 0,007493 97,798 1 2472900 2472900

164 yes yes 2 5,25E-05 102,07 1 10084000 10084000

224 yes yes 3 0,001562 69,704 1 1327000 1327000

605 yes yes 2;3 0,001261 101,04 2 3172600 3172600

300 yes yes 2 0,014494 72,325 1 10056000 10056000

10 yes yes 3 0,030109 35,445 1 0 0

267 yes yes 2 2,15E-09 176,56 1 2950300 2950300

166 yes yes 2 1,22E-09 156,29 1 0 0

20 yes yes 3 1,31E-08 145,46 1 2848500 2848500

10 yes yes 2 0,000866 132,88 1 81337000 81337000

15 yes yes 2 1,12E-09 197,73 1 5581000 5581000

48 yes yes 2 0,000797 95,981 1 8623600 8623600

311 yes yes 2 0,01277 54,964 1 1913500 1913500

83 yes yes 2 1,00E-06 143,93 1 6002300 6002300

513 yes yes 4 0,03105 32,998 1 1761000 1761000

148 yes yes 2 1,63E-06 129,29 1 3643400 3643400

169 yes yes 2 0,023137 61,958 1 4474200 4474200

170 yes yes 2 2,42E-05 172,56 1 26443000 26443000

370 yes yes 2 1,40E-06 134,93 1 991590 991590

42 yes yes 3 4,22E-06 122,29 1 0 0

261 yes yes 2 2,00E-05 155,26 1 10837000 10837000

226 yes yes 2 0,001887 106,2 1 4352800 4352800

90 yes yes 2;3 1,68E-06 113,8 2 2609700 2609700

490 yes yes 2 1,01E-10 201,4 1 25259000 25259000

432 yes yes 2 0,006064 77,746 1 1482000 1482000

467 yes yes 2 0,022007 80,318 1 650060 650060

69 yes yes 2;3 2,93E-06 148,89 2 10726000 10726000

196 yes yes 3 0,006882 75,102 1 0 0

186 yes yes 3 0,043532 37,556 1 1702400 1702400

276 yes yes 2 9,25E-08 161,49 1 21111000 21111000

583 yes no 2 1,27E-05 135,04 1 2891800 2891800

154 yes yes 2 0,00608 84,916 1 0 0

60 yes yes 3 8,78E-05 97,823 1 2744300 2744300

267 yes yes 2;3 4,65E-13 190,8 2 1,27E+08 1,27E+08

116 yes yes 3 0,013603 61,691 1 2504500 2504500

98 yes yes 2 0,004978 83,081 1 2641200 2641200

189 yes yes 2 0,031865 46,001 1 0 0

497 yes yes 3 2,08E-08 118,63 1 3243600 3243600

508 yes yes 2 0,036168 49,595 1 684640 684640

61 yes yes 2;3 0,000414 92,952 2 3E+08 3E+08

65 yes yes 2;3 2,00E-12 188,39 2 21550000 21550000

558 yes yes 2 2,30E-08 205,31 1 3048100 3048100

68 yes yes 2 4,36E-10 184,48 1 2798100 2798100

1011 yes no 4 0,038333 18,936 1 930650 930650

257 no no 2;3 0,00013 141,71 2 22182000 22182000

84 yes yes 2;3 4,63E-07 129,42 2 59648000 59648000

95 yes yes 3 0,001916 56,332 1 1424600 1424600

89 yes yes 2 0,003549 81,651 1 821160 821160

212 yes yes 2 0,004417 81,448 1 5120000 5120000

437 yes yes 2 0,003123 88,177 1 23230000 23230000



271 yes yes 2 0,00116 93,561 1 0 0

159 yes yes 2;3 4,83E-14 260,28 2 3,54E+08 3,54E+08

REV__sp|P46949|FYV8_YEAST yes yes 2 0,002443 120,87 1 5084900 5084900

90 yes no 3 0,030336 46,069 1 0 0

11 yes yes 2 0,030391 90,601 1 4791000 4791000

564 yes yes 4 0,002614 73,498 1 0 0

250 yes yes 3 0,004021 55,631 1 1474700 1474700

570 yes yes 4 0,000864 82,774 1 35943000 35943000

98 yes yes 2 0,038247 100,74 1 3342700 3342700

146 yes yes 3 0,011818 53,255 1 4193200 4193200

38 yes yes 3 0,000649 107,21 1 22914000 22914000

220 yes yes 3 0,015764 65,956 1 2698800 2698800

85 yes yes 3 0,005283 92,051 1 6266200 6266200

67 yes yes 2 0,040305 98,629 1 963870 963870

113 yes yes 2 0,043461 83,998 1 7507000 7507000

71 yes yes 2;3 0,006814 105,36 2 52793000 52793000

203 yes yes 2 0,002058 137,46 1 11318000 11318000

287 yes yes 3 0,00078 80,585 1 989700 989700

139 yes yes 3 0,013204 53,947 1 0 0

879 yes yes 3 0,000353 100,73 1 3996400 3996400

97 yes yes 3 0,009356 74,649 1 28821000 28821000

73 yes yes 2;3 0,000833 115,23 2 51676000 51676000

196 yes yes 3;4 4,54E-15 182,22 2 10553000 10553000

188 yes yes 2;3 2,22E-06 185,2 2 86712000 86712000

216 yes yes 3 0,003871 81,017 1 3998300 3998300

103 yes yes 3 0,001132 86,699 1 1128100 1128100

193 yes yes 2 0,030191 109,01 1 44576000 44576000

938 yes no 2 0,041552 50,034 1 3452100 3452100

152 yes yes 2 1,54E-10 234,49 1 44294000 44294000

153 yes yes 2;3 1,11E-12 240,18 2 23415000 23415000

261 yes yes 2;3 0,000112 154,84 2 57647000 57647000

27 yes yes 2 7,66E-05 104,21 1 0 0

137 yes yes 2;3 0,002696 94,409 2 7134100 7134100

160 yes yes 2 0,010329 67,994 1 1651300 1651300

884 yes yes 3 0,013562 60,641 1 5313700 5313700

545 yes yes 2 0,00055 120,99 1 1536000 1536000

124 yes yes 2;3 3,93E-23 296,51 2 2,31E+08 2,31E+08

27 yes yes 2 0,000552 120,77 1 1253800 1253800

314 yes yes 2 0,00108 93,345 1 3689600 3689600

97 yes yes 2 0,012122 65,179 1 0 0

85 yes yes 2 1,01E-07 147,51 1 1296800 1296800

191 yes yes 2 0,000809 135,71 1 2,85E+08 2,85E+08

371 yes yes 2 0,018317 54,281 1 1041100 1041100

290 yes yes 3 0,02781 47,916 1 0 0

457 yes yes 2 0,030345 59,35 1 0 0

298 yes yes 2 7,02E-05 97,271 1 492760 492760

551 yes yes 2 0,002577 96,143 1 71243000 71243000

172 yes yes 2 0,013874 61,495 1 724770 724770

370 yes no 2;3 0,025429 98,458 2 24300000 24300000

232 yes yes 3 0,000432 85,176 1 3599400 3599400



523 yes yes 2 8,96E-05 106,38 1 0 0

58 yes yes 2 0,021996 73,616 1 2437600 2437600

243 yes yes 2 0,000114 108,77 1 852050 852050

8 yes yes 2 0,007927 95,352 1 14568000 14568000

401 yes yes 1;2 0,005873 87,696 2 4373900 4373900

682 yes yes 2 5,59E-05 136,5 1 5255000 5255000

70 yes yes 3 0,0165 50,305 1 0 0

29 yes yes 2 0,021623 54,004 1 15123000 15123000

392 yes yes 2 4,04E-05 94,176 1 0 0

58 yes yes 2;3 0,000123 89,669 2 0 0

231 yes yes 2 3,38E-07 196,67 1 7850000 7850000

232 yes yes 3 0,011086 65,241 1 4403000 4403000

350 yes yes 2 0,006175 73,597 1 1450600 1450600

52 yes yes 3 0,001414 80,632 1 2617800 2617800

224 yes yes 2 0,019187 66,568 1 1481600 1481600

20 yes yes 3 3,01E-06 124,5 1 13116000 13116000

375 yes yes 3 0,002089 72,585 1 1947500 1947500

153 yes yes 2;3 4,47E-05 115,06 2 8002600 8002600

117 yes yes 2 4,77E-05 128,08 1 1688500 1688500

238 yes yes 2 3,21E-07 134,58 1 692160 692160

247 yes yes 3 4,95E-10 145,81 1 2841000 2841000

153 yes yes 2 0,0024 122,19 1 38711000 38711000

92 yes yes 2 7,15E-11 148,06 1 1109000 1109000

1473 yes yes 2 0,023047 52,172 1 1340700 1340700

145 yes yes 2;3 1,78E-16 262,42 2 20421000 20421000

694 yes yes 3 0,033682 43,808 1 564720 564720

376 yes yes 2;3 8,21E-10 222,81 2 29986000 29986000

380 yes yes 3 7,39E-06 151,66 1 20393000 20393000

60 yes yes 2 0,001428 95,477 1 1366300 1366300

362 yes yes 3 0,013604 49,655 1 2617700 2617700

42 yes no 3 0,014827 63,754 1 2603800 2603800

153 no no 3 2,00E-10 188,9 1 14629000 14629000

179 yes yes 2 0,01711 61,167 1 2687000 2687000

113 yes yes 3 0,025441 50,354 1 1487900 1487900

123 yes yes 4 0,019433 44,577 1 2784800 2784800

241 yes yes 2;3 0,001579 93,598 2 7207800 7207800

235 yes yes 3 0,043352 23,695 1 957800 957800

128 yes yes 2 6,58E-23 302,87 1 45083000 45083000

347 yes yes 2 1,15E-07 183,06 1 6273000 6273000

355 no no 2 1,08E-07 200,82 1 7077700 7077700

431 yes yes 3 0,002293 82,774 1 3145200 3145200

189 yes yes 2 0,000191 98,227 1 617310 617310

181 yes yes 3;4 1,26E-05 135,02 2 9646700 9646700

464 yes yes 2 2,71E-09 185,2 1 8359600 8359600

440 yes yes 2 0,014467 70,685 1 0 0

197 no no 2 3,49E-07 188,15 1 3711200 3711200

199 no no 2;3 1,05E-06 142,95 2 6869700 6869700

49 yes yes 2 0,014969 71,153 1 31467000 31467000

439 yes yes 2;3 2,23E-08 136,46 2 0 0

311 yes yes 2 0,000642 89,624 1 3989200 3989200



70 yes yes 2 0,018562 67,334 1 5652100 5652100

74 yes yes 2 0,001858 106,62 1 4174600 4174600

176 yes yes 2 1,51E-05 126,56 1 4034900 4034900

180 yes yes 3 0,000229 94,339 1 11628000 11628000

521 yes yes 2;3 2,37E-09 219,43 2 48147000 48147000

523 yes yes 3 7,31E-06 135,04 1 19077000 19077000

310 yes yes 3 2,40E-08 131,33 1 0 0

426 yes yes 2 0,027792 61,593 1 1786800 1786800

41 yes yes 2 6,57E-05 117,95 1 1323900 1323900

282 yes yes 2 2,67E-13 202,81 1 2301400 2301400

355 yes yes 2 1,39E-05 149,69 1 2333700 2333700

186 yes yes 2;3 0,003066 84,507 2 2393100 2393100

1009 yes yes 2 0,003791 88,177 1 0 0

86 yes yes 2 5,04E-07 135,38 1 635810 635810

307 yes yes 2;3 0,000105 110,55 2 9839800 9839800

10 yes yes 2 0,001285 163,67 1 22986000 22986000

539 yes yes 2 0,00711 61,942 1 493950 493950

11 yes yes 2 0,000546 121,36 1 1,12E+09 1,12E+09

164 yes yes 3;4 5,66E-30 261,39 3 0 0

51 yes yes 2 3,89E-08 153,41 1 0 0

830 yes yes 2 0,000607 89,507 1 1006500 1006500

150 yes yes 2 0,001696 101,05 1 0 0

333 yes yes 2 8,78E-13 250,51 1 5975400 5975400

334 yes yes 2;3 1,94E-05 170,4 2 96366000 96366000

269 yes yes 3 0,003082 92,051 1 4793000 4793000

270 yes yes 3 0,008742 79,201 1 46046000 46046000

165 yes yes 2;3 0,009307 73,877 2 4597100 4597100

534 yes yes 2 0,002076 75,064 1 682680 682680

82 yes yes 2 0,022958 62,166 1 2242400 2242400

325 yes yes 2 0,007116 73,877 1 0 0

41 yes yes 2 2,99E-10 202,32 1 11227000 11227000

496 yes yes 2 0,001792 107,57 1 888110 888110

90 yes yes 2;3 8,67E-05 117,2 2 67007000 67007000

311 yes yes 2 2,18E-08 155,66 1 22340000 22340000

163 yes yes 2 0,006417 76,927 1 0 0

210 yes yes 2 1,83E-05 127,78 1 1318200 1318200

45 yes yes 2 0,024226 60,691 1 2831300 2831300

264 yes yes 2;3 1,33E-09 154,47 2 0 0

93 yes yes 2;3 1,89E-11 164,5 2 0 0

909 yes no 2 2,69E-13 256,38 1 0 0

311 yes yes 3 0,002183 68,676 1 0 0

285 yes yes 3;4 0,018287 44,595 2 6012400 6012400

188 yes yes 2;3 2,68E-05 147,62 2 78161000 78161000

256 yes yes 2 0,020231 53,034 1 0 0

80 yes yes 3;4 6,43E-07 132,14 2 33725000 33725000

72 yes yes 2 1,02E-13 200,9 1 0 0

105 yes yes 2 5,86E-05 100,39 1 1793800 1793800

421 yes yes 2 0,021645 63,694 1 5579500 5579500

242 yes yes 2 0,000828 134,77 1 19222000 19222000

102 yes yes 2 1,54E-05 146,5 1 12152000 12152000



176 yes yes 2 0,019595 64,945 1 795300 795300

293 yes yes 2;3 6,10E-05 123,26 2 14360000 14360000

231 yes yes 3 0,042927 31,722 1 0 0

105 yes yes 2 0,003915 89,561 1 0 0

229 yes yes 2 0,011513 71,98 1 1172600 1172600

128 yes yes 2;3;4 2,27E-15 216,71 3 1,17E+08 1,17E+08

61 yes yes 2 0,017299 49,537 1 0 0

235 yes yes 2 2,16E-12 186,94 1 13886000 13886000

52 yes yes 2 1,13E-16 216,16 1 3079800 3079800

88 yes yes 2 1,12E-05 155,08 1 89284000 89284000

224 yes yes 2 7,64E-11 235,49 1 15593000 15593000

225 yes yes 2;3 8,18E-07 176,32 2 10286000 10286000

32 yes yes 2 0,002786 93,096 1 1323500 1323500

235 yes yes 2 1,32E-06 135,55 1 5858300 5858300

331 yes no 3 0,022221 58,781 1 0 0

386 yes yes 2;3 3,00E-11 147,64 2 8663700 8663700

367 yes yes 2 0,003649 76,068 1 871450 871450

149 yes yes 2 3,99E-05 126,19 1 3126400 3126400

17 yes yes 2 0,010307 85,359 1 13311000 13311000

143 yes yes 2 3,66E-10 188 1 25210000 25210000

17 yes yes 2 1,80E-08 159,34 1 1425100 1425100

216 yes yes 2 0,000383 157,78 1 19118000 19118000

398 yes yes 2 2,69E-05 147,58 1 3143000 3143000

178 yes yes 2 0,036729 58,815 1 881490 881490

105 yes yes 2 4,18E-06 163,45 1 0 0

11 yes yes 2 0,015414 70,942 1 35171000 35171000

12 yes yes 3 0,01541 57,785 1 17352000 17352000

622 yes yes 3 0,023701 51,436 1 2781900 2781900

228 yes yes 3 0,000479 80,477 1 1705900 1705900

318 yes yes 2 0,001735 78,976 1 1140800 1140800

44 yes yes 2 0,005017 103,83 1 3854800 3854800

229 yes yes 2 0,000523 123,51 1 11086000 11086000

240 yes yes 3 1,25E-05 109,13 1 4811900 4811900

66 yes yes 2 2,07E-05 113,81 1 1015300 1015300

252 yes yes 2 0,000466 128,91 1 16485000 16485000

59 yes yes 3 0,023313 52,167 1 0 0

152 yes yes 3 0,011065 64,313 1 4863700 4863700

486 yes yes 3 1,77E-05 117,08 1 0 0

461 yes yes 3 2,74E-06 126,16 1 1840900 1840900

608 yes yes 3 1,36E-06 126,91 1 5138000 5138000

36 yes yes 2 0,017625 67,494 1 785040 785040

207 yes yes 2;3 0,022059 69,352 2 16909000 16909000

90 yes yes 3 0,000289 125,97 1 1380300 1380300

184 yes yes 2 1,03E-05 189,17 1 12657000 12657000

215 yes yes 2 0,012955 61,423 1 0 0

147 yes yes 2;3 1,04E-10 229,75 2 17379000 17379000

880 yes yes 2 3,58E-06 150,26 1 841160 841160

123 yes yes 2 7,41E-06 194,06 1 6818500 6818500

148 yes yes 2 0,00038 157,97 1 69764000 69764000

154 yes yes 3 0,002864 95,352 1 988720 988720



191 yes yes 2 4,38E-06 166,24 1 8207200 8207200

233 yes yes 2 0,001942 105,4 1 3573000 3573000

245 yes yes 3;4 3,24E-05 105,5 2 14986000 14986000

492 no no 2 0,001902 105,98 1 29301000 29301000

2354 yes yes 2 0,040087 47,849 1 0 0

190 yes yes 2 0,018006 68,016 1 10759000 10759000

63 yes no 2 0,000675 142,36 1 21868000 21868000

345 yes yes 2 0,000394 105,46 1 0 0

126 yes yes 2;3 4,83E-11 234,04 2 3,63E+08 3,63E+08

129 yes yes 2 0,000374 91,355 1 1480200 1480200

131 yes yes 2;3 0,001444 96,665 2 0 0

289 yes yes 2;3 8,55E-06 163,45 2 91326000 91326000

118 yes yes 2 2,73E-15 217,91 1 17293000 17293000

218 yes yes 3 0,000671 102,33 1 10773000 10773000

413 yes yes 2 0,000255 105,17 1 736940 736940

131 yes yes 3 0,011042 62,035 1 3099000 3099000

265 yes yes 2 0,022932 95,183 1 1080100 1080100

518 yes yes 3 0,034811 42,388 1 4331400 4331400

138 yes yes 3 0,024173 44,299 1 0 0

146 yes yes 3;4 1,05E-05 100,47 2 0 0

353 yes yes 2 2,01E-07 134,04 1 0 0

165 yes yes 2 0,001177 165,11 1 11177000 11177000

44 yes yes 2 0,000156 169,99 1 8966900 8966900

53 yes yes 3 9,23E-07 125,96 1 6846600 6846600

206 yes yes 2 0,002362 123,35 1 3852600 3852600

207 yes yes 3 0,03225 43,635 1 1449400 1449400

27 yes yes 3 4,62E-07 116,96 1 1881700 1881700

371 yes yes 2 0,000434 87,388 1 266700 266700

196 yes yes 2 2,34E-09 208,27 1 0 0

494 yes yes 2;3;4 3,75E-10 212,1 3 68819000 68819000

530 yes yes 2 0,000439 131,42 1 6975600 6975600

112 yes yes 4 0,003597 72,428 1 3298000 3298000

272 yes yes 3 0,013439 45,384 1 0 0

210 yes yes 2 0,000968 78,708 1 0 0

101 yes yes 2 0,000197 111,72 1 825850 825850

304 yes yes 2 7,36E-08 155,43 1 10685000 10685000

101 yes yes 2 0,001985 83,292 1 610350 610350

602 yes yes 2 0,008057 69,345 1 0 0

150 yes yes 2 0,001156 91,62 1 954540 954540

206 yes yes 2 1,04E-09 161,2 1 1323900 1323900

200 yes yes 2 0,012443 74,841 1 4178400 4178400

501 yes no 3;4 4,37E-13 186,72 2 32829000 32829000

209 yes yes 2 8,48E-14 255,54 1 13152000 13152000

85 yes yes 2 4,63E-09 169,37 1 0 0

20 yes yes 2;3 6,36E-06 134,49 2 0 0

330 yes yes 2 0,005754 107,59 1 5909200 5909200

203 yes yes 2;3 8,25E-08 212,28 2 69594000 69594000

303 yes yes 2 0,000912 110,93 1 3357900 3357900

318 yes yes 2 0,004978 83,081 1 3949700 3949700

508 yes no 2 0,028413 67,169 1 5761200 5761200



274 yes yes 2 6,86E-05 132,03 1 5330300 5330300

118 yes yes 2 0,003892 83,204 1 1622100 1622100

212 yes yes 2 0,007995 77,894 1 3589000 3589000

95 yes yes 2 0,045482 52,683 1 984230 984230

33 yes yes 2;3 1,08E-20 249,14 2 0 0

277 yes yes 2 8,22E-09 204,85 1 1365600 1365600

262 yes yes 2 9,53E-13 227,47 1 0 0

413 yes yes 2 0,001882 75,608 1 0 0

60 yes yes 2 0,013215 73,499 1 53487000 53487000

11 yes yes 2 0,000154 160,77 1 13319000 13319000

429 yes yes 3 0,01423 60,118 1 3128600 3128600

205 yes yes 2 0,001982 92,866 1 585890 585890

115 yes yes 2 0,001116 156,75 2 1,63E+09 1,63E+09

172 yes yes 2 1,06E-07 142,43 1 3008100 3008100

320 yes yes 2 5,02E-08 203,88 1 2472400 2472400

246 yes yes 2;3 0,000794 90,229 2 2719700 2719700

852 yes yes 2 0,020666 69,628 1 455680 455680

186 yes yes 2 0,021359 68,846 1 331220 331220

73 yes yes 2 2,84E-08 149,31 1 1633000 1633000

288 yes yes 3 0,003035 61,537 1 0 0

105 yes yes 2 0,000182 113,61 1 14347000 14347000

31 yes yes 2 0,043924 53,554 1 2870500 2870500

97 yes yes 2;3 8,15E-14 188,54 2 8728200 8728200

396 yes yes 2 1,93E-05 126,5 1 1700600 1700600

149 yes yes 3 0,042821 21,309 1 2370000 2370000

241 yes yes 2 0,000115 172,23 1 21068000 21068000

225 yes yes 3 3,30E-05 97,776 1 1028400 1028400

414 yes yes 2 0,000548 105,36 1 4151800 4151800

415 yes yes 3 0,006744 73,36 1 3792300 3792300

340 yes yes 2 0,022532 62,463 1 2609300 2609300

149 yes yes 2 0,005456 91,318 1 6136200 6136200

44 yes no 3 0,031905 57,785 1 1209400 1209400

262 yes yes 2 1,20E-09 189,8 1 6036600 6036600

225 yes yes 2 0,029188 60,019 1 2609400 2609400

219 yes yes 3 0,000336 90,853 1 4503300 4503300

529 yes yes 3 0,017651 44,1 1 2378300 2378300

157 yes yes 2;3 0,001265 151,83 2 9565300 9565300

300 yes yes 2 6,25E-05 119,74 1 3795900 3795900

304 yes yes 2;3 3,44E-36 342,02 2 52988000 52988000

255 yes yes 2 8,21E-07 125,45 1 0 0

86 yes yes 3;4 8,30E-07 166,45 2 18363000 18363000

378 yes yes 2 5,50E-08 164,64 2 0 0

77 yes yes 2 0,012922 73,841 1 1,07E+08 1,07E+08

266 yes yes 2 3,53E-05 179,1 1 5024000 5024000

459 yes yes 2 3,07E-06 154,1 1 2709900 2709900

122 yes yes 2 1,32E-15 249,28 1 40343000 40343000

179 yes yes 2;3;4 2,00E-20 247,3 3 90798000 90798000

249 yes yes 2;3 5,54E-24 252,58 2 0 0

176 yes yes 3 2,05E-05 106,57 1 2368000 2368000

54 yes yes 2 0,000217 106,82 1 1324600 1324600



119 yes yes 4 0,000633 79,942 1 2651500 2651500

90 yes yes 2 5,16E-07 127,49 1 2230200 2230200

159 yes yes 2 0,000352 111,5 1 22177000 22177000

242 yes yes 2 5,07E-13 233,62 1 11980000 11980000

139 yes yes 2;3 1,69E-06 137,39 2 26837000 26837000

154 yes yes 2 0,009028 82,75 1 738790 738790

34 yes yes 2 0,030322 65,252 1 1284200 1284200

347 yes yes 3 1,75E-05 95,223 1 0 0

367 yes yes 2 0,002187 84,615 1 0 0

106 yes yes 2 0,000957 128,35 1 6096200 6096200

198 yes yes 2 0,004627 98,523 1 4598000 4598000

181 yes yes 3 0,012771 44,483 1 0 0

172 yes yes 2 0,001676 98,044 1 1699600 1699600

122 yes yes 2;3 0,003376 82,029 2 4072300 4072300

41 yes yes 4 0,001336 59,893 1 3167000 3167000

108 yes yes 2 0,001099 88,075 1 1383200 1383200

903 yes yes 2 0,002911 91,265 1 3416000 3416000

196 yes yes 2 6,05E-05 120,84 1 2276800 2276800

63 yes yes 3 0,011465 63,473 1 2407700 2407700

415 yes yes 2 0,00057 147,73 1 82116000 82116000

223 yes yes 2 0,008654 79,489 1 8866300 8866300

248 yes yes 2 5,63E-07 176,87 1 1,57E+08 1,57E+08

504 yes yes 2 0,009226 77,597 1 1045600 1045600

178 yes yes 2;3 2,54E-06 170,95 2 27232000 27232000

182 yes yes 3;4 3,26E-06 119,04 2 66053000 66053000

506 yes yes 2 2,11E-12 224,55 1 2114800 2114800

136 yes yes 3 0,01846 57,177 1 2943000 2943000

310 yes yes 2;3 1,03E-19 207,11 3 376090 376090

70 yes yes 2 0,002268 88,056 1 1658000 1658000

469 yes no 2 0,001329 87,719 1 8576100 8576100

246 yes yes 2 1,42E-09 218,02 1 7378400 7378400

447 yes yes 2 0,039675 42,475 1 0 0

329 yes yes 2 0,00013 101,9 1 0 0

156 no no 2 0,000789 104,43 2 1414400 1414400

28 yes yes 2 1,57E-06 122,5 1 1009900 1009900

155 yes yes 2 4,20E-05 131,32 1 9198400 9198400

163 yes yes 2;3 9,16E-22 265,42 2 44048000 44048000

182 yes yes 2 0,002103 90,827 1 33741000 33741000

215 yes yes 2 0,017361 79,201 1 0 0

625 yes no 2 0,003366 109,48 1 1,07E+08 1,07E+08

800 yes yes 2 0,005643 89,698 1 8329900 8329900

544 yes yes 3 0,001149 106,6 1 2483900 2483900

59 yes yes 2 2,28E-06 127,66 1 826110 826110

152 yes yes 2 0,006501 80,17 1 12778000 12778000

761 yes yes 2 0,042967 49,418 1 876980 876980

231 yes yes 2 0,042353 51,346 1 476080 476080

90 yes yes 2 8,14E-07 116,6 1 807110 807110

199 yes yes 4 0,004522 59,579 1 4419500 4419500

130 yes yes 2 0,038359 57,177 1 881370 881370

223 yes yes 2 9,07E-05 115,68 1 1968900 1968900



52 yes yes 2 1,18E-12 225,31 1 0 0

119 yes yes 2;3 0,007615 78,149 2 59747000 59747000

192 yes yes 2 0,026394 69,198 1 3415100 3415100

75 yes yes 2 0,00287 91,867 1 6808500 6808500

76 yes yes 2;3 8,91E-05 179,1 2 49261000 49261000

944 yes yes 3 0,020923 59,609 1 4740100 4740100

147 yes yes 2;3 5,18E-05 124,42 2 20147000 20147000

174 yes yes 2 0,000144 150,81 2 1496700 1496700

1396 yes yes 2 0,043924 53,554 1 2371100 2371100

62 yes yes 2 0,022819 72,789 1 2053400 2053400

76 yes yes 2 0,022739 60,157 1 2060300 2060300

273 yes yes 2 0,011782 75,652 1 43233000 43233000

274 yes yes 2;3 0,000406 169,93 2 2,3E+08 2,3E+08

502 yes yes 3 0,000836 81,016 1 0 0

140 yes yes 2 8,22E-10 225,79 1 1,26E+08 1,26E+08

322 yes yes 2 0,04154 44,98 1 1956700 1956700

37 yes yes 2 0,000816 102,4 1 2582100 2582100

386 yes yes 2 9,65E-06 190,26 1 9728200 9728200

368 no no 2 0,000511 124,6 1 2304200 2304200

1154 yes yes 3 0,000121 102,5 1 13697000 13697000

71 yes yes 3 0,006414 66,436 1 1075000 1075000

245 yes yes 2 0,005621 89,886 1 2793500 2793500

52 yes yes 2 0,018899 66,92 1 274170 274170

159 yes yes 3 0,008225 47,73 1 1482600 1482600

108 no no 2 6,45E-05 118,61 1 37563000 37563000

110 no no 2;3 9,70E-08 156,2 2 58353000 58353000

112 no no 4 0,045281 27,734 1 3638800 3638800

40 yes yes 2 2,60E-06 135,55 1 2938100 2938100

134 yes yes 2 4,48E-05 101,62 1 752330 752330

239 yes yes 2 4,85E-07 128,59 1 3712200 3712200

131 yes yes 2 0,003101 88,495 1 1118500 1118500

34 yes yes 2 0,012922 73,841 1 1862300 1862300

249 yes yes 2 0,001838 80,142 1 996610 996610

344 yes yes 2 0,001679 90,05 1 640260 640260

148 yes yes 3 0,007463 78,264 1 5272000 5272000

122 yes yes 2;3 2,12E-06 202,03 2 22621000 22621000

113 yes yes 2 0,032585 62,978 1 7508500 7508500

119 yes yes 2;3 0,001088 85,837 2 3612300 3612300

274 yes yes 2 0,00728 98,997 1 16940000 16940000

279 yes yes 2;3 5,16E-13 244,72 2 34481000 34481000

280 yes yes 2;3;4 1,03E-17 276,12 3 2,14E+08 2,14E+08

253 yes yes 2 0,001589 110,53 1 4413600 4413600

175 yes yes 2 0,002556 117,4 1 5086200 5086200

234 yes yes 2 0,00118 106,4 1 7,11E+08 7,11E+08

343 yes yes 3 0,000451 90,793 1 988490 988490

351 yes yes 2 0,000798 112,85 1 1478900 1478900

454 yes yes 2 9,36E-06 120,21 1 1179900 1179900

96 yes yes 2;3 2,54E-05 130,44 2 32634000 32634000

246 yes yes 3 0,000115 109,95 1 3422100 3422100

290 yes yes 2 0,003771 124,59 1 6209200 6209200



44 yes yes 2 0,015477 80,165 1 6071800 6071800

200 yes yes 2 0,001676 98,04 1 11007000 11007000

216 yes yes 3 0,031101 49,243 1 0 0

36 yes yes 2 0,022894 55,721 1 281370 281370

128 yes yes 2 1,22E-09 190,44 1 0 0

53 yes yes 2 5,43E-05 111,22 1 2218000 2218000

163 yes yes 2 0,000522 123,62 1 4397500 4397500

78 yes yes 2 9,58E-08 150,12 1 0 0

85 yes yes 3 3,31E-05 100,07 1 0 0

212 yes yes 3 0,000322 105,25 1 1218000 1218000

251 yes yes 2 0,032258 63,306 1 932790 932790

494 yes yes 2 7,57E-07 184,44 1 4156200 4156200



Reverse Potential contaminantid Protein group IDsMod. peptide IDsEvidence IDsMS/MS IDsBest MS/MSOxidation (M) site IDs

0 36 0 0 0 0

1 43 1 1 1 1

2 196 2 2;3 2;3 2

3 126 3 4 4 4

4 107 4 5 5 5

5 206 5 6 6 6

6 152 6 7 7 7

7 236 7 8 8 8

8 38 8 9 9;10;11 9

9 120 9 10;11 12;13 12 129

10 173 10 12;13 14;15;16 16

11 70 11 14 17;18 17

12 142 12 15 19 19

+ 13 4 13 16 20;21;22 20 7

+ 14 4 14 17 23;24;25 23 7

+ 15 3 15 18 26 26

16 178 16 19 27;28 27

+ 17 4 17 20 29;30 29

18 183 18 21 31 31

19 193 19 22 32 32

20 63 20 23 33 33

21 83 21 24 34;35 35 105

22 231 22 25 36 36

23 141 23 26 37 37

24 120 24 27 38 38

25 183 25 28 39 39

26 109 26 29 40 40

27 58 27 30 41 41

28 207 28 31 42 42

29 209 29 32 43;44;45 45

30 129 30 33 46 46

31 49 31 34;35 47;48;49;50;51 51

32 212 32 36 52 52

33 23 33 37;38 53;54 54

34 85 34 39 55 55

35 15 35 40;41 56;57 57

36 173 36 42 58;59 59

37 199 37 43 60 60

38 148 38 44 61 61 152

39 111 39 45 62 62

40 98 40 46 63;64 64

41 24 41 47 65;66 66

42 18 42 48 67 67

43 57 43 49 68 68

44 209 44 50 69 69 179

45 87 45 51 70 70

46 30 46 52 71 71

47 32 47 53;54;55 72;73;74 74

48 32 48 56;57 75;76 75



49 185 49 58 77 77

+ 50 1 50 59 78 78

51 158 51 60 79 79

+ 52 4 52 61 80 80

53 39 53 62;63 81;82 82

54 77 54 64 83 83

55 237 55 65 84 84

56 165 56 66;67 85;86 86

57 24 57 68 87 87

58 164 58 69 88;89 88

59 14 59 70;71 90;91 90

60 81 60 72 92 92 99

61 67 61 73 93 93 78

62 172 62 74 94 94

63 178 63 75 95 95

64 178 64 76;77 96;97;98 96 170

65 39 65 78 99 99

66 43 66 79 100 100

67 43 67 80;81 101;102 102

68 155 68 82 103 103

69 81 69 83 104 104 100

70 17 70 84;85 105;106;107;108 106

71 41 71 86 109 109

72 82 72 87 110 110

73 152 73 88 111;112 112

74 159 74 89 113 113 162

75 149 75 90;91 114;115;116;117 115

76 177 76 92 118 118

77 15 77 93;94 119;120;121;122 122

78 179 78 95 123 123

79 224 79 96 124 124

80 101 80 97 125 125

81 41 81 98 126 126

82 120 82 99 127 127

+ 83 6 83 100 128 128

84 106 84 101 129 129

85 120 85 102 130 130

86 129 86 103 131 131

87 22 87 104 132 132

88 82 88 105 133 133

89 101 89 106;107 134;135 135

90 221 90 108 136 136

91 44 91 109 137;138;139;140 137

92 64 92 110 141 141

93 224 93 111 142 142

94 32 94 112 143 143 34

95 147 95 113 144 144

96 170 96 114 145 145

97 41 97 115 146 146

98 24 98 116;117 147;148 148



99 52 99 118 149 149

100 160 100 119 150 150

101 96 101 120 151 151

102 34 102 121 152 152

103 23 103 122;123 153;154;155;156;157;158157 24

104 186 104 124 159 159

105 196 105 125;126 160;161;162 160

106 43 106 127;128 163;164;165;166 163

107 156 107 129 167 167

108 231 108 130 168 168

109 173 109 131 169 169

110 21 110 132 170 170

111 76 111 133 171 171 95

112 206 112 134 172 172

113 150 113 135 173 173

114 113 114 136 174 174

115 100 115 137 175 175

116 140 116 138 176 176

117 44 117 139 177;178;179;180 180

118 218 118 140 181 181

119 195 119 141 182 182

120 111 120 142 183 183

121 44 121 143 184 184

122 134 122 144 185 185

123 43 123 145;146 186;187 186

124 32 124 147 188;189 188

125 157 125 148 190 190

126 120 126 149 191;192 191

127 32 127 150 193 193

128 58 128 151;152 194;195 195

129 44 129 153;154 196;197 197

130 29 130 155 198 198

131 178 131 156;157 199;200;201 200

+ 132 5 132 158 202;203;204 204

133 59 133 159 205 205

134 69 134 160 206 206 86

135 161 135 161 207 207

136 202 136 162 208 208

137 202 137 163 209 209

138 39 138 164 210 210

139 198 139 165 211 211

140 111 140 166 212 212

141 98 141 167 213 213

142 216 142 168 214 214 187

143 140 143 169 215;216 216 140;141

144 149 144 170 217 217

145 103 145 171 218 218

146 178 146 172 219;220 220 171

147 99 147 173 221;222;223 223

148 76 148 174 224;225;226 224



149 113 149 175 227;228;229 228

150 44 150 176 230 230

151 44 151 177;178 231;232 232

152 134 152 179 233 233

153 205 153 180 234 234

154 120 154 181;182 235;236 236

155 161 155 183 237 237

156 224 156 184 238 238

157 99 157 185 239 239 111

158 50 158 186;187 240;241 240

159 111 159 188 242;243 242

160 43 160 189 244 244

161 98 161 190 245 245

162 93 162 191 246 246

163 206 163 192 247 247 178

164 248 164 193;194 248;249 248

165 117 165 195 250;251 250

166 116 166 196 252 252 126

167 147 167 197;198 253;254 254 151

+ 168 3 168 199 255 255 3

169 101 169 200 256;257 257

170 83 170 201 258;259 258

171 16 171 202 260 260

172 110 172 203 261 261

173 212 173 204 262 262

174 38 174 205;206 263;264;265;266 265

175 38 175 207 267;268;269 269

176 212 176 208;209 270;271 271

177 30 177 210 272 272

178 97 178 211 273 273

179 69 179 212 274 274

180 32 180 213 275;276;277 277

181 173 181 214 278 278

182 196 182 215 279 279

183 101 183 216 280 280

184 173 184 217 281 281

185 41 185 218;219 282;283;284 282

186 223 186 220 285 285

187 190 187 221 286 286

188 101 188 222;223 287;288;289 287

189 209 189 224 290 290 180

190 82 190 225 291;292 291

191 21 191 226 293;294 293

192 208 192 227 295 295

193 214 193 228;229 296;297 297

194 76 194 230 298 298 96

195 43 195 231 299 299

196 45 196 232 300 300

197 28 197 233 301 301

198 18 198 234 302;303 302 20



199 18 199 235 304;305 305 20

200 69 200 236 306 306

201 27 201 237 307 307

202 20 202 238 308 308

203 144 203 239 309 309

204 234 204 240 310 310

205 173 205 241 311 311

206 70 206 242 312 312

207 15 207 243;244 313;314;315 313

208 42 208 245;246 316;317 316

209 100 209 247 318 318

210 39 210 248 319 319

211 111 211 249 320;321;322 322

212 148 212 250 323 323 153

213 140 213 251 324 324

214 140 214 252 325 325

215 99 215 253 326 326

216 171 216 254 327 327 166

217 30 217 255 328 328

218 120 218 256 329;330 329

219 216 219 257 331 331

+ 220 4 220 258;259 332;333 332

221 54 221 260 334 334 63

222 190 222 261;262 335;336 336

223 186 223 263 337;338;339 337 173

224 176 224 264 340;341 340

225 44 225 265 342 342

226 44 226 266;267 343;344;345 345

227 142 227 268 346;347 346

228 92 228 269 348 348

229 206 229 270 349 349

230 73 230 271 350 350

231 79 231 272 351;352 351 98

232 109 232 273 353 353

233 44 233 274;275 354;355;356 356

234 175 234 276 357 357

235 209 235 277 358 358

236 116 236 278 359 359 127

237 25 237 279 360 360 30

238 67 238 280;281 361;362;363;364;365362 79

239 35 239 282;283 366;367 367

240 99 240 284 368 368

241 23 241 285 369 369

242 27 242 286 370 370

243 41 243 287 371;372 371

244 37 244 288 373 373

245 117 245 289 374 374

246 48 246 290 375 375

247 170 247 291 376 376

248 170 248 292 377 377



249 64 249 293 378 378

250 86 250 294 379 379

251 204 251 295 380 380

252 249 252 296 381 381

253 222 253 297 382 382

254 82 254 298;299 383;384;385;386 383 101

255 231 255 300 387;388 388

+ 256 6;7 256 301 389 389

+ 257 6;7 257 302 390 390

258 15 258 303 391 391 19

259 27 259 304 392 392

260 140 260 305 393 393

261 131 261 306 394 394 135;136

262 82 262 307 395 395

263 44 263 308 396 396

264 44 264 309;310 397;398 398

265 39 265 311 399 399

266 150 266 312 400 400

267 82 267 313 401 401

268 82 268 314;315 402;403;404 404

269 148 269 316 405 405

270 100 270 317 406 406

271 113 271 318 407 407

272 44 272 319;320 408;409;410 409

273 111 273 321 411 411

274 30 274 322 412 412

275 137 275 323 413 413 139

276 102 276 324 414 414

277 116 277 325;326 415;416 416 127

278 232 278 327 417 417

279 206 279 328 418 418

+ 280 7 280 329 419 419

+ 281 6;3 281 330 420 420

+ 282 3 282 331 421 421

283 18 283 332 422 422

284 69 284 333 423 423

285 23 285 334;335 424;425;426 425

286 165 286 336 427 427

287 44 287 337 428 428

288 44 288 338 429;430 430

289 139 289 339 431 431

290 139 290 340 432 432

291 120 291 341 433 433

292 249 292 342 434 434

293 242 293 343 435 435

294 182 294 344 436;437 437

295 150 295 345 438 438

296 72 296 346 439;440 439

297 72 297 347 441 441

298 142 298 348 442 442



+ 299 3 299 349 443 443

+ 300 5 300 350 444 444

301 64 301 351;352 445;446 446

302 44 302 353 447 447

303 23 303 354 448 448

304 44 304 355 449 449

305 38 305 356;357 450;451 451

306 205 306 358 452 452

307 27 307 359 453;454 454 31

308 18 308 360;361 455;456;457 455

309 32 309 362 458 458

310 176;162 310 363 459 459

311 173 311 364 460 460

312 67 312 365 461;462 461

313 100 313 366 463 463

314 19 314 367 464 464

315 186 315 368 465;466 466

316 33 316 369 467 467 38

317 209 317 370 468 468

318 120 318 371 469 469

319 103 319 372 470 470 115

320 70 320 373 471;472 472

321 67 321 374 473 473

+ 322 6 322 375 474 474

+ 323 3 323 376 475 475

+ 324 5 324 377 476 476

325 50 325 378 477 477

+ 326 6 326 379 478 478

+ 327 5 327 380 479 479

+ 328 5 328 381 480 480

+ 329 6 329 382 481 481

+ 330 6 330 383 482 482

331 184 331 384 483 483

332 134 332 385 484 484

333 93 333 386 485 485

334 69 334 387 486 486 87

335 104 335 388 487 487

336 90 336 389 488 488 110

337 41 337 390;391 489;490 490

338 23 338 392 491 491

339 214 339 393 492 492 185

340 44 340 394;395 493;494;495 494

341 146 341 396 496;497;498;499 499

342 190 342 397;398 500;501 500

343 106 343 399 502 502

344 140 344 400;401 503;504 504

345 242 345 402 505;506 505

346 98 346 403;404 507;508 507

347 145 347 405 509;510 509 150

348 173 348 406 511 511



349 173 349 407;408 512;513 512

350 76 350 409 514 514

351 58 351 410 515 515

352 156 352 411 516 516 160

353 238 353 412 517 517

354 16 354 413 518 518

355 41 355 414 519;520;521 521 48

356 82 356 415;416 522;523 522 102

357 148 357 417 524 524

358 83 358 418 525;526 525

359 46 359 419 527;528;529;530 527

360 57 360 420 531 531

361 41 361 421 532;533 532

+ 362 8 362 422 534 534

+ 363 8 363 423 535 535

364 209 364 424 536 536 181

365 120 365 425;426 537;538 537 130

+ 366 8 366 427 539 539

367 70 367 428 540 540

+ 368 4 368 429 541 541

369 106 369 430 542 542

370 142 370 431 543 543 143

371 134 371 432 544 544

372 120 372 433 545 545

373 81 373 434 546 546

+ 374 6 374 435 547 547

375 108 375 436 548 548

376 150 376 437 549 549

377 138 377 438 550 550

378 190 378 439 551 551

379 50 379 440 552 552

380 67 380 441 553;554;555;556 555 80;81

381 67 381 442;443 557;558;559 559 80;81

382 70 382 444;445 560;561 560

383 122 383 446 562;563 563

384 54 384 447 564 564

385 120 385 448 565 565

386 41 386 449 566 566

387 62 387 450 567 567

388 142 388 451 568 568

389 69 389 452 569 569

390 33 390 453 570 570 39

391 41 391 454 571 571

392 166 392 455 572 572

393 120 393 456 573 573 130

394 146 394 457 574;575 575

395 43 395 458 576 576

396 100 396 459 577 577

397 234 397 460 578 578

+ 398 8 398 461 579 579



399 66 399 462 580 580

400 176 400 463 581 581

401 186 401 464 582 582

402 58 402 465;466 583;584 583

403 127 403 467 585 585

404 140 404 468;469 586;587 586

405 221 405 470 588 588 191

406 188 406 471 589 589

407 46 407 472 590 590 55

408 13 408 473 591 591

409 72 409 474 592 592 92

410 209 410 475 593 593

411 190 411 476 594 594

412 179 412 477 595 595

413 26 413 478 596 596

414 80 414 479 597 597

415 59 415 480 598 598

416 169 416 481 599 599

417 227 417 482;483 600;601 601

418 186 418 484 602;603 602

419 124 419 485 604 604

420 150 420 486 605;606 606 157;158

421 50 421 487 607 607

422 179 422 488 608;609 608

423 43 423 489 610 610

424 179 424 490 611 611

425 56 425 491;492 612;613 613

426 151 426 493 614 614 159

+ 427 9 427 494 615 615 17

428 108 428 495 616 616

429 108 429 496 617;618 618

430 34 430 497 619 619

431 18 431 498 620 620

+ 432 6;3 432 499 621 621

433 205 433 500 622 622 177

434 53 434 501;502 623;624 623

435 219 435 503;504 625;626;627 626

436 148 436 505 628 628

437 41 437 506 629;630;631;632 630

438 241 438 507 633 633

439 241 439 508;509 634;635 635

440 60 440 510 636 636

441 27 441 511 637 637

442 23 442 512 638 638

443 98 443 513 639 639

444 127 444 514;515 640;641 641

445 136 445 516 642 642

446 144 446 517;518 643;644 643

447 155 447 519 645 645

448 155 448 520 646 646



449 191 449 521;522 647;648;649 648

450 135 450 523 650 650

451 55 451 524 651 651

452 23 452 525 652;653 652

453 23 453 526;527 654;655 655

+ 454 0 454 528 656 656 0

455 76 455 529;530 657;658 658

456 76 456 531 659 659

457 98 457 532;533 660;661 660

+ 458 4 458 534;535 662;663 662

459 161 459 536 664 664

460 41 460 537;538 665;666 666

461 99 461 539 667 667

462 196 462 540 668 668

463 221 463 541 669 669

464 90 464 542 670 670

465 111 465 543 671;672 671

466 111 466 544;545 673;674;675;676 673

467 82 467 546;547 677;678;679;680;681;682;683681

468 125 468 548 684 684

469 71 469 549 685;686 685

470 220 470 550 687 687

471 229 471 551 688 688

472 135 472 552 689 689

473 202 473 553;554 690;691 691

474 69 474 555;556 692;693 693

475 173 475 557 694 694 168

476 120 476 558 695 695

477 230 477 559 696 696

478 96 478 560 697 697

479 149 479 561 698 698

480 60 480 562 699;700;701 701

481 139 481 563 702;703 702

482 23 482 564;565 704;705;706 706 25

483 176 483 566 707 707

484 35 484 567;568 708;709 708

485 82 485 569 710 710

486 212 486 570 711 711 183

487 249 487 571 712 712

488 205 488 572;573 713;714 714

489 184 489 574;575 715;716 716

+ 490 4 490 576;577 717;718 718

491 39 491 578 719 719

492 133 492 579 720 720

493 248 493 580;581 721;722 721

494 140 494 582 723;724;725 724

495 81 495 583 726 726

496 70 496 584 727;728;729 728

497 44 497 585;586 730;731 730

498 210 498 587 732 732



499 128 499 588 733 733

500 210 500 589 734 734

501 163 501 590;591 735;736 736

502 99 502 592 737 737

503 99 503 593 738 738

504 200 504 594 739 739 176

505 24 505 595 740 740

506 67 506 596 741 741

507 186 507 597;598 742;743 743

508 40 508 599 744 744

509 149 509 600 745 745

510 72 510 601 746 746 93

511 48 511 602 747 747

512 148 512 603 748 748

513 76 513 604;605 749;750 749 97

514 98 514 606;607 751;752 752

515 168 515 608 753 753

516 43 516 609;610 754;755 754

517 120 517 611 756 756

518 82 518 612;613 757;758 757

519 48 519 614 759 759

520 170 520 615 760 760

521 67 521 616;617 761;762;763 762 79

522 38 522 618;619 764;765 765

523 69 523 620 766 766

524 26 524 621 767 767

525 44 525 622;623 768;769;770 770

526 46 526 624 771 771

527 46 527 625 772 772

528 23 528 626 773;774;775 774

529 120 529 627 776 776

530 111 530 628 777 777

531 169 531 629 778 778

532 139 532 630;631 779;780 779

533 79 533 632 781 781

534 79 534 633 782 782

535 67 535 634 783 783

536 44 536 635;636 784;785;786 786

537 171 537 637;638 787;788 788 167

538 79 538 639 789 789

539 163 539 640 790 790

540 106 540 641 791 791

541 41 541 642 792 792

542 140 542 643 793 793 142

543 210 543 644 794 794

544 165 544 645 795 795

545 23 545 646 796;797;798 797

546 190 546 647 799;800 799 174;175

547 124 547 648 801 801

548 248 548 649 802 802



549 234 549 650 803 803

550 195 550 651 804 804

551 83 551 652 805 805

552 173 552 653 806 806

553 34 553 654 807 807

554 33 554 655;656 808;809 808

555 120 555 657 810 810

556 67 556 658 811 811

557 67 557 659;660 812;813;814 813

558 198 558 661 815 815

+ 559 6 559 662;663 816;817 816

560 59 560 664 818 818

561 228 561 665 819 819

+ 562 4;1 562 666 820 820

563 223 563 667 821 821

564 176 564 668 822;823 823

565 43 565 669;670 824;825;826 824

566 186 566 671 827;828;829 828

567 101 567 672 830 830

568 156 568 673 831 831

569 58 569 674 832 832

570 56 570 675 833 833

571 135 571 676;677 834;835 835

572 39 572 678 836 836

573 200 573 679 837 837

574 236 574 680 838 838

+ 575 4;5;1 575 681 839 839

+ 576 4;1 576 682;683 840;841 841

577 97 577 684 842 842

578 15 578 685 843 843

579 15 579 686 844 844

580 44 580 687;688 845;846 845

+ 581 3 581 689 847 847 4;5

582 39 582 690 848 848

583 153 583 691 849 849

584 32 584 692 850 850

585 32 585 693;694 851;852;853;854;855;856;857;858853

586 28 586 695 859 859

587 28 587 696 860 860

+ 588 4 588 697 861 861

589 50 589 698 862 862

590 138 590 699 863 863

591 240 591 700 864 864 197

592 59 592 701 865 865 71;72

593 60 593 702 866;867 867

594 50 594 703;704;705868;869;870 868

595 128 595 706 871 871

596 41 596 707 872 872

597 223 597 708 873 873

598 127 598 709 874 874



599 60 599 710 875 875

600 108 600 711 876 876

601 165 601 712 877 877

+ 602 0 602 713 878 878

603 111 603 714 879 879 121

604 104 604 715 880 880

605 50 605 716 881;882 882

606 50 606 717;718 883;884 884

607 111 607 719 885;886 885

608 33 608 720 887;888;889 888 40

609 15 609 721 890 890 19

610 223 610 722 891 891

611 124 611 723 892 892

612 235 612 724 893 893 196

613 122 613 725;726 894;895 895

614 246 614 727;728 896;897 897

615 128 615 729 898 898

616 178 616 730 899 899

617 149 617 731 900 900

618 101 618 732 901 901

619 121 619 733 902 902

620 212 620 734;735 903;904;905;906 904

621 111 621 736 907 907 122

622 135 622 737 908 908

623 23 623 738 909 909

624 211 624 739 910 910

625 44 625 740 911;912 911

626 234 626 741 913 913

627 97 627 742 914 914

+ 628 4 628 743 915 915

629 20 629 744 916 916

630 23 630 745;746 917;918 918

631 43 631 747 919;920 920

632 18 632 748;749 921;922;923 922 21

+ 633 6;7 633 750 924 924

634 72 634 751 925 925

635 108 635 752;753 926;927;928 928

636 67 636;637 754;755 929;930 929 82

637 115 638 756 931;932 931

638 70 639 757 933 933

639 149 640 758 934 934

640 85 641 759 935 935 107

641 220 642 760 936 936 190

642 163 643 761 937 937 163;164

643 32 644 762 938 938

644 32 645 763 939 939

645 28 646 764 940 940

646 18 647 765 941 941

647 185 648 766 942 942

648 146 649 767;768 943;944;945;946 943



649 83 650 769 947 947

650 190 651 770 948 948

651 15 652 771 949 949

652 27 653 772 950 950

653 192 654 773 951 951

654 120 655 774 952 952

655 134 656 775;776 953;954;955 953 138

656 214 657 777 956 956

+ 657 6 658 778;779 957;958 957

+ 658 6 659 780 959;960 959

659 43 660 781;782 961;962;963;964;965;966962

660 173 661 783 967 967

661 39 662 784 968 968

662 190 663 785 969 969

663 87 664 786 970 970

664 87 665 787 971 971

665 144 666 788 972 972

666 43 667 789;790 973;974 974

667 102 668 791 975 975

668 24 669 792 976 976

669 23 670 793 977;978 977

670 68 671 794 979 979

671 165 672 795 980 980

+ 672 3;7 673 796;797 981;982 982

673 12 674 798;799 983;984 983

674 33 675 800 985;986 986

675 38 676 801 987 987

676 203 677 802 988 988

677 32 678 803 989;990;991 990

678 120 679 804 992 992

679 70 680 805 993 993

680 136 681 806;807 994;995 995

681 140 682 808 996 996

682 43 683 809;810 997;998 997

683 43 684 811 999 999

684 71 685 812 1000 1000

685 189 686 813 1001 1001

+ 686 0 687 814 1002 1002

687 48 688 815 1003 1003

+ 688 10 689 816 1004 1004

689 43 690 817 1005;1006 1006

690 92 691 818 1007 1007

691 132 692 819 1008 1008

692 219 693 820 1009 1009

693 219 694 821;822 1010;1011 1010

694 181 695 823 1012 1012

695 100 696 824 1013 1013

696 237 697 825 1014 1014

697 37 698 826 1015;1016 1015

698 23 699 827;828 1017;1018 1017



699 82 700 829 1019;1020 1019

700 24 701 830 1021 1021

701 127 702 831 1022 1022

702 43 703 832;833 1023;1024;1025;1026;1027;1028;1029;1030;10311030 50

703 216 704 834 1032 1032

704 107 705 835 1033 1033

705 107 706 836 1034 1034

706 206 707 837 1035 1035

707 168 708 838 1036 1036

708 13 709 839 1037 1037 18

709 106 710 840 1038 1038 119

710 86 711 841 1039 1039 108

711 120 712 842 1040 1040 131

712 33 713 843 1041 1041 41

713 59 714 844 1042 1042 73;74;75

714 67 715;716 845;846 1043;1044;10451045 83;84;85

715 67 717 847 1046 1046 83;84;85

716 88 718 848 1047 1047 109

717 144 719 849;850 1048;1049;1050;10511049 144;145;146;147

718 216 720 851 1052 1052 188

719 104 721 852 1053 1053 117;118

720 214 722 853 1054 1054 186

721 233 723 854 1055 1055 194

+ 722 3 724 855 1056 1056 6

723 101 725 856 1057 1057 112

724 32 726 857 1058 1058 35

725 173 727 858 1059 1059

+ 726 5 728 859 1060 1060 10

727 36 729 860 1061 1061 44

728 190 730 861 1062 1062

729 190 731 862 1063 1063

730 185 732 863 1064 1064

731 245 733 864 1065 1065

732 111 734 865 1066 1066

733 44 735 866;867 1067;1068 1067

734 44 736 868 1069;1070 1070

735 107 737 869 1071;1072 1072 120

736 37 738 870 1073 1073

737 212 739 871 1074 1074

738 162 740 872 1075 1075

739 32 741 873 1076 1076

740 147 742 874 1077 1077

741 108 743 875 1078 1078

742 154 744 876 1079 1079

743 206 745 877 1080;1081 1080

744 205 746 878 1082 1082

745 219 747 879 1083 1083

746 49 748 880 1084 1084

+ 747 4 749 881 1085 1085

748 174 750 882 1086 1086



749 43 751 883 1087 1087

750 227 752 884 1088 1088

751 78 753 885 1089 1089

752 32 754 886 1090 1090

753 64 755 887 1091 1091

754 225 756 888 1092 1092

755 107 757 889;890 1093;1094;1095;1096;10971093

+ 756 3 758 891 1098 1098

+ 757 3;7 759 892 1099 1099

758 120 760 893 1100;1101 1101

759 50 761 894 1102;1103 1102

+ 760 6 762 895 1104 1104

761 173 763 896;897 1105;1106 1105

762 140 764 898 1107 1107

763 249 765 899 1108 1108

764 100 766 900 1109 1109

765 120 767 901 1110 1110

766 120 768 902;903 1111;1112 1112

767 171 769 904 1113 1113

768 60 770 905 1114 1114

769 60 771 906 1115 1115

770 111 772 907 1116 1116

771 43 773 908;909 1117;1118 1118

772 43 774 910;911 1119;1120 1120

773 38 775;776 912;913 1121;1122 1121 45

774 149 777 914 1123 1123 155;156

775 120 778 915 1124 1124 132;133

+ 776 3 779 916 1125 1125 4;5

777 100 780 917 1126 1126

778 109 781 918 1127 1127

779 61 782 919 1128 1128

780 210 783 920 1129 1129

781 101 784 921 1130 1130

782 39 785 922 1131 1131

783 114 786 923 1132 1132 125

784 128 787 924 1133 1133

785 163 788 925 1134 1134

786 50 789 926 1135 1135

787 82 790 927;928 1136;1137;1138;1139;1140;1141;11421140 103;104

788 69 791 929 1143 1143

789 76 792 930 1144 1144

790 99 793 931 1145 1145

791 70 794 932 1146 1146 89

792 56 795 933 1147 1147 67;68

793 171 796 934;935 1148;1149;11501148

794 70 797 936 1151 1151

+ 795 4 798 937 1152;1153 1153

+ 796 4 799 938;939 1154;1155;1156;11571155 8;9

797 43 800 940;941 1158;1159;1160;1161;11621161 51

798 206 801 942;943 1163;1164 1163



799 165 802 944 1165 1165

800 173 803 945 1166;1167;1168;1169;11701168

+ 801 5 804 946 1171;1172 1171

802 120 805 947;948 1173;1174 1174

803 235 806 949 1175 1175

804 245 807 950 1176 1176

805 32 808 951 1177;1178 1178

806 59 809 952 1179;1180 1179 75

807 213 810 953 1181;1182 1181

808 15 811 954 1183 1183

809 219 812 955 1184 1184

810 197 813 956 1185 1185

811 140 814 957 1186;1187 1187

812 19 815 958 1188 1188

813 108 816 959 1189 1189

814 21 817 960 1190 1190

815 31 818 961 1191 1191

816 31 819 962 1192 1192

817 30 820 963 1193 1193

818 128 821 964 1194 1194

+ 819 5 822 965 1195 1195

820 196 823 966 1196 1196

821 82 824 967;968 1197;1198;1199;1200;1201;1202;1203;1204;1205;12061205

822 70 825 969 1207 1207

+ 823 3 826 970 1208 1208

824 212 827 971 1209 1209

825 19 828 972;973 1210;1211 1210

826 223 829 974 1212 1212 192

827 34 830 975 1213 1213

828 82 831 976 1214;1215 1214

829 33 832 977 1216 1216

830 27 833 978 1217 1217

831 99 834 979 1218;1219 1219

832 32 835 980;981 1220;1221;12221222

833 223 836 982 1223 1223

834 99 837 983 1224;1225 1225

835 219 838 984 1226 1226 189

836 41 839 985 1227;1228;1229;1230;12311231

837 60 840 986 1232 1232

838 32 841 987;988 1233;1234 1234

839 178 842 989;990 1235;1236 1236

840 85 843 991 1237 1237

841 83 844 992 1238 1238

+ 842 8 845 993 1239 1239

+ 843 4 846 994;995 1240;1241 1241

844 32 847 996;997 1242;1243 1242

845 32 848 998 1244;1245 1244

846 194 849 999 1246 1246

847 170 850 1000 1247 1247

848 27 851 1001 1248 1248



+ 849 5 852 1002 1249 1249 11

850 43 853 1003;1004 1250;1251 1251

+ 851 11 854 1005 1252 1252

852 55 855 1006 1253 1253 66

853 208 856 1007 1254 1254

854 156 857 1008 1255 1255 161

855 85 858 1009 1256 1256

856 58 859 1010 1257 1257

857 38 860 1011 1258 1258

858 140 861 1012 1259 1259

859 227 862 1013 1260 1260

860 159 863 1014 1261 1261

861 51 864 1015 1262 1262

862 111 865 1016 1263 1263

863 176 866 1017 1264 1264

864 15 867 1018;1019 1265;1266 1265

865 120 868 1020 1267 1267

866 70 869 1021 1268 1268

867 75 870 1022 1269 1269 94

868 81 871 1023 1270 1270

869 19 872 1024 1271 1271

870 243 873 1025;1026 1272;1273 1272

871 173 874 1027;1028 1274;1275 1275

872 41 875 1029;1030 1276;1277 1277

873 202 876 1031 1278 1278

874 61 877 1032 1279 1279

875 202 878 1033 1280 1280

876 149 879 1034 1281 1281

877 44 880 1035 1282 1282

878 44 881 1036;1037 1283;1284;12851284

879 196 882 1038;1039 1286;1287 1286

880 111 883 1040 1288;1289 1289 123

881 144 884 1041;1042 1290;1291 1290

882 219 885 1043 1292;1293 1292

883 142 886 1044 1294 1294

884 41 887 1045 1295 1295

885 32 888 1046;1047 1296;1297 1296

886 223 889 1048 1298 1298

887 195 890 1049 1299 1299

+ 888 2 891 1050 1300 1300 2

889 120 892 1051 1301 1301

890 67 893 1052 1302 1302

891 165 894 1053 1303;1304 1303

+ 892 5 895 1054 1305 1305 12;13

893 43 896 1055 1306 1306 52;53;54

894 65 897 1056 1307 1307

895 58 898 1057 1308 1308

896 24 899 1058 1309 1309

+ 897 4 900 1059;1060 1310;1311 1311

898 237 901 1061 1312 1312



899 70 902 1062 1313 1313 90

900 97 903 1063 1314 1314

901 145 904 1064 1315 1315

902 80 905 1065 1316 1316

903 27 906 1066;1067 1317;1318;1319;13201317

904 120 907 1068 1321 1321

905 244 908 1069 1322 1322 198

+ 906 5 909 1070 1323 1323

907 212 910 1071 1324 1324 184

908 119 911 1072;1073 1325;1326 1326 128

909 171 912 1074 1327;1328 1328

910 171 913 1075 1329 1329

911 89 914 1076 1330 1330

912 91 915 1077 1331;1332;13331332

913 56 916 1078 1334 1334

914 27 917 1079 1335 1335

915 63 918 1080 1336;1337 1336

916 209 919 1081;1082 1338;1339;13401338

917 106 920 1083 1341 1341

918 107 921 1084 1342 1342

919 107 922 1085 1343;1344 1343

920 76 923 1086 1345 1345

+ 921 6 924 1087 1346;1347 1347

922 109 925 1088 1348 1348

923 178 926 1089;1090 1349;1350 1349

924 162 927 1091 1351 1351

+ 925 3 928 1092;1093 1352;1353 1352

+ 926 6 929 1094 1354 1354

927 60 930 1095 1355;1356 1356

+ 928 4 931 1096 1357 1357

929 35 932 1097 1358 1358

930 19;20 933 1098 1359 1359

931 137 934 1099 1360 1360

932 116 935 1100 1361 1361

933 116 936 1101 1362;1363 1363

934 171 937 1102;1103 1364;1365 1365

935 223 938 1104 1366 1366

936 43 939 1105 1367 1367

937 206 940 1106 1368 1368

+ 938 3;7 941 1107 1369 1369

939 85 942 1108 1370 1370

940 174 943 1109 1371 1371

941 50 944 1110;1111 1372;1373 1372

+ 942 4 945 1112 1374 1374

943 47 946 1113 1375 1375 60

+ 944 3 947 1114 1376;1377 1377

+ 945 3 948 1115;1116 1378;1379;13801380

946 227 949 1117 1381 1381

947 23 950 1118;1119 1382;1383;1384;1385;13861382 26

948 110 951 1120 1387;1388 1387



+ 949 6 952 1121 1389 1389

+ 950 3 953 1122 1390 1390

951 138 954 1123 1391 1391

952 138 955 1124 1392 1392

953 41 956 1125;1126 1393;1394 1394

954 41 957 1127 1395 1395

955 58 958 1128 1396;1397;1398;13991396 70

956 142 959 1129 1400 1400

957 201 960 1130 1401 1401

958 210 961 1131 1402 1402

959 191 962 1132 1403 1403

960 210 963 1133;1134 1404;1405;14061405

961 81 964 1135 1407 1407

+ 962 2 965 1136 1408 1408

963 39 966 1137;1138 1409;1410 1409

964 196 967 1139 1411;1412;14131411

965 167 968 1140 1414;1415 1415

966 32 969 1141 1416;1417 1416

967 32 970 1142;1143;11441418;1419;1420;1421;1422;1423;1424;1425;1426;1427;14281419 36

968 63 971 1145 1429 1429 76;77

969 142 972 1146 1430;1431;1432;14331433

970 217 973 1147 1434 1434

+ 971 4 974 1148 1435 1435

+ 972 4 975 1149;1150 1436;1437 1437

973 196 976 1151 1438 1438

974 196 977 1152 1439 1439

975 186 978 1153;1154 1440;1441 1441

976 17 979 1155 1442 1442

977 237 980 1156 1443 1443

978 101 981 1157 1444 1444 113

979 106 982 1158 1445 1445

980 124 983 1159 1446 1446

981 44 984 1160;1161 1447;1448 1447

982 82 985 1162 1449;1450 1449

+ 983 5 986 1163 1451 1451 14

984 206 987 1164 1452;1453 1452

+ 985 6 988 1165 1454 1454

986 41 989 1166;1167 1455;1456 1456 49

987 46 990 1168;1169 1457;1458;1459;1460;14611459 56;57

988 33 991 1170 1462 1462 42;43

989 27 992 1171 1463 1463 32

990 127 993 1172;1173 1464;1465 1465

991 41 994 1174;1175 1466;1467 1467

992 103 995 1176 1468 1468 116

993 231 996 1177;1178 1469;1470 1469

994 46 997 1179 1471;1472 1471 58;59

995 106 998 1180 1473 1473

996 64 999 1181 1474 1474

997 58 1000 1182 1475 1475

998 148 1001 1183 1476 1476



999 54 1002 1184 1477 1477

+ 1000 6 1003 1185;1186 1478;1479 1478

1001 181 1004 1187 1480 1480

1002 200 1005 1188 1481 1481

1003 186 1006 1189 1482;1483 1483

1004 44 1007 1190;1191;11921484;1485;14861486

1005 247 1008 1193 1487;1488 1488 199

1006 223 1009 1194 1489 1489

1007 28 1010 1195 1490;1491 1490

1008 67 1011 1196 1492 1492

1009 41 1012 1197 1493 1493

1010 41 1013 1198;1199 1494;1495 1494

1011 37 1014 1200 1496 1496

1012 83 1015 1201 1497 1497

1013 78 1016 1202 1498 1498

1014 173 1017 1203;1204 1499;1500;1501;1502;15031503

1015 95 1018 1205 1504 1504

1016 190 1019 1206 1505 1505

1017 139 1020 1207 1506 1506

1018 41 1021 1208 1507 1507

1019 108 1022 1209 1508 1508

1020 202 1023 1210 1509 1509

1021 192 1024 1211 1510 1510

1022 186 1025 1212 1511 1511

1023 23 1026 1213 1512 1512 27

1024 42 1027 1214 1513 1513

1025 42 1028 1215 1514 1514

1026 190 1029 1216 1515 1515

+ 1027 4 1030 1217 1516;1517;1518;1519;1520;15211519

1028 231 1031 1218 1522 1522

1029 27 1032 1219 1523 1523

1030 140 1033 1220 1524 1524

1031 140 1034 1221 1525 1525

1032 96 1035 1222 1526;1527 1526

1033 209 1036 1223 1528 1528

1034 148 1037 1224 1529 1529 154

1035 176 1038 1225 1530 1530

1036 113 1039 1226 1531 1531 124

1037 109 1040 1227 1532 1532

1038 98 1041 1228 1533 1533

1039 148 1042 1229 1534 1534

1040 223 1043 1230;1231 1535;1536 1536

1041 105 1044 1232 1537 1537

1042 33 1045 1233 1538 1538

1043 70 1046 1234 1539 1539 91

1044 216 1047 1235;1236 1540;1541 1541

1045 174 1048 1237 1542 1542

1046 116 1049 1238 1543;1544 1544

1047 196 1050 1239 1545 1545

1048 112 1051 1240 1546;1547 1546



1049 67 1052 1241 1548 1548

+ 1050 5 1053 1242 1549 1549

1051 27 1054 1243;1244 1550;1551 1550

+ 1052 3 1055 1245 1552;1553 1553

1053 226 1056 1246 1554 1554 193

1054 83 1057 1247 1555 1555

1055 35 1058 1248 1556 1556

1056 120 1059 1249 1557 1557 134

1057 38 1060 1250;1251 1558;1559 1559

1058 173 1061 1252 1560 1560

1059 19 1062 1253;1254 1561;1562 1561 22

+ 1060 3 1063 1255;1256 1563;1564 1563

1061 70 1064 1257 1565 1565

1062 219 1065 1258 1566 1566

1063 108 1066 1259 1567;1568 1568

1064 118 1067 1260 1569 1569

1065 230 1068 1261 1570 1570

1066 121 1069 1262 1571 1571

1067 46 1070 1263 1572 1572 55

1068 46 1071 1264;1265 1573;1574 1573 55

1069 163 1072 1266 1575;1576 1575 165

1070 214 1073 1267 1577 1577

1071 46 1074 1268 1578 1578

1072 46 1075 1269 1579;1580 1579

1073 134 1076 1270 1581 1581

1074 134 1077 1271 1582 1582

1075 122 1078 1272 1583 1583

1076 195 1079 1273 1584 1584

1077 223 1080 1274 1585 1585 192

1078 173 1081 1275;1276;12771586;1587;15881588

1079 209 1082 1278 1589 1589

1080 239 1083 1279 1590 1590

+ 1081 6 1084 1280 1591 1591 15

1082 54 1085 1281 1592 1592 64;65

1083 217 1086 1282 1593;1594 1594

1084 111 1087 1283 1595 1595

1085 120 1088 1284 1596;1597 1597

1086 69 1089 1285 1598 1598 88

1087 95 1090 1286 1599 1599

1088 108 1091 1287 1600;1601;16021602

1089 50 1092 1288 1603 1603

1090 33 1093 1289;1290 1604;1605 1605

1091 23 1094 1291 1606;1607 1607

1092 24 1095 1292 1608 1608 29

1093 49 1096 1293;1294 1609;1610 1610 61;62

1094 83 1097 1295 1611;1612 1612

1095 202 1098 1296;1297 1613;1614 1613

1096 123 1099 1298 1615 1615

1097 124 1100 1299 1616 1616

1098 33 1101 1300 1617 1617



1099 186 1102 1301 1618 1618

1100 217 1103 1302 1619 1619

1101 59 1104 1303 1620 1620

1102 200 1105 1304 1621 1621

1103 178 1106 1305;1306 1622;1623;16241624 172

1104 23 1107 1307 1625;1626;1627;16281626

1105 23 1108 1308 1629;1630;16311629 28

1106 133 1109 1309 1632;1633 1632 137

1107 173 1110 1310 1634 1634

1108 98 1111 1311 1635 1635

1109 60 1112 1312 1636 1636

1110 111 1113 1313 1637 1637

+ 1111 0 1114 1314;1315 1638;1639;1640;1641;16421640

1112 136 1115 1316 1643 1643

+ 1113 6 1116 1317 1644 1644

1114 70 1117 1318;1319 1645;1646 1646

1115 81 1118 1320 1647 1647

1116 34 1119 1321 1648 1648

1117 37 1120 1322 1649;1650 1649

1118 27 1121 1323 1651;1652 1652 33

1119 46 1122 1324 1653 1653

1120 169 1123 1325 1654 1654

1121 41 1124 1326;1327 1655;1656;1657;16581656

1122 118 1125 1328 1659 1659

1123 237 1126 1329 1660 1660

1124 178 1127 1330 1661 1661

1125 147 1128 1331 1662 1662

1126 70 1129 1332 1663 1663

1127 70 1130 1333 1664 1664

1128 199 1131 1334 1665 1665

1129 108 1132 1335 1666 1666

1130 13 1133 1336 1667 1667

1131 143 1134 1337 1668 1668

1132 220 1135 1338 1669 1669

1133 200 1136 1339 1670 1670

1134 188 1137 1340 1671;1672;1673;16741673

1135 70 1138 1341;1342 1675;1676 1675

1136 212 1139 1343 1677;1678 1677

1137 196 1140 1344;1345 1679;1680;1681;1682;16831681

1138 234 1141 1346 1684;1685 1685 195

1139 190 1142 1347;1348 1686;1687 1686

1140 101 1143 1349;1350 1688;1689 1688

1141 41 1144 1351 1690 1690

+ 1142 4 1145 1352 1691;1692 1692

1143 70 1146 1353 1693 1693

1144 23 1147 1354 1694 1694

1145 43 1148 1355;1356;13571695;1696;16971697

1146 38 1149 1358;1359 1698;1699;1700;17011698 46;47

1147 34 1150 1360 1702;1703 1703

1148 108 1151 1361 1704;1705 1704



1149 178 1152 1362 1706;1707 1707

1150 21 1153 1363 1708;1709 1709

1151 196 1154 1364 1710 1710

1152 34 1155 1365 1711;1712;17131712

1153 196 1156 1366;1367 1714;1715;17161715

1154 162 1157 1368 1717;1718 1718

1155 222 1158 1369 1719 1719

+ 1156 6 1159 1370 1720 1720 16

1157 101 1160 1371 1721;1722 1721 114

1158 21 1161 1372 1723 1723

1159 134 1162 1373 1724 1724

1160 83 1163 1374 1725 1725 106

1161 143 1164 1375 1726 1726

1162 239 1165 1376;1377 1727;1728 1727

1163 179 1166 1378 1729 1729

1164 130 1167 1379 1730 1730

1165 174 1168 1380 1731 1731

1166 74 1169 1381 1732 1732

1167 84 1170 1382 1733 1733

1168 23 1171 1383 1734 1734

1169 34 1172 1384 1735 1735

1170 32 1173 1385 1736;1737;17381736

1171 215 1174 1386 1739 1739

1172 44 1175 1387;1388 1740;1741 1741

1173 44 1176 1389;1390 1742;1743;17441742

1174 135 1177 1391 1745 1745

1175 126 1178 1392 1746 1746

1176 58 1179;1180 1393;1394;13951747;1748;1749;1750;17511748 70

1177 198 1181 1396 1752;1753 1752

1178 33 1182 1397 1754 1754

1179 131 1183 1398 1755 1755

1180 210 1184 1399 1756 1756 182

1181 173 1185 1400 1757;1758;1759;1760;17611757 169

+ 1182 4;1 1186;1187 1401;1402 1762;1763 1763 1

1183 187 1188 1403 1764 1764

1184 41 1189 1404 1765 1765

1185 41 1190 1405;1406 1766;1767 1767

1186 23 1191 1407 1768 1768

1187 56 1192 1408 1769 1769 69

1188 33 1193 1409 1770 1770

1189 120 1194 1410 1771 1771

1190 188 1195 1411 1772 1772

1191 152 1196 1412 1773;1774 1774

1192 45 1197 1413 1775 1775

1193 109 1198 1414 1776 1776

1194 206 1199 1415 1777 1777

1195 168 1200 1416 1778;1779 1779

1196 44 1201 1417 1780;1781 1780

1197 172 1202 1418 1782 1782

+ 1198 3 1203 1419 1783;1784 1784



1199 19 1204 1420 1785 1785 23

1200 46 1205 1421;1422 1786;1787 1787

1201 95 1206 1423 1788 1788

1202 67 1207 1424 1789 1789

1203 67 1208 1425;1426 1790;1791 1790

1204 81 1209 1427 1792 1792

1205 63 1210 1428;1429 1793;1794 1793

1206 32 1211;1212 1430;1431 1795;1796 1795 37

1207 109 1213 1432 1797 1797

1208 27 1214 1433 1798 1798

1209 145 1215 1434 1799 1799

1210 67 1216 1435 1800 1800

1211 67 1217 1436;1437 1801;1802 1801

1212 23 1218 1438 1803 1803 24

1213 44 1219 1439 1804 1804

1214 73 1220 1440 1805 1805

1215 90 1221 1441 1806 1806

+ 1216 3 1222 1442 1807 1807

+ 1217 7 1223 1443 1808 1808

1218 149 1224 1444 1809 1809

1219 21 1225 1445 1810 1810

+ 1220 4 1226 1446 1811 1811

1221 158 1227 1447 1812 1812

1222 18 1228 1448 1813;1814;18151814

1223 67;31 1229 1449 1816 1816

1224 67;31 1230 1450;1451 1817;1818 1818

1225 67;31 1231 1452 1819 1819

1226 206 1232 1453 1820;1821 1821

1227 180 1233 1454 1822;1823 1823

1228 120 1234 1455 1824 1824

1229 22 1235 1456 1825 1825

+ 1230 2 1236 1457 1826;1827 1826

1231 186 1237 1458 1828;1829 1829

1232 94 1238 1459 1830 1830

1233 171 1239 1460 1831 1831

1234 21 1240 1461;1462 1832;1833 1832

1235 34 1241 1463 1834 1834

1236 34 1242 1464;1465 1835;1836;18371836

1237 58 1243 1466 1838 1838

1238 58 1244 1467;1468 1839;1840 1840

1239 58 1245 1469;1470;14711841;1842;18431843

+ 1240 6 1246 1472 1844 1844

1241 59 1247 1473 1845 1845

1242 32 1248 1474 1846 1846

1243 173 1249 1475 1847;1848 1848

1244 24 1250 1476 1849 1849

1245 106 1251 1477 1850 1850

1246 27 1252 1478;1479 1851;1852 1851

1247 131 1253 1480 1853 1853

1248 140 1254 1481 1854 1854



1249 58 1255 1482 1855 1855

1250 195 1256 1483 1856 1856

1251 72 1257 1484 1857 1857

1252 95 1258 1485 1858 1858

1253 144 1259 1486 1859 1859 148

1254 95 1260 1487 1860 1860

1255 68 1261 1488 1861 1861

1256 144 1262 1489 1862 1862 149

1257 144 1263 1490 1863 1863 149

1258 190 1264 1491 1864 1864

1259 217 1265 1492 1865 1865

1260 108 1266 1493 1866 1866
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