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Fig. S1. Canonical pathways associated with precursors of identified peptides that are 

differentially expressed in the serum women with GDM. Yellow data points indicate the ratio 

of identified differentially expressed proteins and known pathway proteins. 

 



Table S1 The information of 297 peptides that were significantly differentially expressed (fold change > 1.5).

Protein Accession P Peptide A Unique -10lgP Length z Scan 126 127 128 129 130 131 Start End C G G/C T

A1A4S6|RHG10_HUMAN P PGPDKNHL L Y 20,81 8 2 F2:208603 0 2,36067E-05 0 4,05765E-05 6,291E-05 0 655 662 2,36E-05 1,03E-04 4,38378019 0,284553073

A1A4S6|RHG10_HUMAN V ETRGI N N 17,58 5 1 F1:211711 2,48707E-05 7,082E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 0,00014679 9,30793E-05 407 411 1,33E-04 3,01E-04 2,261905873 0,142258048

A1L020|MEX3A_HUMAN I ISAAEHFSMIRASR N N 16,81 14 2 F1:219386 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 8,388E-05 4,65397E-05 194 207 1,78E-04 1,91E-04 1,076304141 0,756773395

A2RUS2|DEND3_HUMAN R KTVEKELVAH M Y 19,41 10 2 F2:218596 7,4612E-05 7,082E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1157 1166 2,01E-04 6,45E-05 -3,120037758 0,013627729

A2VDJ0|T131L_HUMAN C VTSSLNCTLENGV P Y 22,77 13 2 F2:228891 2,48707E-05 4,72134E-05 0,000111796 8,1153E-05 0,00016776 4,65397E-05 1417 1429 1,84E-04 2,95E-04 1,606768568 0,454457888

A3KN83|SBNO1_HUMAN W SADRAIQQFGRTH R N 14,9 13 2 F1:191097 0,000236271 0,000129837 0,000186327 7,10089E-05 0,000262125 0,000221063 970 982 5,52E-04 5,54E-04 1,003190271 0,993422169

A4UGR9|XIRP2_HUMAN K LSKGAI P N 15,73 6 1 F1:205291 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 0,00010485 0,000139619 3017 3022 1,16E-04 3,05E-04 2,641583786 0,092422101

A4UGR9|XIRP2_HUMAN S KTGKPGNK P Y 19,79 8 2 F1:207920 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0 2863 2870 1,86E-05 4,13E-05 2,214296911 0,461901463

A4UGR9|XIRP2_HUMAN M KTSSSH S N 11,66 6 1 F2:214265 7,4612E-05 7,082E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 3260 3265 2,01E-04 1,06E-04 -1,903176437 0,018525046

A5YM72|CRNS1_HUMAN L TAAGGVLTPV A Y 14,69 10 2 F1:199523 0 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 332 341 8,45E-05 1,09E-04 1,287518954 0,65563164

A5YM72|CRNS1_HUMAN L AGLGLGPGRG R Y 14,17 10 2 F2:199921 3,7306E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 54 63 9,82E-05 6,45E-05 -1,521477405 0,128128291

A5YM72|CRNS1_HUMAN Q GGVAVPATLAFT Y Y 18,71 12 2 F1:211992 0,000124353 4,72134E-05 0,000167694 4,05765E-05 8,388E-05 6,98095E-05 101 112 3,39E-04 1,94E-04 -1,74637221 0,302905114

A6H8Y1|BDP1_HUMAN S FPRGKTPEV I Y 24,1 9 2 F2:212205 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000149061 0,000101441 0,00027261 2,32698E-05 1072 1080 3,18E-04 3,97E-04 1,249044147 0,75956534

A6H8Y1|BDP1_HUMAN V PEYTPTSIPEVQQEN I Y 14,1 15 2 F1:208040 0,000124353 0,00021246 0,000167694 0,00012173 0,00023067 6,98095E-05 2247 2261 5,05E-04 4,22E-04 -1,194923648 0,644541334

A6H8Y1|BDP1_HUMAN R TSSSK A N 14,56 5 1 F2:206410 0,000223836 0,000165247 0,000204959 0,000182594 0,00010485 0,000162889 2490 2494 5,94E-04 4,50E-04 -1,319117149 0,180295121

A6NC98|CC88B_HUMAN R HPGPLGAPVSHSKGPG V Y 22,24 16 2 F2:192934 0,000211401 0,000236067 0,000158378 0,000202883 0,00023067 0,000290873 1423 1438 6,06E-04 7,24E-04 1,195726952 0,318382826

A6NEQ2|F181B_HUMAN P AGGEVAAPAAGLGGAGTGGAGG D Y 15,03 22 2 F1:198647 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 0,00010485 9,30793E-05 182 203 9,07E-05 2,39E-04 2,629127971 0,114861028

A6NFQ2|TCAF2_HUMAN L RVQIGCHTDDLTK A Y 14,43 13 4 F2:197441 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 571 583 1,59E-04 8,78E-05 -1,81201012 0,172105469

A6NGB9|WIPF3_HUMAN G PLIPPASPRLGNTS E Y 21,61 14 2 F1:224639 6,21767E-05 3,541E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 3,49047E-05 143 156 1,35E-04 9,65E-05 -1,398136614 0,29491791

A6NGG8|CB071_HUMAN G KAGKLPN A Y 17,13 7 2 F2:192698 0 2,36067E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 0 4,65397E-05 698 704 1,17E-04 6,68E-05 -1,74732338 0,630361277

A6NGW2|STRCL_HUMAN F SALSGSNRR L Y 14,65 9 2 F1:187832 9,94827E-05 7,082E-05 3,72653E-05 5,07206E-05 0,00012582 0,000139619 431 439 2,08E-04 3,16E-04 1,523161033 0,342999027

A6NHR9|SMHD1_HUMAN C KFSGAPNL P Y 16,14 8 1 F1:192965 6,21767E-05 5,90167E-05 8,3847E-05 6,08648E-05 8,388E-05 9,30793E-05 971 978 2,05E-04 2,38E-04 1,159888998 0,428344017

A6NHR9|SMHD1_HUMAN I KTLPLFYGSIVR F Y 14 12 2 F2:222709 3,48189E-05 5,19347E-05 6,3351E-05 6,49224E-05 5,4522E-05 5,11936E-05 619 630 1,50E-04 1,71E-04 1,136793466 0,514659194

A6NHR9|SMHD1_HUMAN V KTIKTLPLF Y Y 15,64 9 2 F1:203831 0,001310684 0,001265318 0,001775693 0,001339025 0,001245617 0,001517193 616 624 4,35E-03 4,10E-03 -1,060914138 0,678497838

A6NHR9|SMHD1_HUMAN G LAPIE C N 15,11 5 1 F2:206221 0,000221349 0,000167607 0,000115522 0,000213027 0,000195021 1,39619E-05 500 504 5,04E-04 4,22E-04 -1,195420753 0,72375388

A6NI28|RHG42_HUMAN L IAPLE K N 15,11 5 1 F2:206221 0,000221349 0,000167607 0,000115522 0,000213027 0,000195021 1,39619E-05 113 117 5,04E-04 4,22E-04 -1,195420753 0,72375388

A6NIM6|S15A5_HUMAN F YVALLTICLGIGGVR A Y 20,1 15 2 F1:224186 0,000472543 0,000472134 0,000316755 0,000142018 0,00054522 0,000374644 156 170 1,26E-03 1,06E-03 -1,187920908 0,641705233

A6NIV6|LRIQ4_HUMAN N HLKCLPK E N 10,41 7 2 F1:196018 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 0 0 153 159 1,09E-04 0,00E+00 #DIV/0! 0,030027584

A6NIV6|LRIQ4_HUMAN R KMTEIGLSGNR L Y 17,28 11 2 F2:196498 9,94827E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0,000101441 0,00025164 0,000139619 258 268 1,65E-04 4,93E-04 2,980124491 0,120696941

A6NIV6|LRIQ4_HUMAN L QICALKNLE V Y 16,51 9 2 F2:210529 0,000298448 0,000188853 0,000298123 0,000142018 0,00023067 0,000442127 321 329 7,85E-04 8,15E-04 1,037419761 0,926085318

A6NKB5|PCX2_HUMAN G LSAAEGGN T Y 14,56 8 1 F2:219349 0,000273577 0,000332854 0,000298123 0,00012173 0,00014679 0,000279238 2047 2054 9,05E-04 5,48E-04 -1,651377191 0,123394294

A6NKD9|CC85C_HUMAN S ESQLASLPP S Y 16,41 9 2 F1:197700 9,94827E-05 4,72134E-05 0,000111796 8,1153E-05 0,00014679 0,000116349 309 317 2,58E-04 3,44E-04 1,331925474 0,355838665

A6NL88|SHSA7_HUMAN A GGAGGAGGGP G N 14,36 10 1 F2:194794 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 8,388E-05 4,65397E-05 148 157 1,28E-04 1,91E-04 1,494619322 0,215160635

A6NM03|O2AG2_HUMAN R YVAICHPLKYM T Y 20,42 11 2 F2:216557 2,48707E-05 7,082E-05 5,5898E-05 0,00012173 0,00012582 2,32698E-05 123 133 1,52E-04 2,71E-04 1,786540325 0,361801169

A6NM11|L37A2_HUMAN R RSLQEDEEGF S Y 14,32 10 2 F2:200741 0,000248707 0,00028328 5,5898E-05 0,000101441 0,00029358 0,000232698 1609 1618 5,88E-04 6,28E-04 1,06775919 0,890953282

A6NM11|L37A2_HUMAN Q EAPAL P N 15,53 5 1 F1:201109 0,000149224 0,00014164 0,000130429 0,000162306 0,00012582 9,30793E-05 260 264 4,21E-04 3,81E-04 -1,105159664 0,577589437

A6NM11|L37A2_HUMAN R SLQEDEEGF S Y 18,83 9 2 F2:194188 0,000537207 0,000524068 0,000383833 0,00037939 0,000446661 0,000442127 1610 1618 1,45E-03 1,27E-03 -1,139514842 0,358503024

A6NM11|L37A2_HUMAN R SLQEDEEGFSF G Y 16 11 2 F2:215096 0,001778253 0,0010623 0,000808657 0,000793271 0,001004462 0,001093682 1610 1620 3,65E-03 2,89E-03 -1,262084713 0,48084341

A6NMZ7|CO6A6_HUMAN K ATLKEDVLQKA K Y 15,62 11 2 F1:210571 0,000902805 0,000878168 0,000583202 0,000651253 0,001289654 0,000560803 2207 2217 2,36E-03 2,50E-03 1,058174241 0,867765465

A6NMZ7|CO6A6_HUMAN G TAGIP G N 15,9 5 1 F2:195525 0,000850577 0,00138099 0,000711768 0,000900799 0,000849285 0,001147203 1565 1569 2,94E-03 2,90E-03 -1,015894002 0,949921499

A6NMZ7|CO6A6_HUMAN G TAGIPGPDGLEGSLGL K Y 15,35 16 3 F1:212390 7,4612E-05 0,000118033 0,000111796 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1565 1580 3,04E-04 1,49E-04 -2,038518708 0,046418226

A6NN90|CB081_HUMAN P TLNLGLSSP S Y 16,01 9 2 F1:213352 2,48707E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000101441 0,00012582 6,98095E-05 422 430 2,07E-04 2,97E-04 1,431758025 0,383057425

A6QL63|BTBDB_HUMAN R EAPGGGAASGGACS A Y 15,66 14 2 F1:207555 0,000124353 0,000306887 0,000316755 0,0003449 0,00033552 0,000232698 289 302 7,48E-04 9,13E-04 1,220754141 0,497955416

A6QL63|BTBDB_HUMAN H HGNGTPLHHK Q Y 20,34 10 2 F2:214315 0,000198965 0,000306887 0,000167694 0,000182594 0,00014679 0,000162889 447 456 6,74E-04 4,92E-04 -1,368236873 0,286065567

A7E2V4|ZSWM8_HUMAN Y QAYYLNAQDGAGG E Y 15,11 13 2 F2:198609 0,000211401 0,000153443 0,00017701 0,000111585 0,00012582 0,000116349 730 742 5,42E-04 3,54E-04 -1,531724429 0,0576197

A7MBM2|DISP2_HUMAN L FLTLMVLL G Y 21,93 8 2 F1:212417 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 0,000116349 511 518 9,20E-05 2,20E-04 2,390019536 0,189454027

A8CG34|P121C_HUMAN L PAAATASPPT S Y 23,28 10 2 F1:205106 2,48707E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 0 2,097E-05 4,65397E-05 555 564 1,23E-04 6,75E-05 -1,822080177 0,44018132

A8MT65|ZN891_HUMAN C HQSSLKKQGQT H Y 14,82 11 2 F2:211031 1,24353E-05 7,082E-05 6,52143E-05 6,08648E-05 5,2425E-05 3,49047E-05 304 314 1,48E-04 1,48E-04 -1,001856974 0,99668052

A8MXV6|CD15L_HUMAN I QTGLLYLAGERL L Y 22,71 12 3 F1:206524 2,23836E-05 5,90167E-05 0,000104343 3,24612E-05 0,000111141 1,39619E-05 192 203 1,86E-04 1,58E-04 -1,178842527 0,817851291

A9YTQ3|AHRR_HUMAN A TADAKVKATTSL C Y 21,19 12 2 F1:199626 0,000174095 9,44267E-05 5,5898E-05 9,12971E-05 0,000157275 8,14444E-05 303 314 3,24E-04 3,30E-04 1,017252584 0,967091358

A9Z1Z3|FR1L4_HUMAN I SHPGRAAGFNPT F Y 15,16 12 2 F1:201866 0,000174095 0,00014164 9,31633E-05 8,1153E-05 0,00010485 6,98095E-05 292 303 4,09E-04 2,56E-04 -1,598429085 0,149614837

B4DS77|SHSA9_HUMAN A SEGAEASDAPPTRAP T Y 16,92 15 2 F2:202921 0,000174095 0,0003541 0,000298123 0,000182594 0,00025164 0,000349047 55 69 8,26E-04 7,83E-04 -1,054942952 0,85154107

B5MCY1|TDR15_HUMAN S HIKCLPK D N 10,41 7 2 F1:196018 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 0 0 19 25 1,09E-04 0,00E+00 #DIV/0! 0,030027584

B5MCY1|TDR15_HUMAN L LSDLP E N 14,84 5 1 F1:205948 9,94827E-05 0,000188853 0,000260857 0,000182594 0,00027261 0,000209428 1766 1770 5,49E-04 6,65E-04 1,210197866 0,523126022

B5MCY1|TDR15_HUMAN S LGNKDTSLDIQ H Y 22,49 11 2 F2:208684 7,4612E-05 0,000118033 0,000223592 0,000142018 0,00016776 0,000162889 217 227 4,16E-04 4,73E-04 1,135569722 0,714014288

B6SEH9|ERVV2_HUMAN I AKSTRDSISKLKAS I Y 14,47 14 2 F1:212929 0,000298448 0,000224263 0,000130429 0,00017245 0,00018873 0,000151254 360 373 6,53E-04 5,12E-04 -1,274583973 0,437967587

B7ZC32|KIF28_HUMAN K CKVAVNGVPITTR T Y 15,82 13 2 F1:200808 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000186327 0,00012173 0,00012582 0,000186159 448 460 3,55E-04 4,34E-04 1,220457 0,558688033

B7ZC32|KIF28_HUMAN S ALGGNSR T Y 20,17 7 1 F1:200876 0,000124353 4,72134E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 0,00012582 4,65397E-05 319 325 2,46E-04 2,54E-04 1,030131379 0,942491296

B7ZC32|KIF28_HUMAN G GDGKAGPSVLA A Y 19,4 11 2 F2:200426 0,000198965 7,082E-05 0,000186327 0,000142018 2,097E-05 0,000209428 520 530 4,56E-04 3,72E-04 -1,224737153 0,706630284

B7ZC32|KIF28_HUMAN K TASGQAPKPSNT L Y 13,34 12 2 F1:208216 0,000248707 0,0003541 0,000372653 0,000223171 8,388E-05 0,000162889 862 873 9,75E-04 4,70E-04 -2,075713827 0,039316376

C9JL84|HHLA1_HUMAN L SRALKDSKK F Y 13,71 9 2 F2:214534 0,000149224 0,00014164 0,000111796 8,1153E-05 4,194E-05 2,32698E-05 89 97 4,03E-04 1,46E-04 -2,751108711 0,018646133

E7EW31|PROB1_HUMAN P HRVYTPLALGLG L Y 14,64 12 2 F1:218504 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 4,194E-05 6,98095E-05 927 938 1,34E-04 1,12E-04 -1,201079721 0,749437292

E7EW31|PROB1_HUMAN V LLPPSSPGPP H Y 17,97 10 2 F2:190688 0,000298448 0,000330493 0,000204959 0,000223171 0,00025164 0,000186159 917 926 8,34E-04 6,61E-04 -1,261633157 0,26632918

E7EW31|PROB1_HUMAN Y FVEAPRQPRLR V Y 14,63 11 2 F1:219257 9,94827E-05 0,000165247 0,000149061 6,08648E-05 8,388E-05 4,65397E-05 893 903 4,14E-04 1,91E-04 -2,163222669 0,043938597

E9PAV3|NACAM_HUMAN S ASVSAAPS P Y 15,06 8 1 F2:218542 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 8,388E-05 6,98095E-05 1788 1795 1,09E-04 2,15E-04 1,962098713 0,019691332

E9PAV3|NACAM_HUMAN P SHKGGP A Y 14,37 6 1 F2:200467 0,000124353 4,72134E-05 0,000111796 0,00012173 0,00025164 0,000162889 1377 1382 2,83E-04 5,36E-04 1,892479986 0,149141294

E9PAV3|NACAM_HUMAN K GPLSTVAPAPLLPVQK D Y 14,51 16 2 F2:239873 2,48707E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 0 4,65397E-05 1728 1743 4,35E-05 6,68E-05 1,536156206 0,647219819

E9PAV3|NACAM_HUMAN G TALPLGTAP E Y 16,64 9 2 F2:210833 6,21767E-05 1,18033E-05 3,72653E-05 5,07206E-05 1,0485E-05 1,16349E-05 89 97 1,11E-04 7,28E-05 -1,5272447 0,550682787

E9PAV3|NACAM_HUMAN L LTSPPSVAVAE S Y 15,63 11 2 F2:199130 0,000223836 0,000377707 0,001261431 0,000426053 0,000358587 0,000349047 158 168 1,86E-03 1,13E-03 -1,643286898 0,530797368

E9PAV3|NACAM_HUMAN Q KTAGP N N 15,62 5 1 F2:195430 0,000524771 0,00021246 0,000618604 0,000304324 0,0002097 0,000279238 291 295 1,36E-03 7,93E-04 -1,70919087 0,263517603

E9PAV3|NACAM_HUMAN A STPPAATPPSPKGSPA A Y 13,7 16 2 F2:193657 0,000273577 0,00028328 0,000223592 0,000182594 0,00010485 0,000162889 1033 1048 7,80E-04 4,50E-04 -1,733049419 0,022867016

E9PAV3|NACAM_HUMAN K GDPTLPAVTP P Y 18,05 10 2 F2:209785 9,94827E-05 0,000118033 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1463 1472 2,55E-04 1,06E-04 -2,408453145 0,173126416

O00178|GTPB1_HUMAN T SSVGNDILGFDSEGNV V Y 30,33 16 2 F1:231349 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 0 2,32698E-05 209 224 1,59E-04 1,04E-04 -1,523523692 0,545164787

O00187|MASP2_HUMAN L QGHLPLKSFTA V Y 15,9 11 2 F2:205369 0,000447672 0,00021246 0,000149061 0,00012173 8,388E-05 2,32698E-05 336 346 8,09E-04 2,29E-04 -3,535459155 0,157949553

O00237|RN103_HUMAN L ASWVRA D N 17,58 6 1 F1:195884 0,000248707 9,44267E-05 0,000149061 0,000182594 0,00014679 0,000162889 403 408 4,92E-04 4,92E-04 1,000159108 0,999597287

O00268|TAF4_HUMAN A GPAAP A N 14,5 5 1 F2:198529 7,4612E-05 0 3,72653E-05 0 0 0 74 78 1,12E-04 0,00E+00 #DIV/0! 0,225516069

O00268|TAF4_HUMAN R IMLTT P N 12,28 5 1 F1:194019 4,97413E-05 0,000118033 7,45306E-05 0,000223171 0,00018873 0,000162889 775 779 2,42E-04 5,75E-04 2,372169986 0,014445974

O00268|TAF4_HUMAN A SDVRAQLKFFE Q Y 20,41 11 2 F1:218945 2,48707E-05 7,082E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 4,194E-05 0,000162889 938 948 1,14E-04 2,66E-04 2,324053069 0,313621193

O00268|TAF4_HUMAN P DSAAFIQQS Q Y 16,26 9 2 F2:208762 7,4612E-05 0,000188853 5,5898E-05 0,000162306 6,291E-05 0,000209428 670 678 3,19E-04 4,35E-04 1,360971473 0,55632833

O00268|TAF4_HUMAN A PAPAPAAGGPAGV S Y 20,88 13 2 F2:181262 0,000480004 0,000479216 0,00038197 0,000509235 0,000612324 0,00060967 313 325 1,34E-03 1,73E-03 1,290816107 0,050672099

O00268|TAF4_HUMAN P APAAGGP A N 14,83 7 1 F2:214443 7,4612E-05 0,000118033 9,31633E-05 0,000101441 0,00014679 0,000116349 316 322 2,86E-04 3,65E-04 1,275609686 0,225699577

O00268|TAF4_HUMAN K NKLKEPGG G Y 18,09 8 2 F1:210525 1,24353E-05 1,18033E-05 9,31633E-06 1,01441E-05 2,097E-05 1,16349E-05 818 825 3,36E-05 4,27E-05 1,273998665 0,464664945

O00268|TAF4_HUMAN K GAAGAVT Q Y 15,98 7 1 F1:194384 6,21767E-05 7,082E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 7,3395E-05 9,30793E-05 403 409 2,08E-04 2,48E-04 1,193227301 0,132938813

O00268|TAF4_HUMAN A SGPASTAASMVI G Y 18,72 12 2 F2:221568 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000142018 4,194E-05 2,32698E-05 364 375 1,78E-04 2,07E-04 1,166012199 0,816887268

O00268|TAF4_HUMAN A APAEGAPGAAPE P Y 22,94 12 2 F1:202322 0,000323319 0,000188853 0,000204959 0,000162306 0,00031455 0,000372317 77 88 7,17E-04 8,49E-04 1,184124871 0,595871679

O00268|TAF4_HUMAN Q PVPVVKPAVLPG T Y 18,23 12 2 F1:225694 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 790 801 9,07E-05 1,06E-04 1,16611755 0,661820716

O00268|TAF4_HUMAN A TLARPP G Y 15,03 6 1 F1:213921 7,4612E-05 7,082E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 0,00010485 4,65397E-05 279 284 1,64E-04 1,92E-04 1,170063431 0,750951086

O00268|TAF4_HUMAN H VVSGS P N 22,03 5 1 F2:198007 7,4612E-05 0,00014164 3,72653E-05 0,000101441 6,291E-05 0,000116349 62 66 2,54E-04 2,81E-04 1,10722342 0,80942014

O00268|TAF4_HUMAN G TKALSAVSAQ A Y 29,03 10 2 F1:205224 7,4612E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 0,00010485 9,30793E-05 802 811 1,96E-04 2,18E-04 1,111336054 0,814639177

O00268|TAF4_HUMAN L GNHVVSGSPAGAAGAGP A Y 17,95 17 2 F2:189994 0,000174095 0,000188853 0,000167694 8,1153E-05 0,00016776 0,000325778 59 75 5,31E-04 5,75E-04 1,083009796 0,856803693

O00268|TAF4_HUMAN A GPGPGPGPGPGPGP G N 14,45 14 2 F2:213011 0,000273577 0,000188853 0,000447184 0,000284036 0,0002097 0,000467724 171 184 9,10E-04 9,61E-04 1,056995981 0,880610335

O00268|TAF4_HUMAN H HAAAPAVSLVNNGP A Y 19,76 14 3 F1:197412 0,000673995 0,000760135 0,001485023 0,001190921 0,000761211 0,001007584 209 222 2,92E-03 2,96E-03 1,013894976 0,965339959

O00268|TAF4_HUMAN F VGAAAPPAPAAP S Y 22,29 12 2 F1:197422 0,000276064 0,00021246 0,000204959 0,000223171 0,000274707 0,000209428 244 255 6,93E-04 7,07E-04 1,0199317 0,885711742

O00268|TAF4_HUMAN A AAAVAAGPEPAP A Y 14,37 12 2 F2:202788 0,000223836 0,00028328 0,000130429 0,000101441 0,00035649 0,000186159 143 154 6,38E-04 6,44E-04 1,010265837 0,981496434

O00268|TAF4_HUMAN V QTGTPQQTVPGAT T Y 22,16 13 3 F2:195895 7,4612E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 6,291E-05 9,30793E-05 568 580 1,96E-04 1,97E-04 1,001068383 0,997082438

O00268|TAF4_HUMAN H AAAPAVSLVNNGPAAL L Y 15,3 16 2 F2:216713 0,000298448 0,000262034 0,000167694 0,000162306 0,00025164 0,000302508 210 225 7,28E-04 7,16E-04 -1,016361732 0,948229524

O00268|TAF4_HUMAN L GTATAVQTGTP Q Y 17,96 11 2 F2:195740 0,000248707 0,00028328 0,000374516 0,000405765 0,00039843 6,98095E-05 562 572 9,07E-04 8,74E-04 -1,037183956 0,933235368

O00268|TAF4_HUMAN A HAQPQ T N 14,37 5 1 F2:191373 0,000360625 0,000188853 0,000195643 0,00017245 0,000199215 0,000325778 481 485 7,45E-04 6,97E-04 -1,068361769 0,839497288

O00268|TAF4_HUMAN P GSVVPGSSGVGTP R Y 30,64 13 2 F1:208511 0,000109431 9,9148E-05 0,0001826 0,00013796 0,000100656 0,000121003 1035 1047 3,91E-04 3,60E-04 -1,087759152 0,738598768

O00268|TAF4_HUMAN A ALAARAGPGPGPGPGPG P Y 15,07 17 2 F1:197312 0,000198965 0,000188853 7,45306E-05 0,000182594 0,00010485 0,000116349 165 181 4,62E-04 4,04E-04 -1,145014844 0,701592055

O00268|TAF4_HUMAN G HPAGPPTAAPAVPPPAAA Q Y 18,62 18 3 F1:238462 2,48707E-05 2,36067E-05 0 0 4,194E-05 0 286 303 4,85E-05 4,19E-05 -1,155874483 0,900708464

O00268|TAF4_HUMAN P AAPSPPAAPAPAAPAA A Y 30,83 16 2 F2:215024 0,000149224 0,000108591 0,000145335 5,88359E-05 0,00016776 0,000102387 253 268 4,03E-04 3,29E-04 -1,22544137 0,528228714

O00268|TAF4_HUMAN R KVDGPGPGSGAEGSGPG S Y 15,86 17 2 F2:210571 0,000174095 0,000188853 0,000204959 8,1153E-05 0,00018873 0,000186159 1019 1035 5,68E-04 4,56E-04 -1,24529744 0,404422182

O00268|TAF4_HUMAN G KTAATVTSAL Q Y 15,23 10 2 F2:215305 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 708 717 1,34E-04 1,06E-04 -1,268784292 0,265404256

O00268|TAF4_HUMAN Q RTAGKTAATVTSALQPP V Y 15,97 17 3 F1:231736 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 704 720 1,11E-04 8,78E-05 -1,259863136 0,544218234

O00268|TAF4_HUMAN P AGLPTAAPAVPPPAAAQ N Y 30,8 17 2 F2:227316 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 0 288 304 1,09E-04 8,32E-05 -1,31432314 0,692856856

O00268|TAF4_HUMAN P TAAPAVPPPA A Y 20,4 10 2 F2:210407 0,000149224 2,36067E-05 0,000111796 4,05765E-05 0,00010485 6,98095E-05 292 301 2,85E-04 2,15E-04 -1,322393813 0,617850479

O00268|TAF4_HUMAN V RAAAAGALGNHVVSGS P Y 30,58 16 2 F1:209464 0,000198965 0,00028328 0,000242225 0,000142018 0,0002097 0,000186159 51 66 7,24E-04 5,38E-04 -1,346908319 0,121580514

O00268|TAF4_HUMAN A AVPPPAPGTPT G Y 21,73 11 2 F2:204490 0,000161659 0,000153443 0,000139745 0,000142018 0,00010485 6,98095E-05 388 398 4,55E-04 3,17E-04 -1,43631335 0,148704522

O00268|TAF4_HUMAN P APAPAAGGPAGVSG Q Y 26,69 14 2 F1:202415 0,000273577 0,000153443 0,000260857 0,000142018 0,00018873 0,000151254 314 327 6,88E-04 4,82E-04 -1,427128198 0,206059617

O00268|TAF4_HUMAN A GRARPGGGGP Q Y 28,82 10 2 F1:208975 1,24353E-05 3,541E-05 1,86327E-05 1,01441E-05 1,0485E-05 2,32698E-05 93 102 6,65E-05 4,39E-05 -1,514341622 0,414894928

O00268|TAF4_HUMAN A PAAAPPPPPPAPATLAR P Y 19,38 17 2 F2:221524 9,94827E-05 0,000165247 3,72653E-05 6,08648E-05 0,00010485 2,32698E-05 266 282 3,02E-04 1,89E-04 -1,597986503 0,446482239

O00268|TAF4_HUMAN P FVGAAAP P Y 18,6 7 1 F2:195571 0,000198965 9,44267E-05 0,000111796 4,05765E-05 0,00016776 4,65397E-05 243 249 4,05E-04 2,55E-04 -1,589745323 0,397419932

O00268|TAF4_HUMAN A AAAGALGNHVVSGSP A Y 32,1 15 2 F1:187125 0,000236271 0,000195935 0,000191916 0,000115643 0,000140499 0,000127984 53 67 6,24E-04 3,84E-04 -1,624787528 0,015522306

O00268|TAF4_HUMAN G HPAGPPTAAPAVPPPAAAQNGGSAGAAP A Y 15,32 28 3 F1:189048 0,000129327 0,000120394 6,3351E-05 3,449E-05 9,01709E-05 6,74825E-05 286 313 3,13E-04 1,92E-04 -1,6293687 0,203287635

O00268|TAF4_HUMAN R DANLTALAAIG P Y 19,85 11 2 F1:195748 0,000223836 0,000259673 0,000223592 8,1153E-05 0,00016776 0,000116349 1003 1013 7,07E-04 3,65E-04 -1,935874152 0,028842882

O00268|TAF4_HUMAN A RPGGGGP Q N 14,47 7 1 F1:201796 0,000149224 0,00028328 0,000186327 8,1153E-05 6,291E-05 0,000139619 96 102 6,19E-04 2,84E-04 -2,181424339 0,088731191

O00268|TAF4_HUMAN A SLGTATAVQTGTP Q Y 20,08 13 2 F1:192183 0,000124353 7,082E-05 0,000111796 0 8,388E-05 4,65397E-05 560 572 3,07E-04 1,30E-04 -2,353705476 0,12405956

O00358|FOXE1_HUMAN E TAAGAGV P N 13,27 7 1 F1:194295 0,000223836 0,000165247 0,000167694 8,1153E-05 4,194E-05 0,000116349 25 31 5,57E-04 2,39E-04 -2,325307933 0,021776363

O00391|QSOX1_HUMAN R GAVLGSR S Y 14,39 7 1 F1:226319 0 0 1,86327E-05 6,08648E-05 0 4,65397E-05 52 58 1,86E-05 1,07E-04 5,764309649 0,243878052

O00391|QSOX1_HUMAN K EGAVL A N 20,17 5 1 F2:213628 4,97413E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 6,291E-05 0,000139619 380 384 2,19E-04 2,63E-04 1,204368035 0,643160525

O00391|QSOX1_HUMAN L QTNEQEQPLGQWH L Y 46,51 13 2 F2:203553 0,000278552 0,000335215 0,000286943 0,000231286 0,000243252 0,000404895 629 641 9,01E-04 8,79E-04 -1,02419318 0,913233278

O00391|QSOX1_HUMAN V FPVAGA D N 15,74 6 1 F2:220547 9,94827E-05 4,72134E-05 0,000130429 4,05765E-05 6,291E-05 2,32698E-05 136 141 2,77E-04 1,27E-04 -2,186279155 0,163648918

O00429|DNM1L_HUMAN E TKNVASGGGGVGDGVQEPT T Y 24,86 19 2 F1:195951 2,48707E-05 7,082E-05 1,86327E-05 0 4,194E-05 2,32698E-05 567 585 1,14E-04 6,52E-05 -1,753162083 0,471764426

O00443|P3C2A_HUMAN L SAESLRENF F Y 16,67 9 2 F1:218527 0,000149224 0,000188853 0,000130429 0,000101441 0,00010485 0,000139619 1648 1656 4,69E-04 3,46E-04 -1,354415296 0,132654798

O00444|PLK4_HUMAN S GHATISTAIT A Y 14,21 10 2 F1:219703 3,7306E-05 2,36067E-05 0,00010248 0,000131874 6,291E-05 3,49047E-05 286 295 1,63E-04 2,30E-04 1,405747661 0,590187394

O00468|AGRIN_HUMAN Q KTDGKGDFV S Y 23,31 9 2 F1:217161 0,000149224 0,000118033 0,000149061 0,000632994 8,388E-05 0,000139619 1683 1691 4,16E-04 8,56E-04 2,057300117 0,489061211

O00468|AGRIN_HUMAN T FAPLPP V Y 14,84 6 1 F2:212716 2,48707E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0,000186159 755 760 1,65E-04 2,48E-04 1,503121871 0,658590784

O00468|AGRIN_HUMAN T GATSGAIAAGATARATTASRLP S Y 18,17 22 4 F1:197761 0,000323319 0,00028328 0,000260857 0,000202883 0,00039843 0,000372317 1259 1280 8,67E-04 9,74E-04 1,122396405 0,628165735

O00505|IMA4_HUMAN S FISPSIPIT F Y 16,83 9 2 F2:219057 4,97413E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00012582 4,65397E-05 207 215 1,29E-04 2,54E-04 1,961473498 0,205287857

O00505|IMA4_HUMAN I PPFCNLLSVK D Y 14,61 10 2 F2:217138 0,000124353 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 9,30793E-05 414 423 1,67E-04 1,34E-04 -1,240105109 0,812248746

O00750|P3C2B_HUMAN S HGGKELCSPLQT R Y 17,77 12 2 F1:230064 0 0 1,86327E-05 4,05765E-05 0 2,32698E-05 660 671 1,86E-05 6,38E-05 3,426582046 0,338493384

O00750|P3C2B_HUMAN N RKNATPGKNR R Y 14,32 10 2 F2:210625 0,000124353 0,000129837 0,000195643 0,000111585 9,43649E-05 9,30793E-05 296 305 4,50E-04 2,99E-04 -1,504308965 0,152293313

O00762|UBE2C_HUMAN P AATSVAAA R Y 20,99 8 1 F1:219970 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 0 0,000116349 9 16 1,40E-04 1,57E-04 1,117242373 0,893989087

O14513|NCKP5_HUMAN A SSGKVSSQK Q Y 18,24 9 2 F2:201537 4,97413E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1813 1821 1,81E-04 1,08E-04 -1,678599451 0,29526366

O14617|AP3D1_HUMAN S KFTFKRIG Y Y 22,41 8 2 F2:228196 2,48707E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 0,00010485 6,98095E-05 87 94 1,94E-04 2,56E-04 1,319790896 0,438528968

O14686|KMT2D_HUMAN E KFELESG A Y 19,83 7 2 F2:227048 0 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 3212 3218 0,00E+00 6,45E-05 #DIV/0! 0,001753813

O14686|KMT2D_HUMAN A PSPASPPTEPL V Y 11,48 11 2 F2:202666 0 4,72134E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 0,00014679 9,30793E-05 4923 4933 8,45E-05 3,21E-04 3,800039109 0,038609756

O14686|KMT2D_HUMAN G PTLEPP P N 18,41 6 1 F2:217983 0 0 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 4349 4354 3,73E-05 8,48E-05 2,276012257 0,337944454

O14686|KMT2D_HUMAN L EVKKEELGA S Y 27,79 9 2 F2:207736 0,001912555 0,002320536 3,99E-03 2,69E-03 1,29E-02 2,88E-03 2286 2294 8,22E-03 1,85E-02 2,252163818 0,417956256

O14686|KMT2D_HUMAN S EPRLASVLPEV K Y 14,84 11 2 F2:197863 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 6,291E-05 0,000116349 3108 3118 9,20E-05 2,00E-04 2,169448702 0,326228259

O14686|KMT2D_HUMAN L LTKNN L N 15,65 5 1 F1:213297 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 4611 4615 8,57E-05 1,73E-04 2,021116976 0,061265032

O14686|KMT2D_HUMAN P FGLAPAYPLE P Y 17,84 10 2 F1:223792 2,48707E-05 3,541E-05 3,72653E-05 3,04324E-05 9,43649E-05 6,98095E-05 2177 2186 9,75E-05 1,95E-04 1,995025985 0,221037087

O14686|KMT2D_HUMAN T PGSLASELKGS P Y 16,7 11 2 F1:193170 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000186327 0,000142018 0,00023067 0,000349047 1141 1151 3,80E-04 7,22E-04 1,898124078 0,189869809

O14686|KMT2D_HUMAN S VMLTVSAAAAKNLN G Y 32,18 14 2 F2:227439 0,000223836 0,000259673 0,00027949 0,000507206 0,00046134 0,000397914 4784 4797 7,63E-04 1,37E-03 1,790906034 0,011115968

O14686|KMT2D_HUMAN E PPPGR V N 10,51 5 1 F2:226402 9,94827E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 0,000162306 0,00016776 0,000116349 4353 4357 2,50E-04 4,46E-04 1,787037314 0,038635498

O14686|KMT2D_HUMAN H TKGPTLPTGL E Y 21,71 10 2 F1:217815 7,4612E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 0,000101441 8,388E-05 0,000162889 2952 2961 2,15E-04 3,48E-04 1,619666914 0,199924587

O14686|KMT2D_HUMAN L VASELPL L Y 15,46 7 2 F1:196294 5,22284E-05 6,13774E-05 4,47184E-05 6,89801E-05 5,6619E-05 0,000125657 3241 3247 1,58E-04 2,51E-04 1,586972754 0,280164775

O14686|KMT2D_HUMAN C PAPSPAPALDDFS G Y 17,32 13 2 F2:228027 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 6,291E-05 2,32698E-05 1104 1116 1,16E-04 1,67E-04 1,447674048 0,44342485

O14686|KMT2D_HUMAN R AGTEPKKG E Y 15,64 8 1 F1:231351 0 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 4826 4833 6,09E-05 8,48E-05 1,393355458 0,566887382

O14686|KMT2D_HUMAN Q LGGFPGPQTGPLQE L Y 18,09 14 2 F2:197562 0,000174095 7,082E-05 0,000149061 0,000182594 0,0002097 0,000139619 4263 4276 3,94E-04 5,32E-04 1,350115569 0,293877571

O14686|KMT2D_HUMAN F RINNEHVIDATLTG G Y 14,54 14 3 F2:202659 0,000298448 0,000330493 0,000316755 0,000284036 0,000568287 0,000418857 5454 5467 9,46E-04 1,27E-03 1,344172092 0,31676278

O14686|KMT2D_HUMAN V LSSGSPRLQET P Y 19,67 11 2 F2:196529 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000169557 0,000202883 0,00010485 6,98095E-05 44 54 2,91E-04 3,78E-04 1,295691674 0,62564448

O14686|KMT2D_HUMAN A LPGQPGGPFLNTALAQQ Q Y 14,04 17 3 F1:217567 2,23836E-05 8,02627E-05 3,91286E-05 8,1153E-05 6,7104E-05 3,25778E-05 3664 3680 1,42E-04 1,81E-04 1,275506173 0,593914596

O14686|KMT2D_HUMAN A GHLLLQK L N 15,12 7 2 F1:200140 0 0 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 4459 4465 1,86E-05 2,33E-05 1,248873158 0,884259633

O14686|KMT2D_HUMAN Y VVKPVAPVA P Y 15,6 9 2 F2:215339 0 0 3,72653E-05 0 0 4,65397E-05 1560 1568 3,73E-05 4,65E-05 1,248873158 0,884259633

O14686|KMT2D_HUMAN C QGQPKGGHVTS M Y 15,91 11 2 F2:206324 0,000726224 0,00049574 0,000599972 0,000736464 0,000654264 0,000842368 393 403 1,82E-03 2,23E-03 1,225671902 0,189244568

O14686|KMT2D_HUMAN S LGAGGFPAALPAGPAGEL H Y 16,07 18 2 F2:217760 6,21767E-05 7,082E-05 9,31633E-05 0,000111585 5,2425E-05 0,000104714 2489 2506 2,26E-04 2,69E-04 1,188205683 0,545973465

O14686|KMT2D_HUMAN L NQSRTLLSPQ Q Y 21,3 10 2 F1:195723 0,000323319 0,000118033 7,45306E-05 0,000263747 0,00014679 0,000139619 3979 3988 5,16E-04 5,50E-04 1,066436519 0,903364478

O14686|KMT2D_HUMAN D ASASFPGSEPLLGSP D Y 23,6 15 2 F1:197468 0,000497413 7,082E-05 0,00027949 0,000142018 0,00029358 0,000467724 1216 1230 8,48E-04 9,03E-04 1,065584851 0,910964024

O14686|KMT2D_HUMAN H VIDATLRGGPAR Y Y 23,14 12 2 F2:197258 0,000480004 0,000396592 0,000305576 0,000444313 0,000421497 0,000376971 5460 5471 1,18E-03 1,24E-03 1,051269232 0,73717959

O14686|KMT2D_HUMAN R KTDRP A Y 15,31 5 1 F2:193879 0,000400418 0,000309247 0,000335388 0,000348958 0,000402624 0,00034672 2096 2100 1,05E-03 1,10E-03 1,050953448 0,619785122

O14686|KMT2D_HUMAN Q KGLGPGG T Y 17,93 7 1 F2:210902 0,000124353 0,00010623 6,70776E-05 9,53548E-05 0,000121626 8,37714E-05 2886 2892 2,98E-04 3,01E-04 1,010384763 0,96225419

O14686|KMT2D_HUMAN P HTKGP T Y 16,01 5 1 F2:214409 0,000248707 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 0,00016776 0,000116349 2951 2955 3,52E-04 3,45E-04 -1,01983988 0,977022646

O14686|KMT2D_HUMAN R ASIPVFPDTKPYGALGLEV P Y 15,06 19 3 F2:224548 0,001158973 0,001118956 0,001524152 0,001130056 0,000973007 0,001479961 4747 4765 3,80E-03 3,58E-03 -1,061137439 0,730935709

O14686|KMT2D_HUMAN P FGLAP A N 14,1 5 1 F1:192399 0,000174095 0,00021246 0,000167694 0,000142018 0,00018873 0,000186159 2177 2181 5,54E-04 5,17E-04 -1,072242127 0,578846993

O14686|KMT2D_HUMAN S SLPPTPPPAVQ Q Y 16,68 11 2 F2:218908 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000111796 8,1153E-05 6,291E-05 9,30793E-05 4625 4635 2,56E-04 2,37E-04 -1,079368819 0,780084075

O14686|KMT2D_HUMAN G FFPGNLALR S Y 15,55 9 2 F2:202847 4,97413E-05 0,000306887 0,000318618 0,000101441 0,00014679 0,000372317 3699 3707 6,75E-04 6,21E-04 -1,088144845 0,887809726

O14686|KMT2D_HUMAN E VSVMLTVSAAAAK N Y 15,96 13 2 F1:196158 0,000223836 0,0003541 0,000130429 0,000223171 0,00016776 0,000232698 4782 4794 7,08E-04 6,24E-04 -1,135875319 0,712097497

O14686|KMT2D_HUMAN K SQLDILSLLKQE S Y 29,84 12 2 F1:213272 0,000174095 9,44267E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 0,00010485 0,000116349 4871 4882 3,43E-04 3,02E-04 -1,134611067 0,70703369

O14686|KMT2D_HUMAN G VGIMP T N 17,25 5 1 F2:195036 0,000248707 0,000285641 0,000242225 0,000304324 0,00023067 0,000139619 4188 4192 7,77E-04 6,75E-04 -1,151137695 0,554676088

O14686|KMT2D_HUMAN G MALPGQPGGP F Y 24,37 10 2 F2:192328 0,000124353 0,000165247 5,5898E-05 0,000101441 0,00012582 6,98095E-05 3662 3671 3,45E-04 2,97E-04 -1,163016336 0,682813837

O14686|KMT2D_HUMAN Q ALGSPLAGISTRLPGPGEPVPGP A Y 22,71 23 3 F1:201743 0,000174095 0,000188853 9,31633E-05 0,00012173 0,00010485 0,000162889 2849 2871 4,56E-04 3,89E-04 -1,171113113 0,561426795

O14686|KMT2D_HUMAN Q LSLGLAGARQPGLP Q Y 33,79 14 2 F2:207460 0,000198965 0,00038951 0,000316755 0,000202883 0,00031455 0,000244333 3313 3326 9,05E-04 7,62E-04 -1,188332432 0,507875869

O14686|KMT2D_HUMAN A LGSPLAGI S Y 18,62 8 2 F1:194589 2,23836E-05 3,30493E-05 3,35388E-05 3,04324E-05 1,2582E-05 2,79238E-05 2850 2857 8,90E-05 7,09E-05 -1,254215289 0,425515451

O14686|KMT2D_HUMAN A PPALSPLGEL E Y 15,43 10 2 F2:221012 2,48707E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 6,08648E-05 2,097E-05 4,65397E-05 948 957 1,65E-04 1,28E-04 -1,28722945 0,631353638

O14686|KMT2D_HUMAN A TGGPPAHLLT P Y 20,9 10 2 F1:202435 0,000149224 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 3188 3197 2,34E-04 1,73E-04 -1,348575587 0,634298163

O14686|KMT2D_HUMAN D SPTSPPPEDSPASPP P Y 14 15 2 F1:189612 9,94827E-05 8,26234E-05 6,52143E-05 6,08648E-05 3,1455E-05 8,14444E-05 696 710 2,47E-04 1,74E-04 -1,423310625 0,243969902

O14686|KMT2D_HUMAN C PAPSPAPALD D Y 15,26 10 2 F1:195496 9,94827E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 1104 1113 1,60E-04 1,11E-04 -1,443755824 0,598920019

O14686|KMT2D_HUMAN T RLPGPGEPVPGPAGP A Y 15,96 15 3 F2:194717 0,000273577 0,00042492 0,000204959 0,000182594 0,0002097 0,000209428 2860 2874 9,03E-04 6,02E-04 -1,501450579 0,260473434

O14686|KMT2D_HUMAN E SGALTLPGGPAASG D Y 14,78 14 2 F1:213391 2,48707E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 3217 3230 1,65E-04 1,06E-04 -1,562086024 0,431378763

O14686|KMT2D_HUMAN L RGAFGSGALPTG P Y 16,56 12 2 F1:193080 0,001333068 0,001189776 0,000562706 0,00088051 0,000717174 0,000325778 4592 4603 3,09E-03 1,92E-03 -1,604165635 0,257961535

O14686|KMT2D_HUMAN Q LSAPP P N 10,31 5 1 F2:192362 0,000111918 0,000153443 0,000149061 7,10089E-05 7,3395E-05 0,000104714 4906 4910 4,14E-04 2,49E-04 -1,663559264 0,033732237

O14686|KMT2D_HUMAN M AQGSIGVAPGMN R Y 16,38 12 2 F1:218965 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 4,194E-05 2,32698E-05 3440 3451 1,09E-04 6,52E-05 -1,676884993 0,361722645

O14686|KMT2D_HUMAN N NVYLARSR I N 14,39 8 2 F1:230211 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 0 2,32698E-05 5398 5405 1,59E-04 8,41E-05 -1,8909069 0,310251122

O14686|KMT2D_HUMAN G QLLPGHGLQP P Y 26,04 10 2 F2:214898 4,97413E-05 8,4984E-05 0,000167694 5,88359E-05 6,7104E-05 2,79238E-05 3634 3643 3,02E-04 1,54E-04 -1,965501458 0,290402048

O14686|KMT2D_HUMAN S EVKSLDLLAAL P Y 10,99 11 2 F1:218106 7,4612E-05 7,082E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 4670 4680 2,20E-04 1,09E-04 -2,022312687 0,04169582

O14686|KMT2D_HUMAN V SVMLTVSAAAAK N Y 14,99 12 2 F1:201141 0,000124353 0,00014164 0,000186327 6,08648E-05 0,00010485 4,65397E-05 4783 4794 4,52E-04 2,12E-04 -2,131028119 0,034909393

O14686|KMT2D_HUMAN L TEPAITANF S Y 15,34 9 2 F1:197570 0,000300935 0,000188853 0,000167694 0,000101441 0,00014679 4,65397E-05 4565 4573 6,57E-04 2,95E-04 -2,230486768 0,082281102

O14686|KMT2D_HUMAN R PPSVLPPLAP D Y 15,67 10 2 F2:207276 0,000400418 0,0003541 2,05E-03 0,000202883 0,000423594 0,000374644 2612 2621 2,80E-03 1,00E-03 -2,800971956 0,393900633

O14715|RGPD8_HUMAN D VQENRELLESF D Y 16,07 11 2 F2:217759 0,00018653 0,000401313 0,000167694 0,000162306 7,3395E-05 0,000395587 252 262 7,56E-04 6,31E-04 -1,19681878 0,751967519

O14715|RGPD8_HUMAN V QENRELLESF D Y 17 10 2 F2:208864 0,000136789 0,000153443 0,00010248 7,10089E-05 0,00010485 0,000139619 253 262 3,93E-04 3,15E-04 -1,244815657 0,362644389

O14791|APOL1_HUMAN P RVTEAISAESGEQVE R Y 50,78 15 2 F1:198581 2,48707E-05 9,44267E-05 0,000130429 0,000101441 0,00018873 0,000116349 305 319 2,50E-04 4,07E-04 1,627865421 0,273297963

O14791|APOL1_HUMAN P QTTEPISAESGEQVE R Y 30,69 15 2 F2:199274 0,00045762 0,00017705 0,000316755 0,000610676 0,000318744 0,000544514 305 319 9,51E-04 1,47E-03 1,549184947 0,220415101

O14791|APOL1_HUMAN T EGGSLVLLE P Y 17,07 9 2 F2:209753 0,000124353 0,000165247 0,000167694 0,000202883 0,00018873 0,000302508 201 209 4,57E-04 6,94E-04 1,517886046 0,146247985

O14791|APOL1_HUMAN P QTTEPISAESGEQVER V Y 47,33 16 2 F2:193312 0,000940111 0,00028328 0,000439731 0,00072632 0,000429885 0,00093312 305 320 1,66E-03 2,09E-03 1,256266276 0,597229786

O14802|RPC1_HUMAN G ALCAQSIGEPGTQM T Y 16,74 14 2 F2:213150 0,000211401 0,00021246 0,000251541 0,000233315 0,00018873 0,000162889 1035 1048 6,75E-04 5,85E-04 -1,154663826 0,295541149

O14802|RPC1_HUMAN D KGTLGSGSKNNIFY I Y 16,08 14 3 F1:205603 0,000124353 7,082E-05 0,000149061 0,00012173 8,388E-05 4,65397E-05 652 665 3,44E-04 2,52E-04 -1,365202628 0,387807171

O14802|RPC1_HUMAN L MGTKANLV T Y 17,54 8 2 F2:202684 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 2,097E-05 0 523 530 1,09E-04 2,10E-05 -5,214564046 0,036711588

O14813|PHX2A_HUMAN P PPPAPGLASPRLS P Y 15,81 13 2 F2:200311 0,000124353 4,72134E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 8,388E-05 0,000116349 194 206 1,90E-04 2,61E-04 1,37273779 0,552978098

O14842|FFAR1_HUMAN A LARSGLTH R Y 18,35 8 2 F1:201473 2,98448E-05 1,4164E-05 1,86327E-05 1,82594E-05 1,8873E-05 1,39619E-05 209 216 6,26E-05 5,11E-05 -1,225996874 0,502436916

O15018|PDZD2_HUMAN G TMNRGDFLLSVNG A Y 15,01 13 2 F1:234501 9,94827E-05 0 1,86327E-05 0,00012173 6,291E-05 6,98095E-05 2664 2676 1,18E-04 2,54E-04 2,154241465 0,285665025

O15018|PDZD2_HUMAN S TSEEGSLPPSTSTH K Y 19,56 14 2 F2:202552 4,97413E-05 0,000165247 0,000111796 0,000182594 0,00029358 0,000162889 897 910 3,27E-04 6,39E-04 1,955612483 0,121730889

O15018|PDZD2_HUMAN L KTSAGLGLSLDGGKS S Y 15,64 15 2 F2:226098 6,21767E-05 0,000165247 9,31633E-05 0,000152162 0,000220185 0,000151254 2755 2769 3,21E-04 5,24E-04 1,633257604 0,156247059

O15018|PDZD2_HUMAN Q EGTMNRGDFLLS V Y 21,11 12 2 F1:219933 0,000174095 0,000689315 9,31633E-05 0,00046663 0,0004194 0,000658536 2662 2673 9,57E-04 1,54E-03 1,614686956 0,410301236

O15018|PDZD2_HUMAN Q EGTMNRGDFLLSVNG A Y 40,12 15 2 F1:226700 0,000149224 7,082E-05 7,45306E-05 0,000243459 0,00014679 6,98095E-05 2662 2676 2,95E-04 4,60E-04 1,56177182 0,400531519

O15018|PDZD2_HUMAN L KTSAGLGLSLDGGKSSVT G Y 22,53 18 2 F1:214200 0,000124353 0,000118033 0,000149061 0,000192738 0,00016776 0,000174524 2755 2772 3,91E-04 5,35E-04 1,36677674 0,018328235

O15018|PDZD2_HUMAN Q EGTMNRGDF L Y 21,06 9 2 F2:202482 0,000124353 0,00028328 0,000186327 0,00012173 0,0002097 0,000302508 2662 2670 5,94E-04 6,34E-04 1,067306089 0,857888238

O15018|PDZD2_HUMAN G TMNRGDFL L Y 19,25 8 2 F2:214620 4,30E-03 4,22E-03 3,08E-03 3,91E-03 3,81E-03 4,39E-03 2664 2671 1,16E-02 1,21E-02 1,044789623 0,716520052

O15018|PDZD2_HUMAN I FVKTIFPN G Y 24,04 8 2 F2:224601 0,000174095 0,000118033 0,000149061 0,000142018 0,00010485 0,000209428 615 622 4,41E-04 4,56E-04 1,034241142 0,89351186

O15018|PDZD2_HUMAN Q EGTMNRGDFL L Y 22,92 10 2 F1:222558 0,000425288 0,000335215 0,00046209 0,000292151 0,000371169 0,00039326 2662 2671 1,22E-03 1,06E-03 -1,157123471 0,320850258

O15018|PDZD2_HUMAN E GTMNRGDFLLSVNG A Y 19,09 14 2 F1:234446 0,000223836 0,000165247 0,000223592 0,000182594 0,00016776 0,000116349 2663 2676 6,13E-04 4,67E-04 -1,312771175 0,157046002

O15018|PDZD2_HUMAN G ASLAGLAHGNVL K Y 12,13 12 2 F1:200206 0,000472543 0,00038951 0,000419235 0,000304324 0,000220185 0,000186159 2677 2688 1,28E-03 7,11E-04 -1,802936063 0,014578015

O15018|PDZD2_HUMAN L RGAGP G N 14,52 5 1 F2:201631 0,000149224 0,000165247 0,000167694 4,05765E-05 0,00010485 9,30793E-05 1324 1328 4,82E-04 2,39E-04 -2,021606052 0,04507518

O15021|MAST4_HUMAN L HGLAPKLGG Q Y 14,9 9 2 F2:196483 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0,000186159 1355 1363 1,34E-04 2,69E-04 2,001751549 0,451580868

O15021|MAST4_HUMAN S KTELPSPESA Q Y 14,86 10 2 F1:201979 0,000174095 0,000188853 0,000242225 0,000243459 0,00031455 0,000302508 1820 1829 6,05E-04 8,61E-04 1,421935713 0,04800695

O15021|MAST4_HUMAN L RRGSLGGALT G Y 15,54 10 2 F2:196553 0,000323319 0,000807348 0,000428551 0,000547783 0,000935261 0,00060967 163 172 1,56E-03 2,09E-03 1,342155871 0,403906018

O15021|MAST4_HUMAN N KASDGIGQGEGGP S Y 17,03 13 2 F2:222555 0,000778452 0,000809709 0,000737853 0,000549812 0,000513765 0,000670171 2262 2274 2,33E-03 1,73E-03 -1,341610779 0,036792856

O15027|SC16A_HUMAN A HGTLV P N 14,71 5 1 F2:197510 0,000124353 9,44267E-05 0,000223592 0,000162306 0,00023067 0,000418857 793 797 4,42E-04 8,12E-04 1,835181392 0,248684701

O15027|SC16A_HUMAN H HPLGAGAGSGCAPLEADS G Y 32,3 18 2 F2:200063 7,4612E-05 0,000188853 4,65817E-05 0,000101441 0,00010485 0,000104714 171 188 3,10E-04 3,11E-04 1,003091084 0,9948094

O15027|SC16A_HUMAN A PLAPLPIPSNLF V Y 14,03 12 2 F1:218075 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0 6,291E-05 4,65397E-05 2039 2050 1,28E-04 1,09E-04 -1,169323395 0,788247308

O15027|SC16A_HUMAN A QSPASLVLVDAGQ Q Y 21,88 13 2 F1:195691 0,000149224 0,00021246 0,000130429 0,00012173 0,00018873 9,30793E-05 920 932 4,92E-04 4,04E-04 -1,219493158 0,477682627

O15027|SC16A_HUMAN S AASLP G N 14,62 5 1 F1:212791 3,7306E-05 0,00010623 6,52143E-05 5,07206E-05 3,1455E-05 2,32698E-05 2091 2095 2,09E-04 1,05E-04 -1,979700009 0,221225747

O15031|PLXB2_HUMAN S KSFLI N N 10,26 5 1 F2:204738 7,2125E-05 5,90167E-05 4,28551E-05 2,63747E-05 1,8873E-05 6,98095E-06 1326 1330 1,74E-04 5,22E-05 -3,33144147 0,021258818

O15047|SET1A_HUMAN S GGTTGIEAFAFGSGLR G Y 18,66 16 2 F2:196447 0,000198965 0,000259673 0,000204959 0,000223171 0,00027261 0,000349047 870 885 6,64E-04 8,45E-04 1,273102099 0,239637945

O15054|KDM6B_HUMAN S AWLPGGRCSASIGQPP L Y 17,7 16 2 F1:194654 0,000116892 0,00014164 0,000111796 0,000152162 0,00010485 0,000118676 40 55 3,70E-04 3,76E-04 1,014473142 0,92119019

O15056|SYNJ2_HUMAN I FAVGFEEMVELSAGNIV N Y 18,67 17 2 F2:210117 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,00012173 0,00014679 0,000139619 581 597 1,71E-04 4,08E-04 2,380019372 0,002551695

O15068|MCF2L_HUMAN E HVRKVFQK Q Y 19,41 8 2 F2:235728 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 2,097E-05 4,65397E-05 532 539 9,20E-05 1,49E-04 1,61623798 0,410613739

O15078|CE290_HUMAN E KTIGLMKKV V Y 19,25 9 2 F2:203146 0,001599184 0,00120158 0,001332235 0,000663426 0,000784278 0,000905196 2132 2140 4,13E-03 2,35E-03 -1,756555507 0,01877638

O15090|ZN536_HUMAN S FVLSSLKKEKD M Y 15,19 11 2 F1:212400 6,21767E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 3,49047E-05 925 935 1,65E-04 1,38E-04 -1,20026599 0,373726673

O15321|TM9S1_HUMAN F AILLSVGACISIALTYF Q Y 17,33 17 2 F2:236309 2,48707E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 506 522 4,35E-05 6,45E-05 1,483290321 0,447607138

O15354|GPR37_HUMAN S KTANGL A Y 14,36 6 1 F2:203707 7,4612E-05 0,000108591 0,000122976 0,000127816 0,000184536 0,000134965 199 204 3,06E-04 4,47E-04 1,460968786 0,112182879

O15357|SHIP2_HUMAN D EAGAKSKAPSVS R Y 14,54 12 2 F2:200211 0,000400418 0,000188853 0,000335388 0,000426053 0,0002097 0,000349047 895 906 9,25E-04 9,85E-04 1,065041884 0,832849256

O15438|MRP3_HUMAN L TQASVSLKR I Y 15,73 9 2 F1:198504 0,000174095 0,000259673 0,000260857 0,000223171 0,00025164 0,000232698 593 601 6,95E-04 7,08E-04 1,018547522 0,897310377

O43196|MSH5_HUMAN S GFPSPAPVPGPRE A Y 14,56 13 2 F1:218167 4,97413E-05 7,082E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 0,00012582 2,32698E-05 23 35 1,39E-04 1,69E-04 1,216848244 0,809163811

O43246|CTR4_HUMAN G PAVLLSFGVAAV A Y 16,15 12 2 F2:226992 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 69 80 6,71E-05 1,09E-04 1,620740239 0,224368609

O43246|CTR4_HUMAN V IAASSE E N 15,21 6 1 F2:212492 0,000223836 7,082E-05 0,000260857 0,000284036 8,388E-05 0,000209428 254 259 5,56E-04 5,77E-04 1,039298191 0,933893545

O43246|CTR4_HUMAN A VAKEVAGPAVL L Y 20,71 11 2 F2:217844 0,000273577 0,000259673 0,00017701 0,00012173 0,00025164 0,000116349 62 72 7,10E-04 4,90E-04 -1,450345552 0,25037494

O43306|ADCY6_HUMAN T TTAGGTAEVAPDAV P Y 14,08 14 2 F2:192551 0,00018653 0,000118033 9,31633E-05 0,00017245 5,2425E-05 8,14444E-05 98 111 3,98E-04 3,06E-04 -1,298404649 0,543452652

O43365|HXA3_HUMAN Y GGAGPLGSGH H Y 16,25 10 1 F2:215139 0,000174095 9,44267E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00014679 9,30793E-05 399 408 3,24E-04 3,21E-04 -1,010582238 0,979206349

O43424|GRID2_HUMAN P RSGCGLTRSN R Y 17,3 10 2 F1:214903 0,000174095 0,000236067 0,000130429 0,00012173 0,0002097 0,000255968 128 137 5,41E-04 5,87E-04 1,086585859 0,771006775

O43491|E41L2_HUMAN P EEEKGSQPPPAAES Q Y 18,65 14 2 F2:202305 0,000452646 0,000519347 0,00045091 0,000387506 0,00046134 0,000423511 42 55 1,42E-03 1,27E-03 -1,118321545 0,18118482

O43497|CAC1G_HUMAN Y CARAGAGEVEL A Y 14,97 11 2 F2:204451 0,000323319 0,000259673 0,000335388 0,000202883 0,00029358 0,000197794 670 680 9,18E-04 6,94E-04 -1,322826369 0,133137235

O43497|CAC1G_HUMAN V AFGFRRF F N 14,6 7 2 F1:214000 4,97413E-05 0,00014164 0 0 2,097E-05 2,32698E-05 1664 1670 1,91E-04 4,42E-05 -4,325998727 0,358393537

O43566|RGS14_HUMAN D GTASLALAR P Y 30,99 9 2 F1:208172 2,48707E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 311 319 1,94E-04 6,22E-05 -3,114792316 0,158114845

O43761|SNG3_HUMAN R AGAALDPVSF A Y 21,22 10 2 F1:194161 0,000124353 0,000165247 0,000260857 0,000284036 0,0002097 0,000139619 11 20 5,50E-04 6,33E-04 1,150596767 0,659136677

O43815|STRN_HUMAN L GPLAEAAAAGDGAAAA G Y 14,73 16 2 F1:201245 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 0,000142018 0,00016776 0,000116349 25 40 1,58E-04 4,26E-04 2,699966881 0,01062871

O43815|STRN_HUMAN Y TDTILDVKSKRVRAL L Y 18,87 15 3 F1:196030 0,000174095 0,000188853 0,00018819 6,08648E-05 0,00012582 2,32698E-05 172 186 5,51E-04 2,10E-04 -2,62503505 0,059506554

O43820|HYAL3_HUMAN P RGTAHNGGIPQALPL D Y 20,39 15 2 F2:202889 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000130429 0,000162306 0,0002097 9,30793E-05 87 101 3,24E-04 4,65E-04 1,433952294 0,298641796

O43820|HYAL3_HUMAN Q SIGVSAALGAAGVV L Y 14,1 14 2 F2:211272 0,000151711 0,000153443 0,000149061 0,00019071 0,000228573 0,000165216 304 317 4,54E-04 5,84E-04 1,286829502 0,141618036

O43825|B3GT2_HUMAN A EKIFKVSL G Y 20,75 8 2 F2:224664 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 325 332 9,20E-05 1,08E-04 1,175096311 0,687427147

O60242|AGRB3_HUMAN T VLTDAS H N 14,72 6 1 F1:189046 7,2125E-05 3,06887E-05 8,01204E-05 4,46342E-05 6,5007E-05 8,84254E-05 842 847 1,83E-04 1,98E-04 1,082720561 0,812530255

O60281|ZN292_HUMAN C GKEGIKMPKT K Y 14,11 10 2 F2:215524 0,000248707 0,000330493 0,000130429 0,000304324 0,00016776 2,32698E-05 2324 2333 7,10E-04 4,95E-04 -1,432570292 0,517522798

O60281|ZN292_HUMAN Q KTNTVAKQ E Y 17,35 8 2 F1:209935 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 0 0 623 630 9,07E-05 2,03E-05 -4,471389037 0,103845992

O60282|KIF5C_HUMAN I GTNDVKTL A Y 16,47 8 2 F1:211830 4,97413E-05 0 0 2,02883E-05 0 2,32698E-05 566 573 4,97E-05 4,36E-05 -1,141954345 0,917231278

O60287|NPA1P_HUMAN H FHVVGTNIVKKLM N Y 16,46 13 2 F1:235436 2,48707E-05 0 3,72653E-05 2,02883E-05 0 9,30793E-05 116 128 6,21E-05 1,13E-04 1,824507308 0,618202511

O60287|NPA1P_HUMAN D FLPLIHV Y Y 19,87 7 2 F2:225126 2,48707E-05 1,18033E-05 1,86327E-05 3,04324E-05 1,0485E-05 3,49047E-05 1268 1274 5,53E-05 7,58E-05 1,370939906 0,476187858

O60287|NPA1P_HUMAN D PQGPGPGLEA F Y 14,06 10 2 F1:194131 9,94827E-05 0,00014164 5,5898E-05 2,02883E-05 0,00014679 6,98095E-05 42 51 2,97E-04 2,37E-04 -1,253846329 0,677874107

O60287|NPA1P_HUMAN K FLDSNALGLTVTALS S Y 26,56 15 2 F1:213742 0,000248707 0,000401313 9,31633E-05 8,1153E-05 8,388E-05 0,000186159 1662 1676 7,43E-04 3,51E-04 -2,116176689 0,277565917

O60290|ZN862_HUMAN E EQTALF C Y 14 6 1 F1:197902 0,000124353 0,000188853 0,000130429 0,000142018 0,00016776 0,000162889 155 160 4,44E-04 4,73E-04 1,065439126 0,694587915

O60306|AQR_HUMAN L HIIPT E N 14,01 5 1 F1:213206 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,00012173 0 6,98095E-05 1331 1335 1,09E-04 1,92E-04 1,7516248 0,520244883

O60312|AT10A_HUMAN F FIALT I N 14,67 5 1 F2:223052 2,48707E-05 5,90167E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 572 576 1,21E-04 8,55E-05 -1,417022565 0,387254864

O60318|GANP_HUMAN G PSSSSVLGNTGFSF K Y 21,54 14 2 F1:221475 0,00018653 4,72134E-05 0,000195643 0,000223171 0,000157275 0,000221063 99 112 4,29E-04 6,02E-04 1,400857592 0,361389047

O60337|MARH6_HUMAN V VEIGV F N 15,96 5 1 F1:197363 7,4612E-05 0,00021246 0,000167694 0,00012173 0,00018873 0,000116349 381 385 4,55E-04 4,27E-04 -1,065503528 0,854202576

O60344|ECE2_HUMAN K ALNFGGIGV V Y 19,55 9 2 F2:211671 1,24353E-05 0 9,31633E-06 0 1,0485E-05 1,16349E-05 708 716 2,18E-05 2,21E-05 1,016929379 0,982496055

O60344|ECE2_HUMAN H TVDQVLSEV G Y 16,74 9 2 F2:209944 9,94827E-05 0,00021246 0,000281353 0,000202883 0,0002097 0,000116349 153 161 5,93E-04 5,29E-04 -1,121687498 0,746921393

O60344|ECE2_HUMAN S EVGFQKGT R Y 19,57 8 2 F2:205161 2,48707E-05 0,00010623 5,5898E-05 3,04324E-05 3,1455E-05 0 160 167 1,87E-04 6,19E-05 -3,021597264 0,213915917

O60346|PHLP1_HUMAN M HNLQTFLL D Y 16,02 8 2 F2:228106 2,48707E-05 4,72134E-05 0 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 737 744 7,21E-05 1,30E-04 1,799814635 0,356646233

O60346|PHLP1_HUMAN P PPTLYVQ L Y 14,97 7 2 F2:209748 0 2,36067E-05 0 0 2,097E-05 0 468 474 2,36E-05 2,10E-05 -1,125736233 0,937515759

O60346|PHLP1_HUMAN A SKMAKLEEL E Y 16,17 9 2 F1:212118 2,48707E-05 0,000165247 0,00027949 8,1153E-05 8,388E-05 9,30793E-05 1054 1062 4,70E-04 2,58E-04 -1,819391492 0,439425401

O60346|PHLP1_HUMAN R SHNVIEVAT D Y 10,66 9 2 F1:212419 0,000124353 0,00014164 0,000186327 4,05765E-05 8,388E-05 9,30793E-05 1633 1641 4,52E-04 2,18E-04 -2,079290206 0,034109613

O60423|AT8B3_HUMAN I KTADVGVGL A Y 16,81 9 2 F2:202748 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 2,097E-05 0 948 956 6,71E-05 1,02E-04 1,521725483 0,679053061

O60469|DSCAM_HUMAN R TKEDVPGPPAGVKAAAASA S Y 15,36 19 3 F1:185168 7,95862E-05 7,082E-05 4,47184E-05 2,43459E-05 5,4522E-05 8,37714E-05 1184 1202 1,95E-04 1,63E-04 -1,199738365 0,62421501

O60469|DSCAM_HUMAN C PAAGI P N 15,19 5 1 F1:200264 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 47 51 9,20E-05 2,33E-05 -3,952786977 0,141260286

O60476|MA1A2_HUMAN R KGHSPN I Y 15,02 6 1 F2:220706 2,48707E-05 4,72134E-05 0 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 211 216 7,21E-05 1,29E-04 1,790357169 0,297549286

O60522|TDRD6_HUMAN N ICEGF E N 14,05 5 1 F2:200155 0,000198965 7,082E-05 0,000260857 0,000284036 0,00025164 0,000209428 1776 1780 5,31E-04 7,45E-04 1,404153795 0,331271092

O60524|NEMF_HUMAN K YKVKLTPG V Y 14,33 8 2 F1:203767 3,23319E-05 4,48527E-05 5,5898E-06 1,2173E-05 3,1455E-05 6,74825E-05 1011 1018 8,28E-05 1,11E-04 1,342329297 0,662550564

O60548|FOXD2_HUMAN P TASVF A N 11,26 5 1 F2:217165 0,000174095 7,082E-05 3,72653E-05 0,000243459 0,00023067 0,000302508 324 328 2,82E-04 7,77E-04 2,752273627 0,037423266

O60673|DPOLZ_HUMAN E FKFGCTSLRVPPDL L Y 18,25 14 2 F2:214332 0,000298448 0,000165247 5,5898E-05 0,000245488 0,00023067 0,000209428 2646 2659 5,20E-04 6,86E-04 1,319468354 0,513853339

O60673|DPOLZ_HUMAN V FGATPAG Q Y 17,08 7 1 F1:212702 3,7306E-05 3,541E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 41 47 1,29E-04 1,09E-04 -1,182462973 0,56084853

O60673|DPOLZ_HUMAN D SPATK Y N 14,64 5 1 F1:195835 0,000248707 0,000448527 0,000167694 0,000202883 0,00031455 0,000116349 1030 1034 8,65E-04 6,34E-04 -1,364709239 0,494197925

O60678|ANM3_HUMAN T KTHWKQTVFLL E Y 15,57 11 3 F1:217655 4,43E-03 4,05E-03 2,53E-03 4,27E-03 9,66E-03 4,22E-03 477 487 1,10E-02 1,81E-02 1,64775771 0,317961787

O60733|PLPL9_HUMAN R THDHLLCLDGGGV K Y 18,33 13 2 F2:231215 0,000124353 0,00014164 0,000167694 0,000101441 0,00014679 4,65397E-05 476 488 4,34E-04 2,95E-04 -1,471269487 0,247645812

O60763|USO1_HUMAN I ATKTTD V Y 15,93 6 1 F1:215539 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000111796 6,08648E-05 2,097E-05 9,30793E-05 840 845 2,09E-04 1,75E-04 -1,193446902 0,723260999

O60902|SHOX2_HUMAN A KTTSKNSSIADLR L Y 14,31 13 2 F1:209523 0,00037306 0,00028328 0,00027949 0,000387506 0,00025164 0,000139619 307 319 9,36E-04 7,79E-04 -1,201685598 0,55453103

O75019|LIRA1_HUMAN E LMVSGAAET L Y 17,31 9 2 F2:193571 0,000149224 0,00014164 9,31633E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 417 425 3,84E-04 1,31E-04 -2,923562092 0,021906631

O75038|PLCH2_HUMAN T SLGPAGEG V Y 19,23 8 1 F2:209401 0,000174095 0,000285641 0,00027949 0,000182594 0,00025164 0,000186159 1320 1327 7,39E-04 6,20E-04 -1,191544126 0,414590501

O75095|MEGF6_HUMAN S CSCGGAPCHGVT G Y 18,98 12 2 F2:209535 5,47155E-05 9,9148E-05 2,98123E-05 3,24612E-05 9,85589E-05 6,51555E-05 744 755 1,84E-04 1,96E-04 1,068054176 0,888315582

O75122|CLAP2_HUMAN G RVSAG S N 14,44 5 1 F2:210127 0,000124353 9,44267E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 0,00023067 9,30793E-05 350 354 2,37E-04 3,85E-04 1,620022492 0,474177739



O75129|ASTN2_HUMAN A KGTSGS E N 15,56 6 1 F1:196124 0,000198965 0,000330493 0,000149061 0,000202883 0,0002097 0,000116349 398 403 6,79E-04 5,29E-04 -1,282812634 0,477225522

O75145|LIPA3_HUMAN S PSPPSSGH S Y 12,25 8 2 F1:188172 1,24353E-05 1,18033E-05 1,86327E-05 0 0 0 667 674 4,29E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,022464565

O75145|LIPA3_HUMAN L KERMGALE E Y 17,45 8 2 F2:205752 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 450 457 1,16E-04 1,06E-04 -1,092649405 0,795822132

O75146|HIP1R_HUMAN E KGAFTF W N 18,02 6 1 F2:199013 0,000149224 0,000165247 0,000111796 0,000162306 8,388E-05 6,98095E-05 62 67 4,26E-04 3,16E-04 -1,348964606 0,342023206

O75151|PHF2_HUMAN H KSGKQLPP H Y 16,94 8 2 F2:206311 2,48707E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 386 393 6,21E-05 1,08E-04 1,739509607 0,323570279

O75151|PHF2_HUMAN R PASANISLY E Y 21,89 9 2 F2:215054 0,000161659 0,000118033 6,52143E-05 7,10089E-05 0,00010485 0,000197794 273 281 3,45E-04 3,74E-04 1,083342245 0,849412249

O75151|PHF2_HUMAN Y SPTARVGPSVPR Q Y 19,25 12 2 F2:212122 8,70474E-05 3,541E-05 0,000111796 0,000101441 5,2425E-05 8,14444E-05 905 916 2,34E-04 2,35E-04 1,004513578 0,990181475

O75155|CAND2_HUMAN G RVGAG S N 15,79 5 1 F2:206961 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 0,000186159 887 891 1,34E-04 2,90E-04 2,157987469 0,370844721

O75155|CAND2_HUMAN M GPHVPN V Y 18,82 6 1 F1:204088 4,97413E-05 0 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 294 299 6,84E-05 1,29E-04 1,887503079 0,297259586

O75155|CAND2_HUMAN L LPAGVLAAA E Y 15,7 9 1 F2:237357 1,24353E-05 1,18033E-05 9,31633E-06 2,02883E-05 1,0485E-05 2,32698E-05 749 757 3,36E-05 5,40E-05 1,610581811 0,214428387

O75155|CAND2_HUMAN A GIGLKTVLSE L Y 16,48 10 2 F1:210992 0,000174095 0,00014164 0,000111796 0,000162306 0,000178245 0,000255968 107 116 4,28E-04 5,97E-04 1,395265973 0,187360609

O75155|CAND2_HUMAN E VGQVAGPG H Y 14,44 8 1 F2:216466 0,001079387 0,000856922 0,000996847 0,00088051 0,001570652 0,00056313 850 857 2,93E-03 3,01E-03 1,027661465 0,936671776

O75155|CAND2_HUMAN L ARCVAALSAACPQ E Y 14,94 13 2 F1:195254 0,000261142 0,000118033 0,000121112 0,000142018 0,00016776 2,32698E-05 805 817 5,00E-04 3,33E-04 -1,502151196 0,438730619

O75155|CAND2_HUMAN L VLVNPSFLLPR L Y 17,14 11 2 F2:225535 3,7306E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 1,16349E-05 964 974 7,95E-05 5,29E-05 -1,503887217 0,253768318

O75363|BCAS1_HUMAN G TKEKSGPTSLP L Y 15,66 11 2 F1:200427 2,48707E-05 0,000118033 0,000130429 0,000101441 0,00014679 9,30793E-05 362 372 2,73E-04 3,41E-04 1,24870001 0,586775295

O75369|FLNB_HUMAN D AKTAG K N 14,09 5 1 F2:206153 1,49224E-05 2,8328E-05 2,42225E-05 2,63747E-05 3,9843E-05 4,42127E-05 1640 1644 6,75E-05 1,10E-04 1,636663471 0,104397259

O75369|FLNB_HUMAN G EEVGFVVDAKTAGK G Y 18,81 14 2 F2:205332 0,000161659 0,000188853 0,000139745 0,000192738 0,000262125 0,000162889 1632 1645 4,90E-04 6,18E-04 1,260055782 0,287172568

O75369|FLNB_HUMAN R TSRAP S N 19,13 5 1 F2:205701 0,000273577 0,000472134 0,000447184 0,000590388 0,0004194 0,000397914 2102 2106 1,19E-03 1,41E-03 1,180072319 0,457814226

O75369|FLNB_HUMAN N YPNSGSVSAYGP G Y 18,66 12 2 F2:198789 7,4612E-05 0 0,000111796 4,05765E-05 8,388E-05 4,65397E-05 1818 1829 1,86E-04 1,71E-04 -1,090129883 0,89534638

O75369|FLNB_HUMAN Y TAGAGVGDIGVE V Y 19,87 12 2 F2:204646 0,000198965 0,000259673 0,000223592 0,00012173 0,00016776 0,000279238 381 392 6,82E-04 5,69E-04 -1,199574245 0,512589435

O75369|FLNB_HUMAN R EAGAGGLSIAVE G Y 14,51 12 2 F2:213603 0,000124353 7,082E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 4,194E-05 9,30793E-05 2220 2231 2,70E-04 2,16E-04 -1,247634452 0,48454319

O75376|NCOR1_HUMAN F QGTNGTSVI T Y 22,32 9 2 F1:201851 2,48707E-05 0 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 1776 1784 6,21E-05 1,30E-04 2,087966573 0,246178193

O75376|NCOR1_HUMAN G KTTIT A N 14,18 5 1 F1:213794 0,000149224 0,000165247 0,000149061 0,000182594 0,00018873 6,98095E-05 1924 1928 4,64E-04 4,41E-04 -1,050774557 0,865370396

O75445|USH2A_HUMAN T YRIGVVAAN H Y 15,7 9 2 F2:217536 0 0 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 4039 4047 1,86E-05 1,08E-04 5,800897672 0,041963355

O75445|USH2A_HUMAN D KPGPVVPPILLDVKS R Y 17,65 15 2 F1:251112 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0 0 9,30793E-05 2532 2546 6,71E-05 9,31E-05 1,386966299 0,806623195

O75445|USH2A_HUMAN D LMNAI K N 15,92 5 1 F2:214961 0,000121866 0,000162886 0,000136018 0,00015622 0,000171954 0,000130311 5180 5184 4,21E-04 4,58E-04 1,089630127 0,50280518

O75445|USH2A_HUMAN D KTSAL S N 14,16 5 1 F2:193511 2,99E-03 3,27E-03 3,96E-03 3,26E-03 2,33E-03 3,08E-03 2686 2690 1,02E-02 8,66E-03 -1,179180987 0,269727819

O75445|USH2A_HUMAN P HITLT N N 21,45 5 1 F1:216204 3,7306E-05 1,18033E-05 9,31633E-06 0 2,097E-05 2,32698E-05 2765 2769 5,84E-05 4,42E-05 -1,320658169 0,705353976

O75445|USH2A_HUMAN Q TKISFF I Y 18,43 6 2 F1:212135 0,000223836 0,000188853 0,000149061 0,000101441 8,388E-05 0,000186159 221 226 5,62E-04 3,71E-04 -1,512196991 0,18197549

O75592|MYCB2_HUMAN Y QSLGIKQGGPSAGK W Y 15,36 14 2 F2:217735 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 0,00016776 9,30793E-05 519 532 1,34E-04 3,42E-04 2,547997329 0,122360838

O75592|MYCB2_HUMAN T TPGVR F N 17,49 5 1 F1:209169 0,000149224 9,44267E-05 0,000111796 0,00012173 8,388E-05 4,65397E-05 4484 4488 3,55E-04 2,52E-04 -1,409668477 0,277431323

O75592|MYCB2_HUMAN P TLVQALPGPSTQVTAGS N Y 12,91 17 3 F1:239420 0,000223836 0,000427281 0,000318618 4,05765E-05 0 4,65397E-05 946 962 9,70E-04 8,71E-05 -11,13151966 0,03147104

O75635|SPB7_HUMAN L KRVFSDI N Y 17,71 7 2 F1:212478 0,001278353 0,000977316 0,001090011 0,001369457 0,001163834 0,001503231 81 87 3,35E-03 4,04E-03 1,206488099 0,157244397

O75635|SPB7_HUMAN T HGKIKN V Y 14,25 6 1 F1:217736 0,000149224 4,72134E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 6,291E-05 2,32698E-05 151 156 2,71E-04 1,47E-04 -1,842761328 0,309561634

O75691|UTP20_HUMAN T EKEKNPVAP A Y 18,55 9 2 F2:196245 9,94827E-05 0,00014164 0,000242225 0,000243459 0,00018873 0,000139619 2039 2047 4,83E-04 5,72E-04 1,183016642 0,603357599

O75691|UTP20_HUMAN E KEKVIPLVT G Y 15,12 9 2 F2:197669 0,000621767 0,000712922 0,000618604 0,000385477 0,00086606 0,000444454 533 541 1,95E-03 1,70E-03 -1,151711666 0,630701088

O75840|KLF7_HUMAN K KAALSSVKVGGV A Y 17,98 12 2 F1:200521 9,94827E-05 7,082E-05 0,00010248 0,000162306 0,000115335 0,000116349 170 181 2,73E-04 3,94E-04 1,444338783 0,105275749

O75843|AP1G2_HUMAN P CVPPPPAPIP D Y 19,62 10 2 F2:209504 0,000248707 0,000295083 0,000955855 0,000142018 0,000157275 0,000139619 659 668 1,50E-03 4,39E-04 -3,416736766 0,261622961

O75914|PAK3_HUMAN L AKPLSSLT P Y 16,08 8 1 F2:241113 0 0 0 4,05765E-05 0 4,65397E-05 537 544 0,00E+00 8,71E-05 #DIV/0! 0,185409561

O75962|TRIO_HUMAN R KGAAN A N 20,66 5 1 F1:195679 0,000499901 0,000613774 0,000771392 0,00077704 0,000549414 0,001175126 2420 2424 1,89E-03 2,50E-03 1,327051668 0,384930741

O75962|TRIO_HUMAN D KALTM N N 15,16 5 1 F1:215681 2,48707E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 834 838 1,23E-04 1,49E-04 1,214103255 0,660987471

O75962|TRIO_HUMAN P SAAELVSAI E Y 20,27 9 2 F2:212477 4,97413E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 1905 1913 6,84E-05 6,22E-05 -1,098761843 0,919055576

O75962|TRIO_HUMAN F SKEVKDSS G Y 20,72 8 2 F1:209536 4,97413E-05 4,72134E-05 0 0 2,097E-05 4,65397E-05 1519 1526 9,70E-05 6,75E-05 -1,436160584 0,665913566

O94759|TRPM2_HUMAN D AMVDLLDLDPLK R Y 17,41 12 2 F2:195778 0,000124353 0,00010623 0,00017701 0,000162306 0,000136305 0,000174524 1157 1168 4,08E-04 4,73E-04 1,160799873 0,429469151

O94805|ACL6B_HUMAN G LVLDSGATHTT A Y 15,34 11 2 F2:208827 0,000136789 0,000165247 0,000242225 9,12971E-05 0,00012582 0,000127984 165 175 5,44E-04 3,45E-04 -1,577102911 0,158779659

O94806|KPCD3_HUMAN R KTGRDVAIK V Y 17,54 9 2 F2:215176 0,000124353 9,44267E-05 0,000355884 0,00012173 0,00018873 0,000139619 597 605 5,75E-04 4,50E-04 -1,276808398 0,668978011

O94813|SLIT2_HUMAN G KGLTEIPTN L Y 16,42 9 2 F2:211673 0,000338241 0,000309247 0,000277627 0,000235344 0,000322938 0,000421184 289 297 9,25E-04 9,79E-04 1,058749722 0,77393913

O94901|SUN1_HUMAN G NISSAP K Y 11,93 6 1 F1:200934 2,48707E-05 7,082E-05 5,5898E-05 0,00012173 0,00010485 9,30793E-05 732 737 1,52E-04 3,20E-04 2,108724687 0,032893288

O94901|SUN1_HUMAN P KTLSPTGNISSAPKDFAV Y Y 17,16 18 3 F2:215556 7,4612E-05 0,000214821 0,000204959 0,0003449 0,00023067 0,000186159 725 742 4,94E-04 7,62E-04 1,540738532 0,244789459

O94906|PRP6_HUMAN P GDTAKAVVAQAV R Y 23,25 12 2 F2:212829 4,97413E-05 0,000188853 0,000111796 0,000111585 0,00012582 0,000139619 355 366 3,50E-04 3,77E-04 1,076011152 0,84746152

O94910|AGRL1_HUMAN L VTSATQGLSRAG L Y 14,08 12 2 F2:197481 0,00012684 0,000108591 2,23592E-05 7,70954E-05 7,3395E-05 0,000127984 18 29 2,58E-04 2,78E-04 1,080236002 0,862687867

O94910|AGRL1_HUMAN N CTSPWVNQVAQKIKSGEN A Y 15,52 18 3 F1:185477 0,000353164 0,000257313 0,00026831 0,000269834 0,000278901 0,000258295 532 549 8,79E-04 8,07E-04 -1,088914783 0,514350875

O94910|AGRL1_HUMAN T HPVGAINQLGPDLP P Y 17,75 14 2 F1:227006 0,000198965 0 5,5898E-05 0,000101441 6,291E-05 6,98095E-05 442 455 2,55E-04 2,34E-04 -1,088412056 0,9188098

O94915|FRYL_HUMAN G KSTKT F N 14,21 5 1 F2:215218 0,000198965 9,44267E-05 0,000223592 0,00012173 0,00010485 0,000232698 435 439 5,17E-04 4,59E-04 -1,125645615 0,750030544

O94967|WDR47_HUMAN K YVKVLPFN A Y 15,58 8 2 F1:211678 0,000124353 4,72134E-05 0,000167694 6,08648E-05 6,291E-05 9,30793E-05 684 691 3,39E-04 2,17E-04 -1,56446541 0,367491528

O94973|AP2A2_HUMAN T EVTKAKIIG F N 16,58 9 2 F1:199210 0,000902805 0,000762496 0,000801204 0,000547783 0,000876545 0,000712057 864 872 2,47E-03 2,14E-03 -1,154522812 0,37291239

O94983|CMTA2_HUMAN D HIAVP A N 16,79 5 1 F1:195035 0,000149224 9,44267E-05 0,000260857 6,08648E-05 0,00023067 0,000162889 570 574 5,05E-04 4,54E-04 -1,110215584 0,822030158

O95180|CAC1H_HUMAN D PSAVQGQGPGH R Y 19,21 11 2 F1:192055 0,000360625 0,00010623 0,000260857 0,000233315 0,00033552 0,000267603 492 502 7,28E-04 8,36E-04 1,149407652 0,684631283

O95185|UNC5C_HUMAN F ATKSSPTGVIL D Y 15,69 11 2 F2:226314 7,4612E-05 0,000118033 5,5898E-05 0,000202883 0,00016776 2,32698E-05 883 893 2,49E-04 3,94E-04 1,584883472 0,476959738

O95196|CSPG5_HUMAN L FLGAA L N 12,84 5 1 F2:212203 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 19 23 1,95E-04 8,48E-05 -2,300170452 0,02231046

O95206|PCDH8_HUMAN V VTAGGGRGPAAPASAGSPE R Y 27,28 19 2 F2:201090 1,24353E-05 2,36067E-05 0,000111796 3,04324E-05 1,0485E-05 6,98095E-05 710 728 1,48E-04 1,11E-04 -1,335159028 0,752533654

O95206|PCDH8_HUMAN V TAGGGR G N 14,99 6 1 F1:206405 0,000136789 0,000129837 0,000121112 2,02883E-05 9,43649E-05 0,000139619 711 716 3,88E-04 2,54E-04 -1,524892367 0,328742062

O95255|MRP6_HUMAN S KAHLSAGLVGFSVSAALQVTQ T Y 15,16 21 3 F1:200690 0,000375547 0,000118033 0,000810521 0,00012173 0,00031455 0,000162889 1194 1214 1,30E-03 5,99E-04 -2,176519655 0,36578076

O95402|MED26_HUMAN K KTKNEEL A Y 16,04 7 2 F1:214588 0 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 63 69 4,22E-05 8,48E-05 2,007993902 0,210327591

O95425|SVIL_HUMAN G EVPVE G N 17,34 5 1 F1:213700 7,4612E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 1889 1893 1,73E-04 1,50E-04 -1,151461621 0,70994617

O95425|SVIL_HUMAN P ICGKT R N 15,56 5 1 F1:192863 0,000198965 0,000188853 0,000316755 0,00012173 0,0002097 0,000162889 1236 1240 7,05E-04 4,94E-04 -1,42534502 0,233677254

O95425|SVIL_HUMAN D QTNEGKELAEQGE P Y 15,66 13 3 F1:191676 0,000686431 0,000665708 0,001129139 0,000681685 0,000471825 0,000535206 795 807 2,48E-03 1,69E-03 -1,469328027 0,215872733

O95502|NPTXR_HUMAN L HGAGGSAGPPALPGA P Y 20,09 15 2 F1:195687 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000130429 0,000182594 0,00014679 0,000139619 63 77 3,24E-04 4,69E-04 1,446032136 0,051925004

O95528|GTR10_HUMAN P RLALSSALPGPPLPAR G Y 14,81 16 3 F1:198165 3,75E-03 4,58E-03 5,47E-03 3,85E-03 4,55E-03 4,14E-03 388 403 1,38E-02 1,25E-02 -1,100365038 0,499713902

O95613|PCNT_HUMAN T KLAHFRQ R Y 16,45 7 2 F2:230457 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0 18 24 1,86E-05 4,13E-05 2,214296911 0,461901463

O95613|PCNT_HUMAN R EAEVEDMASRIQEF E Y 16,53 14 2 F1:194718 7,95862E-05 8,4984E-05 2,60857E-05 8,52107E-05 7,1298E-05 6,51555E-05 1846 1859 1,91E-04 2,22E-04 1,162639851 0,644597721

O95613|PCNT_HUMAN L LSAAR L N 16,49 5 1 F2:197856 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000167694 8,1153E-05 8,388E-05 0,000162889 2983 2987 3,37E-04 3,28E-04 -1,026868853 0,943573778

O95613|PCNT_HUMAN L RRPDPGR L Y 15,39 7 2 F2:213874 0 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 0 3110 3116 8,45E-05 6,15E-05 -1,372599145 0,702074425

O95622|ADCY5_HUMAN T VFFIYTIYTLLPVRM R Y 17,94 15 2 F2:247281 2,48707E-05 0 3,72653E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 333 347 6,21E-05 4,42E-05 -1,40452645 0,678332353

O95644|NFAC1_HUMAN E ITSCL G N 14,73 5 1 F1:195964 0,000223836 0,000165247 0,000167694 0,000101441 0,00016776 9,30793E-05 122 126 5,57E-04 3,62E-04 -1,536866394 0,102886845

O95714|HERC2_HUMAN E ATNGRLGLGI S Y 17,25 10 2 F2:225406 4,72543E-05 3,77707E-05 2,23592E-05 5,47783E-05 4,8231E-05 2,32698E-05 3019 3028 1,07E-04 1,26E-04 1,175956515 0,630259966

O95714|HERC2_HUMAN P RQVQGLQGKKV I Y 15,81 11 2 F1:226198 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 0 0 4241 4251 1,86E-05 2,03E-05 1,088854444 0,954976698

O95714|HERC2_HUMAN D VARRIS S N 14,06 6 1 F1:201648 0,000298448 0,000472134 0,000391286 0,00012173 0,000358587 0,000558476 1030 1035 1,16E-03 1,04E-03 -1,118479133 0,785017114

O95782|AP2A1_HUMAN A EVTKAKLLG F N 16,58 9 2 F1:199210 0,000902805 0,000762496 0,000801204 0,000547783 0,000876545 0,000712057 902 910 2,47E-03 2,14E-03 -1,154522812 0,37291239

O95785|WIZ_HUMAN S DKRPSLGLAPGG L Y 14,18 12 2 F1:208829 0 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000162306 2,097E-05 0 1476 1487 1,03E-04 1,83E-04 1,777457701 0,660608033

O95785|WIZ_HUMAN K RPSLGLAPGGLAVVGR S Y 18,05 16 3 F2:232196 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 1478 1493 4,35E-05 4,42E-05 1,016929379 0,982496055

O95810|SDPR_HUMAN L ASALVEGEIAEKAAE K Y 19,77 15 2 F1:221448 0,000323319 0,00031869 0,000195643 0,000253603 0,000450855 0,000267603 343 357 8,38E-04 9,72E-04 1,160459492 0,592152594

O95810|SDPR_HUMAN L TKVEDEEEESV A Y 46,7 11 2 F1:195316 0,000360625 0,000271477 0,000419235 0,0003449 0,000620712 0,000151254 375 385 1,05E-03 1,12E-03 1,062329712 0,890393122

O95810|SDPR_HUMAN A LVEGEIAEEAAE K Y 17,53 12 2 F1:196101 0,000149224 0,000118033 9,31633E-05 0,000182594 0,00010485 6,98095E-05 346 357 3,60E-04 3,57E-04 -1,008864808 0,979125154

O95810|SDPR_HUMAN M RQEKPSSPSPMPS S Y 61,31 13 2 F1:197591 0,00037306 0,000415477 0,000409919 0,000273891 0,000429885 0,000430492 19 31 1,20E-03 1,13E-03 -1,056589845 0,725192547

O95810|SDPR_HUMAN D LTKVEDEEEESV A Y 48,42 12 2 F2:209636 0,000810784 0,000656266 0,00056457 0,000519379 0,000683622 0,000584073 374 385 2,03E-03 1,79E-03 -1,136841273 0,405615705

O95810|SDPR_HUMAN D LTKVEDEEEESVA L Y 47,76 13 2 F1:208251 0,000273577 9,44267E-05 0,000149061 0,000162306 0,00014679 4,65397E-05 374 386 5,17E-04 3,56E-04 -1,453919004 0,45507585

O95810|SDPR_HUMAN I SLEGSVKGIQN D Y 18,27 11 2 F2:219276 7,4612E-05 7,082E-05 0,000111796 2,02883E-05 8,388E-05 2,32698E-05 85 95 2,57E-04 1,27E-04 -2,018455514 0,165285104

O95810|SDPR_HUMAN E TKSEDLPSSEQMPN D Y 67,02 14 2 F2:203351 0,000174095 3,541E-05 8,3847E-05 7,10089E-05 3,1455E-05 3,49047E-05 313 326 2,93E-04 1,37E-04 -2,135507307 0,328810048

O95810|SDPR_HUMAN L GTKIVSV E Y 14,41 7 2 F1:213809 2,48707E-05 9,44267E-05 0,001524152 6,08648E-05 0 2,32698E-05 259 265 1,64E-03 8,41E-05 -19,53356995 0,398853729

O95870|ABHGA_HUMAN N AMDVVVQFAIH R Y 20,65 11 2 F2:196219 0,000124353 0,000165247 5,5898E-05 6,08648E-05 6,291E-05 6,98095E-05 330 340 3,45E-04 1,94E-04 -1,784742943 0,252782507

O95977|S1PR4_HUMAN L LTGAAYLANVL L Y 17,18 11 2 F1:202597 0,000425288 0,000391871 0,000326072 0,000314468 0,00029358 0,000444454 94 104 1,14E-03 1,05E-03 -1,086203511 0,620013466

O95996|APC2_HUMAN S KLETETSGMKEVLK H Y 14,3 14 3 F2:193486 0,000348189 0,000165247 0,000260857 0,000202883 0,000484407 0,000372317 38 51 7,74E-04 1,06E-03 1,368481978 0,392749685

O95996|APC2_HUMAN S TENKA A N 11,33 5 1 F1:203429 0,000999801 0,001019808 0,000959582 0,001081364 0,001149155 0,001147203 565 569 2,98E-03 3,38E-03 1,133771377 0,010736892

O95996|APC2_HUMAN E SGGGILRNVSSLVA T Y 14,48 14 3 F1:210123 7,2125E-05 2,8328E-05 3,35388E-05 5,47783E-05 4,8231E-05 3,95587E-05 599 612 1,34E-04 1,43E-04 1,064005605 0,859148397

O95996|APC2_HUMAN T EVPTH P N 14,97 5 1 F2:201118 0,000149224 0,000165247 9,31633E-05 0,00012173 0,00010485 0,000162889 256 260 4,08E-04 3,89E-04 -1,046642521 0,838963033

O95996|APC2_HUMAN E SAASAPQ G N 15,97 7 1 F2:200960 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 2016 2022 1,53E-04 1,06E-04 -1,444919178 0,105067604

O95996|APC2_HUMAN H KAGGAGRSAEQSRG A Y 14,16 14 2 F1:200875 7,4612E-05 0,000118033 9,31633E-05 4,05765E-05 0,00010485 2,32698E-05 1444 1457 2,86E-04 1,69E-04 -1,694220507 0,256218481

O95996|APC2_HUMAN E VAAPKT N Y 16,99 6 1 F1:195537 0,000149224 7,082E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 2196 2201 2,39E-04 1,31E-04 -1,817021997 0,4525844

O95996|APC2_HUMAN S DAVVQ T N 12,46 5 1 F2:195534 0,000223836 0,000306887 0,000242225 8,1153E-05 0,00012582 0,000162889 2188 2192 7,73E-04 3,70E-04 -2,089827891 0,017815979

O95996|APC2_HUMAN V TQAAGALP G Y 15,36 8 1 F2:218424 0,000323319 0,000236067 0,000409919 4,05765E-05 0,00014679 0,000255968 1894 1901 9,69E-04 4,43E-04 -2,186394045 0,096290132

O96018|APBA3_HUMAN L VGLPLAACQAAVRETKS Q Y 15,16 17 3 F1:193766 0,000273577 0,0003541 0,000771392 0,000407794 0,000253737 0,000514263 453 469 1,40E-03 1,18E-03 -1,189893506 0,694998512

O96018|APBA3_HUMAN S QVGVHPSPG A Y 16,38 9 2 F1:233961 2,48707E-05 4,72134E-05 0 2,02883E-05 2,097E-05 0 366 374 7,21E-05 4,13E-05 -1,747142312 0,549929181

O96028|NSD2_HUMAN I KTDGKGWGL V Y 16,77 9 2 F2:211709 9,94827E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 1069 1077 2,50E-04 1,52E-04 -1,639952543 0,132955738

P00367|DHE3_HUMAN F KMVEGFF D Y 17,67 7 2 F1:223202 7,4612E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 68 74 9,32E-05 8,55E-05 -1,090605766 0,920882042

P00451|FA8_HUMAN A QTLLMDL G Y 14,92 7 2 F1:203956 9,94827E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 0 0 316 322 1,60E-04 8,12E-05 -1,975954591 0,501864377

P00533|EGFR_HUMAN M RPSGT A N 16,46 5 1 F1:211215 2,48707E-05 0,000188853 0,000225455 8,1153E-05 0,00014679 0,000232698 2 6 4,39E-04 4,61E-04 1,048868353 0,929704902

P00533|EGFR_HUMAN S GTAGAALLAL L Y 19,45 10 2 F2:215702 1,24353E-05 1,18033E-05 9,31633E-06 0 0 1,16349E-05 5 14 3,36E-05 1,16E-05 -2,88399221 0,195046229

P00734|THRB_HUMAN E GRTSTSEYQTFFNPR T Y 19,4 15 2 F2:225634 0,000248707 0,000129837 0,000260857 5,07206E-05 0,000304065 0,000255968 313 327 6,39E-04 6,11E-04 -1,04690451 0,920489513

P00734|THRB_HUMAN D KTERELLESY I Y 20,33 10 2 F2:210011 9,94827E-05 0,00021246 0,000167694 6,08648E-05 8,388E-05 0,000232698 350 359 4,80E-04 3,77E-04 -1,270752645 0,623449836

P01009|A1AT_HUMAN I TKVFSNGADLSGVTEEAPL K Y 15,35 19 3 F2:243980 0 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0 6,98095E-05 333 351 6,09E-05 1,10E-04 1,813411865 0,523485293

P01009|A1AT_HUMAN E KTTEAAGAMF L Y 17,72 10 2 F1:213694 0,000223836 7,082E-05 0,000223592 0,000324612 0,0002097 0,000349047 367 376 5,18E-04 8,83E-04 1,704510973 0,143954828

P01009|A1AT_HUMAN I TEVFSNGADLSGVTEEAPL K Y 58,34 19 2 F2:244929 0 7,082E-05 0,000167694 0,000182594 2,097E-05 6,98095E-05 333 351 2,39E-04 2,73E-04 1,146154142 0,873003949

P01009|A1AT_HUMAN L HLPKLSITGT Y Y 19,08 10 2 F1:205820 9,94827E-05 0,00021246 0,000242225 0,000243459 0,00016776 6,98095E-05 311 320 5,54E-04 4,81E-04 -1,152046924 0,732690548

P01009|A1AT_HUMAN K VFANGADLSGVTEEAPLKLSKT V Y 47 22 3 F2:232492 0,000149224 0,000285641 0,000545937 0,000284036 0,00023067 0,000304835 335 356 9,81E-04 8,20E-04 -1,196770758 0,69178506

P01009|A1AT_HUMAN K VFANGADLSGVTEEAPL K Y 56,33 17 2 F1:224487 1,24353E-05 0,00010623 0,000167694 7,10089E-05 2,097E-05 5,81746E-05 335 351 2,86E-04 1,50E-04 -1,907111077 0,424694635

P01009|A1AT_HUMAN L EDVKKLY H Y 15,22 7 2 F2:218927 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 156 162 1,71E-04 8,55E-05 -2,005721958 0,063934109

P01011|AACT_HUMAN L LAAGF C N 14,97 5 1 F1:197231 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 0,00016776 0,000116349 13 17 1,16E-04 3,65E-04 3,160052164 0,065010239

P01011|AACT_HUMAN C QTNSPLDEENLTQEN Q Y 30,61 15 2 F2:208897 3,7306E-05 3,541E-05 9,31633E-05 0,000131874 9,43649E-05 6,98095E-05 24 38 1,66E-04 2,96E-04 1,784719675 0,172734996

P01011|AACT_HUMAN M FVKEQLSL L Y 14,84 8 2 F2:208232 7,4612E-05 7,082E-05 9,31633E-05 0,000162306 8,388E-05 0,000162889 142 149 2,39E-04 4,09E-04 1,714512922 0,155601102

P01011|AACT_HUMAN G NASALFIL P N 17,36 8 2 F2:208358 4,97413E-05 2,36067E-05 0 8,1153E-05 0 2,32698E-05 271 278 7,33E-05 1,04E-04 1,423662862 0,734882361

P01011|AACT_HUMAN H PNWPFDEENLTQENQD R Y 27,05 16 2 F1:210077 8,70474E-05 0,00014164 0,000232908 0,000223171 0,000199215 0,000209428 25 40 4,62E-04 6,32E-04 1,368761046 0,313078663

P01011|AACT_HUMAN P NSPLDEENLTQENQD R Y 62,5 15 2 F1:200910 4,97413E-05 2,36067E-05 0 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 26 40 7,33E-05 8,48E-05 1,156354715 0,824191961

P01011|AACT_HUMAN C HPNNPLDEPNLTQENQD R Y 33,17 17 2 F1:208705 0,000743633 0,000852201 0,000885051 0,000772983 0,000880739 0,001175126 24 40 2,48E-03 2,83E-03 1,140257571 0,442219575

P01011|AACT_HUMAN P NSPLDEENLTQEN Q Y 21,76 13 2 F1:200194 9,94827E-05 0,00014164 5,5898E-05 6,08648E-05 0,00018873 4,65397E-05 26 38 2,97E-04 2,96E-04 -1,002993258 0,99577433

P01011|AACT_HUMAN T ALAFLSLGAH N Y 14,33 10 2 F2:200120 0,000298448 0,000236067 0,000149061 0,000304324 0,00025164 0,000116349 83 92 6,84E-04 6,72E-04 -1,016753021 0,960395771

P01011|AACT_HUMAN C QTNSPLDEENLTQENQDR G Y 40,27 18 3 F2:203244 0,000462595 0,000571282 0,000421098 0,000442284 0,00048231 0,000442127 24 41 1,45E-03 1,37E-03 -1,064573351 0,584695016

P01011|AACT_HUMAN C QTNSPLDEENLTQENQD R Y 23,25 17 3 F2:208690 0,000979904 0,001118956 0,001071378 0,000819646 0,001017044 0,000651555 24 40 3,17E-03 2,49E-03 -1,274086223 0,152864021

P01011|AACT_HUMAN M LPLLALGLLA A Y 17,14 10 2 F1:217658 0,000335754 0,000413117 0,000391286 8,1153E-05 0,000325035 0,000430492 5 14 1,14E-03 8,37E-04 -1,362715968 0,432696228

P01023|A2MG_HUMAN A RASVSVL G Y 18,16 7 2 F1:219886 0 0 0 2,02883E-05 0 2,32698E-05 945 951 0,00E+00 4,36E-05 #DIV/0! 0,185409561

P01024|CO3_HUMAN E KGRNKF V Y 26,53 6 2 F1:220009 0 0 0 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 100 105 0,00E+00 8,55E-05 #DIV/0! 0,052136055

P01024|CO3_HUMAN N KTVAVRTLDP E Y 11,15 10 2 F1:202170 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000101441 8,388E-05 9,30793E-05 940 949 1,53E-04 2,78E-04 1,821365207 0,00537616

P01024|CO3_HUMAN H RIPWESASLL R Y 27,56 10 2 F1:220612 0,000979904 0,000568921 0,000374516 0,000758781 0,001585331 0,001030853 1310 1319 1,92E-03 3,37E-03 1,754740221 0,1902976

P01024|CO3_HUMAN Y ITELRRQHARASHL G Y 15,16 14 2 F1:200499 9,94827E-05 0,00010623 0,000111796 0,000111585 0,00014679 0,000290873 731 744 3,18E-04 5,49E-04 1,729868212 0,294118485

P01024|CO3_HUMAN H RIPWESASL L Y 33,91 9 2 F1:204736 5,31E-03 4,58E-03 3,08E-03 5,79E-03 6,57E-03 8,70E-03 1310 1318 1,30E-02 2,11E-02 1,623648556 0,073710881

P01024|CO3_HUMAN H RIPWESASLLR S Y 29,91 11 3 F1:206587 9,94827E-05 0,00021246 0,000242225 0,000162306 0,00029358 0,000302508 1310 1320 5,54E-04 7,58E-04 1,368528215 0,339444723

P01024|CO3_HUMAN E TKENEGF T Y 18,02 7 2 F2:193196 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,000101441 8,388E-05 4,65397E-05 1324 1330 1,71E-04 2,32E-04 1,352074124 0,352042557

P01024|CO3_HUMAN A RSNVDEDIIAEEN I Y 35,57 13 2 F2:220560 0,000323319 0,000365903 0,000447184 0,000557927 0,000463437 0,000511936 748 760 1,14E-03 1,53E-03 1,349253637 0,047763418

P01024|CO3_HUMAN Q KQCQDLGAF T Y 22,32 9 2 F2:221193 0,000509849 0,000663348 0,001050882 0,000917029 0,000683622 0,001135568 1644 1652 2,22E-03 2,74E-03 1,23027067 0,458182097

P01024|CO3_HUMAN S LLRYEETKENEGFTVTAEG K Y 50,6 19 3 F1:205321 2,70E-03 3,30E-03 3,84E-03 3,91E-03 2,86E-03 5,27E-03 1318 1336 9,84E-03 1,20E-02 1,223763321 0,414449129

P01024|CO3_HUMAN D LSDQVPDTESET R Y 45,37 12 2 F1:187899 0,000858038 0,000606692 0,00063351 0,00084602 0,000641682 0,000765577 967 978 2,10E-03 2,25E-03 1,073890048 0,632704667

P01024|CO3_HUMAN P ADLSDQVPDTESETR I Y 14,51 15 2 F2:197903 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 6,291E-05 2,32698E-05 965 979 1,58E-04 1,67E-04 1,060231407 0,881834184

P01024|CO3_HUMAN T KENEGFTVTAEGKGQG T Y 14,32 16 2 F1:216958 0,000248707 0,00014164 0,000149061 0,000324612 0,00010485 0,000139619 1325 1340 5,39E-04 5,69E-04 1,0550102 0,905331247

P01024|CO3_HUMAN V KTLDPERLG R Y 32,19 9 2 F2:203613 5,23E-03 6,75E-03 3,88E-03 5,31E-03 5,68E-03 5,13E-03 945 953 1,59E-02 1,61E-02 1,016453363 0,92683081

P01024|CO3_HUMAN S DQVPDTESET R Y 54,66 10 2 F1:187963 0,001591723 0,001248793 1,98E-03 0,001586542 0,001650338 0,001459018 969 978 4,82E-03 4,70E-03 -1,027470054 0,860999862

P01024|CO3_HUMAN I PPKSSLSVP Y Y 25,73 9 2 F1:217223 0 4,72134E-05 0,000111796 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 889 897 1,59E-04 1,52E-04 -1,043875238 0,952614557

P01024|CO3_HUMAN V QTEDIPPADLSDQVPDTESET R Y 42,37 21 3 F2:221690 0,000134302 5,6656E-05 0,000234772 0,000113614 0,00016776 0,000104714 958 978 4,26E-04 3,86E-04 -1,102672894 0,828570431

P01024|CO3_HUMAN E TKENEGFTV T Y 40,65 9 2 F1:208509 0,000213888 0,000245509 0,000342841 0,000231286 0,00025164 0,000232698 1324 1332 8,02E-04 7,16E-04 -1,121032644 0,535903843

P01024|CO3_HUMAN D EDIIAEENI V Y 23,75 9 2 F1:193078 0,000174095 0,00021246 0,000167694 0,00012173 0,00014679 6,98095E-05 753 761 5,54E-04 3,38E-04 -1,638194871 0,065765581

P01024|CO3_HUMAN P ADLSDQVPDTESET R Y 64,46 14 2 F2:204358 0,001800637 0,001720927 6,62E-03 2,11E-03 0,002063447 0,001852278 965 978 1,01E-02 6,02E-03 -1,684833999 0,485871052

P01024|CO3_HUMAN A FAAFVKR A Y 34,59 7 2 F1:202650 1,24353E-05 0 9,31633E-06 0 1,0485E-05 0 1066 1072 2,18E-05 1,05E-05 -2,074552157 0,503737589

P01031|CO5_HUMAN S ENKFQNSAIL T Y 23,6 10 2 F1:214501 2,48707E-05 8,26234E-05 0,000130429 4,05765E-05 7,3395E-05 9,30793E-05 76 85 2,38E-04 2,07E-04 -1,149102899 0,783126666

P01042|KNG1_HUMAN F RWDDDLEHQGGHVLDHGHKTKH G Y 16,55 22 3 F2:196613 0,00039047 0,000524068 0,000389423 0,000391563 0,000528444 0,000723692 478 499 1,30E-03 1,64E-03 1,260543489 0,369003936

P01042|KNG1_HUMAN K TKLDDDLEHQ G Y 45,29 10 2 F2:198633 3,82E-03 6,04E-03 3,75E-03 3,43E-03 6,09E-03 6,82E-03 477 486 1,36E-02 1,63E-02 1,200159629 0,519577387

P01042|KNG1_HUMAN L TKRPPGFSPF R Y 43,31 10 2 F2:217543 5,95E-03 1,03E-02 5,91E-03 3,50E-03 1,13E-02 1,15E-02 379 388 2,22E-02 2,64E-02 1,188919098 0,674517634

P01042|KNG1_HUMAN F KTDDDLEHQGGHVLDHGH K Y 65,56 18 4 F2:189164 7,28E-03 6,58E-03 6,20E-03 6,99E-03 7,80E-03 8,40E-03 478 495 2,01E-02 2,32E-02 1,155990491 0,117975627

P01042|KNG1_HUMAN F KTDDDLEHQGGHVLDH G Y 57,69 16 3 F2:192407 0,00037306 4,72134E-05 0,000223592 0,000142018 0,00035649 0,000232698 478 493 6,44E-04 7,31E-04 1,135650273 0,810977607

P01042|KNG1_HUMAN K TKLDDDLEHQGGHVLD H Y 52,01 16 3 F2:211092 0,000335754 0,000165247 0,00017701 0,000304324 0,00023067 0,000221063 477 492 6,78E-04 7,56E-04 1,115110215 0,699471052

P01042|KNG1_HUMAN F RWDDDLEHQGGHVLDHGH K Y 40,8 18 3 F2:202034 0,000942598 0,0010623 0,00138627 0,001016442 0,00115964 0,001151857 478 495 3,39E-03 3,33E-03 -1,018999846 0,892032552

P01042|KNG1_HUMAN P PGFSPF R Y 22,67 6 1 F2:220342 2,48707E-05 7,082E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 383 388 1,14E-04 1,11E-04 -1,02931207 0,964976384

P01042|KNG1_HUMAN K TKLDDDLEHQGGH V Y 52,27 13 3 F2:193295 0,001634003 0,002266241 2,15E-03 0,001884779 0,001503548 0,00225252 477 489 6,05E-03 5,64E-03 -1,071953722 0,665830594

P01042|KNG1_HUMAN E IKEETTHSPPHTSMAPAQDEER D Y 30,75 22 3 F1:211001 3,44E-03 3,44E-03 2,04E-03 0,002012595 2,81E-03 3,39E-03 396 417 8,92E-03 8,21E-03 -1,086342434 0,720152346

P01042|KNG1_HUMAN F KTDDDLEHQGGHVLD H Y 56,56 15 3 F2:195809 0,00130571 0,000830955 0,000864555 0,000945433 0,000698301 0,00110299 478 492 3,00E-03 2,75E-03 -1,092654944 0,684441715

P01042|KNG1_HUMAN K TKLDDDLEHQGGHVLDHGH K Y 67,26 19 3 F1:201710 0,000450159 0,0003541 0,000579476 0,000365189 0,000486504 0,000372317 477 495 1,38E-03 1,22E-03 -1,130493629 0,531106606

P01042|KNG1_HUMAN P RDWPTNSPELEET L Y 45,62 13 2 F2:211366 0,00014425 0,000155804 0,000231045 0,000162306 0,000113238 0,000162889 269 281 5,31E-04 4,38E-04 -1,211357737 0,397237947

P01042|KNG1_HUMAN M KTPPGFSPF R Y 28,86 9 2 F2:237374 0,000649125 0,000498101 0,000581339 0,000101441 0,000551511 0,000751616 380 388 1,73E-03 1,40E-03 -1,230673825 0,634242792

P01042|KNG1_HUMAN K TKLDDDLEHQGGHV L Y 59,96 14 3 F1:199714 8,67E-03 9,65E-03 8,65E-03 6,65E-03 7,08E-03 7,75E-03 477 490 2,70E-02 2,15E-02 -1,255533568 0,016553864

P01042|KNG1_HUMAN A RVQVVAGKKYFI D Y 14,13 12 2 F2:242558 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 308 319 1,11E-04 8,78E-05 -1,259863136 0,544218234

P01042|KNG1_HUMAN F KTDDDLEHQGGHVL D Y 55,51 14 3 F1:197486 2,78E-02 1,19E-02 1,10E-02 1,40E-02 1,10E-02 1,48E-02 478 491 5,06E-02 3,98E-02 -1,27282277 0,578283437

P01042|KNG1_HUMAN A TVGKRSSTK F Y 16,66 9 2 F1:215023 4,97413E-05 0,000165247 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0,000162889 110 118 2,71E-04 2,04E-04 -1,326916302 0,732516959

P01042|KNG1_HUMAN E KTEGPTP I Y 12,73 7 1 F1:213087 0,000248707 0,000259673 0,000288806 0,000213027 0,000178245 0,000186159 541 547 7,97E-04 5,77E-04 -1,380576158 0,01044603

P01042|KNG1_HUMAN F KTDDDLEHQGGHV L Y 36,33 13 3 F2:185260 0,000698866 0,000434363 0,000523578 0,000350987 0,000392139 0,00039326 478 490 1,66E-03 1,14E-03 -1,457961377 0,151353186

P01266|THYG_HUMAN G ASALL R N 14,27 5 1 F1:213598 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000101441 4,194E-05 2,32698E-05 1018 1022 1,59E-04 1,67E-04 1,047522542 0,929403798

P01266|THYG_HUMAN R VEAAAT W Y 21,26 6 1 F2:220856 4,97413E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 2556 2561 1,63E-04 1,73E-04 1,064466909 0,893231375

P01266|THYG_HUMAN R ETAFL K N 15,29 5 1 F1:194951 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 39 43 1,53E-04 1,52E-04 -1,003457723 0,987235513

P01266|THYG_HUMAN T HGRLLGR S Y 15,3 7 2 F1:202742 0 0 1,86327E-05 0 1,0485E-05 0 2206 2212 1,86E-05 1,05E-05 -1,777078846 0,72739169

P02458|CO2A1_HUMAN P KGDRGDVGEKG P Y 14,67 11 2 F1:198746 0,000363112 0,000363543 0,000320482 0,000332727 0,000369072 0,000572438 764 774 1,05E-03 1,27E-03 1,216877779 0,417688335

P02458|CO2A1_HUMAN P EGAPGKDGGRGLTG P Y 15,12 14 2 F2:206943 0,00018653 0,00024787 0,00017701 0,000223171 0,000220185 0,000255968 776 789 6,11E-04 6,99E-04 1,143787874 0,325667939

P02458|CO2A1_HUMAN P GPRGPPGPQGAT G Y 14,75 12 2 F2:196396 9,94827E-05 0,00014164 0,000130429 6,08648E-05 0,00010485 0,000116349 435 446 3,72E-04 2,82E-04 -1,317259759 0,235637807

P02458|CO2A1_HUMAN A KGEAGPT G N 14,11 7 1 F1:214669 0,000547155 0,000594888 0,000603698 0,000385477 0,000421497 0,000372317 374 380 1,75E-03 1,18E-03 -1,480331302 0,001345628

P02458|CO2A1_HUMAN G PAGEQGPRGDRG D Y 15,68 12 2 F2:201858 4,97413E-05 7,082E-05 0,000167694 0,000142018 0 4,65397E-05 127 138 2,88E-04 1,89E-04 -1,528740018 0,581345402

P02458|CO2A1_HUMAN E GAPGKDGGRGLT G Y 16,2 12 2 F2:203549 0,000179069 0,000155804 0,000141608 0,000109557 6,291E-05 8,84254E-05 777 788 4,76E-04 2,61E-04 -1,826354612 0,015665941

P02458|CO2A1_HUMAN G RSGETGPAGPPGNP G Y 10,27 14 2 F2:198074 0,00018653 0,000259673 0,000288806 0,000111585 0,00010485 0,000139619 1192 1205 7,35E-04 3,56E-04 -2,064319016 0,041326837

P02458|CO2A1_HUMAN G PAGGPGF P Y 15,36 7 1 F1:220805 4,97413E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 361 367 1,90E-04 8,55E-05 -2,223652758 0,129839039

P02461|CO3A1_HUMAN P GRNGDPGIPGQPG S Y 19,72 13 2 F2:197617 2,48707E-05 7,082E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 0,00012582 6,98095E-05 118 130 1,52E-04 2,16E-04 1,424365407 0,569688823

P02461|CO3A1_HUMAN G EVGPAGSPGSNGAP G Y 15,88 14 2 F2:201238 7,4612E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 0,00012173 0,00014679 6,98095E-05 352 365 2,44E-04 3,38E-04 1,389045552 0,296249969

P02461|CO3A1_HUMAN G GKGAAGPPGPPGA A Y 17,56 13 2 F1:214069 2,48707E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 0,000101441 0,00016776 2,32698E-05 706 718 2,12E-04 2,92E-04 1,376588902 0,613561026

P02461|CO3A1_HUMAN D AGAPGERGPPG L Y 14,74 11 2 F1:202135 0,000174095 0,00014164 0,000111796 0,000162306 0,0002097 0,000162889 677 687 4,28E-04 5,35E-04 1,251125833 0,209566515

P02461|CO3A1_HUMAN E RGEAGI P N 16,75 6 1 F2:204707 6,21767E-05 3,541E-05 3,72653E-05 3,04324E-05 3,1455E-05 3,49047E-05 449 454 1,35E-04 9,68E-05 -1,393212893 0,27801423

P02549|SPTA1_HUMAN L EKQLPLQK A Y 14,54 8 2 F2:218838 9,94827E-05 0,000165247 7,45306E-05 0,000101441 0,00012582 6,98095E-05 2033 2040 3,39E-04 2,97E-04 -1,142017928 0,683576938

P02647|APOA1_HUMAN R THLAPYSDEL R Y 37,5 10 2 F1:201581 0,000198965 7,082E-05 0,000167694 0,000202883 0,00014679 0,000139619 185 194 4,37E-04 4,89E-04 1,11843324 0,717585644

P02647|APOA1_HUMAN H ELQVKLSPLGEEM R Y 40,82 13 2 F1:227441 9,94827E-05 2,36067E-05 0,000111796 0,00012173 8,388E-05 4,65397E-05 160 172 2,35E-04 2,52E-04 1,073498904 0,878111691

P02647|APOA1_HUMAN E YTKKLNTQ Y 15,9 8 2 F1:204205 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000167694 4,05765E-05 8,388E-05 2,32698E-05 260 267 3,12E-04 1,48E-04 -2,111079809 0,252871025

P02649|APOE_HUMAN V TQELRALM D Y 15,04 8 2 F2:209283 7,4612E-05 8,26234E-05 8,3847E-05 0,00012173 5,2425E-05 0,000197794 75 82 2,41E-04 3,72E-04 1,542825725 0,40791763

P02649|APOE_HUMAN V QTAVGTSAAPVPSDNH Y 66,23 16 2 F2:189266 3,23319E-05 6,13774E-05 5,40347E-05 0,000105499 6,9201E-05 4,42127E-05 302 317 1,48E-04 2,19E-04 1,481702443 0,31960319

P02649|APOE_HUMAN Q TKVEQAVETEPEPEL R Y 61,43 15 2 F1:221226 8,70474E-05 6,13774E-05 8,75735E-05 0,000135931 7,7589E-05 0,000134965 18 32 2,36E-04 3,48E-04 1,476643716 0,181663169

P02649|APOE_HUMAN A KTEQAVETEPEPEL R Y 43,33 14 2 F1:212220 0,000124353 0,000188853 0,00027949 0,000387506 0,00023067 0,000209428 19 32 5,93E-04 8,28E-04 1,396336525 0,340381219

P02649|APOE_HUMAN E KTQAAVGTSAAPVPSDNH Y 67,82 18 3 F1:188513 6,71508E-05 9,2066E-05 6,52143E-05 8,92683E-05 0,000102753 0,000104714 300 317 2,24E-04 2,97E-04 1,322167107 0,089271873

P02649|APOE_HUMAN V EKAQAAVGTSAAPVPSDNH Y 57,64 19 3 F2:197836 0,000149224 0,000165247 9,31633E-05 8,1153E-05 0,00016776 0,000255968 299 317 4,08E-04 5,05E-04 1,238564433 0,6008393

P02649|APOE_HUMAN Q QTVGTSAAPVPSDNH Y 30,63 15 2 F2:189136 0,000184043 0,000129837 0,000132292 0,00013796 0,000163566 0,000172197 303 317 4,46E-04 4,74E-04 1,061750242 0,681883929

P02649|APOE_HUMAN A TKSELEEQLTPVAEET R Y 43,51 16 3 F2:225470 0,000129327 0,000210099 0,000219865 0,00019071 0,000184536 0,000207101 92 107 5,59E-04 5,82E-04 1,041221162 0,81649966

P02649|APOE_HUMAN V QTAVGTSAAPVPSHNH Y 50,83 16 3 F1:188424 0,000179069 0,000358821 0,000257131 0,000198825 0,000287289 0,000307162 302 317 7,95E-04 7,93E-04 -1,002200408 0,993011299

P02656|APOC3_HUMAN A QSTVQESQVAQQA R Y 29,02 13 2 F2:189918 0,000211401 0,00014164 0,000335388 0,000385477 0,000492795 0,000453762 47 59 6,88E-04 1,33E-03 1,934889302 0,042754814

P02656|APOC3_HUMAN A TKTQKDALSSVQESQVAQQA R Y 63,12 20 3 F2:209118 3,15E-03 3,83E-03 5,27E-03 8,29E-03 4,36E-03 7,15E-03 40 59 1,22E-02 1,98E-02 1,617250569 0,151401714

P02656|APOC3_HUMAN K QTTKTAKDALSSVQESQVAQQA R Y 48 22 3 F2:215192 0,001596697 0,001666631 2,09E-03 3,01E-03 2,20E-03 2,43E-03 38 59 5,36E-03 7,65E-03 1,427999717 0,066666221

P02656|APOC3_HUMAN T TKDALSSVQESQVAQQAR G Y 72,02 18 3 F2:204078 4,47672E-05 3,77707E-05 9,68898E-05 6,49224E-05 8,80739E-05 9,77333E-05 43 60 1,79E-04 2,51E-04 1,397385212 0,340395938

P02656|APOC3_HUMAN T TKDALSSVQESQV A Y 49,51 13 2 F2:208981 0,001193792 0,001185055 0,001373227 0,001868548 0,001147058 0,001528828 43 55 3,75E-03 4,54E-03 1,211179184 0,332248723

P02656|APOC3_HUMAN T TKDALSSVQESQVA Q Y 62,65 14 2 F1:207087 0,000208914 0,000118033 0,000212412 0,00020694 0,00023067 0,000214082 43 56 5,39E-04 6,52E-04 1,20827144 0,348936887

P02656|APOC3_HUMAN T TKDALSSVQESQVAQQ A Y 58,73 16 2 F1:204486 2,98448E-05 5,90167E-05 1,67694E-05 5,27495E-05 1,8873E-05 4,65397E-05 43 58 1,06E-04 1,18E-04 1,118632193 0,810311984

P02656|APOC3_HUMAN T TKDALSSVQESQVAQ Q Y 64,55 15 2 F2:205516 0,000111918 0,000153443 8,3847E-05 0,00012173 0,00010485 0,000151254 43 57 3,49E-04 3,78E-04 1,081971053 0,71776958

P02656|APOC3_HUMAN T TKDALSSVQESQ V Y 30,64 12 2 F2:196796 0,000164146 0,000146361 0,000186327 0,000178537 0,00014679 0,000209428 43 54 4,97E-04 5,35E-04 1,076324422 0,592754219

P02656|APOC3_HUMAN A TKTAKDALSSVQESQVAQQA R Y 29,43 20 3 F2:205647 0,000298448 0,000377707 0,000616741 0,000572129 0,00048231 0,000302508 40 59 1,29E-03 1,36E-03 1,049540236 0,872171801

P02656|APOC3_HUMAN T TKDALSSVQESQVAQQA R Y 51,68 17 3 F2:209663 0,001430064 0,001893255 0,001822274 0,001566253 0,00180971 0,001749891 43 59 5,15E-03 5,13E-03 -1,003850821 0,970102941

P02656|APOC3_HUMAN T TKDALSSVQES Q Y 33,91 11 2 F2:196344 0,000599383 0,000188853 0,000579476 0,000632994 0,000442467 0,000162889 43 53 1,37E-03 1,24E-03 -1,104464268 0,832495559

P02656|APOC3_HUMAN G YSKHATKTAKDALSSVQESQV A Y 50,84 21 3 F1:213277 0,000800836 0,000927742 0,000657733 0,00012173 0,000761211 0,000537533 35 55 2,39E-03 1,42E-03 -1,679940864 0,221698419

P02671|FIBA_HUMAN A DSGVGDFLAEGGGV R Y 43,43 14 2 F2:240366 2,48707E-05 7,082E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 4,194E-05 0,000139619 21 34 1,14E-04 2,63E-04 2,297972883 0,222957623

P02671|FIBA_HUMAN H KEVTKEVVTS E Y 17,49 10 2 F2:212709 9,94827E-05 0,000118033 5,5898E-05 0,000223171 0,00014679 0,000186159 476 485 2,73E-04 5,56E-04 2,033982415 0,031941346

P02671|FIBA_HUMAN T AWTADSGEGDFLAEGGGV R Y 28,08 18 2 F2:229431 0 4,72134E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 4,194E-05 2,32698E-05 17 34 6,58E-05 1,26E-04 1,914688079 0,318422176

P02671|FIBA_HUMAN L PGSSKIFSV Y Y 14,55 9 2 F2:200050 0,000174095 0,000118033 0,000149061 0,000182594 0,000316647 0,000255968 653 661 4,41E-04 7,55E-04 1,711757575 0,098473372

P02671|FIBA_HUMAN D LVPGNFK S Y 29,55 7 2 F1:211205 0 0 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 232 238 3,73E-05 6,22E-05 1,669869689 0,65652839

P02671|FIBA_HUMAN A WTADSGEGDFLAE G Y 28,3 13 2 F2:219599 0,002186132 6,52E-03 0,000560843 3,51E-03 5,83E-03 6,33E-03 18 30 9,27E-03 1,57E-02 1,691070151 0,362275003

P02671|FIBA_HUMAN T ADSGEGAFLAEGGGV R Y 43,32 15 2 F2:254549 2,48707E-05 0 0 4,05765E-05 0 0 20 34 2,49E-05 4,06E-05 1,631500357 0,761153352

P02671|FIBA_HUMAN W TADYGEGDFLAEGGGV R Y 45,53 16 2 F1:215262 2,48707E-05 7,082E-05 1,86327E-05 0,000162306 2,097E-05 0 19 34 1,14E-04 1,83E-04 1,603137229 0,70317161

P02671|FIBA_HUMAN P RNNSPYEIENGV V Y 22,34 12 2 F2:224462 0,00018653 0,000129837 0,000214276 0,000355044 0,00018873 0,000290873 830 841 5,31E-04 8,35E-04 1,572899764 0,160014286

P02671|FIBA_HUMAN R QHLPLIKMKPV P Y 28,41 11 2 F1:236173 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 0,00010485 4,65397E-05 219 229 1,11E-04 1,72E-04 1,552053773 0,506070995

P02671|FIBA_HUMAN W TAGSGEGDFLAEGGGV R Y 59,31 16 2 F2:222500 0,000400418 0,000394231 0,000400602 0,000941375 0,000471825 0,000388606 19 34 1,20E-03 1,80E-03 1,507470127 0,360939937

P02671|FIBA_HUMAN T ADSGEGDFLAEGGGV R Y 81,63 15 2 F1:226756 7,4612E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,000162306 8,388E-05 4,65397E-05 20 34 1,96E-04 2,93E-04 1,490790396 0,448527709

P02671|FIBA_HUMAN S GEGDFLAEGGGV R Y 60,68 12 2 F1:221140 2,66E-02 2,44E-02 2,23E-02 5,69E-02 2,45E-02 2,57E-02 23 34 7,33E-02 1,07E-01 1,461954056 0,398846003

P02671|FIBA_HUMAN T PDSGEGDFLAEGGGV R Y 41,76 15 2 F1:219101 0,000149224 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 0,00014679 0,000186159 20 34 2,52E-04 3,74E-04 1,480272341 0,501773164

P02671|FIBA_HUMAN A WAADSGEGDFLAEGGGV R Y 50,96 17 2 F2:227716 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 2,097E-05 1,16349E-05 18 34 6,71E-05 9,35E-05 1,39278286 0,620396578

P02671|FIBA_HUMAN A WTADSGEGDFLAEGGGV R Y 58,85 17 2 F2:230285 5,93E-03 4,25E-03 5,66E-03 1,02E-02 4,61E-03 5,38E-03 18 34 1,58E-02 2,02E-02 1,274335335 0,498810286

P02671|FIBA_HUMAN T AGTADSGEGDFLAEGGG V Y 16,32 17 2 F2:212751 0,000477517 0,000568921 0,000579476 0,000405765 0,000822024 0,000865638 17 33 1,63E-03 2,09E-03 1,287538522 0,399834437

P02671|FIBA_HUMAN T AGTADSGEGDFLAEGGGV R Y 75,73 18 2 F2:224206 1,05E-02 9,88E-03 1,11E-02 2,03E-02 8,76E-03 1,09E-02 17 34 3,15E-02 4,00E-02 1,270210845 0,509536275

P02671|FIBA_HUMAN K TVTKTVIGPDGH K Y 24 12 2 F1:216355 3,97931E-05 2,36067E-05 2,23592E-05 2,84036E-05 3,7746E-05 3,72317E-05 464 475 8,58E-05 1,03E-04 1,205486668 0,423683284

P02671|FIBA_HUMAN G SSGPGSTGN R Y 15,79 9 1 F2:222650 0,001997115 2,53E-03 0,001771966 2,71E-03 2,21E-03 2,49E-03 299 307 6,30E-03 7,41E-03 1,175162596 0,253313973

P02671|FIBA_HUMAN A WTAGSGEGDFLAEGGGV R Y 76,03 17 2 F2:223926 1,70E-02 2,30E-02 1,61E-02 3,17E-02 1,65E-02 1,67E-02 18 34 5,60E-02 6,49E-02 1,157592296 0,631222906

P02671|FIBA_HUMAN N TKESSSHHPGIAEFPSRG K Y 43,31 18 4 F1:188702 0,001193792 0,001156727 0,001164541 0,000990067 0,001618883 0,001489269 557 574 3,52E-03 4,10E-03 1,165902794 0,417312976

P02671|FIBA_HUMAN T LSGIGTLDGFRHRHP D Y 14,64 15 3 F1:196061 0,000174095 7,082E-05 7,45306E-05 0,000101441 0,00016776 9,30793E-05 500 514 3,19E-04 3,62E-04 1,13409217 0,748662654

P02671|FIBA_HUMAN A DSGEGDFLAEGGGV R Y 72,88 14 2 F1:223423 5,96896E-05 0,000113312 0,000184463 0,000119701 0,000123723 0,000158235 21 34 3,57E-04 4,02E-04 1,123630239 0,730394398

P02671|FIBA_HUMAN A WTAGSGEGDFLAE G Y 43,95 13 2 F2:213611 4,97413E-05 0,000259673 0,000167694 0,000223171 0,00016776 0,000139619 18 30 4,77E-04 5,31E-04 1,112010058 0,805608847

P02671|FIBA_HUMAN F TKTKESSSHHPGIAEFPSRG K Y 36,98 20 4 F2:188455 0,000499901 0,000649184 0,000678229 0,000596475 0,000635391 0,000798155 555 574 1,83E-03 2,03E-03 1,110932053 0,461155321

P02671|FIBA_HUMAN K MADRAGSEADHEGTHSTKT G Y 19,73 19 4 F2:173571 0,001079387 0,001163809 0,000967035 0,001014413 0,00109673 0,001284495 603 621 3,21E-03 3,40E-03 1,057754837 0,566530204

P02671|FIBA_HUMAN S TGNRNPGFSGTGGTA T Y 16,94 15 2 F2:210425 0,000223836 0,000188853 0,000372653 0,000202883 0,00031455 0,000302508 305 319 7,85E-04 8,20E-04 1,044054008 0,872310431

P02671|FIBA_HUMAN A WTADSGEGDFLAEGGG V Y 54,96 16 2 F1:217216 0,000323319 4,72134E-05 0,000186327 0,000223171 0,000232767 0,000116349 18 33 5,57E-04 5,72E-04 1,027705635 0,95727218

P02671|FIBA_HUMAN V TKTVIGPDGHKEVTK E Y 60,42 15 3 F2:197767 6,74E-03 8,04E-03 6,12E-03 6,45E-03 8,53E-03 6,42E-03 466 480 2,09E-02 2,14E-02 1,023452643 0,865223708

P02671|FIBA_HUMAN W TAGSGEGDFLAEGGGVR G Y 63,38 17 2 F2:208475 3,01E-03 2,74E-03 0,001524152 2,75E-03 2,29E-03 2,33E-03 19 35 7,28E-03 7,36E-03 1,010776081 0,960830901

P02671|FIBA_HUMAN G TAWTADSGKGDFLAEGGGV R Y 23,94 19 2 F2:220492 0,000310883 0,00028328 0,00017701 0,000243459 0,00027261 0,000244333 16 34 7,71E-04 7,60E-04 -1,014165745 0,938849106

P02671|FIBA_HUMAN W TQDSGEGDFLAEGGG V Y 46,92 15 2 F2:211581 0,001410167 0,001357384 0,001533468 0,001373515 0,001354661 0,001440402 19 33 4,30E-03 4,17E-03 -1,031771105 0,505026568

P02671|FIBA_HUMAN D LGTLSGIGTLD G Y 36,98 11 2 F2:222001 0,000472543 0,000380067 0,000260857 0,000367217 0,00037746 0,000325778 497 507 1,11E-03 1,07E-03 -1,040181679 0,839580096

P02671|FIBA_HUMAN I TKGGSTSYGTGSETESPRNPS S Y 84,69 21 3 F1:183523 0,000338241 0,000368264 0,000333525 0,000247517 0,00037746 0,000367663 270 290 1,04E-03 9,93E-04 -1,047741481 0,745763602

P02671|FIBA_HUMAN W TADSGAGDFLAEGGGV R Y 49,66 16 2 F2:234409 0,000174095 9,44267E-05 9,31633E-05 0,000101441 0,00014679 9,30793E-05 19 34 3,62E-04 3,41E-04 -1,05969403 0,841983896

P02671|FIBA_HUMAN A DSGEGDFLAEGGGVR G Y 73,36 15 2 F2:209572 2,81E-03 3,15E-03 2,41E-03 3,05E-03 2,39E-03 2,37E-03 21 35 8,37E-03 7,80E-03 -1,072974818 0,570233857

P02671|FIBA_HUMAN A WTADSGEGDFLAEG G Y 16,47 14 2 F2:220243 0,000236271 0,000188853 0,000158378 0,000142018 0,00023067 0,000174524 18 31 5,84E-04 5,47E-04 -1,066319942 0,743204935

P02671|FIBA_HUMAN S GEGDFLAEGGGVR G Y 55,18 13 2 F1:207946 2,49E-03 0,002167093 0,001822274 2,31E-03 0,001904075 0,001780142 23 35 6,48E-03 6,00E-03 -1,079566412 0,561410296

P02671|FIBA_HUMAN N TKESSSHHPGIAEFPS R Y 67,98 16 3 F2:196311 9,94827E-05 0,000259673 0,000223592 0,000101441 0,00023067 0,000209428 557 572 5,83E-04 5,42E-04 -1,076094955 0,838148371

P02671|FIBA_HUMAN F TKTKESSSHHPGIAEFPS R Y 29,53 18 4 F2:194751 0,001910068 3,15E-03 2,79E-03 0,001781309 2,35E-03 3,01E-03 555 572 7,84E-03 7,14E-03 -1,097856862 0,672341498

P02671|FIBA_HUMAN S TKMADEAGSEADHEGTHSTKT G Y 44,41 21 3 F2:185878 0,000263629 0,000259673 0,000204959 0,000178537 0,000232767 0,000244333 601 621 7,28E-04 6,56E-04 -1,110770328 0,432370323

P02671|FIBA_HUMAN W TQDSHEGDFLAEGGGVR G Y 26,77 17 2 F1:216752 0,000273577 0,0003541 0,000372653 0,000326641 0,00029358 0,000255968 19 35 1,00E-03 8,76E-04 -1,141683912 0,330014089

P02671|FIBA_HUMAN W TADSGEGDFLAEGGGVR G Y 89,22 17 2 F2:209959 1,67E-02 1,92E-02 1,06E-02 1,40E-02 1,28E-02 1,36E-02 19 35 4,65E-02 4,04E-02 -1,151442187 0,510368074

P02671|FIBA_HUMAN A DSGVGDFLAEGGGVR G Y 67,03 15 2 F2:210053 0,00150965 0,001617057 0,001086284 0,001251785 0,001140767 0,001247263 21 35 4,21E-03 3,64E-03 -1,157473802 0,359510469

P02671|FIBA_HUMAN W TADSGEGDFLAEG G Y 46,57 13 2 F2:213470 3,97931E-05 0,00010623 0,000117386 5,68071E-05 8,1783E-05 8,37714E-05 19 31 2,63E-04 2,22E-04 -1,184597735 0,638322782

P02671|FIBA_HUMAN Y KTADEAGSEADHEGTHSTKT G Y 28,38 20 4 F2:178252 0,000855551 0,000833316 0,000776982 0,000511264 0,000798957 0,000772558 602 621 2,47E-03 2,08E-03 -1,183922444 0,296998859

P02671|FIBA_HUMAN A HTADSGEGDFLAEGGGVR G Y 53,67 18 2 F1:215914 7,05E-03 6,77E-03 6,18E-03 4,47E-03 6,35E-03 6,01E-03 18 35 2,00E-02 1,68E-02 -1,188758521 0,201258416

P02671|FIBA_HUMAN N PGSSGTGGTATSKPGSSGP G Y 44,54 19 2 F2:194988 2,48707E-05 7,082E-05 0,000111796 8,1153E-05 4,194E-05 4,65397E-05 310 328 2,07E-04 1,70E-04 -1,223152814 0,683531392

P02671|FIBA_HUMAN V TKTVIGPDGH K Y 60,48 10 2 F2:187151 0,000290987 0,000299805 0,000264584 0,000267805 0,000224379 0,000209428 466 475 8,55E-04 7,02E-04 -1,219156806 0,079890233

P02671|FIBA_HUMAN W TRDSGEGDFLAEGGGV R Y 58,76 16 2 F1:226175 0,000223836 0,00014164 0,000186327 6,08648E-05 0,0002097 0,000186159 19 34 5,52E-04 4,57E-04 -1,208177315 0,585017048

P02671|FIBA_HUMAN T KTVIGPDGHKEVTK E Y 49,98 14 3 F2:197764 0,000397931 0,000401313 0,000413645 0,000142018 0,000635391 0,000209428 467 480 1,21E-03 9,87E-04 -1,229067662 0,673950917

P02671|FIBA_HUMAN T AGTADSGEGDFLAEGGGVR G Y 29,58 19 3 F2:210741 0,000129327 0,000158165 0,00018819 0,000148104 0,000117432 0,000116349 17 35 4,76E-04 3,82E-04 -1,245614942 0,206073754

P02671|FIBA_HUMAN S SHHPGIAEFPS R Y 54,2 11 3 F2:194908 0,000574513 0,001019808 0,000769529 0,0005701 0,000738144 0,0005864 562 572 2,36E-03 1,89E-03 -1,247649007 0,352978107

P02671|FIBA_HUMAN A WTADSGEGDFLAEGGGVR G Y 54,78 18 2 F2:216770 4,09E-03 3,39E-03 3,46E-03 2,62E-03 3,11E-03 2,98E-03 18 35 1,10E-02 8,71E-03 -1,257286973 0,057551304

P02671|FIBA_HUMAN W TQDSGEGDFLAEGG G Y 48,86 14 2 F2:211942 0,002109033 0,000663348 0,000391286 0,000428082 0,00099188 0,00112626 19 32 3,16E-03 2,55E-03 -1,242494173 0,746908092

P02671|FIBA_HUMAN A WTAGSGEGDFLAEGGGVR G Y 56,7 18 3 F2:211030 0,000111918 0,00021246 0,000363337 0,000192738 0,000115335 0,000232698 18 35 6,88E-04 5,41E-04 -1,271728973 0,589173838

P02671|FIBA_HUMAN T AASGEGDFLAEGGGV R Y 34,73 15 2 F2:229992 3,7306E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 1,0485E-05 2,32698E-05 20 34 9,82E-05 7,43E-05 -1,320815851 0,477975002

P02671|FIBA_HUMAN W TQDSHEGDFLAEGGGV R Y 22,92 16 2 F1:255258 3,7306E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 3,04324E-05 2,097E-05 2,32698E-05 19 34 9,82E-05 7,47E-05 -1,314786548 0,231782947

P02671|FIBA_HUMAN S ESGIFT N Y 18,69 6 2 F1:206589 4,05E-03 4,38E-03 4,79E-03 2,28E-03 3,49E-03 3,43E-03 550 555 1,32E-02 9,20E-03 -1,436477283 0,05697782

P02671|FIBA_HUMAN M RMALERPGGNEIT R Y 33,07 13 2 F1:195732 0,002432352 0,001907419 1,99E-03 0,001249757 0,001608398 0,001505558 258 270 6,33E-03 4,36E-03 -1,450966902 0,035118811

P02671|FIBA_HUMAN G SPRPGSTGTWNPGSSE R Y 16,4 16 2 F2:190149 8,70474E-05 3,541E-05 9,31633E-06 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 351 366 1,32E-04 8,78E-05 -1,500875213 0,597209536

P02671|FIBA_HUMAN A WTADSGEGDFL A Y 17,84 11 2 F1:224598 6,46637E-05 3,541E-05 3,54021E-05 1,2173E-05 1,8873E-05 5,35206E-05 18 28 1,35E-04 8,46E-05 -1,602002383 0,355279464

P02671|FIBA_HUMAN A RTADSGEGDFLAEGGGV R Y 33,49 17 2 F1:227073 0 4,72134E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 18 34 1,03E-04 6,22E-05 -1,6569864 0,558756249

P02671|FIBA_HUMAN T GKTFPGFF S Y 49,84 8 2 F2:247012 2,48707E-05 0 5,5898E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 526 533 8,08E-05 4,42E-05 -1,825700446 0,545831565

P02671|FIBA_HUMAN A WTADSGAGDFLAEGGGV R Y 34,57 17 2 F2:238727 0 4,72134E-05 3,72653E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 18 34 8,45E-05 4,42E-05 -1,909561929 0,467677708

P02671|FIBA_HUMAN A WTADSGEGDFLA E Y 16,4 12 2 F1:218603 0,000248707 0,000262034 0,000432278 6,08648E-05 0,0002097 0,000186159 18 29 9,43E-04 4,57E-04 -2,064748135 0,10075137

P02671|FIBA_HUMAN A WTAGSGEGDFLAEGG G Y 46,36 15 2 F2:213079 0,000741146 0,000188853 0,000223592 0,000182594 0,00016776 0,000186159 18 32 1,15E-03 5,37E-04 -2,150165441 0,368499116

P02671|FIBA_HUMAN D FLAEGGGVR G Y 15,67 9 2 F2:210311 9,94827E-05 7,082E-05 3,72653E-05 0 0 4,65397E-05 27 35 2,08E-04 4,65E-05 -4,460024783 0,08807969

P02675|FIBB_HUMAN V NDNEEGFF S Y 22,02 8 2 F1:211213 9,94827E-05 0,000188853 0,000149061 0,000142018 0,00012582 0,000116349 34 41 4,37E-04 3,84E-04 -1,138501642 0,568996602

P02686|MBP_HUMAN L DSIGRFF G Y 15,2 7 2 F1:216290 5,47155E-05 2,59673E-05 5,77612E-05 1,62306E-05 1,2582E-05 4,65397E-05 173 179 1,38E-04 7,54E-05 -1,837291623 0,228074883

P02730|B3AT_HUMAN T VRSVTHAN A Y 16,62 8 2 F2:219114 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0 0 0 729 736 1,16E-04 0,00E+00 #DIV/0! 0,060961355

P02751|FINC_HUMAN Q KTGLD S N 14,37 5 1 F2:207797 0,000626741 0,000408395 0,000696862 0,000568071 0,000559899 0,000751616 1355 1359 1,73E-03 1,88E-03 1,085212224 0,671981435

P02765|FETUA_HUMAN R VVHAAKAALAAFNA Q Y 15,38 14 2 F2:213290 6,21767E-05 8,26234E-05 9,31633E-05 3,85477E-05 8,1783E-05 6,05016E-05 160 173 2,38E-04 1,81E-04 -1,315934627 0,29088617

P02766|TTHY_HUMAN K CPLMVKVLDAVR G Y 16,38 12 2 F1:197715 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000111796 0,00012173 8,388E-05 0,000162889 30 41 2,34E-04 3,68E-04 1,577331531 0,204943433

P02766|TTHY_HUMAN S PFHNHAEVVFTANDSGPR R Y 45,53 18 4 F2:189415 0,000211401 7,082E-05 0,000447184 0,000233315 0,000115335 0,000209428 106 123 7,29E-04 5,58E-04 -1,306993208 0,662362424



P02766|TTHY_HUMAN W KTLGISPFHEHAEVV F Y 60,8 15 3 F1:220456 9,94827E-05 4,72134E-05 0,000167694 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 100 114 3,14E-04 1,49E-04 -2,10513406 0,253690491

P04004|VTNC_HUMAN D AAFTRINC Q Y 23,34 8 2 F2:219889 4,97413E-05 0 1,86327E-05 0 0 0 208 215 6,84E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,256810095

P04004|VTNC_HUMAN E QTGGPSLTSDLQAQS K Y 62,42 15 2 F2:210148 7,33E-03 7,25E-03 5,37E-03 4,91E-03 6,76E-03 8,40E-03 92 106 2,00E-02 2,01E-02 1,00556479 0,97699638

P04004|VTNC_HUMAN E QVGGP S N 15,24 5 1 F1:216228 1,24353E-05 2,36067E-05 0 1,01441E-05 1,0485E-05 1,16349E-05 92 96 3,60E-05 3,23E-05 -1,117095536 0,870638495

P04114|APOB_HUMAN E SGLEAHVA L Y 19,71 8 2 F2:228504 0 0 0 2,02883E-05 0 0 909 916 0,00E+00 2,03E-05 #DIV/0! 0,422649731

P04114|APOB_HUMAN P DFIVPLT D Y 25,34 7 2 F2:220505 0 2,36067E-05 0 0 0 0 2616 2622 2,36E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

P04114|APOB_HUMAN L KESVK F N 13,93 5 1 F1:215183 8,70474E-05 0,00010623 8,3847E-05 0,00012173 0,00016776 0,000127984 2825 2829 2,77E-04 4,17E-04 1,506448197 0,064316033

P04114|APOB_HUMAN A GLQLQISSSGVIAPGAK A Y 34,58 17 2 F2:241701 2,48707E-05 4,72134E-05 0 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 843 859 7,21E-05 1,06E-04 1,467541805 0,510226537

P04114|APOB_HUMAN E ETKAT V N 14,28 5 1 F2:218785 7,4612E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 6,291E-05 0,000232698 2472 2476 2,25E-04 3,16E-04 1,404379625 0,688075355

P04114|APOB_HUMAN E EAASGLLTSL K Y 14,85 10 2 F1:213130 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 9,30793E-05 4061 4070 1,40E-04 1,76E-04 1,250165679 0,646619323

P04114|APOB_HUMAN L KTTLTAFGF A Y 15,15 9 2 F1:190969 0,000400418 0,000665708 0,00054221 0,000507206 0,000777987 0,00056313 674 682 1,61E-03 1,85E-03 1,149214003 0,516973992

P04114|APOB_HUMAN T TKTEVIPP L Y 16,63 8 2 F1:198190 0 2,36067E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0 948 955 7,95E-05 8,25E-05 1,037882423 0,964647761

P04114|APOB_HUMAN L KTTLT A N 14,18 5 1 F1:213794 0,000149224 0,000165247 0,000149061 0,000182594 0,00018873 6,98095E-05 674 678 4,64E-04 4,41E-04 -1,050774557 0,865370396

P04114|APOB_HUMAN S SSGVIAPGAKAGVKLE V Y 15,57 16 2 F1:235405 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 850 865 1,16E-04 1,08E-04 -1,069400164 0,853129454

P04114|APOB_HUMAN G TADSRSATRINCKVE L Y 19,43 15 2 F1:213370 0,000124353 0,00014164 0,000149061 4,05765E-05 0,00014679 0,000186159 67 81 4,15E-04 3,74E-04 -1,111182991 0,781840224

P04114|APOB_HUMAN S TKSTS P Y 14,41 5 1 F1:204734 0,000385495 0,000295083 0,000335388 0,000243459 0,00018873 0,000290873 313 317 1,02E-03 7,23E-04 -1,405089735 0,069403014

P04114|APOB_HUMAN I ITTPP L N 14,08 5 1 F1:226307 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 3142 3146 9,20E-05 6,45E-05 -1,425436654 0,443198737

P04114|APOB_HUMAN S NKFVEGSHNST V Y 14,22 11 2 F1:221684 2,98448E-05 8,26234E-05 4,65817E-05 1,2173E-05 4,8231E-05 4,42127E-05 3403 3413 1,59E-04 1,05E-04 -1,520311485 0,404945068

P04114|APOB_HUMAN T KGDVKGSVLS R Y 17,37 10 2 F2:223668 7,4612E-05 4,72134E-05 4,65817E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 3497 3506 1,68E-04 1,06E-04 -1,59195466 0,142817866

P04114|APOB_HUMAN I KGVISIPRLQA E Y 17,23 11 2 F1:211847 2,48707E-05 7,082E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1121 1131 1,89E-04 1,06E-04 -1,785240358 0,300599975

P04114|APOB_HUMAN L NTDIAGLASAID M Y 15,02 12 2 F2:218446 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000167694 0,000101441 2,097E-05 2,32698E-05 1869 1880 2,65E-04 1,46E-04 -1,816629959 0,459329741

P04114|APOB_HUMAN L FLKSD G N 15,23 5 1 F2:208210 9,94827E-05 0,000118033 8,3847E-05 3,04324E-05 0,00012582 1,16349E-05 1278 1282 3,01E-04 1,68E-04 -1,795032583 0,334751634

P04114|APOB_HUMAN N TKDKIGV E Y 17,29 7 2 F2:196234 4,97413E-05 0 3,72653E-05 0 0 4,65397E-05 2001 2007 8,70E-05 4,65E-05 -1,869516596 0,565146941

P04114|APOB_HUMAN Y KADTVAKV Q Y 17,6 8 2 F2:197722 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000111796 6,08648E-05 4,194E-05 0 1852 1859 2,81E-04 1,03E-04 -2,731728875 0,059791606

P04114|APOB_HUMAN E EAASG L N 18,76 5 1 F2:196297 2,48707E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 4061 4065 2,12E-04 4,42E-05 -4,802476313 0,124088107

P04278|SHBG_HUMAN P GTQAEFNL R Y 18 8 2 F2:212387 0 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 230 237 4,22E-05 8,55E-05 2,024133649 0,218270044

P04629|NTRK1_HUMAN V NVSFPASVQ L Y 15,71 9 2 F1:214033 0,000198965 4,72134E-05 0,000167694 0,000144047 0,00023067 0,000325778 281 289 4,14E-04 7,00E-04 1,692535259 0,244845446

P04844|RPN2_HUMAN Q EALSALTARL S Y 19,48 10 2 F1:208212 0,000124353 9,44267E-05 0,000130429 0,00012173 0,00016776 4,65397E-05 143 152 3,49E-04 3,36E-04 -1,039221583 0,914814836

P05107|ITB2_HUMAN S FVDKTVLPF V Y 15,14 9 2 F1:239850 4,97413E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 171 179 1,29E-04 1,30E-04 1,003805737 0,992278284

P05107|ITB2_HUMAN A KGYPI D N 10,35 5 1 F1:197889 0,000174095 0,000188853 0,000111796 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 123 127 4,75E-04 1,73E-04 -2,739498722 0,038022601

P05155|IC1_HUMAN T RLVLLN A N 14,76 6 2 F1:208477 3,7306E-05 1,18033E-05 9,31633E-06 1,01441E-05 1,0485E-05 3,49047E-05 286 291 5,84E-05 5,55E-05 -1,052072911 0,94051722

P05155|IC1_HUMAN T TKGVTSVS Q Y 30,53 8 1 F1:216811 2,48707E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 0 8,388E-05 4,65397E-05 215 222 1,38E-04 1,30E-04 -1,057586604 0,945372664

P05155|IC1_HUMAN N QTSSSSQDPESLQDRGEG K Y 55,98 18 3 F2:184919 0,000196478 0,000155804 0,000126702 6,69512E-05 0,000132111 0,000121003 26 43 4,79E-04 3,20E-04 -1,496521143 0,137012501

P05155|IC1_HUMAN P TTQPTIQPTQPTT Q Y 14,33 13 2 F1:207717 0,000223836 0,000188853 0,00010248 4,05765E-05 0,00014679 0,000127984 95 107 5,15E-04 3,15E-04 -1,633639722 0,243823633

P05546|HEP2_HUMAN L EKGGTTAQSADPQWEQ L Y 38,21 16 2 F2:198524 2,48707E-05 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 29 44 1,33E-04 1,73E-04 1,303408189 0,463549595

P05546|HEP2_HUMAN L TKGGETAQSADPQWEQLNN K Y 71,87 19 3 F1:209894 0,001303223 0,001288924 0,001317329 0,001022528 0,001547585 0,001338015 29 47 3,91E-03 3,91E-03 -1,000345029 0,997918851

P05546|HEP2_HUMAN V NASSKYEITT I Y 18,3 10 2 F1:201328 0,000136789 0,000153443 0,000139745 7,10089E-05 0,000115335 8,14444E-05 188 197 4,30E-04 2,68E-04 -1,60566071 0,042268672

P05546|HEP2_HUMAN Q TKGNFLAAN D Y 24,28 9 2 F1:214870 0,000273577 0,000306887 0,000242225 0,000142018 0,00012582 0,000116349 328 336 8,23E-04 3,84E-04 -2,141376601 0,008274196

P05556|ITB1_HUMAN R LLVFST D N 14,21 6 1 F2:231678 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 6,291E-05 2,32698E-05 273 278 1,34E-04 8,62E-05 -1,557441851 0,476947176

P05997|CO5A2_HUMAN G VEIGP V N 16,87 5 1 F1:200738 2,48707E-05 0,00014164 0,000186327 0,000202883 0,00014679 9,30793E-05 1491 1495 3,53E-04 4,43E-04 1,254832612 0,634503308

P05997|CO5A2_HUMAN Q VGLMP G N 17,25 5 1 F2:195036 0,000248707 0,000285641 0,000242225 0,000304324 0,00023067 0,000139619 208 212 7,77E-04 6,75E-04 -1,151137695 0,554676088

P05997|CO5A2_HUMAN G ERGMPGLPGPAGTP G Y 15,09 14 2 F2:194727 0,000211401 0,000153443 0,000130429 0,000152162 8,388E-05 8,14444E-05 1003 1016 4,95E-04 3,17E-04 -1,559981557 0,151053323

P06401|PRGR_HUMAN A AGPFP G N 14,66 5 1 F1:192241 0,000174095 9,44267E-05 0,000130429 0,000162306 0,00012582 2,32698E-05 33 37 3,99E-04 3,11E-04 -1,28116703 0,581362367

P06727|APOA4_HUMAN V EELRRSLAP Y Y 19,11 9 2 F2:236444 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 217 225 1,86E-05 1,09E-04 5,837485694 0,045705416

P06727|APOA4_HUMAN Q DKTVSLPELEQQQEQQQEQQQ E Y 27,96 21 3 F1:228220 4,97413E-05 0,000118033 7,45306E-05 0,000162306 0,00025164 0,000186159 365 385 2,42E-04 6,00E-04 2,476645703 0,026426362

P06727|APOA4_HUMAN L NHQLEGLTF Q Y 31,83 9 2 F2:213411 9,94827E-05 2,36067E-05 2,7949E-05 0,000142018 7,3395E-05 8,14444E-05 235 243 1,51E-04 2,97E-04 1,965442144 0,213327597

P06727|APOA4_HUMAN S LAELGGHLD Q Y 14,27 9 2 F1:216645 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000130429 8,1153E-05 6,291E-05 0,000209428 289 297 2,27E-04 3,53E-04 1,554605913 0,485984208

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQ E Y 17,44 13 2 F2:234324 2,48707E-05 4,72134E-05 0 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 365 377 7,21E-05 1,11E-04 1,540809312 0,576215529

P06727|APOA4_HUMAN R QTLAPLAEDVRGNL R Y 54,07 14 2 F2:233730 0,000248707 0,000236067 0,000111796 0,000223171 0,00035649 0,000325778 265 278 5,97E-04 9,05E-04 1,517741542 0,158745554

P06727|APOA4_HUMAN R QTLAPLAEDVRGNLR G Y 52,12 15 3 F2:220545 3,21E-03 3,03E-03 0,001730974 2,46E-03 6,06E-03 2,96E-03 265 279 7,97E-03 1,15E-02 1,440220909 0,416053263

P06727|APOA4_HUMAN L KTQVNTQAEQL R Y 45,77 11 2 F2:198330 0,000298448 0,000188853 0,000167694 0,000324612 0,00027261 0,000325778 143 153 6,55E-04 9,23E-04 1,409169475 0,145431693

P06727|APOA4_HUMAN S MARLGGHLDQQVEEF R Y 12,49 15 3 F2:223949 0,001064465 0,001149645 0,001060198 0,00145061 0,001425959 0,001324053 289 303 3,27E-03 4,20E-03 1,282903879 0,00399208

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQEQQQ E Y 64,46 17 2 F2:230433 0,000124353 4,72134E-05 8,75735E-05 0,000162306 5,4522E-05 0,000114022 365 381 2,59E-04 3,31E-04 1,276722623 0,569830755

P06727|APOA4_HUMAN K TQSLPELEQQQEQQQE Q Y 59,96 16 2 F2:211680 0,000243733 0,000155804 0,000197506 0,000460543 0,000123723 0,000148927 367 382 5,97E-04 7,33E-04 1,228041236 0,719360337

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQEQQQEQQQEQ V Y 45,1 23 3 F2:228903 0,000124353 7,082E-05 0,000204959 0,00012173 0,00023067 0,000116349 365 387 4,00E-04 4,69E-04 1,171482859 0,693266835

P06727|APOA4_HUMAN S LAELGGHLDQ Q Y 18,55 10 2 F1:215441 0,000174095 0,000118033 0,000130429 0,000142018 0,0002097 0,000139619 289 298 4,23E-04 4,91E-04 1,162770905 0,470945199

P06727|APOA4_HUMAN S LAPYAQDTQEKLNHQLEGLTFQM K Y 14,98 23 3 F2:229400 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000169557 0,00012173 0,00012582 6,98095E-05 223 245 2,91E-04 3,17E-04 1,089148667 0,847522852

P06727|APOA4_HUMAN S LAPYAQDTQEKLNHQLEGL T Y 37,99 19 3 F2:218704 3,01E-03 5,59E-03 5,70E-03 6,36E-03 5,27E-03 3,94E-03 223 241 1,43E-02 1,56E-02 1,089167069 0,724584214

P06727|APOA4_HUMAN K SAAELGGHLDQQVEEF R Y 48,39 16 2 F2:224142 0,000358138 0,000403674 0,000258994 0,000381419 0,000383751 0,000342067 288 303 1,02E-03 1,11E-03 1,08466906 0,576298962

P06727|APOA4_HUMAN Q LRQALGPHAGDVEGH L Y 51,23 15 3 F2:188239 0,000579487 0,000488658 0,000463953 0,000637051 0,000574578 0,0004398 325 339 1,53E-03 1,65E-03 1,077887035 0,59624005

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQEQQQEQQQEQV Q Y 59,13 24 3 F2:234111 0,000534719 0,000710561 0,000652143 0,000661397 0,000599742 0,000698095 365 388 1,90E-03 1,96E-03 1,032575845 0,749682883

P06727|APOA4_HUMAN Q DKTVSLPELEQQQEQQQEQQ Q Y 52,81 20 3 F2:229519 0,000425288 0,000427281 0,000393149 0,000446342 0,000505377 0,000325778 365 384 1,25E-03 1,28E-03 1,025509364 0,861294791

P06727|APOA4_HUMAN L TKSLAELGGHLD Q Y 36,37 12 2 F2:217144 0,000124353 0,000118033 0,000111796 0,00012173 0,00018873 4,65397E-05 286 297 3,54E-04 3,57E-04 1,007951773 0,983873013

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQEQQQEQQQE Q Y 51,8 22 3 F2:229275 0,000574513 0,000639741 0,000562706 0,000426053 0,000675234 0,000679479 365 386 1,78E-03 1,78E-03 1,002141986 0,989537844

P06727|APOA4_HUMAN L APYAQDTQEKLNHQLEGL T Y 70,04 18 3 F2:217044 3,59E-03 3,91E-03 4,20E-03 3,78E-03 3,83E-03 3,62E-03 224 241 1,17E-02 1,12E-02 -1,041962141 0,471373948

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQEQQQEQ Q Y 54,18 19 3 F2:229689 0,000333267 0,00042492 0,000624194 0,00037939 0,000467631 0,000470051 365 383 1,38E-03 1,32E-03 -1,049586997 0,829156319

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQEQQQEQQQEQVQ M Y 53,66 25 3 F2:230576 0,000298448 0,000306887 0,000521715 0,000263747 0,000337617 0,000470051 365 389 1,13E-03 1,07E-03 -1,051926354 0,854702757

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQEQ Q Y 49,87 15 2 F2:231941 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 365 379 1,16E-04 1,11E-04 -1,040692491 0,94194648

P06727|APOA4_HUMAN L RQKLGPHAGDVEGH L Y 62,17 14 3 F1:187492 0,000596896 0,000644462 0,000493766 0,000539668 0,000656361 0,000435146 326 339 1,74E-03 1,63E-03 -1,063727011 0,681886978

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQEQQQE Q Y 58,97 18 3 F2:231057 2,63E-03 0,00226388 2,09E-03 0,001846231 2,28E-03 0,002224596 365 382 6,98E-03 6,35E-03 -1,099726869 0,369705869

P06727|APOA4_HUMAN L AELGGHLDQQVEEF R Y 38,22 14 2 F1:223552 0,00022881 0,000221903 0,000204959 6,49224E-05 0,00027261 0,000262949 290 303 6,56E-04 6,00E-04 -1,09191104 0,811745296

P06727|APOA4_HUMAN S LAPYAQDTQEKLNHQLEG L Y 33,93 18 3 F2:199861 0,001151512 0,001329056 2,10E-03 0,00153785 0,001251908 0,001331034 223 240 4,58E-03 4,12E-03 -1,111550514 0,657054452

P06727|APOA4_HUMAN E KTNHQLEGLTF Q Y 46,01 11 2 F1:219969 0,000198965 0,000236067 0,000204959 0,000182594 0,0002097 0,000186159 233 243 6,40E-04 5,78E-04 -1,106384791 0,230614829

P06727|APOA4_HUMAN S LAELGGHL D Y 35,46 8 2 F1:221075 0,001352965 0,001244072 0,001786872 0,001517562 0,001566458 0,000800482 289 296 4,38E-03 3,88E-03 -1,128563922 0,610217962

P06727|APOA4_HUMAN Q DKTVSLPELEQQQE Q Y 17,27 14 2 F2:234915 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0,000101441 2,097E-05 0 365 378 1,40E-04 1,22E-04 -1,147427305 0,874015227

P06727|APOA4_HUMAN Q LRQALGPHAGDVE G Y 27,51 13 2 F2:193210 0,000286013 0,000259673 0,000186327 0,000314468 0,00016776 0,000162889 325 337 7,32E-04 6,45E-04 -1,134698262 0,649101494

P06727|APOA4_HUMAN L TQLGGHLDQQVEEF R Y 21,55 14 2 F2:223988 0,000248707 0,000236067 0,000335388 0,000324612 0,000220185 0,000174524 290 303 8,20E-04 7,19E-04 -1,140188775 0,572949261

P06727|APOA4_HUMAN L KGRLTPYA D Y 25,73 8 2 F2:204888 0,000198965 0,000118033 0,000167694 0,000162306 0,00012582 0,000139619 198 205 4,85E-04 4,28E-04 -1,133134831 0,51975218

P06727|APOA4_HUMAN V KTDQTVEEL R Y 36,71 9 2 F2:204076 1,05E-02 1,19E-02 1,68E-02 1,15E-02 1,17E-02 1,07E-02 211 219 3,93E-02 3,39E-02 -1,15740887 0,448280031

P06727|APOA4_HUMAN R RVEAYGENFN K Y 27,01 10 2 F1:201360 0,00037306 0,0003541 0,00027949 0,000385477 0,00027261 0,000209428 306 315 1,01E-03 8,68E-04 -1,160383317 0,486297631

P06727|APOA4_HUMAN A KTDQNVEEL K Y 30,2 9 2 F2:200619 7,08E-03 7,22E-03 1,07E-02 8,58E-03 6,04E-03 6,59E-03 189 197 2,50E-02 2,12E-02 -1,177527629 0,42973912

P06727|APOA4_HUMAN M LAPLE S N 15,11 5 1 F2:206221 0,000221349 0,000167607 0,000115522 0,000213027 0,000195021 1,39619E-05 391 395 5,04E-04 4,22E-04 -1,195420753 0,72375388

P06727|APOA4_HUMAN Q DKTVSLPELEQQQEQQQ E Y 59,77 17 2 F1:229566 7,95862E-05 0,00010623 9,68898E-05 7,70954E-05 6,7104E-05 9,07523E-05 365 381 2,83E-04 2,35E-04 -1,203251832 0,201344429

P06727|APOA4_HUMAN S LAPYAQDTQE K Y 56,27 10 2 F1:204674 0,000310883 0,0003541 0,0004565 0,000304324 0,00029358 0,000325778 223 232 1,12E-03 9,24E-04 -1,214145772 0,263789032

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQE Q Y 65,17 14 2 F2:233790 0,001330581 0,001043415 0,001278201 0,000856164 0,001140767 0,000981987 365 378 3,65E-03 2,98E-03 -1,226014238 0,136926232

P06727|APOA4_HUMAN L TQQLNALFQDKLGEVN T Y 14,89 16 2 F2:216349 0,000273577 0,000118033 0,000167694 0,000142018 0,00023067 6,98095E-05 55 70 5,59E-04 4,42E-04 -1,263973627 0,583268504

P06727|APOA4_HUMAN S LPELEQQQE Q Y 48,52 9 2 F1:212100 0,000397931 0,000472134 0,000465817 0,000284036 0,0004194 0,000349047 370 378 1,34E-03 1,05E-03 -1,269266162 0,12250681

P06727|APOA4_HUMAN L TKSLAELGGHL D Y 45,55 11 2 F2:221599 0,00117887 0,001482499 0,001807368 0,000941375 0,001547585 0,000988968 286 296 4,47E-03 3,48E-03 -1,284884926 0,28266907

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQEQQQEQQ Q Y 55,27 20 3 F2:229243 0,000572025 0,000498101 0,000374516 0,000304324 0,00039843 0,000395587 365 384 1,44E-03 1,10E-03 -1,315295682 0,173751578

P06727|APOA4_HUMAN Q KSLAELGGHL D Y 40,76 10 2 F2:221067 6,21767E-05 0,000129837 8,3847E-05 0,000101441 3,1455E-05 5,81746E-05 287 296 2,76E-04 1,91E-04 -1,443759686 0,377890742

P06727|APOA4_HUMAN K TQSLPELEQQQEQQQEQQQE Q Y 50,01 20 3 F2:211729 0,00018653 0,000118033 0,000204959 0,000111585 9,43649E-05 0,000139619 367 386 5,10E-04 3,46E-04 -1,474444181 0,163492236

P06727|APOA4_HUMAN Q DKSLSLPELEQQQEQQQEQQQ E Y 38,69 21 3 F2:228935 0,000497413 0,000377707 0,000447184 0,000284036 0,00037746 0,000232698 365 385 1,32E-03 8,94E-04 -1,478767044 0,062036449

P06727|APOA4_HUMAN K TQSLPELEQQQEQQQEQQQEQV Q Y 54,41 22 3 F2:218296 8,70474E-05 0,00010623 0,000186327 6,08648E-05 0,00014679 4,65397E-05 367 388 3,80E-04 2,54E-04 -1,493361333 0,392384712

P06727|APOA4_HUMAN S LAPYAQDT Q Y 20,75 8 2 F1:205231 0,000149224 0,00017705 0,00017701 3,04324E-05 0,000199215 0,000104714 223 230 5,03E-04 3,34E-04 -1,505210297 0,36808159

P06727|APOA4_HUMAN R TKVNTQAEQL R Y 54,44 10 2 F2:200091 0,000198965 0,00021246 0,000242225 0,000243459 0,00010485 2,32698E-05 144 153 6,54E-04 3,72E-04 -1,759115386 0,279165204

P06727|APOA4_HUMAN E TGKELEEL R Y 15,06 8 2 F2:213906 0,000348189 0,00042492 0,000752759 0,000324612 0,00018873 0,000328105 102 109 1,53E-03 8,41E-04 -1,813387917 0,199456504

P06727|APOA4_HUMAN L RDKVN S N 22,52 5 1 F1:210628 2,48707E-05 4,72134E-05 6,52143E-05 2,02883E-05 3,1455E-05 2,32698E-05 348 352 1,37E-04 7,50E-05 -1,830325577 0,211489694

P06727|APOA4_HUMAN L QTSLAELGGHLDQQV E Y 49,28 15 2 F2:226102 9,94827E-05 9,44267E-05 9,31633E-06 3,04324E-05 4,194E-05 3,49047E-05 286 300 2,03E-04 1,07E-04 -1,894399768 0,388336631

P06727|APOA4_HUMAN K TKIDQNVEEL K Y 40,28 10 2 F2:218159 7,4612E-05 0,000188853 0,000599972 7,10089E-05 0,000178245 0,000197794 188 197 8,63E-04 4,47E-04 -1,931422042 0,478775402

P06748|NPM_HUMAN G GSKVPQK K Y 18,35 7 2 F2:200294 2,48707E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 148 154 6,21E-05 8,48E-05 1,365011214 0,58836746

P07199|CENPB_HUMAN R EAGFGGGPN A Y 10,12 9 1 F2:241543 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 386 394 8,57E-05 1,29E-04 1,505156625 0,064057158

P07339|CATD_HUMAN W QVHLDQV E Y 21,2 7 2 F1:205471 3,7306E-05 4,72134E-05 9,31633E-06 4,05765E-05 5,2425E-05 3,49047E-05 271 277 9,38E-05 1,28E-04 1,363087184 0,433929541

P07359|GP1BA_HUMAN T TKPVSLLEST K Y 16,92 10 2 F1:208607 0,000360625 0,000554757 0,000577612 0,000683714 0,00054522 0,000453762 482 491 1,49E-03 1,68E-03 1,127061103 0,545915231

P07948|LYN_HUMAN N TLETEEWFF K Y 16,45 9 2 F1:221904 0,000547155 0,000403674 0,000260857 0,000279978 0,000329229 0,000456089 123 131 1,21E-03 1,07E-03 -1,137418023 0,648743901

P08123|CO1A2_HUMAN R DGARGAPGAVGAPGPAGA T Y 15,16 18 2 F1:188962 0,000223836 9,44267E-05 0,000167694 0,00012173 0,00018873 0,000139619 672 689 4,86E-04 4,50E-04 -1,079715661 0,796306825

P08123|CO1A2_HUMAN E VGLPGLSGPVGPPGNP G Y 14,37 16 3 F1:197701 2,48707E-05 7,082E-05 9,31633E-05 6,08648E-05 2,097E-05 6,98095E-05 285 300 1,89E-04 1,52E-04 -1,245375336 0,648949381

P08123|CO1A2_HUMAN E NGVVGPTGPVGAAGP A Y 19,09 15 2 F1:188146 3,97931E-05 6,13774E-05 8,75735E-05 4,05765E-05 4,6134E-05 3,02508E-05 750 764 1,89E-04 1,17E-04 -1,613730323 0,219234313

P08183|MDR1_HUMAN T VIAFGGQKK E Y 14,25 9 2 F1:196020 4,97413E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 264 272 1,63E-04 1,73E-04 1,064466909 0,893231375

P08253|MMP2_HUMAN C TDTGRSDGFL W Y 21,77 10 2 F2:218563 0,000350676 0,0003541 0,000316755 0,000162306 0,00018873 0,000302508 248 257 1,02E-03 6,54E-04 -1,563065797 0,094901374

P08572|CO4A2_HUMAN I RGISL K N 10,35 5 1 F1:240876 0 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 287 291 4,22E-05 1,29E-04 3,05535454 0,049156041

P08572|CO4A2_HUMAN C EAPAI A N 15,53 5 1 F1:201109 0,000149224 0,00014164 0,000130429 0,000162306 0,00012582 9,30793E-05 1594 1598 4,21E-04 3,81E-04 -1,105159664 0,577589437

P08572|CO4A2_HUMAN D VGQPGPNGIP S Y 14,68 10 2 F1:212915 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 245 254 1,34E-04 1,08E-04 -1,241787276 0,388116718

P08572|CO4A2_HUMAN G FLAQSVLAG V Y 18,91 9 2 F1:202463 8,70474E-05 2,36067E-05 8,3847E-05 2,02883E-05 4,194E-05 8,14444E-05 26 34 1,95E-04 1,44E-04 -1,353779035 0,569344089

P08579|RU2B_HUMAN T NKKPGQGT P Y 16,73 8 2 F1:220230 0 0 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 121 128 3,73E-05 6,45E-05 1,731585035 0,540793319

P08922|ROS1_HUMAN K TKAGVP N Y 18,11 6 1 F1:189324 0,000136789 5,90167E-05 9,31633E-05 3,04324E-05 0,00010485 6,98095E-05 1748 1753 2,89E-04 2,05E-04 -1,408972341 0,419873928

P08F94|PKHD1_HUMAN M TIGAL L N 12,24 5 1 F1:219114 0,000198965 0,00021246 9,31633E-05 0,000326641 0,000337617 0,000302508 3709 3713 5,05E-04 9,67E-04 1,91594737 0,046604121

P08F94|PKHD1_HUMAN E EEAAVPAPGT T Y 15,85 10 2 F2:198253 0,000124353 9,44267E-05 3,72653E-05 0,000142018 0,00014679 0,000139619 3963 3972 2,56E-04 4,28E-04 1,673245093 0,152544024

P09172|DOPO_HUMAN R ETAFI L N 15,29 5 1 F1:194951 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 381 385 1,53E-04 1,52E-04 -1,003457723 0,987235513

P09619|PGFRB_HUMAN L KIMSHLGPHLNV V Y 22,33 12 3 F2:193876 0,001427577 0,001517909 5,17E-03 0,001600743 0,001346273 0,001710333 653 664 8,11E-03 4,66E-03 -1,741832642 0,448656406

P09874|PARP1_HUMAN T ASAPAAVNSSASAD K Y 15,08 14 2 F1:194112 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000149061 0,000162306 0,00014679 0,000186159 374 387 3,43E-04 4,95E-04 1,444014407 0,081724376

P09874|PARP1_HUMAN K KTAEAGGVTGKGQ D Y 17,49 13 2 F2:208951 0,000198965 0,000165247 0,000130429 0,000192738 0,000157275 0,000116349 87 99 4,95E-04 4,66E-04 -1,060635763 0,766566745

P09874|PARP1_HUMAN L TLKGG A N 14,88 5 1 F2:211861 0,000198965 7,082E-05 0,000111796 6,08648E-05 2,097E-05 4,65397E-05 526 530 3,82E-04 1,28E-04 -2,972409823 0,145809814

P0C0L5|CO4B_HUMAN L RGPEVQLVAH S Y 24,12 10 2 F2:215771 7,4612E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 8,388E-05 6,98095E-05 104 113 1,17E-04 2,15E-04 1,836129419 0,202599134

P0C0L5|CO4B_HUMAN V KAAAN Q N 16,5 5 1 F2:198404 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 0,00010485 6,98095E-05 1658 1662 1,59E-04 2,56E-04 1,607966199 0,10175128

P0C0L5|CO4B_HUMAN D KNLTVSVH V Y 16,64 8 2 F2:195368 7,4612E-05 7,082E-05 0,000149061 0,000223171 0,00018873 4,65397E-05 861 868 2,94E-04 4,58E-04 1,556708812 0,431182431

P0C0L5|CO4B_HUMAN T MIYLAPTLAASR Y Y 13,2 12 2 F2:226063 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 3,04324E-05 3,1455E-05 3,49047E-05 1015 1026 6,71E-05 9,68E-05 1,442290238 0,016520046

P0C0L5|CO4B_HUMAN P TKDDPDAPLQPVTPL Q Y 34,56 15 2 F2:229179 7,4612E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 9,30793E-05 1427 1441 1,35E-04 1,97E-04 1,450841233 0,39797726

P0C0L5|CO4B_HUMAN A PPSGGP G N 16,96 6 1 F2:202162 0,000149224 0,000118033 0,000167694 0,000243459 0,00016776 0,000186159 465 470 4,35E-04 5,97E-04 1,373435438 0,128131031

P0C0L5|CO4B_HUMAN A RLTVAAPPSGGP G Y 14,87 12 2 F2:218787 9,94827E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000142018 0,00010485 0,000139619 459 470 2,82E-04 3,86E-04 1,370040822 0,111232116

P0C0L5|CO4B_HUMAN P VIHRSMQGGLV G Y 25,82 11 3 F2:210895 1,24353E-05 1,18033E-05 0 0 1,0485E-05 2,32698E-05 1123 1133 2,42E-05 3,38E-05 1,392601929 0,711089708

P0C0L5|CO4B_HUMAN T VAAPPSGGPGFL S Y 22,3 12 2 F2:209564 0,000198965 0,00028328 0,000232908 0,000233315 0,000366975 0,000372317 462 473 7,15E-04 9,73E-04 1,359997087 0,193083004

P0C0L5|CO4B_HUMAN L LGAHAAAI T Y 18,1 8 1 F1:211697 0,000236271 7,082E-05 0,00017701 0,000162306 0,0002097 0,000244333 1188 1195 4,84E-04 6,16E-04 1,273160468 0,475190545

P0C0L5|CO4B_HUMAN R GRTLEIPGNSDPNMIPDGDFNS Y Y 57,48 22 3 F2:243216 2,48707E-05 7,082E-05 0,000130429 0,000101441 4,194E-05 0,000116349 955 976 2,26E-04 2,60E-04 1,148643111 0,784394066

P0C0L5|CO4B_HUMAN T KGLCV A N 14,76 5 1 F1:201913 0,000447672 0,000856922 0,000430414 0,000732406 0,000486504 0,000749289 817 821 1,74E-03 1,97E-03 1,134402421 0,663634919

P0C0L5|CO4B_HUMAN R GRTLEIPGNSDPNMIPDGDFN S Y 70,47 21 3 F1:243182 0,000547155 0,00063738 0,000544074 0,00046663 0,000614421 0,000628285 955 975 1,73E-03 1,71E-03 -1,011275015 0,921144946

P0C0L5|CO4B_HUMAN L SVSAGSPHPAIARL T Y 15,47 14 2 F2:233006 0,000149224 0,000224263 0,000139745 0,00012173 0,00016776 0,000209428 447 460 5,13E-04 4,99E-04 -1,028691091 0,903178204

P0C0L5|CO4B_HUMAN T LEIPGNSDPN M Y 32,09 10 2 F1:209770 0,000248707 0,000188853 0,000149061 0,000162306 0,00018873 0,000186159 958 967 5,87E-04 5,37E-04 -1,092009191 0,632585742

P0C0L5|CO4B_HUMAN V SSPFSLDLSKTK R Y 14,93 12 2 F1:222001 9,94827E-05 7,082E-05 0,00010248 5,07206E-05 0,00010485 9,30793E-05 364 375 2,73E-04 2,49E-04 -1,09705394 0,702140239

P0C0L5|CO4B_HUMAN R TYNVLDMKNTT C Y 16,73 11 2 F2:219314 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 1383 1393 1,28E-04 1,11E-04 -1,1522879 0,783160786

P0C0L5|CO4B_HUMAN T ASDPLDTLGSEGALSPGG V Y 19,81 18 2 F2:206067 7,2125E-05 0,000139279 0,000124839 0,000111585 7,3395E-05 0,00010006 982 999 3,36E-04 2,85E-04 -1,179632387 0,515528938

P0C0L5|CO4B_HUMAN L TKAPA D N 18,55 5 1 F2:212762 0,000223836 0,00014164 0,000167694 0,000182594 0,00014679 0,000116349 1203 1207 5,33E-04 4,46E-04 -1,196163656 0,401613055

P0C0L5|CO4B_HUMAN R GRTLEIPGNSDPN M Y 67,83 13 2 F2:212223 2,84E-03 0,001836599 0,001168268 0,00131265 0,001841165 0,001526501 955 967 5,84E-03 4,68E-03 -1,248336865 0,514241242

P0C0L5|CO4B_HUMAN K KTFFRGLK S Y 36,42 8 2 F2:218089 5,95E-03 6,73E-03 6,00E-03 3,63E-03 6,28E-03 4,70E-03 293 300 1,87E-02 1,46E-02 -1,278628524 0,212925255

P0C0L5|CO4B_HUMAN L CLAGGGGLAQQ V Y 19,4 11 2 F2:213939 7,4612E-05 0,000165247 0,000167694 0,000142018 0,00012582 4,65397E-05 876 886 4,08E-04 3,14E-04 -1,296380472 0,505688174

P0C0L5|CO4B_HUMAN P TKDDPDAPLQPV T Y 55,2 12 2 F2:208914 0,001007262 0,000923021 0,000626057 0,000610676 0,000736047 0,000637593 1427 1438 2,56E-03 1,98E-03 -1,288272692 0,235764695

P0C0L5|CO4B_HUMAN Q VVKGSVFLR N Y 17,8 9 2 F1:208772 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000130429 8,1153E-05 4,194E-05 6,98095E-05 51 59 2,52E-04 1,93E-04 -1,307676207 0,520758039

P0C0L5|CO4B_HUMAN K TKGLC V N 17,97 5 1 F2:202125 0,000223836 0,000236067 0,000307439 0,000243459 0,00016776 0,000162889 816 820 7,67E-04 5,74E-04 -1,336581275 0,155625056

P0C0L5|CO4B_HUMAN Q LLRGPEV Q Y 17,92 7 2 F2:209938 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 0 102 108 1,11E-04 8,32E-05 -1,329515743 0,682821282

P0C0L5|CO4B_HUMAN S VVPTAATAVSL K Y 24,17 11 2 F1:198693 0,000447672 0,000760135 0,001749607 0,000675599 0,000442467 0,001054123 901 911 2,96E-03 2,17E-03 -1,361490166 0,589461158

P0C0L5|CO4B_HUMAN D TLGSEGALSPGGVAS L Y 21,42 15 2 F2:206843 0,000111918 0,000165247 0,000195643 0,00012173 9,43649E-05 0,000104714 988 1002 4,73E-04 3,21E-04 -1,473799404 0,165239932

P0C0L5|CO4B_HUMAN T LGSEGALSPGGVA S Y 15,11 13 2 F1:206319 0,000248707 7,082E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 0,00012582 6,98095E-05 989 1001 3,75E-04 2,56E-04 -1,463677375 0,595183463

P0C0L5|CO4B_HUMAN A FVTIALHHGLAVFQ D Y 19,62 14 3 F2:200707 0,000300935 0,000306887 0,000316755 8,1153E-05 0,00027261 0,000232698 1144 1157 9,25E-04 5,86E-04 -1,576536019 0,192290452

P0C0L5|CO4B_HUMAN L QVFQAAGL A Y 15,48 8 2 F2:212263 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 645 652 1,28E-04 6,22E-05 -2,05665504 0,228317861

P0C0L5|CO4B_HUMAN K ASAGLLGAHAAAITAYAL T Y 19,23 18 2 F2:227168 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1183 1200 1,95E-04 8,55E-05 -2,281829682 0,024320789

P0C0L5|CO4B_HUMAN G RTLEIPGNSDPN M Y 17,7 12 2 F2:210111 0,000698866 0,000474494 0,000186327 0,00012173 0,00018873 0,000255968 956 967 1,36E-03 5,66E-04 -2,400459983 0,211536398

P0C0L5|CO4B_HUMAN S VVPTAATAVSLKVVARGS F Y 20,38 18 2 F1:203460 6,46637E-05 0,000108591 0,00056457 0,000109557 0,000100656 6,05016E-05 901 918 7,38E-04 2,71E-04 -2,725473603 0,432856292

P0C626|OR5G3_HUMAN A GAIGV L N 14,58 5 1 F2:197348 4,72543E-05 7,7902E-05 5,96245E-05 9,53548E-05 3,5649E-05 3,72317E-05 204 208 1,85E-04 1,68E-04 -1,098346134 0,815853028

P0C7U0|ELFN1_HUMAN A ASAAAAGSLKKT I Y 25,93 12 2 F2:206002 0,000278552 0,00021246 0,000413645 0,000312439 0,000247446 0,000363009 454 465 9,05E-04 9,23E-04 1,020159759 0,934132885

P0C7U0|ELFN1_HUMAN H EGLGR K N 14,63 5 1 F1:205114 0,000574513 0,000472134 0,000449047 0,00044837 0,00023067 0,000705076 728 732 1,50E-03 1,38E-03 -1,080612454 0,815423268

P0C7U0|ELFN1_HUMAN T LLHAG G N 16,1 5 1 F1:192583 0,000524771 0,000738889 0,000523578 0,000695887 0,00031455 0,000442127 18 22 1,79E-03 1,45E-03 -1,230402374 0,456437084

P0CG12|CTF8A_HUMAN R TGALPGPGPL S Y 24,39 10 2 F2:201536 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 133 142 1,11E-04 1,29E-04 1,166732191 0,503794987

P0CG12|CTF8A_HUMAN G TNPAPRSGVFPGPG L Y 23,84 14 2 F1:225977 3,7306E-05 2,36067E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 220 233 1,54E-04 1,08E-04 -1,425492308 0,555117908

P0CG20|PRR35_HUMAN P EGSVPCYPPPAPG E Y 17,68 13 2 F2:198575 0,000273577 0,000188853 0,000260857 0,000182594 0,00023067 0,000209428 184 196 7,23E-04 6,23E-04 -1,161549067 0,341885768

P0CG38|POTEI_HUMAN D APRAVFPSIVG R N 17,41 11 2 F2:218410 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 0,00012582 9,30793E-05 726 736 1,34E-04 2,80E-04 2,084368784 0,117236609

P0CJ78|ZN865_HUMAN P PATPVAPAPS A Y 16,59 10 2 F1:197697 0,000149224 7,082E-05 0,000149061 0,000101441 0,00016776 6,98095E-05 317 326 3,69E-04 3,39E-04 -1,088772065 0,809426015

P0CJ85|DU4L2_HUMAN E RLAQAIGIPEPRV Q Y 16,59 13 2 F1:227219 4,97413E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 5,07206E-05 5,2425E-05 6,98095E-05 51 63 1,81E-04 1,73E-04 -1,049020056 0,889479332

P0CK96|S352B_HUMAN H RSEKIVFAKSD G Y 16,23 11 2 F2:216217 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 36 46 1,11E-04 6,22E-05 -1,777542762 0,332705572

P0DJD0|RGPD1_HUMAN N KSGQSVLYNALFS S Y 14,29 13 2 F2:219441 0 2,36067E-05 7,45306E-05 0,000182594 0,00012582 2,32698E-05 371 383 9,81E-05 3,32E-04 3,379795393 0,232829936

P10071|GLI3_HUMAN S MISATRGLSPT D Y 14,28 11 2 F2:225999 4,97413E-05 0,000118033 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 215 225 2,05E-04 1,50E-04 -1,366695495 0,545365932

P10071|GLI3_HUMAN G SIGDL S N 14,51 5 1 F2:194997 0,000273577 0,00021246 0,000318618 0,000243459 0,00010485 0,000116349 737 741 8,05E-04 4,65E-04 -1,731716024 0,112457665

P10124|SRGN_HUMAN L DNNLPSDSQDLGQHGLEEDYM L Y 19,32 21 3 F2:224919 0,000266116 0,000257313 0,000203096 0,000235344 0,000283095 0,000272257 137 157 7,27E-04 7,91E-04 1,088325463 0,434943907

P10124|SRGN_HUMAN D RNWPSDSQDLGQHGLEED F Y 54,27 18 3 F2:208596 0,000698866 0,000925382 0,000713631 0,000754723 0,000484407 0,000772558 138 155 2,34E-03 2,01E-03 -1,16214754 0,413513763

P10124|SRGN_HUMAN D RNWPSDSQDLGQHGLEEDYM L Y 26,26 20 3 F1:224486 0,000198965 0,00014164 0,00010248 2,02883E-05 0,000157275 0,000209428 138 157 4,43E-04 3,87E-04 -1,1449474 0,786338138

P10124|SRGN_HUMAN W VRCNP D Y 26,76 5 1 F1:198388 0,000124353 0,000236067 0,000391286 0,000223171 0,00014679 0,000162889 38 42 7,52E-04 5,33E-04 -1,410728434 0,449223088

P10275|ANDR_HUMAN F KGGYTK G Y 16,15 6 1 F1:203935 0,000298448 0,00028328 0,000121112 0,000111585 0,000157275 0,000116349 311 316 7,03E-04 3,85E-04 -1,824566976 0,197676997

P10323|ACRO_HUMAN P PPPPTPSSTTKLP Q Y 28,43 13 2 F1:197745 7,4612E-05 7,082E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 4,194E-05 9,30793E-05 367 379 2,20E-04 2,16E-04 -1,017534014 0,94236362

P10323|ACRO_HUMAN P SSILM E N 10,52 5 1 F2:201765 0,000198965 0,000188853 0,000130429 8,1153E-05 4,194E-05 4,65397E-05 193 197 5,18E-04 1,70E-04 -3,055115762 0,015605404

P10586|PTPRF_HUMAN P QNLHVTGLTTST T Y 18,09 12 2 F2:239518 4,97413E-05 0 7,45306E-05 2,02883E-05 6,291E-05 0,000116349 920 931 1,24E-04 2,00E-04 1,605730876 0,519445706

P10586|PTPRF_HUMAN N RGSSAG G N 14,44 6 1 F1:200585 0,000149224 0,000188853 0,000186327 0,000243459 0,00016776 6,98095E-05 1080 1085 5,24E-04 4,81E-04 -1,090172596 0,803930652

P10636|TAU_HUMAN T SDAKSTPTAEDVTAPL V Y 12,94 16 2 F2:226625 7,70991E-05 0,000122755 0,000108069 6,49224E-05 5,4522E-05 3,72317E-05 64 79 3,08E-04 1,57E-04 -1,965348898 0,043186301

P10909|CLUS_HUMAN T VTVPVEVSR K Y 14,15 9 2 F1:221654 8,70474E-05 3,541E-05 3,72653E-05 3,04324E-05 3,1455E-05 3,49047E-05 417 425 1,60E-04 9,68E-05 -1,650162272 0,3404513

P10909|CLUS_HUMAN V MGRQTVSDNELQEM S Y 19,78 14 2 F1:212563 9,94827E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 5,07206E-05 5,2425E-05 3,49047E-05 21 34 2,68E-04 1,38E-04 -1,944508125 0,01226336

P11055|MYH3_HUMAN G KTIHELEK S N 15,41 8 2 F1:193760 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000130429 0,000202883 0,000379557 0,000139619 1522 1529 3,24E-04 7,22E-04 2,226252484 0,203726255

P11055|MYH3_HUMAN L KALCF P N 15,96 5 1 F1:198612 0,000149224 4,72134E-05 0,000130429 6,08648E-05 8,388E-05 0,000116349 398 402 3,27E-04 2,61E-04 -1,251909951 0,578067716

P11137|MTAP2_HUMAN Y LPATTPAL E Y 15,11 8 2 F1:190280 2,73577E-05 4,01313E-05 3,54021E-05 2,63747E-05 5,4522E-05 3,95587E-05 746 753 1,03E-04 1,20E-04 1,170707293 0,56243136

P11137|MTAP2_HUMAN P KSAILVP S Y 15,2 7 2 F2:229061 2,48707E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 0 2,32698E-05 1633 1639 4,35E-05 4,36E-05 1,001258574 0,998690505

P11137|MTAP2_HUMAN K KSLQQTSGPATAK D Y 22,84 13 2 F1:189921 0,000124353 0,00010623 0,000139745 8,1153E-05 9,43649E-05 0,000186159 351 363 3,70E-04 3,62E-04 -1,023921231 0,939838892

P11137|MTAP2_HUMAN Y CVFNKYTVPL P Y 16,11 10 2 F1:204333 6,21767E-05 4,72134E-05 6,52143E-05 6,08648E-05 4,194E-05 3,49047E-05 870 879 1,75E-04 1,38E-04 -1,267918049 0,273455981

P11137|MTAP2_HUMAN S TAITP G N 11,26 5 1 F1:197880 0,000298448 0,000306887 0,00027949 0,000202883 0,00023067 0,000209428 1599 1603 8,85E-04 6,43E-04 -1,376129168 0,002306811

P11137|MTAP2_HUMAN T KVSET E N 10,76 5 1 F2:219148 0,000174095 0,00014164 0,000167694 6,08648E-05 6,291E-05 0,000116349 1104 1108 4,83E-04 2,40E-04 -2,013247102 0,027902561

P11169|GTR3_HUMAN L FLVERAGRR T Y 16,07 9 2 F1:215898 2,48707E-05 7,082E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 2,097E-05 0,000116349 324 332 1,33E-04 1,98E-04 1,490597458 0,533163051

P11171|41_HUMAN Q SKAETELKASQ K Y 15,99 11 2 F1:203518 0,000124353 1,65247E-05 0,000141608 0,000111585 0,000123723 0,000134965 191 201 2,82E-04 3,70E-04 1,310765878 0,534177106

P11274|BCR_HUMAN S EATIVGVRKT G Y 13,35 10 2 F2:226645 4,97413E-05 7,082E-05 0 0,000162306 0,00012582 0,000186159 401 410 1,21E-04 4,74E-04 3,93396832 0,013426722

P11274|BCR_HUMAN D ALVSGALESTK A Y 15,1 11 2 F1:205228 9,94827E-05 0,00010623 0,000204959 0,000213027 0,000157275 0,000186159 476 486 4,11E-04 5,56E-04 1,35499921 0,292055869

P11277|SPTB1_HUMAN S EAATI A N 14,88 5 1 F1:205081 9,94827E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000162306 8,388E-05 6,98095E-05 1764 1768 1,84E-04 3,16E-04 1,717727474 0,281923875

P11474|ERR1_HUMAN R KTAAPVNALV S Y 17,81 10 2 F1:218373 0,000248707 0,000236067 9,31633E-05 0,000142018 0,0002097 0,000232698 189 198 5,78E-04 5,84E-04 1,011210892 0,971998565

P11509|CP2A6_HUMAN I DVSPKHVGF A Y 13,71 9 2 F1:192363 0,000972443 0,000977316 0,001131003 0,000693858 0,000673137 0,000374644 472 480 3,08E-03 1,74E-03 -1,768886539 0,031443668

P11532|DMD_HUMAN I KGSWQ P Y 15,17 5 1 F1:206761 7,4612E-05 0 0 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 2957 2961 7,46E-05 1,73E-04 2,322628043 0,316789029

P11532|DMD_HUMAN S KTDASIL Q Y 25,07 7 2 F2:209345 0 0 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 2175 2181 3,73E-05 6,45E-05 1,731585035 0,540793319

P11532|DMD_HUMAN D ASRSAQALVE Q Y 16,12 10 2 F2:198968 0,000450159 0,000330493 0,000223592 0,000263747 0,00016776 0,000232698 780 789 1,00E-03 6,64E-04 -1,511948511 0,219152998

P11532|DMD_HUMAN K KTAALQSATP V Y 19,07 10 2 F1:222675 1,49224E-05 9,44267E-06 0,000100616 2,84036E-05 1,2582E-05 1,39619E-05 2059 2068 1,25E-04 5,49E-05 -2,274563162 0,513362294

P11717|MPRI_HUMAN N TEAACPIQT T Y 16,26 9 2 F1:193822 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000130429 0,000101441 0,00014679 6,98095E-05 918 926 2,52E-04 3,18E-04 1,26079543 0,544671082

P11717|MPRI_HUMAN K TGPVV E N 16,91 5 1 F1:193262 0,000273577 0,000259673 0,000298123 0,000324612 0,00037746 0,000235025 855 859 8,31E-04 9,37E-04 1,127167595 0,489531494

P11717|MPRI_HUMAN W KTKVVCPPKK L Y 20,22 10 2 F1:217412 8,20732E-05 3,77707E-05 4,47184E-05 6,28936E-05 5,8716E-05 5,11936E-05 1982 1991 1,65E-04 1,73E-04 1,050077687 0,862482955

P11717|MPRI_HUMAN F LCGKT L N 15,56 5 1 F1:192863 0,000198965 0,000188853 0,000316755 0,00012173 0,0002097 0,000162889 133 137 7,05E-04 4,94E-04 -1,42534502 0,233677254

P11717|MPRI_HUMAN F SLGDI Y N 14,51 5 1 F2:194997 0,000273577 0,00021246 0,000318618 0,000243459 0,00010485 0,000116349 2149 2153 8,05E-04 4,65E-04 -1,731716024 0,112457665

P12107|COBA1_HUMAN D GGRGMPGEPG A Y 17,18 10 2 F1:210000 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000149061 0,000101441 0,000379557 0,000139619 586 595 2,71E-04 6,21E-04 2,291057999 0,311845231

P12107|COBA1_HUMAN P GADGPPGH P Y 17,69 8 1 F1:193098 2,48707E-05 7,082E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 8,388E-05 0,000139619 727 734 1,52E-04 2,84E-04 1,875890056 0,194044781

P12107|COBA1_HUMAN G FPGDPGPPGEPGPAG Q Y 22,81 15 2 F2:217920 0,000174095 0,000165247 0,000167694 0,000263747 0,00027261 0,000349047 1313 1327 5,07E-04 8,85E-04 1,746238324 0,041979743

P12107|COBA1_HUMAN G KTGPPGPGGV V Y 14,97 10 2 F1:213036 7,4612E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 8,388E-05 9,30793E-05 959 968 2,44E-04 2,38E-04 -1,024157875 0,87828216

P12111|CO6A3_HUMAN E IRYGVVALKQAS V Y 21,1 12 2 F2:219565 0,000624254 0,000686954 0,000676366 0,000531552 0,001333691 0,000584073 362 373 1,99E-03 2,45E-03 1,232314673 0,613028629

P12111|CO6A3_HUMAN L ITGGK S N 17,84 5 1 F1:203985 9,94827E-05 0,000188853 0,000391286 0,000284036 0,00025164 0,000232698 556 560 6,80E-04 7,68E-04 1,130589897 0,766126923

P12270|TPR_HUMAN S AADDSEAKSNELTR A Y 15,97 14 2 F2:195981 0,000124353 0,00042492 0,000622331 0,00012173 0,00018873 0,000139619 292 305 1,17E-03 4,50E-04 -2,603111762 0,237031305

P13646|K1C13_HUMAN S KTEITELRR T Y 19,91 9 2 F2:193229 4,97413E-05 0,00021246 0,00027949 0,000365189 0,00027261 0,000349047 318 326 5,42E-04 9,87E-04 1,821786377 0,149278811

P13667|PDIA4_HUMAN A KIDATSASVLAS R Y 16,58 12 2 F2:226407 0 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 0 2,32698E-05 119 130 6,09E-05 4,36E-05 -1,397490178 0,685617315

P13686|PPA5_HUMAN T NVSVAIFML D Y 19,98 9 2 F2:235355 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 0 2,097E-05 0 147 155 1,11E-04 2,10E-05 -5,274840547 0,044216837

P13942|COBA2_HUMAN F RGLSL A N 10,35 5 1 F1:240876 0 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 140 144 4,22E-05 1,29E-04 3,05535454 0,049156041

P13942|COBA2_HUMAN G HPGPPGEVIQ P Y 18,66 10 2 F1:213016 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0,000139619 1493 1502 9,20E-05 2,22E-04 2,415023072 0,315747764

P13942|COBA2_HUMAN L PGPAGPPGVAGEDGDKGEVGDPGQKGT K Y 15,35 27 3 F1:187878 4,97413E-05 5,90167E-05 2,7949E-05 9,12971E-05 6,291E-05 0,000104714 1071 1097 1,37E-04 2,59E-04 1,893987162 0,061847566

P13942|COBA2_HUMAN G TQGLPGPQGAIGPHGEKGP Q Y 14,47 19 3 F1:211409 0 0,000118033 0,000149061 6,08648E-05 0,0002097 0,000162889 656 674 2,67E-04 4,33E-04 1,622845815 0,429759057

P13942|COBA2_HUMAN Q KGTKG N N 18,1 5 1 F1:213478 4,97413E-05 7,082E-05 9,31633E-05 0,00012173 0,00010485 0,000116349 1095 1099 2,14E-04 3,43E-04 1,60453454 0,059917494

P13942|COBA2_HUMAN M GERGHPGPPGP P Y 16,11 11 2 F1:204083 9,94827E-05 7,082E-05 5,5898E-05 0,000162306 0,00014679 4,65397E-05 940 950 2,26E-04 3,56E-04 1,57221274 0,358491647

P13942|COBA2_HUMAN G TQGLPGPQGAIGP H Y 17,14 13 2 F2:211751 4,97413E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 0,00018873 0,000116349 656 668 2,19E-04 3,46E-04 1,580510397 0,43009214

P13942|COBA2_HUMAN G TAGGPGLKGNEGP S Y 15,04 13 2 F1:199935 4,97413E-05 0,000118033 7,45306E-05 8,1153E-05 0,00012582 0,000139619 995 1007 2,42E-04 3,47E-04 1,430393135 0,262915366

P13942|COBA2_HUMAN F PGFPGAS G Y 14,49 7 1 F1:220338 0 9,44267E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 0 9,30793E-05 816 822 1,32E-04 1,74E-04 1,323028834 0,741628066

P13942|COBA2_HUMAN G TQGLPGPQGAIGPH G Y 39,16 14 2 F1:207086 0,001340529 0,001881452 0,001349005 0,001633205 0,001713248 0,002087304 656 669 4,57E-03 5,43E-03 1,188749309 0,277862614

P13942|COBA2_HUMAN G LPGPAGPKGAKGATGPG G Y 14,32 17 2 F2:201403 0,000298448 0,000118033 0,000223592 0,000223171 0,000337617 0,000162889 1463 1479 6,40E-04 7,24E-04 1,130614789 0,722931791

P13942|COBA2_HUMAN V KGVDGIRGLK G Y 15,25 10 2 F2:198413 0,001226124 0,001003284 0,000847786 0,000841963 0,00097091 0,001270533 723 732 3,08E-03 3,08E-03 1,002018672 0,990759204

P13942|COBA2_HUMAN P KGAKGATGPGGP K Y 26,81 12 2 F1:200120 0,000174095 0,000118033 5,5898E-05 0,00012173 0,00016776 4,65397E-05 1470 1481 3,48E-04 3,36E-04 -1,035702176 0,939036666

P13942|COBA2_HUMAN E HGPPGPPGPIGPVGQP G Y 16,78 16 2 F2:228338 7,4612E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1104 1119 1,12E-04 1,06E-04 -1,057578549 0,934928646

P13942|COBA2_HUMAN G KTGPVGPAGPA G Y 22,2 11 2 F2:207888 8,95344E-05 7,31807E-05 6,14878E-05 5,07206E-05 5,4522E-05 9,54063E-05 1349 1359 2,24E-04 2,01E-04 -1,117389048 0,664225172

P13942|COBA2_HUMAN G PPGGV G N 16,42 5 1 F1:195059 0,000850577 0,000996202 0,000864555 0,000632994 0,000933164 0,000823752 1199 1203 2,71E-03 2,39E-03 -1,134492152 0,358392887

P13942|COBA2_HUMAN G TQGLPGPQGAIGPHG E Y 45,47 15 2 F2:213021 0,000298448 0,000224263 0,000158378 0,000162306 0,00018873 0,000232698 656 670 6,81E-04 5,84E-04 -1,166779435 0,52662261

P13942|COBA2_HUMAN P KGSLGF P N 17,25 6 1 F1:195373 9,94827E-05 7,082E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 4,194E-05 8,14444E-05 810 815 2,45E-04 2,05E-04 -1,197010206 0,451772975

P13942|COBA2_HUMAN G KSGAK G N 14,05 5 1 F2:212116 6,21767E-05 0,000118033 9,31633E-05 0,000101441 2,097E-05 0,000104714 857 861 2,73E-04 2,27E-04 -1,203622491 0,658684941

P13942|COBA2_HUMAN P GKTGPVGPAGPAGK P Y 15,83 14 2 F2:193776 2,48707E-05 7,082E-05 0,000111796 4,05765E-05 8,388E-05 4,65397E-05 1348 1361 2,07E-04 1,71E-04 -1,213399813 0,697959402

P13942|COBA2_HUMAN P KGSLG P N 17,43 5 1 F1:192427 0,000149224 7,082E-05 9,31633E-05 0,000101441 6,291E-05 9,30793E-05 636 640 3,13E-04 2,57E-04 -1,216667373 0,528376662

P13942|COBA2_HUMAN K GATGPGGPKGEK G Y 21,86 12 2 F1:198168 0,000323319 0,0003541 0,000186327 0,000182594 0,00025164 0,000279238 1474 1485 8,64E-04 7,13E-04 -1,210622617 0,456068783

P13942|COBA2_HUMAN N KGEHG P N 14,77 5 1 F1:209818 0,000124353 0,000188853 0,000167694 0,00012173 0,00014679 9,30793E-05 1101 1105 4,81E-04 3,62E-04 -1,329929064 0,182928568

P13942|COBA2_HUMAN G VKGDRGEVGVPGSR G Y 16,19 14 2 F1:208906 9,94827E-05 0,000259673 0,000167694 0,000162306 4,194E-05 0,000186159 752 765 5,27E-04 3,90E-04 -1,349497374 0,519000076

P13942|COBA2_HUMAN G KTGPPGP P Y 15,85 7 1 F2:216034 9,94827E-05 0,000118033 9,31633E-05 4,05765E-05 8,388E-05 9,30793E-05 917 923 3,11E-04 2,18E-04 -1,428175937 0,185936216

P13942|COBA2_HUMAN T HGVIIFGA R Y 17,54 8 2 F2:213717 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 186 193 6,71E-05 4,42E-05 -1,516959423 0,413042936

P13942|COBA2_HUMAN P PGTKGNQGP S Y 19,09 9 2 F1:204540 4,97413E-05 4,72134E-05 6,52143E-05 3,04324E-05 2,097E-05 3,49047E-05 699 707 1,62E-04 8,63E-05 -1,878976096 0,025791014

P13942|COBA2_HUMAN G FNGPPAPIGLQGL P Y 21,93 13 2 F1:219348 0,000124353 4,72134E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1148 1160 2,46E-04 8,48E-05 -2,901532751 0,13196254

P13942|COBA2_HUMAN P GARGP Q N 16,7 5 1 F2:200667 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000111796 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1129 1133 2,56E-04 8,48E-05 -3,017862405 0,078527254

P13942|COBA2_HUMAN D GEPGQPGSPGPT G Y 16,03 12 2 F2:219616 0,000124353 0,000188853 5,5898E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1297 1308 3,69E-04 1,09E-04 -3,39350834 0,147044484

P14784|IL2RB_HUMAN M APISLQVVH V Y 14,82 9 2 F2:199990 0,000261142 0,000236067 0,000195643 0,000111585 0,00014679 0,000186159 134 142 6,93E-04 4,45E-04 -1,558602522 0,045950604

P14923|PLAK_HUMAN C ATGTLSNLTCNNSKNK T Y 14,13 16 2 F1:232923 0,000348189 0,000413117 0,000374516 0,000233315 0,00031455 0,000197794 411 426 1,14E-03 7,46E-04 -1,523248243 0,043596105

P15289|ARSA_HUMAN L ALAAGLAVARPPNI V Y 21,14 14 2 F2:234502 2,48707E-05 4,72134E-05 0 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 10 23 7,21E-05 1,29E-04 1,790357169 0,297549286

P15289|ARSA_HUMAN F TADNGPETMRM S Y 17,63 11 2 F2:220641 0,000323319 0,000200657 0,00010248 0,000213027 0,000241155 0,000267603 279 289 6,26E-04 7,22E-04 1,152172869 0,672215625

P15502|ELN_HUMAN G GLGVGGLGVPGVGGL G Y 14,59 15 2 F1:216926 0 0 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 711 725 3,73E-05 1,29E-04 3,463170069 0,129972293

P15502|ELN_HUMAN A KAGAGLGGV P Y 17,03 9 2 F1:197069 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 107 115 1,86E-05 6,45E-05 3,463170069 0,129972293

P15502|ELN_HUMAN I PGGVVGAGP A Y 15,58 9 1 F1:202115 9,94827E-05 7,082E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 0,00023067 0,000186159 677 685 2,26E-04 4,57E-04 2,022120272 0,31019111

P15502|ELN_HUMAN G VVGAGPAAAAAAAKA A Y 20,1 15 2 F2:221782 1,49224E-05 7,082E-06 5,5898E-06 1,2173E-05 2,5164E-05 1,62889E-05 680 694 2,76E-05 5,36E-05 1,943372569 0,150476413

P15502|ELN_HUMAN G LGGLGVGGLGVPGVGGL G Y 15,66 17 2 F2:219378 7,4612E-05 0,000118033 7,45306E-05 0,00012173 0,00018873 0,000162889 709 725 2,67E-04 4,73E-04 1,771671741 0,052061268

P15502|ELN_HUMAN P RVPGALAAAKAAKYGAA V Y 16,35 17 3 F1:234121 2,48707E-05 2,36067E-05 0 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 644 660 4,85E-05 8,48E-05 1,749607458 0,304176774

P15502|ELN_HUMAN V APGVGVAPGVGVAPGVGLAPGV G Y 14,25 22 3 F2:235116 2,48707E-05 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 0 509 530 2,49E-05 4,13E-05 1,658911446 0,639639363

P15502|ELN_HUMAN V GVLPGVPTGAGVKPKAPGVGGAFAGIPGVG P Y 14,83 30 3 F2:248639 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 164 193 6,71E-05 1,09E-04 1,620740239 0,224368609

P15502|ELN_HUMAN A AKAAQFGLVGAAGLGGLG V Y 15,96 18 2 F2:241393 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 696 713 9,07E-05 1,32E-04 1,455495462 0,466357377

P15502|ELN_HUMAN K AAAKAAQFGLVPGVGVA P Y 14,24 17 2 F2:226232 2,48707E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 4,194E-05 0,000116349 493 509 1,57E-04 2,19E-04 1,399783601 0,537141788

P15502|ELN_HUMAN Y GPGGVAGAA G Y 14,38 9 1 F2:214172 2,48707E-05 7,082E-05 9,31633E-05 6,08648E-05 8,388E-05 0,000116349 231 239 1,89E-04 2,61E-04 1,382516998 0,405041263

P15502|ELN_HUMAN G VGISPEAQAAAAAKAAK Y Y 21,89 17 2 F2:222869 8,20732E-05 7,7902E-05 7,26674E-05 0,000139989 8,59769E-05 9,07523E-05 435 451 2,33E-04 3,17E-04 1,361393903 0,24417225

P15502|ELN_HUMAN G LGGVPGVGGL G Y 16,96 10 2 F1:217780 4,97413E-05 0 0 2,02883E-05 0 4,65397E-05 112 121 4,97E-05 6,68E-05 1,343508413 0,803478724

P15502|ELN_HUMAN A TKFGAGAAGVL P Y 15,77 11 2 F1:211214 0,000124353 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000142018 8,388E-05 6,98095E-05 264 274 2,27E-04 2,96E-04 1,300013743 0,527895089

P15502|ELN_HUMAN P TGAGVKPKAP G Y 17,82 10 2 F2:221440 0 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 171 180 6,58E-05 8,55E-05 1,298454681 0,698346875

P15502|ELN_HUMAN Y PGGVL P N 15,48 5 1 F2:194498 4,97413E-05 7,082E-05 0,000130429 0,000101441 0,00014679 6,98095E-05 151 155 2,51E-04 3,18E-04 1,267144855 0,534491886

P15502|ELN_HUMAN A AKYGAAGLGGV L Y 14,62 11 2 F2:205845 5,47155E-05 5,42954E-05 9,13E-05 7,10089E-05 0,000132111 5,11936E-05 737 747 2,00E-04 2,54E-04 1,269593822 0,556972774

P15502|ELN_HUMAN G VGVAPGVGVAPGVGLAPGVGVAPGVGVAPGVGVAPGIGPGGVAAAA K Y 16 46 4 F1:254995 2,48707E-05 0 9,31633E-06 2,02883E-05 1,0485E-05 1,16349E-05 512 557 3,42E-05 4,24E-05 1,240476227 0,753494842

P15502|ELN_HUMAN A VPGVPGTGGVPGV G Y 19,46 13 2 F1:201138 0,000174095 0,00021246 0,000260857 0,000162306 0,00027261 0,000351374 471 483 6,47E-04 7,86E-04 1,214512978 0,502149577

P15502|ELN_HUMAN L GALGGVGIPGGVV G Y 33,25 13 2 F1:204055 0,000149224 0,00014164 5,5898E-05 0,000142018 0,00012582 0,000139619 669 681 3,47E-04 4,07E-04 1,175032488 0,5703564

P15502|ELN_HUMAN V GVAPGVGVAPGVGVAPGV G Y 14,52 18 2 F1:204892 0,000111918 8,26234E-05 0,00010248 0,000131874 5,2425E-05 0,000162889 507 524 2,97E-04 3,47E-04 1,168898539 0,666340661

P15502|ELN_HUMAN G LGGVPGVGGLGVSAGAV V Y 21,79 17 2 F2:193532 2,48707E-05 0,00014164 9,31633E-05 8,1153E-05 0,00012582 9,30793E-05 112 128 2,60E-04 3,00E-04 1,155495882 0,739557276

P15502|ELN_HUMAN A AKAAAKFGAGAAGVLPGVGGAGVPG V Y 14,64 25 3 F1:201152 0,001255969 0,001000923 0,000678229 0,000837905 0,001316915 0,000891234 260 284 2,94E-03 3,05E-03 1,037795322 0,877846075

P15502|ELN_HUMAN V GAGPAAAAAA A Y 16,27 10 1 F1:199853 0,000273577 0,000236067 0,000281353 0,000324612 0,00025164 0,000232698 682 691 7,91E-04 8,09E-04 1,022696556 0,860884736

P15502|ELN_HUMAN G AGPAAAAAAA K Y 23,92 10 1 F2:212061 0,000149224 0,000129837 0,000242225 0,00017245 0,000220185 0,000139619 683 692 5,21E-04 5,32E-04 1,021041614 0,935114112

P15502|ELN_HUMAN A KAGAGLGGVPGVGGLGV S Y 22,07 17 2 F2:227468 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 107 123 1,34E-04 1,31E-04 -1,021803558 0,953433419

P15502|ELN_HUMAN K AAKAGAGLGGV P Y 16,92 11 2 F2:209472 0 2,36067E-05 0 0 0 2,32698E-05 105 115 2,36E-05 2,33E-05 -1,014475613 0,992378768

P15502|ELN_HUMAN K PGKVPGVGLPGV Y Y 20,88 12 2 F1:209356 0,00037306 7,082E-05 0,000354021 0,000223171 0,00025164 0,000279238 138 149 7,98E-04 7,54E-04 -1,05815546 0,895594518

P15502|ELN_HUMAN A AAAAKAAAKFGAGAAGVLPGVGGAGVP G Y 22,2 27 3 F2:247083 7,4612E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 257 283 1,17E-04 1,11E-04 -1,052072911 0,94051722

P15502|ELN_HUMAN G LGALGGVGIPGGVVGAGPA A Y 22,44 19 2 F2:228434 7,4612E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 0,000101441 6,291E-05 4,65397E-05 668 686 2,44E-04 2,11E-04 -1,154954338 0,584518157

P15502|ELN_HUMAN A KYGAAGLGGVL G Y 15,83 11 2 F2:219146 4,97413E-05 0,000118033 7,45306E-05 0,000142018 4,194E-05 2,32698E-05 738 748 2,42E-04 2,07E-04 -1,16927171 0,798002517

P15502|ELN_HUMAN A GLTAAA P Y 17,28 6 1 F1:198317 0,000223836 0,0003541 0,000167694 0,000202883 0,00018873 0,000255968 3 8 7,46E-04 6,48E-04 -1,151409036 0,623930979

P15502|ELN_HUMAN V AAKAQLRAAAGLGA G Y 28,6 14 2 F2:221017 6,21767E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 6,08648E-05 9,43649E-05 5,81746E-05 564 577 2,50E-04 2,13E-04 -1,170392074 0,483766072

P15502|ELN_HUMAN K SAAKVAAKAQL R Y 15,29 11 2 F2:220328 7,4612E-05 0,000118033 7,45306E-05 2,02883E-05 8,388E-05 0,000116349 559 569 2,67E-04 2,21E-04 -1,211587334 0,657612843

P15502|ELN_HUMAN G VVSPEAAAKA A Y 14,94 10 2 F1:196761 0,000206427 0,000186493 0,000236635 0,000131874 0,000218088 0,00012333 367 376 6,30E-04 4,73E-04 -1,330161076 0,222444978

P15502|ELN_HUMAN A AKAGAGLGGVPGVGGLG V Y 16,65 17 2 F2:218357 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000130429 4,05765E-05 6,291E-05 0,000139619 106 122 3,24E-04 2,43E-04 -1,334145369 0,469802689

P15502|ELN_HUMAN A VPGVVSPEAAAKAAAK A Y 14,55 16 3 F1:197420 0,000198965 0,000165247 0,000130429 0,000101441 0,00016776 9,30793E-05 364 379 4,95E-04 3,62E-04 -1,365352901 0,227559066

P15502|ELN_HUMAN L GGVGIPGGVVGA G Y 30,07 12 2 F1:203643 2,98448E-05 3,77707E-05 7,26674E-05 5,27495E-05 2,7261E-05 2,09428E-05 672 683 1,40E-04 1,01E-04 -1,389581822 0,47134781

P15502|ELN_HUMAN A QFGLVGAAGLGGLGVGGL G Y 21,88 18 3 F2:241432 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 700 717 1,28E-04 8,78E-05 -1,457688627 0,349639032

P15502|ELN_HUMAN P EAAAK A N 16,36 5 1 F1:216733 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 2,097E-05 9,30793E-05 371 375 1,95E-04 1,34E-04 -1,452252138 0,495724226

P15502|ELN_HUMAN L VGAAGL G N 21,3 6 1 F2:212945 4,97413E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 704 709 1,63E-04 1,09E-04 -1,496771744 0,507472136



P15502|ELN_HUMAN G LGGIPP A N 11,64 6 1 F1:207776 9,94827E-05 0,000118033 0,000111796 8,1153E-05 6,291E-05 6,98095E-05 725 730 3,29E-04 2,14E-04 -1,539758819 0,007225898

P15502|ELN_HUMAN K AGAGLGGVPGVGGLGV S Y 25,82 16 2 F2:209989 4,97413E-05 0,000188853 9,31633E-05 4,05765E-05 0,00010485 6,98095E-05 108 123 3,32E-04 2,15E-04 -1,541369205 0,45684767

P15502|ELN_HUMAN G VGAGGFPGFSVGV G Y 14,88 13 2 F2:236905 9,94827E-06 4,72134E-06 5,5898E-06 4,05765E-06 4,194E-06 4,65397E-06 399 411 2,03E-05 1,29E-05 -1,569813046 0,268015814

P15502|ELN_HUMAN G VGAGGF P N 14,28 6 1 F2:197643 0,000273577 0,000118033 0,000149061 8,1153E-05 0,00016776 9,30793E-05 399 404 5,41E-04 3,42E-04 -1,580948307 0,30841752

P15502|ELN_HUMAN L GVGVGVPGLGVGAGVPGL G Y 14,48 18 2 F2:227408 9,94827E-05 0,000165247 0,000186327 4,05765E-05 0,00012582 0,000116349 583 600 4,51E-04 2,83E-04 -1,595271663 0,209730561

P15502|ELN_HUMAN K SAAKVAAKA Q Y 20,21 9 2 F1:203083 2,48707E-05 1,88853E-05 3,35388E-05 1,2173E-05 2,097E-05 1,39619E-05 559 567 7,73E-05 4,71E-05 -1,640910012 0,128992032

P15502|ELN_HUMAN G AAVPGVLGGL G Y 19,18 10 2 F2:203921 2,73577E-05 4,72134E-06 2,42225E-05 1,2173E-05 1,2582E-05 9,30793E-06 659 668 5,63E-05 3,41E-05 -1,652870726 0,405259784

P15502|ELN_HUMAN P GVLGGLGAFGGVGIPGG V Y 19,21 17 2 F1:199501 0,000310883 0,00031869 0,000242225 0,000192738 0,000199215 0,000127984 663 679 8,72E-04 5,20E-04 -1,676736757 0,024520389

P15502|ELN_HUMAN K AAAKFGAGAAGVL P Y 19,93 13 2 F1:197983 0,000174095 0,00028328 0,000167694 8,1153E-05 8,388E-05 0,000139619 262 274 6,25E-04 3,05E-04 -2,051747081 0,085677992

P15502|ELN_HUMAN A AAAKSAAKVAAKAQL R Y 34,25 15 2 F1:212189 0,000223836 0,00014164 0,000130429 2,02883E-05 0,00014679 4,65397E-05 555 569 4,96E-04 2,14E-04 -2,321457572 0,129284923

P16112|PGCA_HUMAN R TLVESVTQAPT A Y 14,14 11 2 F1:197183 0,000174095 0,000188853 0,000130429 0,000182594 0,00014679 0,000232698 1825 1835 4,93E-04 5,62E-04 1,139256223 0,498500145

P16157|ANK1_HUMAN F MGHLP I N 17,46 5 1 F1:194049 0,000149224 9,44267E-05 0,000186327 4,05765E-05 0,00014679 6,98095E-05 414 418 4,30E-04 2,57E-04 -1,671919172 0,238668041

P16298|PP2BB_HUMAN V HGGLSPEI H Y 15,03 8 1 F1:214198 9,94827E-05 0,00014164 0,000149061 0,000111585 0,000136305 0,000139619 208 215 3,90E-04 3,88E-04 -1,00690234 0,963013631

P16402|H13_HUMAN A VAASKERSGVSLAALKKALA A Y 21,85 20 2 F1:247748 4,97413E-05 0 0 2,02883E-05 0 6,98095E-05 49 68 4,97E-05 9,01E-05 1,811325074 0,640222224

P16452|EPB42_HUMAN Q GTGGRL L N 12,32 6 1 F1:217727 0,000124353 0,000118033 0,000149061 4,05765E-05 8,388E-05 6,98095E-05 297 302 3,91E-04 1,94E-04 -2,015010969 0,016976273

P17017|ZNF14_HUMAN S FRAHVIIHTGA R Y 24,43 11 2 F2:199647 0,000514823 0,000342297 0,000344704 0,000217084 0,000280998 0,000230371 322 332 1,20E-03 7,28E-04 -1,649829338 0,097445284

P17027|ZNF23_HUMAN A FSVNGKLM R Y 17,56 8 2 F1:197449 0,000149224 0,00014164 9,31633E-05 0,000101441 0,00023067 0,000186159 457 464 3,84E-04 5,18E-04 1,349564633 0,3670595

P17535|JUND_HUMAN G APPTAAA G Y 15,2 7 1 F1:225420 2,48707E-05 0 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 35 41 4,35E-05 1,06E-04 2,431683011 0,099445265

P17858|PFKAL_HUMAN G DGSLTGA N Y 17,09 7 1 F2:202352 9,94827E-05 0,00014164 8,3847E-05 5,07206E-05 3,1455E-05 0,000127984 119 125 3,25E-04 2,10E-04 -1,546299013 0,339149154

P18887|XRCC1_HUMAN A GPSYAAATLQASSA A Y 11,63 14 2 F1:197187 9,94827E-05 0,000165247 0,000149061 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 208 221 4,14E-04 1,06E-04 -3,91157113 0,026891541

P19113|DCHS_HUMAN A PDATK H N 15,92 5 1 F1:194224 0,00037306 0,000259673 0,000186327 8,1153E-05 0,00014679 0,000139619 558 562 8,19E-04 3,68E-04 -2,22835959 0,094941675

P19419|ELK1_HUMAN P PPHPRPAVV L Y 15,46 9 2 F1:202464 9,94827E-05 2,36067E-05 0,000674502 0,00012173 0,00014679 0,000104714 172 180 7,98E-04 3,73E-04 -2,13697671 0,562532466

P20160|CAP7_HUMAN H GVASFSLGPCGR G Y 13,56 12 2 F2:228050 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 8,388E-05 0,000116349 213 224 1,71E-04 2,81E-04 1,640852365 0,066166617

P20585|MSH3_HUMAN T INGTTLRNLE I Y 15,94 10 2 F2:241190 0,000298448 0,000330493 0,00027949 0,000182594 0,00012582 6,98095E-05 537 546 9,08E-04 3,78E-04 -2,401836251 0,018698531

P20594|ANPRB_HUMAN T ALSAESTPMQVVT L Y 19,26 13 2 F2:216586 0,000174095 9,44267E-05 0,000167694 4,05765E-05 0,00012582 0,000116349 872 884 4,36E-04 2,83E-04 -1,542783953 0,240829834

P20648|ATP4A_HUMAN T DIFPSVSLAY E Y 16,43 10 2 F1:200093 0,000198965 0,00014164 0,00027949 8,1153E-05 0,0002097 0,000162889 826 835 6,20E-04 4,54E-04 -1,366626276 0,369490288

P20849|CO9A1_HUMAN S RGELGPVGSPG L Y 16,2 11 2 F1:220200 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 2,097E-05 6,98095E-05 627 637 1,53E-04 1,52E-04 -1,00796887 0,981185301

P20908|CO5A1_HUMAN E KGETGDVGQMGP P Y 16,26 12 2 F1:211564 2,48707E-05 0,000165247 7,45306E-05 0,000202883 0,0002097 0,000349047 1239 1250 2,65E-04 7,62E-04 2,8778973 0,059247301

P20908|CO5A1_HUMAN P KGSIGF P N 17,25 6 1 F1:195373 9,94827E-05 7,082E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 4,194E-05 8,14444E-05 882 887 2,45E-04 2,05E-04 -1,197010206 0,451772975

P20929|NEBU_HUMAN V KCKRAAEIL S Y 24,54 9 2 F1:211554 9,94827E-05 0,000188853 0,000298123 0,000142018 0,00027261 0,000302508 3163 3171 5,86E-04 7,17E-04 1,222823472 0,596402856

P21359|NF1_HUMAN L QSIANHVLFT K Y 20,57 10 2 F1:233930 9,94827E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,00012173 0,00014679 6,98095E-05 1447 1456 2,03E-04 3,38E-04 1,669984796 0,186991058

P21817|RYR1_HUMAN L VDRLAEN G Y 13,69 7 2 F1:211641 2,48707E-05 0 0 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 984 990 2,49E-05 1,29E-04 5,189089539 0,046944954

P21817|RYR1_HUMAN E DQGLVVVDASKAHT K Y 19,64 14 2 F2:226204 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 0,00012582 6,98095E-05 295 308 1,34E-04 2,77E-04 2,062154702 0,102357284

P21817|RYR1_HUMAN L KTHPML R Y 15,4 6 2 F1:233494 0 2,36067E-05 0 2,02883E-05 2,097E-05 0 2786 2791 2,36E-05 4,13E-05 1,747736318 0,604035705

P21817|RYR1_HUMAN L SAVTLSRELQ A Y 19,85 10 2 F2:219187 9,94827E-05 0,000118033 1,86327E-05 0,000162306 6,291E-05 0,000162889 2863 2872 2,36E-04 3,88E-04 1,643476228 0,324807135

P21817|RYR1_HUMAN G KDGALVQPKM S Y 15,23 10 2 F1:206690 0,000174095 9,44267E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 0,00016776 0,000279238 2481 2490 3,43E-04 5,08E-04 1,480424405 0,491933842

P21817|RYR1_HUMAN P VCSLGPG Q Y 18,49 7 1 F2:215228 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 8,388E-05 4,65397E-05 1190 1196 1,28E-04 1,71E-04 1,336095039 0,437452513

P21817|RYR1_HUMAN Q KDMVVMLLSLLEGNVVNGMIAR Q Y 15,41 22 3 F2:213620 0,000174095 0,000188853 0,000232908 0,000284036 0,00033552 0,000104714 4020 4041 5,96E-04 7,24E-04 1,215510407 0,607110615

P21817|RYR1_HUMAN R ERIAELLGMDL A Y 15,5 11 2 F2:221783 2,23836E-05 8,4984E-05 5,40347E-05 3,85477E-05 5,8716E-05 0,00010006 4736 4746 1,61E-04 1,97E-04 1,222559139 0,664088581

P21817|RYR1_HUMAN R GPHLVGPS R Y 15 8 1 F2:210393 0,000397931 0,00042492 0,000409919 0,000284036 0,00050328 0,000653882 835 842 1,23E-03 1,44E-03 1,169073023 0,584257771

P21817|RYR1_HUMAN V TRAGAAGAGAAAGALG L Y 17,5 16 2 F2:196099 0,000174095 0,000188853 9,31633E-05 0,000162306 0,00018873 0,000162889 4341 4356 4,56E-04 5,14E-04 1,126752654 0,589274422

P21817|RYR1_HUMAN L LECLGQIR S Y 17,27 8 2 F1:198098 4,97413E-05 0,00014164 0,000204959 0,000182594 6,291E-05 0,000186159 2156 2163 3,96E-04 4,32E-04 1,089120905 0,855487502

P21817|RYR1_HUMAN M DSQKQFSGPEIQ F Y 38,42 12 2 F2:193153 0,000400418 0,000306887 0,000354021 0,000430111 0,000232767 0,000488666 4097 4108 1,06E-03 1,15E-03 1,085006138 0,74275751

P21817|RYR1_HUMAN R AGAAGAGAAAGALG L Y 15,21 14 2 F1:192734 0,000723737 0,000663348 0,000523578 0,000614734 0,000738144 0,000374644 4343 4356 1,91E-03 1,73E-03 -1,106013084 0,650112501

P21817|RYR1_HUMAN L EAVVSSGRVE K Y 18,87 10 2 F2:198444 0,000952547 0,000665708 0,000601835 0,000486918 0,000903806 0,000628285 2978 2987 2,22E-03 2,02E-03 -1,099593326 0,702548626

P21817|RYR1_HUMAN R ERIAELLGMDLATLE I Y 19,42 15 3 F2:215580 0,000129327 0,000188853 0,000173284 0,000150133 0,000159372 0,000127984 4736 4750 4,91E-04 4,37E-04 -1,123375839 0,436549711

P21817|RYR1_HUMAN L FGGGLVEGAKK V Y 26,5 11 2 F1:213515 0,000223836 9,44267E-05 0,000130429 6,08648E-05 0,00012582 0,000209428 4363 4373 4,49E-04 3,96E-04 -1,13273534 0,776853259

P21817|RYR1_HUMAN E QGKRNFSKAMSVAKQV F Y 14,84 16 3 F1:205634 0,000161659 0,000148722 6,52143E-05 0,000113614 0,000132111 7,44635E-05 3945 3960 3,76E-04 3,20E-04 -1,173045278 0,629574832

P21817|RYR1_HUMAN G NVVNGMIARQ M Y 23,48 10 2 F1:218131 0,000223836 0,00021246 0,000130429 0,000142018 0,00012582 0,000209428 4033 4042 5,67E-04 4,77E-04 -1,18743957 0,487906588

P21817|RYR1_HUMAN E SSQGGGH R Y 14,68 7 1 F1:200782 7,4612E-05 0,000118033 3,72653E-05 6,08648E-05 8,388E-05 4,65397E-05 91 97 2,30E-04 1,91E-04 -1,201931476 0,653312586

P21817|RYR1_HUMAN V IEITLP M N 15,01 6 1 F2:212059 0,000236271 0,000188853 0,000242225 0,000192738 0,00016776 0,000186159 3270 3275 6,67E-04 5,47E-04 -1,220782716 0,12546064

P21817|RYR1_HUMAN P DPKALR L N 14,16 6 2 F2:201068 0 2,36067E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 362 367 7,95E-05 6,45E-05 -1,232094087 0,787263792

P21817|RYR1_HUMAN F YTLRFL A Y 14,84 6 2 F1:216478 7,4612E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 4561 4566 1,35E-04 1,09E-04 -1,245625092 0,641010694

P21817|RYR1_HUMAN G LEGTAATAAAGATAR V Y 14,11 15 2 F2:227747 7,4612E-05 0,00014164 0,000186327 6,08648E-05 8,388E-05 0,000162889 4282 4296 4,03E-04 3,08E-04 -1,308630692 0,519113997

P21817|RYR1_HUMAN D EVTPFLTAQATHL R Y 15,31 13 2 F1:224121 7,4612E-05 0,000236067 0,000111796 0,000101441 0,00014679 6,98095E-05 669 681 4,22E-04 3,18E-04 -1,328366957 0,56588401

P21817|RYR1_HUMAN A AASLD T N 16,07 5 1 F1:205846 0,000300935 0,00028328 0,000354021 0,000202883 0,00016776 0,000325778 2533 2537 9,38E-04 6,96E-04 -1,347226802 0,229377807

P21817|RYR1_HUMAN E GTAATAAAGATDRVVAA A Y 18,01 17 2 F2:201807 0,000198965 0,000568921 0,000372653 0,000223171 0,00027261 0,000349047 4284 4300 1,14E-03 8,45E-04 -1,350025482 0,459560236

P21817|RYR1_HUMAN E GTAKEGAPGGTH Q Y 14,34 12 2 F1:201736 0,000298448 0,0003541 0,000449047 0,000346929 0,00025164 0,000186159 1350 1361 1,10E-03 7,85E-04 -1,403793155 0,175109035

P21817|RYR1_HUMAN G KPRGSGPPAGTA L Y 21,36 12 2 F2:201669 0,000248707 0,000262034 0,000149061 0,000223171 0,00010485 0,000139619 423 434 6,60E-04 4,68E-04 -1,410919695 0,269676869

P21817|RYR1_HUMAN D IYGRERIAEL L Y 19,35 10 2 F1:214663 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0 4732 4741 1,28E-04 8,25E-05 -1,550987085 0,419072683

P21817|RYR1_HUMAN V RAGGG I N 16,22 5 1 F1:198217 2,48707E-05 0,00014164 0 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 4893 4897 1,67E-04 1,08E-04 -1,540536962 0,7011608

P21817|RYR1_HUMAN M VSSTL K N 16,52 5 1 F2:209448 0,000124353 0,000236067 9,31633E-05 4,05765E-05 0,00010485 0,000139619 3793 3797 4,54E-04 2,85E-04 -1,591267109 0,350413974

P21817|RYR1_HUMAN A SSGILAVLYCVL I Y 21,7 12 2 F2:220428 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 556 567 1,09E-04 6,45E-05 -1,694601104 0,144457632

P21817|RYR1_HUMAN G SAAGDVSGA G Y 17,36 9 1 F2:200351 0,000149224 0,000259673 0,000111796 0,000101441 0,00010485 9,30793E-05 4596 4604 5,21E-04 2,99E-04 -1,739294159 0,237882036

P21817|RYR1_HUMAN L CAIAGAL P Y 26,27 7 1 F1:211717 9,94827E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 2704 2710 2,31E-04 1,31E-04 -1,759909951 0,252785841

P21817|RYR1_HUMAN F QEPARDIGFN V Y 22,58 10 2 F2:200154 4,97413E-05 0,00021246 0,000260857 6,08648E-05 8,388E-05 9,30793E-05 4132 4141 5,23E-04 2,38E-04 -2,199351576 0,273641236

P21817|RYR1_HUMAN Q FVPVLKLVST L Y 11,49 10 2 F2:224509 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1838 1847 1,95E-04 8,48E-05 -2,300170452 0,02231046

P21817|RYR1_HUMAN R EGPRGPHLVGPSRC L Y 14,7 14 2 F2:228309 0,000124353 4,72134E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 831 844 2,65E-04 1,09E-04 -2,433898592 0,134305311

P21817|RYR1_HUMAN L KLVSTLLVMG I Y 14,98 10 2 F1:206815 0,000124353 0,00014164 0,000242225 8,1153E-05 4,194E-05 6,98095E-05 1843 1852 5,08E-04 1,93E-04 -2,634585016 0,092294748

P21817|RYR1_HUMAN S VTHNGKQL V Y 15,85 8 2 F2:217534 4,97413E-05 0 0,000111796 0 0 2,32698E-05 4831 4838 1,62E-04 2,33E-05 -6,94192051 0,288109087

P22105|TENX_HUMAN L TVTGSSPDSLSL F Y 22,29 12 2 F1:207118 7,4612E-05 5,90167E-05 8,3847E-05 3,04324E-05 9,43649E-05 2,32698E-05 1379 1390 2,17E-04 1,48E-04 -1,468763779 0,417166143

P22736|NR4A1_HUMAN R IASCL K N 14,44 5 1 F1:195470 0,00047503 0,000259673 0,000409919 0,000324612 0,000421497 0,000395587 531 535 1,14E-03 1,14E-03 -1,002562728 0,989823949

P22888|LSHR_HUMAN G AFRGATGPKT L Y 16,06 10 2 F1:191589 0,000124353 0,00031869 0,000195643 0,000142018 0,00018873 9,30793E-05 217 226 6,39E-04 4,24E-04 -1,506950752 0,341624221

P23246|SFPQ_HUMAN G KMPGGPKPGG G Y 14,71 10 2 F1:195466 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 0,00014679 6,98095E-05 211 220 1,34E-04 2,77E-04 2,067233917 0,220359328

P23634|AT2B4_HUMAN L FIGIG E N 14,23 5 1 F2:208423 0,000149224 9,44267E-05 0,000204959 0,000142018 2,097E-05 0,000162889 1034 1038 4,49E-04 3,26E-04 -1,376625456 0,498820119

P23634|AT2B4_HUMAN V VQAYIGGIH Y Y 14,06 9 2 F2:193105 0,000397931 0,000413117 0,000624194 0,000334756 0,00031455 0,000314143 478 486 1,44E-03 9,63E-04 -1,489691828 0,163022458

P23921|RIR1_HUMAN Y KTVWEIS Q Y 30,42 7 2 F1:227824 7,4612E-05 0,000165247 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 681 687 2,58E-04 8,48E-05 -3,047660836 0,307305673

P24298|ALAT1_HUMAN F LSTGASDAIVT V Y 14,67 11 2 F2:206290 0,000298448 0,000306887 0,000260857 0,000182594 0,00029358 0,000325778 156 166 8,66E-04 8,02E-04 -1,080105005 0,677736479

P24821|TENA_HUMAN K QSEPLEITL L Y 17,08 9 2 F2:196335 7,4612E-05 7,082E-05 5,5898E-05 0,000182594 6,291E-05 0,000279238 1660 1668 2,01E-04 5,25E-04 2,606378371 0,226268846

P24821|TENA_HUMAN R QSGVN A N 15,92 5 1 F1:200455 0,000323319 0,000118033 0,000167694 0,000263747 0,00035649 0,000442127 34 38 6,09E-04 1,06E-03 1,744307934 0,135981588

P24821|TENA_HUMAN V QEVNK V N 20,04 5 1 F2:210327 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000111796 0,00012173 0,00010485 6,98095E-05 1382 1386 2,09E-04 2,96E-04 1,419822874 0,330882597

P24821|TENA_HUMAN S QQATTKT T Y 20,23 7 1 F1:202243 0,00037306 0,000401313 0,000223592 0,000446342 0,0004194 0,000423511 944 950 9,98E-04 1,29E-03 1,291880623 0,218260351

P24821|TENA_HUMAN P ATGRLDTRPF C Y 22,93 10 2 F2:219218 0,000497413 0,000472134 0,000260857 0,000243459 0,000777987 0,000511936 151 160 1,23E-03 1,53E-03 1,246242388 0,598856061

P24821|TENA_HUMAN E YGIGVSAVK E Y 15,43 9 2 F1:217499 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 961 969 4,35E-05 2,33E-05 -1,869516596 0,565146941

P24821|TENA_HUMAN D NSITLE W N 16,04 6 1 F1:218292 7,4612E-05 0,00014164 9,31633E-05 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 907 912 3,09E-04 1,32E-04 -2,343386189 0,080607582

P24928|RPB1_HUMAN F KSMVVSGAKG S Y 15,35 10 2 F1:201108 0,000174095 0,000165247 0,000149061 0,000162306 8,388E-05 0,000116349 767 776 4,88E-04 3,63E-04 -1,347187234 0,199408944

P25100|ADA1D_HUMAN P GGAGGGGGVV G Y 14,54 10 1 F2:214268 4,97413E-05 0,00014164 0,000149061 0,000142018 0,00023067 0,000139619 48 57 3,40E-04 5,12E-04 1,504824928 0,261191067

P25786|PSA1_HUMAN T KNVSIGIVGK D Y 21,92 10 2 F1:201664 0,000450159 0,000854562 0,000599972 0,000507206 0,000631197 0,000658536 208 217 1,90E-03 1,80E-03 -1,059964899 0,798080641

P25940|CO5A3_HUMAN A QGPPGSAGPPGYPGP R Y 18,59 15 2 F1:189730 0,000348189 0,000295083 0,000316755 0,000263747 0,00018873 0,000290873 697 711 9,60E-04 7,43E-04 -1,291488498 0,126594856

P27539|GDF1_HUMAN W ELSVAQ A N 14,03 6 1 F1:182499 4,72543E-05 6,84594E-05 5,03082E-05 1,2173E-05 6,0813E-05 4,65397E-05 164 169 1,66E-04 1,20E-04 -1,389006627 0,405539148

P27658|CO8A1_HUMAN Y GAKKGKNGGP A Y 14,96 10 2 F1:218835 0,000124353 4,72134E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00012582 9,30793E-05 602 611 2,27E-04 3,00E-04 1,31911578 0,446424612

P27658|CO8A1_HUMAN Q KGEIGPMGIPGPQG P Y 14,22 14 2 F2:219260 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 184 197 1,09E-04 1,06E-04 -1,033681366 0,899472113

P27708|PYR1_HUMAN T PGLLHPQ T Y 15,77 7 2 F2:239849 0 0 0 0 0 2,32698E-05 1907 1913 0,00E+00 2,33E-05 #DIV/0! 0,422649731

P27708|PYR1_HUMAN F KIPKKN I N 14,01 6 2 F1:208756 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 6,291E-05 9,30793E-05 1309 1314 1,16E-04 2,37E-04 2,051628428 0,038836083

P27708|PYR1_HUMAN G TPGLLHPQT S Y 17,11 9 2 F2:203270 9,45086E-05 7,55414E-05 8,75735E-05 7,10089E-05 6,291E-05 7,21365E-05 1906 1914 2,58E-04 2,06E-04 -1,250263319 0,070301706

P27816|MAP4_HUMAN K KTTTLSGTAPAAGV V Y 11,51 14 2 F1:213675 0,000149224 0,000188853 0,000130429 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 871 884 4,69E-04 1,52E-04 -3,075680667 0,011518746

P28370|SMCA1_HUMAN I GYKVPRN P Y 16,88 7 2 F1:223172 0 1,18033E-05 0 1,01441E-05 0 0 812 818 1,18E-05 1,01E-05 -1,163563569 0,920342135

P29322|EPHA8_HUMAN G RLPPALW V Y 14,85 7 2 F1:212477 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 0 0 0 7 13 8,57E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,022464565

P29400|CO4A5_HUMAN V QGNKRAH G Y 14,51 7 1 F2:229335 2,48707E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 0,00014679 4,65397E-05 1493 1499 1,23E-04 2,54E-04 2,066486406 0,304342022

P29400|CO4A5_HUMAN G IRGPPGPPGGE K Y 14,1 11 2 F1:215115 0,000422801 0,000639741 0,000409919 0,000182594 0,000358587 0,000821425 274 284 1,47E-03 1,36E-03 -1,080621081 0,870966798

P29400|CO4A5_HUMAN L KGLPGPQGPQGLPGP T Y 14,84 15 2 F1:193738 0,000659073 0,000554757 0,000400602 0,000365189 0,000450855 0,000525898 1387 1401 1,61E-03 1,34E-03 -1,203056839 0,372249695

P29400|CO4A5_HUMAN G PQGVEGPPGPS G Y 16,75 11 2 F2:210528 0,000298448 4,72134E-05 0,000111796 0,000101441 8,388E-05 0,000186159 1037 1047 4,57E-04 3,71E-04 -1,231445965 0,751393679

P29400|CO4A5_HUMAN P GQDGLPGLPGPKGEPG G Y 14,18 16 2 F1:194271 0,000298448 0,000271477 0,000232908 0,000192738 0,000178245 0,000139619 579 594 8,03E-04 5,11E-04 -1,572325639 0,018117647

P29401|TKT_HUMAN V ATGSLGQ G Y 14,24 7 1 F2:199100 0,000701353 0,000542954 0,000922317 0,000610676 0,000465534 0,000798155 121 127 2,17E-03 1,87E-03 -1,155923608 0,542230904

P29401|TKT_HUMAN N TKGIC F N 17,97 5 1 F2:202125 0,000223836 0,000236067 0,000307439 0,000243459 0,00016776 0,000162889 464 468 7,67E-04 5,74E-04 -1,336581275 0,155625056

P29401|TKT_HUMAN V ATGSLGQG L Y 14,02 8 1 F2:214638 0,000698866 0,000856922 0,000790025 0,000732406 0,000631197 0,000376971 121 128 2,35E-03 1,74E-03 -1,347723884 0,187420748

P30304|MPIP1_HUMAN A SAAGGLSP V Y 10,09 8 1 F1:198207 0,000174095 0,000118033 0,000186327 6,08648E-05 8,388E-05 4,65397E-05 34 41 4,78E-04 1,91E-04 -2,501274265 0,027237172

P30613|KPYR_HUMAN R KASDVAAVRAAL G Y 15,15 12 2 F2:214411 7,4612E-05 0,000118033 0,000149061 6,08648E-05 0,00012582 9,30793E-05 290 301 3,42E-04 2,80E-04 -1,221410415 0,510965977

P31639|SC5A2_HUMAN L TAGVITMPQYLRKR F Y 24,14 14 2 F1:214439 3,18E-03 3,42E-03 3,41E-03 3,44E-03 2,88E-03 0,002008186 119 132 1,00E-02 8,33E-03 -1,202327081 0,30863149

P31639|SC5A2_HUMAN L TAGVI T N 21,4 5 1 F1:218900 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 8,388E-05 0 119 123 1,09E-04 8,39E-05 -1,303641012 0,792834456

P32004|L1CAM_HUMAN W RPQGT R N 10,23 5 1 F1:227616 0 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 755 759 0,00E+00 6,45E-05 #DIV/0! 0,001753813

P32004|L1CAM_HUMAN N APIEKYDIE F Y 23,17 9 2 F1:211558 7,4612E-05 0,000118033 0,000111796 0,000101441 0,00014679 0,000139619 643 651 3,04E-04 3,88E-04 1,273973336 0,227945817

P32004|L1CAM_HUMAN Y HLEVQAFN G Y 18,49 8 2 F1:208915 2,48707E-05 0,000118033 9,31633E-05 0,000101441 0,00010485 2,32698E-05 892 899 2,36E-04 2,30E-04 -1,028342375 0,957830671

P32004|L1CAM_HUMAN T TKEGPGE A Y 19,55 7 1 F2:196509 0,000248707 0,000377707 0,000393149 0,000284036 0,00033552 0,000209428 997 1003 1,02E-03 8,29E-04 -1,229894487 0,342206555

P32004|L1CAM_HUMAN C QVQGRPQPEV T Y 15,69 10 2 F2:216976 8,95344E-05 0,00010623 0,000160241 9,94125E-05 8,388E-05 9,54063E-05 355 364 3,56E-04 2,79E-04 -1,277384265 0,350297428

P32004|L1CAM_HUMAN G RGSGPAS E Y 14,49 7 1 F2:218875 4,97413E-05 7,082E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 0 9,30793E-05 901 907 2,14E-04 1,13E-04 -1,885236351 0,364648149

P33527|MRP1_HUMAN Q VDRVEFRNY C Y 34,18 9 2 F2:228269 7,4612E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1290 1298 1,17E-04 8,55E-05 -1,36671349 0,628739019

P34931|HS71L_HUMAN L NKSINPD E N 15,09 7 1 F1:210782 0,000109431 0,000207739 0,000234772 0,000150133 8,1783E-05 0,000130311 362 368 5,52E-04 3,62E-04 -1,523743638 0,237591873

P35227|PCGF2_HUMAN S GATTAANGGSLNCLQTP S Y 14,75 17 2 F2:192869 9,94827E-05 5,90167E-05 6,52143E-05 0,000162306 0,00010485 0,000104714 308 324 2,24E-04 3,72E-04 1,662259548 0,108454312

P35573|GDE_HUMAN I TAGVDEETGFVY G Y 20,97 12 2 F1:215658 0,000124353 0,000118033 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 1238 1249 2,61E-04 1,73E-04 -1,506205869 0,486228953

P35658|NU214_HUMAN G FSSPNKTG G Y 12,16 8 2 F1:214802 0 0 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1961 1968 1,86E-05 1,06E-04 5,67746698 0,028308957

P36382|CXA5_HUMAN L QGTLLNTYV C Y 24,31 9 2 F2:225969 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000101441 6,291E-05 0,000116349 146 154 1,34E-04 2,81E-04 2,091345223 0,084625834

P37288|V1AR_HUMAN F TKGFLLAPCVSSV K Y 28,1 13 2 F1:216031 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 267 279 1,34E-04 1,29E-04 -1,040012586 0,711599306

P37288|V1AR_HUMAN V FSMIEVNNVT K Y 22,36 10 2 F1:211656 7,4612E-05 0,000377707 7,45306E-05 6,08648E-05 0,00016776 0,000255968 189 198 5,27E-04 4,85E-04 -1,087200353 0,910506341

P37840|SYUA_HUMAN G AGSIAAATGFVKKDQ L Y 17,08 15 2 F2:219975 0,000174095 0,000165247 0,000130429 6,08648E-05 6,291E-05 4,65397E-05 85 99 4,70E-04 1,70E-04 -2,758252306 0,009618049

P39060|COIA1_HUMAN E VAALQPPV V Y 11,18 8 2 F2:205626 0 0 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1502 1509 1,86E-05 1,08E-04 5,800897672 0,041963355

P39060|COIA1_HUMAN A TTIPEPQGPLPVQPTADTT T Y 19,12 19 3 F2:223952 6,46637E-05 3,77707E-05 2,98123E-05 1,2173E-05 2,097E-05 4,42127E-05 43 61 1,32E-04 7,74E-05 -1,709593812 0,26854154

P39880|CUX1_HUMAN E TGGGKEKGSGGSGGGSQ P Y 15,22 17 2 F1:199534 0,000236271 0,000200657 0,000214276 0,000223171 0,000199215 0,000209428 846 862 6,51E-04 6,32E-04 -1,03068871 0,635671243

P40227|TCPZ_HUMAN K AEVARAQAALAV N Y 14,6 12 2 F1:209235 0 4,72134E-05 0,000111796 2,02883E-05 8,388E-05 4,65397E-05 11 22 1,59E-04 1,51E-04 -1,055083047 0,945274149

P42679|MATK_HUMAN L LGVILHQGL Y Y 16,95 9 2 F1:208767 9,94827E-05 0,000165247 0,000242225 0,000284036 0,00010485 0,000255968 292 300 5,07E-04 6,45E-04 1,272016077 0,546093962

P42684|ABL2_HUMAN G VAAAPKGK E Y 19,01 8 2 F1:199394 0 0 9,31633E-06 2,02883E-05 1,0485E-05 2,32698E-05 884 891 9,32E-06 5,40E-05 5,800897672 0,041963355

P42684|ABL2_HUMAN A PKCNKPTVYGVSPI H Y 16,68 14 2 F2:205613 0,000323319 0,000200657 0,000214276 0,000152162 0,000157275 0,000186159 264 277 7,38E-04 4,96E-04 -1,489624366 0,165423335

P42858|HD_HUMAN I RRTAAGSAVSI C Y 20,78 11 2 F2:208489 9,94827E-05 0,000188853 0,000111796 6,08648E-05 0,00014679 6,98095E-05 267 277 4,00E-04 2,77E-04 -1,442103512 0,354323124

P43304|GPDM_HUMAN T KLIHGGVRY L Y 22,42 9 2 F1:217351 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 113 121 1,11E-04 1,29E-04 1,166732191 0,503794987

P43304|GPDM_HUMAN S SRSTK L N 16,67 5 1 F1:199781 9,94827E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 109 113 1,84E-04 1,06E-04 -1,738990143 0,308129771

P46013|KI67_HUMAN S TKRCPKT R Y 14,67 7 2 F1:204696 0 0 1,86327E-05 0 0 0 2600 2606 1,86E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

P46013|KI67_HUMAN G KQESGSEIHVEV K Y 17,15 12 2 F1:204282 7,4612E-05 7,082E-05 9,31633E-05 0,000162306 0,00012582 4,65397E-05 560 571 2,39E-04 3,35E-04 1,402649446 0,448938784

P46013|KI67_HUMAN E GKGTKAFKQPAKRK L Y 14,81 14 3 F2:243479 4,97413E-05 2,36067E-05 0 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 2879 2892 7,33E-05 8,78E-05 1,197004407 0,791067085

P46013|KI67_HUMAN G KSEGF K N 16,88 5 1 F2:197458 0,000298448 0,000330493 0,000149061 0,000263747 0,00023067 0,000186159 379 383 7,78E-04 6,81E-04 -1,143153747 0,632147856

P46013|KI67_HUMAN T RGSIPTDVEVLPT E Y 22,73 13 2 F2:213921 0,000497413 0,000236067 0,000400602 0,000324612 0,000220185 0,000372317 423 435 1,13E-03 9,17E-04 -1,236577036 0,469757392

P46013|KI67_HUMAN V AAGKT T N 14,67 5 1 F1:191493 0,000161659 0,00017705 0,000149061 3,04324E-05 0,00010485 8,14444E-05 1242 1246 4,88E-04 2,17E-04 -2,250625603 0,04132558

P46020|KPB1_HUMAN Q KTLGA D N 13,17 5 1 F1:210092 3,7306E-05 3,541E-05 3,72653E-05 5,07206E-05 5,2425E-05 5,81746E-05 1167 1171 1,10E-04 1,61E-04 1,466795902 0,012141567

P46095|GPR6_HUMAN C VSGTVIAG E Y 11,34 8 1 F1:214019 0,000447672 0,000545314 0,000465817 0,000572129 0,000782181 0,000749289 81 88 1,46E-03 2,10E-03 1,442002886 0,062976534

P46095|GPR6_HUMAN A AAAATAAGGPDTGEWGPP A Y 16,28 18 2 F2:194958 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 9,30793E-05 22 39 1,76E-04 1,96E-04 1,110080362 0,718839579

P46100|ATRX_HUMAN H SGKMVLL F Y 18,93 7 2 F1:209066 0,000308396 0,000155804 0,000130429 0,000194767 0,000192924 0,00022339 2017 2023 5,95E-04 6,11E-04 1,027668492 0,930993151

P46821|MAP1B_HUMAN E KTPLGERSVNFSLTPNEI K Y 13,39 18 3 F1:220865 7,4612E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000243459 0,00029358 0,000186159 1269 1286 2,57E-04 7,23E-04 2,811503855 0,024279601

P46821|MAP1B_HUMAN G KAAEAVAA A Y 16,51 8 1 F1:213527 0,000149224 0,000236067 0,000149061 0,000162306 0,00025164 0,000186159 790 797 5,34E-04 6,00E-04 1,123050829 0,607893597

P46821|MAP1B_HUMAN E TIGKT T N 11,26 5 1 F2:212611 0,000248707 0,00021246 0,000186327 6,08648E-05 8,388E-05 6,98095E-05 1925 1929 6,47E-04 2,15E-04 -3,017854629 0,0085797

P46821|MAP1B_HUMAN A VMAAAGIAAI G Y 14,52 10 2 F1:213908 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 0 2,32698E-05 808 817 1,09E-04 2,33E-05 -4,699189652 0,048556123

P46939|UTRO_HUMAN Y QAEALLDEIEKK P Y 21,95 12 2 F2:235712 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 0,00012582 2,32698E-05 1670 1681 1,53E-04 2,10E-04 1,373574389 0,59056477

P46939|UTRO_HUMAN E RTNGSFLT D Y 19,34 8 2 F2:209906 0,000149224 4,72134E-05 1,86327E-05 0,000142018 4,194E-05 4,65397E-05 3206 3213 2,15E-04 2,30E-04 1,071731878 0,925191068

P47870|GBRB2_HUMAN I AAVCAQSVNDPSNMSLV K Y 21,24 17 2 F1:217394 0,000211401 0,00014164 3,72653E-05 0,00012173 8,388E-05 0,000116349 20 36 3,90E-04 3,22E-04 -1,212286445 0,700117117

P47974|TISD_HUMAN Q QGLAPPAQPPAPPSA T Y 32,07 15 3 F2:195032 0,000248707 0,000259673 0,000204959 0,000182594 0,00014679 0,000232698 401 415 7,13E-04 5,62E-04 -1,269100891 0,17831571

P48426|PI42A_HUMAN L KKDVEFLA Q Y 16,17 8 2 F1:214432 0,002126442 0,002119879 0,001552101 0,001326852 0,001795031 0,001593983 260 267 5,80E-03 4,72E-03 -1,229556204 0,204911927

P48553|TPC10_HUMAN G WALPI T N 17,26 5 1 F1:208777 7,4612E-05 0 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 514 518 1,12E-04 1,30E-04 1,159643943 0,825273393

P48553|TPC10_HUMAN H KTSNGIIN F Y 14,35 8 2 F1:206713 4,97413E-05 2,36067E-05 0 2,02883E-05 2,097E-05 0 649 656 7,33E-05 4,13E-05 -1,777778552 0,551908392

P49327|FAS_HUMAN L IGSTK S N 14,99 5 1 F2:185074 0,000529745 0,000391871 0,000318618 0,000282007 0,000362781 0,000288546 322 326 1,24E-03 9,33E-04 -1,328822678 0,235187353

P49447|CY561_HUMAN G GAAAATPT A Y 15 8 1 F2:228703 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 2,32698E-05 4 11 1,28E-04 1,26E-04 -1,015129402 0,966612165

P49454|CENPF_HUMAN E NSLTLE K N 16,04 6 1 F1:218292 7,4612E-05 0,00014164 9,31633E-05 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 549 554 3,09E-04 1,32E-04 -2,343386189 0,080607582

P49619|DGKG_HUMAN P QKSSFFS L Y 16,28 7 2 F2:215395 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 776 782 1,16E-04 1,29E-04 1,116524775 0,698773214

P49750|YLPM1_HUMAN M EGGTAVATSSLT A Y 22 12 2 F2:204771 0,000198965 0,000330493 0,000149061 0,000263747 0,00023067 0,000186159 771 782 6,79E-04 6,81E-04 1,003029697 0,991487241

P49792|RBP2_HUMAN K SALSPSKSPAKL N Y 15,14 12 2 F2:223487 1,49224E-05 1,65247E-05 1,11796E-05 1,82594E-05 1,2582E-05 2,09428E-05 2273 2284 4,26E-05 5,18E-05 1,214832558 0,365567716

P49792|RBP2_HUMAN N KELVGPPL A Y 18,33 8 2 F1:207020 4,97413E-06 4,72134E-06 1,86327E-06 6,08648E-06 2,097E-06 2,32698E-06 1383 1390 1,16E-05 1,05E-05 -1,099736578 0,841688424

P49917|DNLI4_HUMAN Y CVIAGSENIR V Y 14,36 10 2 F1:196121 0,000174095 0,00021246 0,000316755 0,000284036 0,00025164 0,000279238 699 708 7,03E-04 8,15E-04 1,158683043 0,477285565

P50548|ERF_HUMAN G EAGGPLT P Y 21,96 7 1 F1:219218 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 6,291E-05 6,98095E-05 520 526 1,59E-04 2,14E-04 1,344343131 0,240491888

P50548|ERF_HUMAN G AVPQSAPPVPSGGSH F Y 28,32 15 2 F2:188492 0,000198965 0,000136919 0,000149061 0,000129845 0,00016776 0,000209428 127 141 4,85E-04 5,07E-04 1,045547037 0,817487449

P50552|VASP_HUMAN Q GPGGGGAGAPGLA A Y 14,09 13 1 F1:227943 4,97413E-05 0,00014164 9,31633E-05 8,1153E-05 0,00012582 2,32698E-05 215 227 2,85E-04 2,30E-04 -1,235846357 0,673285918

P50552|VASP_HUMAN P GGGGAGAPGL A Y 17,2 10 1 F1:207971 7,4612E-05 0,000306887 0,000186327 0,00012173 8,388E-05 0,000186159 217 226 5,68E-04 3,92E-04 -1,449391531 0,487048981

P50552|VASP_HUMAN H GAGGGPPPAPPL P Y 16,11 12 2 F2:225685 2,23836E-05 6,60987E-05 0,000130429 5,07206E-05 3,9843E-05 6,98095E-06 199 210 2,19E-04 9,75E-05 -2,244214447 0,328978685

P50579|MAP2_HUMAN E EVAAS G N 20,17 5 1 F1:195709 7,4612E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 0,00010485 2,32698E-05 6 10 2,06E-04 1,48E-04 -1,390113778 0,589674904

P50579|MAP2_HUMAN A ASTAEEAAKKKRR K Y 19,75 13 2 F2:209510 0,001621568 5,67E-03 7,95E-03 2,54E-03 0,001969082 2,76E-03 28 40 1,52E-02 7,26E-03 -2,099014136 0,286384828

P50851|LRBA_HUMAN F ITTGK D N 14,32 5 1 F1:210649 0,000236271 0,00017705 0,000111796 9,12971E-05 7,3395E-05 0,000174524 1066 1070 5,25E-04 3,39E-04 -1,548033338 0,263940087

P51513|NOVA1_HUMAN L AGVAAFPAVLSGFTGN D Y 15,69 16 2 F2:234291 9,94827E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,00012173 4,194E-05 0,000116349 298 313 1,84E-04 2,80E-04 1,522160175 0,38008751

P51553|IDH3G_HUMAN G LVGGPGLVAGAN Y Y 20,07 12 2 F1:209693 9,94827E-05 0,000118033 0,000111796 8,1153E-05 8,388E-05 0,000139619 287 298 3,29E-04 3,05E-04 -1,080945081 0,713456297

P51587|BRCA2_HUMAN P TSLACVEIVNT L Y 14,09 11 2 F1:200619 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 8,388E-05 4,65397E-05 1040 1050 1,40E-04 1,71E-04 1,217417929 0,655287676

P51610|HCFC1_HUMAN G ATGVTSSPGIKSPITI I Y 16,96 16 3 F1:195904 0,001131616 0,000738889 0,000599972 0,000981952 0,000993977 0,00112626 783 798 2,47E-03 3,10E-03 1,255704771 0,315841679

P51610|HCFC1_HUMAN G RGPFSEISAFKTC L Y 24,23 13 2 F2:230569 7,4612E-05 0,00014164 0,000298123 0,000162306 0,00014679 0,000139619 1874 1886 5,14E-04 4,49E-04 -1,146328318 0,772971178

P51610|HCFC1_HUMAN T YGVLP P N 14,51 5 1 F1:195907 0,000174095 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 8,388E-05 0,000116349 193 197 2,82E-04 2,41E-04 -1,171816769 0,786518226

P51693|APLP1_HUMAN I QRDELAPAGT G Y 14,83 10 2 F1:215427 0,000124353 9,44267E-05 0,000111796 0,000101441 0,00016776 0,000209428 566 575 3,31E-04 4,79E-04 1,447865573 0,253414479

P51801|CLCKB_HUMAN V AGGITNPIMPG G Y 15,44 11 2 F2:198854 0,000248707 0,000188853 0,000167694 0,000284036 0,000484407 0,000372317 454 464 6,05E-04 1,14E-03 1,884761501 0,074910191

P51801|CLCKB_HUMAN A AVGVATVFAAPF S Y 15,24 12 2 F1:214435 9,69956E-05 0,000115673 9,13E-05 9,3326E-05 0,000178245 0,000121003 206 217 3,04E-04 3,93E-04 1,291496182 0,359688237

P51801|CLCKB_HUMAN Y ALAGAAAFSGAV T Y 16,57 12 2 F1:197729 9,94827E-05 0,000236067 0,000149061 0,000101441 0,00014679 9,30793E-05 467 478 4,85E-04 3,41E-04 -1,41985292 0,358803373

P52292|IMA1_HUMAN E QTQVVIDAGALAVF P Y 16,38 14 2 F2:219996 0,000273577 0,000188853 0,00018819 0,000142018 0,00023067 0,000232698 327 340 6,51E-04 6,05E-04 -1,074720462 0,732974049

P52569|CTR2_HUMAN G STLGAGVYVLAGE V Y 12,29 13 2 F2:196377 9,94827E-05 7,082E-05 0,000130429 0,000202883 0,00016776 0,000209428 46 58 3,01E-04 5,80E-04 1,928867558 0,014576615

P52736|ZN133_HUMAN S QKSAVV R N 16,41 6 1 F1:211968 2,48707E-05 0 7,45306E-05 8,1153E-05 6,291E-05 4,65397E-05 337 342 9,94E-05 1,91E-04 1,917506261 0,301757835

P52736|ZN133_HUMAN P IVCKDCGRGFSQ Q Y 15,26 12 2 F1:205353 8,20732E-05 0,000113312 0,000115522 8,72395E-05 0,000115335 0,000104714 466 477 3,11E-04 3,07E-04 -1,011777493 0,933654959

P52824|DGKQ_HUMAN L HNKGVYVRV G Y 17,1 9 2 F1:217978 7,4612E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 774 782 1,88E-04 1,29E-04 -1,454183962 0,480233072

P53420|CO4A4_HUMAN G KAGPVGPPGLG F Y 12,12 11 2 F2:204889 0,000174095 0,00014164 0,000223592 0,000263747 0,00035649 0,000255968 623 633 5,39E-04 8,76E-04 1,624628011 0,053766885

P53420|CO4A4_HUMAN G PPGPIGDPGPKGF G Y 14,5 13 2 F2:242808 2,48707E-05 0 1,86327E-05 4,05765E-05 0 2,32698E-05 1446 1458 4,35E-05 6,38E-05 1,467619517 0,656146756

P53420|CO4A4_HUMAN P QGIKGKVGPPGGRGP K Y 16,15 15 2 F2:221020 0,000198965 0,000118033 0,000130429 0,000233315 0,000157275 0,000255968 468 482 4,47E-04 6,47E-04 1,445056794 0,166362433

P53420|CO4A4_HUMAN P PGKRGLSGVP G Y 27,77 10 2 F2:210408 7,4612E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 0,000101441 0,00016776 9,30793E-05 770 779 2,62E-04 3,62E-04 1,381684616 0,291314664

P53420|CO4A4_HUMAN G FPGGRGALGPGGP L Y 15,37 13 2 F1:193020 0,000149224 4,72134E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 0,00010485 0,000162889 150 162 2,71E-04 3,49E-04 1,287575412 0,543310525

P53420|CO4A4_HUMAN L PGPPGPKGPRGL P Y 30,67 12 2 F2:215467 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 6,291E-05 4,65397E-05 899 910 1,34E-04 1,70E-04 1,26891945 0,139619113

P53420|CO4A4_HUMAN S YGSPGFPGLKGELGL V Y 16,33 15 2 F1:207973 0,000174095 7,082E-05 0,000260857 0,000263747 0,0002097 0,000162889 316 330 5,06E-04 6,36E-04 1,258147998 0,533705673

P53420|CO4A4_HUMAN I PDPGPPG D Y 15,17 7 1 F1:214313 7,4612E-06 2,8328E-05 1,11796E-05 1,2173E-05 2,7261E-05 1,39619E-05 1255 1261 4,70E-05 5,34E-05 1,136836069 0,803085261

P53420|CO4A4_HUMAN G YPGGP G Y 14,88 5 1 F1:201171 0,000223836 7,082E-05 0,000167694 0,000142018 0,00018873 0,000186159 1440 1444 4,62E-04 5,17E-04 1,117997816 0,730879918

P53420|CO4A4_HUMAN Q PGRPGLKGNPGVGVKG Q Y 14,24 16 2 F1:235026 0 2,36067E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 225 240 7,95E-05 8,55E-05 1,075384307 0,917403948

P53420|CO4A4_HUMAN G PTGYPGEPGLVGPPGQ P Y 20,37 16 2 F2:214329 7,4612E-05 7,082E-05 0,000130429 0,00012173 0,00012582 4,65397E-05 209 224 2,76E-04 2,94E-04 1,066078472 0,860120628

P53420|CO4A4_HUMAN M SGLPGDRGLR G Y 24,94 10 2 F2:211059 9,94827E-05 9,44267E-05 6,52143E-05 6,08648E-05 0,000136305 8,14444E-05 941 950 2,59E-04 2,79E-04 1,075216542 0,811969893

P53420|CO4A4_HUMAN P GSTGLRGFIGFPG L Y 15,28 13 2 F2:201947 0,00018653 0,000153443 0,00017701 0,00012173 0,00012582 0,000302508 1033 1045 5,17E-04 5,50E-04 1,063974047 0,871212893

P53420|CO4A4_HUMAN K GKVGPPGGR G Y 15,88 9 2 F2:197879 0 4,72134E-05 3,72653E-05 0 4,194E-05 4,65397E-05 472 480 8,45E-05 8,85E-05 1,047360638 0,951566603

P53420|CO4A4_HUMAN P DGPRGAPGPPGLPGS V Y 15,88 15 2 F1:226321 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 1269 1283 1,71E-04 1,73E-04 1,010558488 0,96351647

P53420|CO4A4_HUMAN Q KGTKGASGLH D Y 16,3 10 2 F1:189981 0,000149224 0,000165247 0,000130429 0,000142018 0,00018873 0,000116349 1186 1195 4,45E-04 4,47E-04 1,00493919 0,977137852

P53420|CO4A4_HUMAN K SLATGPWSLI L Y 18,55 10 2 F2:213009 2,74E-03 0,001956993 2,03E-03 2,50E-03 0,001843262 0,002208307 18 27 6,72E-03 6,55E-03 -1,026448959 0,863324054

P53420|CO4A4_HUMAN D PGFGGEKGSSPVGPPGP P Y 19,33 17 3 F1:200772 9,94827E-05 0,00021246 0,000242225 0,000101441 0,00023067 0,000162889 730 746 5,54E-04 4,95E-04 -1,119530119 0,748401245

P53420|CO4A4_HUMAN T PGGKGFPGPL G Y 14,95 10 2 F2:220355 0,000149224 9,44267E-05 0,000130429 0,000142018 0,00014679 2,32698E-05 609 618 3,74E-04 3,12E-04 -1,198674436 0,671367503

P53420|CO4A4_HUMAN G PPGSSGPPGPAGAT G Y 27,04 14 2 F2:191686 8,70474E-05 0,00014164 5,5898E-05 4,05765E-05 9,43649E-05 5,81746E-05 1234 1247 2,85E-04 1,93E-04 -1,473649728 0,37160239

P53420|CO4A4_HUMAN P GHPGVRGPDGLK G Y 14,09 12 2 F1:208744 8,70474E-05 4,72134E-05 2,7949E-05 3,04324E-05 3,1455E-05 2,32698E-05 648 659 1,62E-04 8,52E-05 -1,904826659 0,276738997

P53420|CO4A4_HUMAN G PIGDPGP K N 12,71 7 1 F1:198271 0,000223836 0,000165247 0,000167694 8,1153E-05 0,00012582 4,65397E-05 1449 1455 5,57E-04 2,54E-04 -2,196248653 0,029094635

P53420|CO4A4_HUMAN R GPPGAAGDKGDKGPT G Y 19,95 15 2 F1:228736 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0 0 98 112 1,09E-04 4,06E-05 -2,694892718 0,22773501

P53420|CO4A4_HUMAN G HPGVP G N 15,18 5 1 F2:192453 0,000524771 0,001071743 0,000883188 0,000385477 0,00023067 0,000279238 643 647 2,48E-03 8,95E-04 -2,769426833 0,071531486

P54098|DPOG1_HUMAN L YVGGP P N 13,56 5 1 F2:212607 0,000223836 9,44267E-05 5,5898E-05 0,0003449 0,000253737 0,000325778 363 367 3,74E-04 9,24E-04 2,470635555 0,048363063

P54098|DPOG1_HUMAN N SAIWQTVEEL D Y 20,22 10 2 F2:227248 7,4612E-05 0,000165247 0,000149061 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 685 694 3,89E-04 1,08E-04 -3,598240827 0,069360716

P54219|VMAT1_HUMAN A GNSPHALASPA F Y 15,82 11 2 F2:192738 0,000348189 0,000259673 0,000391286 8,1153E-05 0,00033552 0,00051659 67 77 9,99E-04 9,33E-04 -1,070597101 0,881073246

P54753|EPHB3_HUMAN I APGTCIPNAVE V Y 14,76 11 2 F2:203024 0,000131815 0,000205378 0,000160241 0,000472716 0,000213894 0,000332759 237 247 4,97E-04 1,02E-03 2,049256346 0,136851691

P54764|EPHA4_HUMAN G DGANSTVLLVSVSGSV V Y 17,51 16 3 F1:211245 0,000248707 4,72134E-05 0,000204959 0,000202883 0,00025164 0,000162889 542 557 5,01E-04 6,17E-04 1,232654581 0,603840493

P54803|GALC_HUMAN D QTGVF E N 14,46 5 1 F2:212272 0,000223836 0,000165247 0,000223592 0,000365189 0,000337617 0,000186159 510 514 6,13E-04 8,89E-04 1,450955999 0,23446674

P54803|GALC_HUMAN A KAMTAAAGSAGRAAVPL L Y 17,63 17 2 F2:236492 9,94827E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 8,388E-05 9,30793E-05 15 31 2,13E-04 2,18E-04 1,023495261 0,959914601

P55011|S12A2_HUMAN S ATLSSALASLVSAPK I N 13,54 15 2 F2:234998 2,48707E-05 0 3,72653E-05 6,08648E-05 8,388E-05 6,98095E-05 610 624 6,21E-05 2,15E-04 3,452977787 0,023992513

P55011|S12A2_HUMAN A AAAAAGAGAGAKQT P Y 16,99 14 2 F2:208860 4,97413E-05 0,000118033 7,45306E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 103 116 2,42E-04 1,52E-04 -1,59070284 0,271986623

P55011|S12A2_HUMAN P GLAGVGETPSAAAL A Y 17,96 14 2 F2:207618 0,000166634 0,000115673 0,000154651 7,91242E-05 8,388E-05 9,30793E-05 14 27 4,37E-04 2,56E-04 -1,706308113 0,051188289

P55058|PLTP_HUMAN R EVIEKNRPADVR A Y 18,12 12 2 F2:216498 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 470 481 1,59E-04 8,78E-05 -1,81201012 0,172105469

P55160|NCKPL_HUMAN P HTKAVSGALLS L Y 14,03 11 2 F1:210563 2,48707E-05 4,72134E-05 0,000130429 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 197 207 2,03E-04 1,30E-04 -1,560936947 0,539248216

P55197|AF10_HUMAN Q SSATK D N 15,79 5 1 F2:198540 0,000174095 0,00014164 0,000354021 0,000243459 0,00014679 0,000281565 393 397 6,70E-04 6,72E-04 1,003073675 0,993425322

P55198|AF17_HUMAN S LSGAEGSGGGP K Y 14,91 11 2 F2:211706 0,000124353 0,000188853 9,31633E-05 4,05765E-05 0,00016776 6,98095E-05 1067 1077 4,06E-04 2,78E-04 -1,460996054 0,42493603

P55265|DSRAD_HUMAN E DPLEFLDMAEI K Y 24,79 11 2 F2:199677 0,001566852 0,002287487 0,001526015 0,00127816 2,26E-03 0,001244936 289 299 5,38E-03 4,79E-03 -1,123750502 0,661741636

P56696|KCNQ4_HUMAN N ECLLILE F Y 17,18 7 2 F2:201566 0 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 2,097E-05 6,98095E-05 130 136 8,45E-05 1,52E-04 1,795059525 0,342078351

P56696|KCNQ4_HUMAN Q HLAPP T N 13,88 5 1 F2:201795 7,4612E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 0,00012173 0,00014679 0,000186159 455 459 2,62E-04 4,55E-04 1,734075444 0,06322678

P56696|KCNQ4_HUMAN K PFCVIDFI V Y 15,49 8 2 F2:215174 0,000778452 0,00116853 0,000698725 0,000860222 0,000803151 0,001268206 173 180 2,65E-03 2,93E-03 1,108050902 0,667987836

P56945|BCAR1_HUMAN T KATAPGPEGGGTLHPN P Y 21,44 16 2 F2:191633 0,000161659 0,000236067 0,00017701 0,000192738 0,00018873 0,000174524 609 624 5,75E-04 5,56E-04 -1,033713355 0,811664533

P57082|TBX4_HUMAN M YSGSGPEIAGVSGV D Y 26,99 14 2 F2:237844 4,97413E-05 0,000118033 7,45306E-05 4,05765E-05 4,194E-05 9,30793E-05 394 407 2,42E-04 1,76E-04 -1,379904044 0,447934295

P57103|NAC3_HUMAN V FLGIG L N 14,23 5 1 F2:208423 0,000149224 9,44267E-05 0,000204959 0,000142018 2,097E-05 0,000162889 833 837 4,49E-04 3,26E-04 -1,376625456 0,498820119

P57105|SYJ2B_HUMAN G RVDYLVTEEEINLT R Y 14,66 14 2 F2:213645 6,21767E-05 8,26234E-05 0,00010248 6,08648E-05 9,43649E-05 0,000127984 4 17 2,47E-04 2,83E-04 1,145317635 0,629957054

P58107|EPIPL_HUMAN L ALLPLKITF R Y 17,86 9 2 F2:218343 0,000397931 0,00014164 0,000242225 0,000202883 0,000549414 0,000821425 227 235 7,82E-04 1,57E-03 2,012957905 0,276736996

P58397|ATS12_HUMAN A MKKCSVPT V Y 15,34 8 2 F2:227050 2,48707E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1555 1562 4,35E-05 6,45E-05 1,483290321 0,447607138

P61550|ENVT1_HUMAN Q HLQPSLMSILGGV H Y 23,01 13 2 F2:212800 0,000124353 0,000118033 0,000121112 0,000101441 0,00010485 0,000139619 275 287 3,63E-04 3,46E-04 -1,050847986 0,679599574

P62191|PRS4_HUMAN T KGPDAASKLPLVTP H Y 15,97 14 2 F1:209868 0,000248707 0,000306887 0,000186327 0,000243459 0,00018873 0,000162889 41 54 7,42E-04 5,95E-04 -1,246761602 0,317893712

P62191|PRS4_HUMAN G HGPGGGKKDD K Y 18,56 10 2 F2:202567 0,000174095 7,082E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0,000116349 9 18 3,01E-04 1,99E-04 -1,512643011 0,495978168

P62424|RL7A_HUMAN K QEAKKVVN P Y 16,88 8 2 F1:212975 0 0 5,5898E-05 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 22 29 5,59E-05 1,30E-04 2,320976054 0,341733452

P62508|ERR3_HUMAN Q KLQDVLHEALQ D Y 35,68 11 2 F2:221818 8,70474E-05 2,36067E-05 4,65817E-05 0,000101441 0,00010485 5,81746E-05 390 400 1,57E-04 2,64E-04 1,681970593 0,211549292

P78312|F193A_HUMAN P KTATTTPGFVD T Y 17,77 11 2 F1:194848 0,000198965 0,00014164 0,000149061 4,05765E-05 0,00018873 0,000116349 704 714 4,90E-04 3,46E-04 -1,416632008 0,384914307

P78325|ADAM8_HUMAN S RILSRNVAPKT T Y 14,32 11 2 F1:233600 2,48707E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 684 694 4,35E-05 8,78E-05 2,018187953 0,267056987

P78325|ADAM8_HUMAN S RVPAKGGAP A Y 14,55 9 2 F1:200019 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 709 717 8,57E-05 1,06E-04 1,233765144 0,423508977

P78363|ABCA4_HUMAN S VDAVV A N 13,61 5 1 F1:198159 0,000124353 0,000165247 0,000186327 0,000182594 0,00023067 0,000232698 1678 1682 4,76E-04 6,46E-04 1,357273022 0,08224471

P78363|ABCA4_HUMAN I TGEALVGFLS D Y 20,44 10 2 F1:198262 0,000422801 0,000401313 0,000484449 0,000142018 0,000568287 0,000418857 1572 1581 1,31E-03 1,13E-03 -1,158881355 0,681808626

P78363|ABCA4_HUMAN L TQRALSLLE E Y 17,23 9 2 F2:214533 0,000149224 0,000118033 0,000206823 8,1153E-05 8,388E-05 0,000139619 535 543 4,74E-04 3,05E-04 -1,556136242 0,161159579

P78363|ABCA4_HUMAN Q FAHGVPDLA L Y 14,37 9 2 F2:202409 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 191 199 1,34E-04 4,42E-05 -3,033918845 0,036909462

P78363|ABCA4_HUMAN Q RYGGIS I Y 10,47 6 1 F1:212068 0,000198965 0,000236067 0,000130429 0,000101441 2,097E-05 2,32698E-05 1556 1561 5,65E-04 1,46E-04 -3,881497146 0,02736992

P78371|TCPB_HUMAN S CKLIEEV M Y 18,68 7 2 F1:202649 8,70474E-05 9,44267E-05 0,000158378 6,08648E-05 0,00010485 3,49047E-05 346 352 3,40E-04 2,01E-04 -1,694011574 0,203367646

P78414|IRX1_HUMAN A QQLKSPF Q Y 14 7 1 F2:218951 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 450 456 9,20E-05 1,11E-04 1,207511536 0,758545903

P78509|RELN_HUMAN T TASVLQFSIGS G Y 32,64 11 2 F2:231829 0 2,36067E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 260 270 1,17E-04 6,45E-05 -1,809599655 0,597053237

P78527|PRKDC_HUMAN L KTLCLEVVLCRV E Y 14,08 12 2 F1:191622 0,000537207 0,000436723 0,000532894 0,000503149 0,00048231 0,00051659 2394 2405 1,51E-03 1,50E-03 -1,003179279 0,966593534

P78527|PRKDC_HUMAN T GAAGNRTSPQEGER Y Y 18,68 14 2 F2:201711 0,000223836 0,00014164 0,000111796 0,000142018 0,00014679 0,000139619 1316 1329 4,77E-04 4,28E-04 -1,114011071 0,675224449

P78559|MAP1A_HUMAN E SLKATTKTAVS K Y 11,49 11 2 F1:211841 0,000124353 0,00014164 0,000204959 0,0003449 0,000379557 0,000304835 322 332 4,71E-04 1,03E-03 2,185552679 0,004911857

P78559|MAP1A_HUMAN K AGGVSGTHHPRPG H Y 14,03 13 2 F2:201085 3,7306E-05 3,541E-05 6,52143E-05 6,08648E-05 9,43649E-05 2,32698E-05 2545 2557 1,38E-04 1,78E-04 1,294128246 0,595209616

P78559|MAP1A_HUMAN V KTESSEALKA E Y 22,08 10 2 F2:211058 0,001066952 0,00099148 0,000948402 0,000848049 0,001029626 0,001333361 381 390 3,01E-03 3,21E-03 1,067912647 0,682041654

P84550|SKOR1_HUMAN G QGKGGAGGGGGGGP G Y 19,36 14 2 F1:201326 0,00018653 0,000200657 0,000214276 0,000162306 0,00023067 0,000162889 297 310 6,01E-04 5,56E-04 -1,082030141 0,580762226

P84550|SKOR1_HUMAN P AAGSLPVPSYPAAQS Q Y 14,3 15 2 F2:208473 0,000422801 0,00021246 9,31633E-05 0,000223171 0,00016776 0,000116349 494 508 7,28E-04 5,07E-04 -1,435942692 0,530645112

P84996|ALEX_HUMAN R GTDPLPPG Q Y 14,64 8 1 F2:213832 0,000149224 0,000188853 0,000149061 0,000263747 0,00010485 0,000232698 315 322 4,87E-04 6,01E-04 1,234341541 0,520046613

P98088|MUC5A_HUMAN S TTPGPGT T Y 17,13 7 1 F1:202206 2,48707E-05 0 1,86327E-05 6,08648E-05 4,194E-05 2,32698E-05 3180 3186 4,35E-05 1,26E-04 2,898043953 0,113776974

P98088|MUC5A_HUMAN P KSSTT S N 15,17 5 1 F1:211183 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000204911 0,00010485 6,98095E-05 2473 2477 1,53E-04 3,80E-04 2,483246063 0,20243869

P98088|MUC5A_HUMAN A QTSLGLQL N Y 15,27 8 2 F2:214430 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0,00010485 4,65397E-05 538 545 1,11E-04 1,92E-04 1,735469762 0,317120133

P98088|MUC5A_HUMAN P TTSTTLAPTT S Y 14,22 10 2 F1:193915 0,000323319 0,000236067 0,000149061 0,000243459 0,00023067 0,000302508 3017 3026 7,08E-04 7,77E-04 1,096252738 0,709311416

P98088|MUC5A_HUMAN S PASTTSGPGN T Y 17,35 10 2 F2:211206 4,97413E-05 7,082E-05 0,000149061 0,00012173 4,194E-05 0,000116349 2297 2306 2,70E-04 2,80E-04 1,038557598 0,934729794

P98088|MUC5A_HUMAN T SAPTASTISAPT T Y 15,97 12 2 F1:202596 0,000161659 0,000153443 0,000130429 9,12971E-05 0,000115335 0,000197794 3865 3876 4,46E-04 4,04E-04 -1,101639816 0,717657342

P98088|MUC5A_HUMAN L RGATVFPSLR T Y 14,41 10 2 F1:218654 4,97413E-05 0,000118033 7,45306E-05 6,08648E-05 4,194E-05 6,98095E-05 55 64 2,42E-04 1,73E-04 -1,403739197 0,36965648

P98088|MUC5A_HUMAN I YTQLPISAAN V N 14,63 10 2 F2:226189 9,94827E-05 7,082E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 515 524 2,63E-04 1,52E-04 -1,729619762 0,04579722

P98155|VLDLR_HUMAN A ASKTISVATLD G Y 13,04 11 2 F1:221132 0,000248707 0,000306887 0,000298123 0,000509235 0,00039843 0,000465397 533 543 8,54E-04 1,37E-03 1,608335164 0,016493012

P98160|PGBM_HUMAN L HVHGGGG P Y 20,35 7 1 F2:218292 2,48707E-05 1,18033E-05 9,31633E-06 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1949 1955 4,60E-05 6,45E-05 1,403078835 0,327917968

P98160|PGBM_HUMAN E TTSLPPRPETT I Y 18,08 11 2 F1:199497 0,000124353 0,000236067 0,000195643 0,000213027 0,000283095 0,000116349 251 261 5,56E-04 6,12E-04 1,101441044 0,765477967

P98160|PGBM_HUMAN V QASGTLSAPVVSI H Y 17,24 13 2 F1:194594 0,000253681 0,000179411 0,000294396 0,000215056 0,00016776 0,000237352 1858 1870 7,27E-04 6,20E-04 -1,1730499 0,425387842

P98160|PGBM_HUMAN C QGTRCLCLPGFSGP R Y 15,98 14 2 F1:192042 0,000174095 0,000332854 0,00027949 0,000202883 0,00012582 0,000116349 4160 4173 7,86E-04 4,45E-04 -1,767073035 0,119566765

P98160|PGBM_HUMAN I HGGILRLPAV E Y 13,84 10 2 F1:219798 7,4612E-05 7,082E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1914 1923 2,01E-04 1,08E-04 -1,862680914 0,03581141

P98161|PKD1_HUMAN R EAGGCALNFGPRGSST V Y 15,88 16 2 F2:243739 9,94827E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 0,000405765 0,00023067 0,000279238 2307 2322 2,31E-04 9,16E-04 3,96095632 0,03536011

P98161|PKD1_HUMAN E FPAAGRALA A Y 14,21 9 2 F2:213781 0 0 3,72653E-05 2,02883E-05 8,388E-05 2,32698E-05 3873 3881 3,73E-05 1,27E-04 3,419748735 0,295052148

P98161|PKD1_HUMAN L GLWLGA L Y 17,1 6 1 F2:202135 3,7306E-05 8,26234E-05 9,31633E-06 0,00012173 9,43649E-05 5,81746E-05 16 21 1,29E-04 2,74E-04 2,122074849 0,163135819

P98161|PKD1_HUMAN P EAATCAGPG S Y 21,31 9 1 F2:226785 3,7306E-05 7,082E-05 5,5898E-05 0,000101441 0,00010485 0,000139619 151 159 1,64E-04 3,46E-04 2,108899685 0,019411216

P98161|PKD1_HUMAN R LYVPTNGSALV L Y 14,88 11 2 F2:214658 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000101441 0,00014679 2,32698E-05 836 846 1,34E-04 2,72E-04 2,022805753 0,331973921

P98161|PKD1_HUMAN P HGPLASGQLA A Y 16,45 10 2 F2:208202 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 0,00010485 0,000209428 281 290 1,95E-04 3,75E-04 1,922903806 0,305177187

P98161|PKD1_HUMAN T TAGTVTPTAIGDSILN I Y 16,22 16 3 F1:201947 0,000198965 0,000188853 7,45306E-05 0,000202883 0,00035649 0,000302508 2703 2718 4,62E-04 8,62E-04 1,864131527 0,092117566

P98161|PKD1_HUMAN E RLASERAITV K Y 18,2 10 2 F1:223267 3,7306E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 1,01441E-05 5,2425E-05 0,000127984 2865 2874 1,03E-04 1,91E-04 1,847304228 0,489791892

P98161|PKD1_HUMAN G VDLATGPSRTP L Y 15,16 11 2 F2:231980 2,48707E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 4281 4291 4,35E-05 6,22E-05 1,430424436 0,687820041

P98161|PKD1_HUMAN T CAGPGSLA G Y 18,71 8 1 F1:195668 0,000124353 4,72134E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00012582 0,000116349 155 162 2,27E-04 3,23E-04 1,421416622 0,332373696

P98161|PKD1_HUMAN P PPAPT C N 16,33 5 1 F2:198782 2,48707E-05 0,000118033 0,000130429 8,1153E-05 0,00010485 0,000186159 254 258 2,73E-04 3,72E-04 1,361570119 0,514012728

P98161|PKD1_HUMAN N TVSGAAAQADVR V Y 20,53 12 2 F2:221749 0,000149224 0,000226624 0,000197506 0,000267805 0,000153081 0,000190813 1196 1207 5,73E-04 6,12E-04 1,066876917 0,770853286

P98161|PKD1_HUMAN M LFLLVTLLASYG D Y 22,51 12 2 F2:230756 4,97413E-05 2,36067E-05 0,000130429 8,1153E-05 8,388E-05 4,65397E-05 3679 3690 2,04E-04 2,12E-04 1,038257511 0,945187673

P98161|PKD1_HUMAN L RTLGPALR I Y 29,77 8 2 F2:201723 4,97413E-05 0 7,45306E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 57 64 1,24E-04 1,29E-04 1,038497479 0,948703638

P98161|PKD1_HUMAN Q QVLAEGVSPPAPTQ D Y 25,49 14 2 F1:196041 0,000149224 0,000165247 0,000186327 0,000162306 0,0002097 0,000139619 3475 3488 5,01E-04 5,12E-04 1,021620587 0,886579664

P98161|PKD1_HUMAN P HGPLA S N 17,28 5 1 F1:200985 0,000273577 0,00021246 0,000167694 0,000223171 0,00016776 0,000279238 281 285 6,54E-04 6,70E-04 1,025143739 0,907891553

P98161|PKD1_HUMAN A QLSSAARGLA A Y 25,34 10 2 F1:201603 0,000298448 0,000236067 0,000149061 0,000326641 0,00014679 0,000209428 3982 3991 6,84E-04 6,83E-04 -1,001049717 0,99737939

P98161|PKD1_HUMAN G TTAHVGIMLY G Y 14,4 10 2 F2:192892 0,00047503 0,000474494 0,000357747 0,000306353 0,000486504 0,000488666 3134 3143 1,31E-03 1,28E-03 -1,020091954 0,911669186



P98161|PKD1_HUMAN L FLGAN A N 14,12 5 1 F2:201232 0,000198965 0,000118033 0,000167694 0,000243459 8,388E-05 0,000139619 3291 3295 4,85E-04 4,67E-04 -1,03797923 0,91734243

P98161|PKD1_HUMAN A VLSPNATLALT A Y 18,03 11 2 F1:197047 0,000248707 5,90167E-05 0,000260857 0,000131874 0,000178245 0,000232698 1030 1040 5,69E-04 5,43E-04 -1,047463168 0,91264514

P98161|PKD1_HUMAN S FPTPGLHLVTMT A Y 16,63 12 2 F1:210630 2,48707E-05 1,18033E-05 8,3847E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 1771 1782 1,21E-04 1,11E-04 -1,085112483 0,914944211

P98161|PKD1_HUMAN L QTARSAFF L Y 19,56 8 2 F2:227730 9,94827E-05 0,000165247 0,000111796 0,00012173 0,00012582 9,30793E-05 3206 3213 3,77E-04 3,41E-04 -1,105383346 0,634321119

P98161|PKD1_HUMAN A VCLTRHLTAFGAS L Y 14,13 13 2 F1:200567 0,000149224 0,000165247 0,000130429 8,1153E-05 8,388E-05 0,000232698 3042 3054 4,45E-04 3,98E-04 -1,11859292 0,785338788

P98161|PKD1_HUMAN V GVSDGVLVAGR P Y 15,29 11 2 F2:212883 3,7306E-05 8,26234E-05 2,7949E-05 2,02883E-05 3,1455E-05 6,98095E-05 1132 1142 1,48E-04 1,22E-04 -1,216577909 0,717629439

P98161|PKD1_HUMAN A ATEQLTVLLGL R Y 16,84 11 2 F1:208948 6,21767E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 774 784 2,13E-04 1,73E-04 -1,226233772 0,432268478

P98161|PKD1_HUMAN P LGGSCRLFPL G Y 17,83 10 2 F1:207491 0,000223836 0,000188853 0,00027949 4,05765E-05 0,00033552 0,000174524 2472 2481 6,92E-04 5,51E-04 -1,257090761 0,642263536

P98161|PKD1_HUMAN L TSVCLLL F Y 16 7 2 F2:210027 4,97413E-05 7,082E-05 1,86327E-05 0 4,194E-05 6,98095E-05 3903 3909 1,39E-04 1,12E-04 -1,245590128 0,737588325

P98161|PKD1_HUMAN V LEAGT Y N 14,58 5 1 F2:195593 0,000651612 0,000639741 0,000504945 0,000632994 0,00029358 0,000465397 1688 1692 1,80E-03 1,39E-03 -1,290471505 0,306541439

P98161|PKD1_HUMAN E EQQVRVVQ P Y 15,52 8 2 F1:218219 0,000124353 7,082E-05 0,000223592 6,08648E-05 0,00012582 0,000139619 142 149 4,19E-04 3,26E-04 -1,283360722 0,586625212

P98161|PKD1_HUMAN L TAGVL V N 21,4 5 1 F1:218900 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 8,388E-05 0 1040 1044 1,09E-04 8,39E-05 -1,303641012 0,792834456

P98161|PKD1_HUMAN S ATGLT V N 14,32 5 1 F1:195801 7,4612E-05 0,00014164 0,000111796 6,08648E-05 0,00012582 4,65397E-05 2581 2585 3,28E-04 2,33E-04 -1,406577093 0,37046429

P98161|PKD1_HUMAN A FLAIT R N 14,67 5 1 F2:223052 2,48707E-05 5,90167E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 3714 3718 1,21E-04 8,55E-05 -1,417022565 0,387254864

P98161|PKD1_HUMAN V RASLPSVAVGV S Y 22,91 11 2 F1:200425 0,000348189 0,000835676 0,000845923 0,000549812 0,000507474 0,000349047 1123 1133 2,03E-03 1,41E-03 -1,443320101 0,334540169

P98161|PKD1_HUMAN R RSSRAPAGSSRGPSPGLRPAL P Y 14,97 21 3 F1:197993 0,000298448 0,000306887 0,000298123 0,00012173 0,00035649 0,000139619 4250 4270 9,03E-04 6,18E-04 -1,462287805 0,334182284

P98161|PKD1_HUMAN K RGPHV T Y 14,64 5 1 F1:206044 0,000397931 0,000356461 0,000316755 8,1153E-05 0,00029358 0,000349047 1848 1852 1,07E-03 7,24E-04 -1,479933602 0,289678815

P98161|PKD1_HUMAN L LGLRPNPGL R Y 16,25 9 2 F1:216576 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 0 6,98095E-05 782 790 1,71E-04 1,10E-04 -1,553506213 0,429932446

P98161|PKD1_HUMAN V ESPAVT P Y 17,65 6 1 F2:201461 0,000124353 0,000118033 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 0,000116349 3632 3637 2,80E-04 1,78E-04 -1,57200056 0,448398374

P98161|PKD1_HUMAN T VGAASPAG H Y 15,54 8 1 F1:197215 2,48707E-05 0,00014164 3,72653E-05 2,02883E-05 8,388E-05 2,32698E-05 1274 1281 2,04E-04 1,27E-04 -1,59902059 0,589238815

P98161|PKD1_HUMAN E QAFVGQM K Y 14,93 7 2 F2:210990 2,48707E-05 2,36067E-05 2,7949E-05 2,02883E-05 0 2,32698E-05 3390 3396 7,64E-05 4,36E-05 -1,754584433 0,270993758

P98161|PKD1_HUMAN G PALAGSGKGFSLTV L Y 20,11 14 2 F2:227805 2,48707E-05 0,00021246 0,000167694 0,000101441 4,194E-05 4,65397E-05 1674 1687 4,05E-04 1,90E-04 -2,132596608 0,332931835

P98161|PKD1_HUMAN A TNQTVLIRS G Y 22,44 9 2 F1:220175 9,94827E-05 0,000118033 0,000130429 4,05765E-05 0 6,98095E-05 2352 2360 3,48E-04 1,10E-04 -3,152072616 0,042770576

P98161|PKD1_HUMAN V FPASPGATLVGP H Y 13,4 12 2 F1:205951 0,000124353 0,000118033 7,45306E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 269 280 3,17E-04 8,78E-05 -3,60962357 0,021863477

P98161|PKD1_HUMAN N PAAGL H N 15,19 5 1 F1:200264 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 2916 2920 9,20E-05 2,33E-05 -3,952786977 0,141260286

P98174|FGD1_HUMAN E QTLETFK L Y 14,41 7 2 F1:211050 0,00153452 0,001598172 2,35E-03 0,001874635 0,001667114 0,001801085 693 699 5,48E-03 5,34E-03 -1,026446736 0,875860552

P98174|FGD1_HUMAN V GSLSLDPGQSL E Y 27,27 11 2 F2:214162 4,28E-03 2,76E-03 0,001697435 0,001758992 0,002052962 2,44E-03 113 123 8,73E-03 6,25E-03 -1,396888317 0,384985298

Q00341|VIGLN_HUMAN G KSGAN I N 14,33 5 1 F1:194968 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000111796 2,02883E-05 0,00012582 6,98095E-05 453 457 2,34E-04 2,16E-04 -1,081992643 0,87850392

Q00722|PLCB2_HUMAN E ESAGAAPG E Y 14,09 8 1 F2:210628 0,000223836 0,00010623 0,000214276 0,000192738 0,000220185 0,000232698 963 970 5,44E-04 6,46E-04 1,186059439 0,469971423

Q00872|MYPC1_HUMAN G EPPPKA M N 14,59 6 1 F1:187370 3,97931E-05 0,000127476 9,31633E-05 6,49224E-05 7,5492E-05 8,84254E-05 552 557 2,60E-04 2,29E-04 -1,138056001 0,72424652

Q00975|CAC1B_HUMAN Q GDKVMSECSLEKN E Y 21,69 13 2 F1:210747 0,001527059 0,001657189 0,001561417 0,001576397 0,001618883 0,001621907 1423 1435 4,75E-03 4,82E-03 1,015071187 0,613129617

Q01484|ANK2_HUMAN Q HGAKPN A Y 16,1 6 1 F1:207682 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 3,04324E-05 4,194E-05 9,30793E-05 783 788 8,57E-05 1,65E-04 1,929630606 0,299999674

Q01484|ANK2_HUMAN H KTGLFE H Y 17,13 6 1 F2:213922 6,21767E-05 0,000129837 0,000111796 0,000152162 9,43649E-05 0,000104714 2007 2012 3,04E-04 3,51E-04 1,156123359 0,589300579

Q01484|ANK2_HUMAN T KTETTTEIRSE K Y 15,45 11 2 F2:217325 2,48707E-05 5,90167E-05 6,52143E-05 5,07206E-05 7,3395E-05 1,16349E-05 2266 2276 1,49E-04 1,36E-04 -1,098350731 0,850489809

Q01484|ANK2_HUMAN Q RLPVTGT A Y 14,08 7 2 F2:215392 2,48707E-05 0 0 0 0 2,32698E-05 2055 2061 2,49E-05 2,33E-05 -1,068794767 0,964774443

Q01484|ANK2_HUMAN V ASKRGNTNMVKLLLDRG G Y 14,22 17 3 F1:219096 0,000149224 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 6,291E-05 2,32698E-05 273 289 2,34E-04 1,47E-04 -1,58933256 0,512395209

Q01484|ANK2_HUMAN E EDISVGY S Y 11,46 7 1 F2:201562 7,4612E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 3715 3721 2,62E-04 1,52E-04 -1,721321785 0,04003056

Q01484|ANK2_HUMAN K EKGPIL T Y 15,04 6 1 F2:234935 7,4612E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 2032 2037 1,35E-04 4,42E-05 -3,062490334 0,173943213

Q01484|ANK2_HUMAN P TKEAVSVG T Y 18,81 8 1 F1:226234 0,000124353 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0 2,32698E-05 3214 3221 2,09E-04 6,38E-05 -3,270853596 0,214440341

Q01518|CAP1_HUMAN L SIWTELQAY I Y 20,33 9 2 F1:211750 0,000223836 0,000356461 0,000167694 6,08648E-05 0,00025164 0,000376971 188 196 7,48E-04 6,89E-04 -1,084868711 0,86671308

Q01850|CDR2_HUMAN F KEPSQSLLE E Y 16,46 9 2 F1:210689 0,000149224 0,000306887 0,000111796 0,000223171 0,00014679 0,000232698 284 292 5,68E-04 6,03E-04 1,061193582 0,871983102

Q01955|CO4A3_HUMAN L LGPPGIRG P Y 16,62 8 1 F2:224589 4,97413E-05 0 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0,000116349 1130 1137 1,06E-04 1,99E-04 1,882496237 0,373954119

Q01955|CO4A3_HUMAN L KGEKGETLQPEGQVG V Y 14,05 15 2 F2:219447 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 0,000101441 0,00012582 0,000116349 537 551 1,95E-04 3,44E-04 1,761273299 0,009319493

Q01955|CO4A3_HUMAN F PGLPGTLGYP G Y 29,66 10 2 F1:225748 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000101441 2,097E-05 9,30793E-05 135 144 1,34E-04 2,15E-04 1,605502596 0,400255548

Q01955|CO4A3_HUMAN R GARGPQGPSGPPG V Y 17,63 13 2 F2:194543 0,000223836 9,44267E-05 0,000335388 0,000243459 0,0002097 0,000511936 366 378 6,54E-04 9,65E-04 1,476469437 0,433991464

Q01955|CO4A3_HUMAN P CGPRGK P Y 20,63 6 1 F2:217143 0 2,36067E-05 3,72653E-05 0 4,194E-05 4,65397E-05 1387 1392 6,09E-05 8,85E-05 1,453535949 0,645035162

Q01955|CO4A3_HUMAN R GPPGSRGSPGAPGPP G Y 28,14 15 2 F1:202382 2,48707E-05 2,36067E-05 2,7949E-05 1,01441E-05 6,291E-05 3,49047E-05 1242 1256 7,64E-05 1,08E-04 1,412586783 0,562093785

Q01955|CO4A3_HUMAN P TGDPGLPGD M Y 19,69 9 1 F2:213714 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 1070 1078 1,09E-04 1,50E-04 1,371989337 0,218343954

Q01955|CO4A3_HUMAN E KGAPGDPGLQGKPGKDGVPGFPGSEG V Y 14,87 26 3 F1:197160 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 6,291E-05 9,30793E-05 287 312 1,58E-04 2,17E-04 1,374001111 0,240961776

Q01955|CO4A3_HUMAN F PGRAGRPGL P Y 15,9 9 2 F1:201012 2,48707E-05 2,36067E-05 0 4,05765E-05 0 2,32698E-05 1035 1043 4,85E-05 6,38E-05 1,317034539 0,739908085

Q01955|CO4A3_HUMAN G KTGPKGD P Y 37,14 7 2 F2:215390 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 0 2,32698E-05 834 840 8,57E-05 1,04E-04 1,217863324 0,821944683

Q01955|CO4A3_HUMAN P GPAGPPGPRGDLGST G Y 19,95 15 2 F2:233475 2,48707E-05 4,72134E-05 0 0 4,194E-05 4,65397E-05 988 1002 7,21E-05 8,85E-05 1,227451415 0,799518765

Q01955|CO4A3_HUMAN E KGNKGS K Y 14,36 6 1 F2:203148 0,000208914 0,000207739 0,000104343 0,000198825 0,000171954 0,00024666 1408 1413 5,21E-04 6,17E-04 1,185114364 0,4840987

Q01955|CO4A3_HUMAN F GFPGAMGPRGPKGH M Y 16,84 14 2 F1:198210 7,4612E-05 2,36067E-05 9,31633E-05 6,08648E-05 6,291E-05 9,30793E-05 204 217 1,91E-04 2,17E-04 1,133095346 0,739699233

Q01955|CO4A3_HUMAN A IAVHSQTTDIP P Y 17,56 11 2 F1:193833 2,48707E-05 7,082E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1558 1568 1,33E-04 1,49E-04 1,123261684 0,740356788

Q01955|CO4A3_HUMAN V IGDKGEPGLKG F Y 19,27 11 2 F2:208141 6,21767E-05 9,44267E-05 0,000130429 9,12971E-05 8,388E-05 0,000127984 951 961 2,87E-04 3,03E-04 1,056192892 0,83479823

Q01955|CO4A3_HUMAN S HVIGDKGEPGLK G Y 15,72 12 2 F2:224881 0,000114405 0,000108591 0,000139745 0,000139989 6,5007E-05 0,00016987 949 960 3,63E-04 3,75E-04 1,033425881 0,911124517

Q01955|CO4A3_HUMAN P GPHGDLGFK G Y 25,63 9 2 F2:220073 2,48707E-05 2,36067E-05 2,7949E-05 3,04324E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1116 1124 7,64E-05 7,47E-05 -1,023491175 0,864465998

Q01955|CO4A3_HUMAN F PGPPGSPGQKGF T Y 15,19 12 2 F1:210096 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 8,388E-05 2,32698E-05 54 65 1,76E-04 1,68E-04 -1,050262344 0,891898773

Q01955|CO4A3_HUMAN G SLGCPGKMGEPGLPGKPG L Y 16,99 18 2 F2:200999 0,000149224 9,44267E-05 0,000421098 0,000192738 0,000199215 0,000209428 719 736 6,65E-04 6,01E-04 -1,105369153 0,853804031

Q01955|CO4A3_HUMAN E KGNKGSKGEPGPAG S Y 16,3 14 2 F1:198078 0,000124353 0,00021246 0,000260857 0,00017245 0,0002097 0,000151254 1408 1421 5,98E-04 5,33E-04 -1,120484195 0,659212383

Q01955|CO4A3_HUMAN V KGLPGPKGELALSGE K Y 24 15 2 F2:199018 2,48707E-05 0,00021246 7,45306E-05 0,000101441 0,00012582 4,65397E-05 577 591 3,12E-04 2,74E-04 -1,13900806 0,849594247

Q01955|CO4A3_HUMAN L KGSKGERGRP G Y 14,58 10 2 F2:212767 4,97413E-05 0,000118033 0,000130429 4,05765E-05 8,388E-05 0,000139619 400 409 2,98E-04 2,64E-04 -1,129235433 0,780336821

Q01955|CO4A3_HUMAN G FPGSPG P N 14,86 6 1 F1:224138 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 0 8,388E-05 6,98095E-05 1144 1149 1,76E-04 1,54E-04 -1,148155342 0,800290535

Q01955|CO4A3_HUMAN K GNRGVPGM P Y 18,88 8 1 F1:206056 0,000248707 0,000188853 0,000242225 0,000202883 0,00016776 0,000186159 970 977 6,80E-04 5,57E-04 -1,220875317 0,150950694

Q01955|CO4A3_HUMAN S PGSPGLPGKPGP H Y 21,19 12 2 F2:204977 0,000111918 0,00010623 0,000190053 0,00015622 6,291E-05 0,000104714 1106 1117 4,08E-04 3,24E-04 -1,260488073 0,502537927

Q01955|CO4A3_HUMAN G IPGVKGQRGTPGAK G Y 15,81 14 2 F1:201219 2,48707E-05 0,000118033 9,31633E-05 6,08648E-05 2,097E-05 9,30793E-05 920 933 2,36E-04 1,75E-04 -1,349618964 0,591770577

Q01955|CO4A3_HUMAN D QGRDGIPGP A Y 18,16 9 2 F1:214989 0 4,72134E-05 1,86327E-05 0 0 4,65397E-05 1157 1165 6,58E-05 4,65E-05 -1,414836528 0,771801417

Q01955|CO4A3_HUMAN I PGIGFPGPPGPKGDQ G Y 16,36 15 2 F1:218298 0,000298448 0,00014164 0,000186327 0,000162306 0,00016776 9,30793E-05 697 711 6,26E-04 4,23E-04 -1,480377493 0,287295669

Q01955|CO4A3_HUMAN G DKGAMGEPGPPGPS G Y 22,45 14 2 F1:210019 2,48707E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 263 276 1,94E-04 1,29E-04 -1,50188907 0,406179738

Q01955|CO4A3_HUMAN Q RGTPGAKGEQGDKG N Y 15,99 14 2 F2:215060 9,94827E-05 8,26234E-05 8,3847E-05 2,02883E-05 6,291E-05 9,30793E-05 927 940 2,66E-04 1,76E-04 -1,508717607 0,290457404

Q01955|CO4A3_HUMAN P GDPGLQGKPGK D Y 16,8 11 2 F1:193890 0,000248707 0,000236067 0,000204959 0,000142018 0,00012582 0,000162889 291 301 6,90E-04 4,31E-04 -1,601324052 0,007555935

Q01955|CO4A3_HUMAN G TKGSLGCPGKMGEPGLP G Y 14,17 17 3 F1:196188 0,000472543 0,000786102 0,000521715 0,0003449 0,0004194 0,000325778 716 732 1,78E-03 1,09E-03 -1,633240941 0,132784072

Q01955|CO4A3_HUMAN P GPPGPPGPPGHPGP Q Y 28,13 14 2 F2:188304 0,000181556 0,000101509 0,000136018 7,91242E-05 7,5492E-05 9,07523E-05 656 669 4,19E-04 2,45E-04 -1,707974145 0,124782382

Q01955|CO4A3_HUMAN T KGSLGCPGKMGEPG L Y 14,51 14 2 F1:197436 0,000323319 0,000306887 0,00054221 0,000202883 0,00029358 0,000186159 717 730 1,17E-03 6,83E-04 -1,717521007 0,151839432

Q01955|CO4A3_HUMAN P RGDPGFQGFP G Y 20,64 10 2 F2:195999 0,000248707 0,000165247 0,000244088 0,000101441 0,00012582 0,000139619 1306 1315 6,58E-04 3,67E-04 -1,793613653 0,053895543

Q01955|CO4A3_HUMAN G RAGRPGLPGIHGL Q Y 17,37 13 2 F1:220684 0 0,000118033 7,45306E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1037 1049 1,93E-04 8,55E-05 -2,252261819 0,409884533

Q01955|CO4A3_HUMAN E RVIGHK G N 13,58 6 2 F2:213871 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 221 226 1,76E-04 6,45E-05 -2,73461369 0,025017

Q01955|CO4A3_HUMAN P GTKGSLGCPGK M Y 17,19 11 2 F2:206563 0,000124353 0,00014164 0,000223592 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 715 725 4,90E-04 1,49E-04 -3,27823029 0,061244778

Q01974|ROR2_HUMAN T QTSSLSTSPVSN V Y 20,75 12 2 F1:201209 0,000626741 0,001045776 0,0007304 0,000507206 0,000798957 0,000325778 769 780 2,40E-03 1,63E-03 -1,47242923 0,241325189

Q02078|MEF2A_HUMAN G ATGANSLGKVMPTKSPP P Y 16,3 17 2 F2:207260 8,70474E-05 0,00010623 3,72653E-05 0,00012173 0,000178245 0,000151254 241 257 2,31E-04 4,51E-04 1,957243922 0,051517052

Q02078|MEF2A_HUMAN P TKSPP P N 16,29 5 1 F2:198595 9,94827E-05 0,000118033 9,31633E-05 4,05765E-05 0,00016776 9,30793E-05 253 257 3,11E-04 3,01E-04 -1,030733752 0,941595148

Q02127|PYRD_HUMAN G IAAGF D N 14,97 5 1 F1:197231 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 0,00016776 0,000116349 93 97 1,16E-04 3,65E-04 3,160052164 0,065010239

Q02127|PYRD_HUMAN F VEIGSVTPKPQE G Y 15,87 12 2 F2:209831 9,94827E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,00012173 0,00012582 4,65397E-05 115 126 2,21E-04 2,94E-04 1,329356456 0,471793096

Q02127|PYRD_HUMAN V RVLGHK F N 13,58 6 2 F2:213871 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 81 86 1,76E-04 6,45E-05 -2,73461369 0,025017

Q02161|RHD_HUMAN I SVGGAKYLPGC C Y 14,5 11 1 F2:214613 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000111796 8,1153E-05 8,388E-05 0,000116349 305 315 2,81E-04 2,81E-04 1,001949334 0,991225481

Q02388|CO7A1_HUMAN P GRKGDPGPSGPPGPRGP L Y 12,51 17 2 F2:214272 4,97413E-05 2,36067E-05 0,000111796 0,000182594 0,00016776 0,000116349 1365 1381 1,85E-04 4,67E-04 2,520758921 0,050210999

Q02388|CO7A1_HUMAN A TAYRLAWGR S Y 15,46 9 2 F1:224167 7,37E-03 6,14E-03 4,55E-03 2,03E-02 5,91E-03 5,21E-03 803 811 1,81E-02 3,14E-02 1,738676414 0,461580901

Q02388|CO7A1_HUMAN A AGPSGPNGAAG K Y 18,31 11 2 F2:202218 0 0 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1790 1800 3,73E-05 6,45E-05 1,731585035 0,540793319

Q02388|CO7A1_HUMAN E KGDVGSAGLK G Y 14,1 10 2 F2:207272 0 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 2507 2516 4,22E-05 6,45E-05 1,52767727 0,409940278

Q02388|CO7A1_HUMAN C TAYTL R N 17,97 5 1 F1:198608 4,97413E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 0,00012173 6,291E-05 9,30793E-05 2886 2890 1,90E-04 2,78E-04 1,460770772 0,267016135

Q02388|CO7A1_HUMAN Y IFSLTPVLDGV R Y 19,63 11 2 F1:219930 4,97413E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 0 6,98095E-05 1025 1035 8,70E-05 1,10E-04 1,26870739 0,773476711

Q02388|CO7A1_HUMAN A ASAQGVRFATV Q Y 18,9 11 2 F1:200800 0,000273577 0,000188853 0,000242225 0,000365189 0,00025164 0,000232698 72 82 7,05E-04 8,50E-04 1,205591792 0,384696305

Q02388|CO7A1_HUMAN P PGPPGVKGDLGLPGLPGAPGVVGVPGQ T Y 19,59 27 3 F2:246066 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 2382 2408 9,20E-05 1,06E-04 1,150092776 0,710068467

Q02388|CO7A1_HUMAN L PGPSGPPGLPGKP G Y 23,7 13 2 F1:205983 7,4612E-05 7,082E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 0,00010485 2,32698E-05 1820 1832 1,83E-04 2,09E-04 1,145461467 0,764876043

Q02388|CO7A1_HUMAN E TAGIKASA L Y 15,27 8 1 F2:216250 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000111796 0,000162306 0,00010485 2,32698E-05 1948 1955 3,06E-04 2,90E-04 -1,052610826 0,911460905

Q02388|CO7A1_HUMAN P AGPRGATGVQGER G Y 16,7 13 2 F1:200903 4,97413E-05 0,00014164 7,45306E-05 6,08648E-05 4,194E-05 0,000139619 1562 1574 2,66E-04 2,42E-04 -1,096889514 0,856529842

Q02388|CO7A1_HUMAN G DPGPSGPPGPR G Y 18,15 11 2 F2:193298 0,000624254 0,00081207 0,000842196 0,000529523 0,000784278 0,000565457 1369 1379 2,28E-03 1,88E-03 -1,212457212 0,274527619

Q02388|CO7A1_HUMAN P TGAAGLPGPPGPSG L Y 17,28 14 2 F2:197980 0,000261142 0,00017705 0,000204959 0,00017245 0,000199215 3,49047E-05 2223 2236 6,43E-04 4,07E-04 -1,581896619 0,260834896

Q02388|CO7A1_HUMAN Q GFPGVPGGTGP K Y 29,53 11 2 F2:197786 7,4612E-05 0,000165247 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 9,30793E-05 1901 1911 2,77E-04 1,76E-04 -1,578192953 0,480827852

Q02388|CO7A1_HUMAN V SRRVCTTAGGVP V Y 18,79 12 2 F2:202350 0,000149224 7,082E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 4,194E-05 2,32698E-05 212 223 2,76E-04 1,46E-04 -1,885328721 0,282754907

Q02388|CO7A1_HUMAN G VPGGTGPKGDR G Y 24,54 11 2 F1:204025 0,000174095 0,00021246 0,000149061 0,000101441 0,00010485 6,98095E-05 1905 1915 5,36E-04 2,76E-04 -1,939930094 0,023288927

Q02388|CO7A1_HUMAN P TGAVGLPGPPGPSGLV G Y 14,62 16 2 F2:210078 0,000174095 4,72134E-05 0,000111796 6,08648E-05 6,291E-05 4,65397E-05 2223 2238 3,33E-04 1,70E-04 -1,95581843 0,275561484

Q02388|CO7A1_HUMAN E KGDQGDPGEDGRNGS P Y 17,98 15 2 F2:200966 0,000136789 8,26234E-05 8,3847E-05 3,04324E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1672 1686 3,03E-04 1,19E-04 -2,550280773 0,066357385

Q02388|CO7A1_HUMAN V VTTPPEAPPALGTLHV V Y 17,23 16 2 F2:224717 0,000124353 0,000165247 0,000223592 0,00012173 4,194E-05 2,32698E-05 860 875 5,13E-04 1,87E-04 -2,745232871 0,059771941

Q02505|MUC3A_HUMAN T VTFGSTDSSTSTLHTLT P Y 14,11 17 3 F1:196032 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000130429 0,000101441 0,00012582 4,65397E-05 1817 1833 2,75E-04 2,74E-04 -1,002906516 0,99398584

Q02817|MUC2_HUMAN K RGPGQAEA P Y 15,63 8 1 F1:221090 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0,000139619 80 87 9,20E-05 1,81E-04 1,966469713 0,536319456

Q02817|MUC2_HUMAN K PGGVI P N 15,48 5 1 F2:194498 4,97413E-05 7,082E-05 0,000130429 0,000101441 0,00014679 6,98095E-05 1857 1861 2,51E-04 3,18E-04 1,267144855 0,534491886

Q02817|MUC2_HUMAN K RTTVF I N 16,26 5 1 F2:208556 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000167694 0,000101441 6,291E-05 9,30793E-05 973 977 3,62E-04 2,57E-04 -1,404663597 0,281462935

Q02818|NUCB1_HUMAN I KSGKLSREL D Y 14,02 9 2 F2:216208 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000167694 0,00012173 0,00010485 2,32698E-05 81 89 3,37E-04 2,50E-04 -1,347743069 0,524260437

Q02846|GUC2D_HUMAN V AEALKTGTPVEPE Y Y 16,92 13 2 F1:201868 4,97413E-05 0,000118033 0,000130429 8,1153E-05 2,097E-05 4,65397E-05 862 874 2,98E-04 1,49E-04 -2,00590603 0,186672926

Q03001|DYST_HUMAN I SAVTTPAKAIAAVK S Y 13,26 14 2 F1:194595 0,000368086 0,000377707 0,000443457 0,000263747 0,000322938 0,00033974 4443 4456 1,19E-03 9,26E-04 -1,283698658 0,056961617

Q03181|PPARD_HUMAN M MQRIKKTETETSLH P Y 21,19 14 3 F2:202694 0,00095006 0,00109771 0,000978215 0,000610676 0,000840897 0,000963371 417 430 3,03E-03 2,41E-03 -1,25302484 0,17755076

Q03181|PPARD_HUMAN K KTETETSLH P Y 28,88 9 2 F1:182809 0,000181556 0,000158165 0,000232908 0,000135931 0,000150984 0,000167543 422 430 5,73E-04 4,54E-04 -1,260025993 0,208988172

Q03468|ERCC6_HUMAN H RIILSGSPMQ N Y 17,14 10 2 F2:213855 4,97413E-05 2,36067E-05 0,000149061 0,000162306 6,291E-05 4,65397E-05 670 679 2,22E-04 2,72E-04 1,221871835 0,770242989

Q03468|ERCC6_HUMAN L QKRALQ F N 21,02 6 2 F1:197689 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 336 341 1,34E-04 8,48E-05 -1,582478499 0,099607532

Q03518|TAP1_HUMAN D HILFLEGGAIR E Y 15,66 11 3 F1:199957 4,97413E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 0,00016776 6,98095E-05 771 781 1,63E-04 2,58E-04 1,583885316 0,561347927

Q03518|TAP1_HUMAN I LYIGGQLVT S Y 14,57 9 2 F2:207922 8,70474E-05 9,2066E-05 2,42225E-05 8,72395E-05 8,1783E-05 0,00010006 487 495 2,03E-04 2,69E-04 1,32334129 0,422795207

Q03518|TAP1_HUMAN S QLSGGQRQAV A Y 16,47 10 2 F1:203115 0,000174095 0,000280919 0,000165831 0,000158248 0,0002097 0,000188486 702 711 6,21E-04 5,56E-04 -1,115756658 0,633081781

Q04637|IF4G1_HUMAN Q TGGGLEPQANGETPQ V Y 10,67 15 2 F2:201158 0,000323319 0,000377707 0,000298123 6,08648E-05 0,00010485 9,30793E-05 211 225 9,99E-04 2,59E-04 -3,860785098 0,002274058

Q04656|ATP7A_HUMAN A QAGEVVL K Y 15,22 7 1 F1:227007 7,4612E-05 4,72134E-05 0 6,08648E-05 4,194E-05 2,32698E-05 167 173 1,22E-04 1,26E-04 1,034879472 0,957336236

Q04656|ATP7A_HUMAN A RSIASQVGITK V Y 16,61 11 2 F1:217230 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 0 0 2,32698E-05 1262 1272 1,58E-04 2,33E-05 -6,782460032 0,025014008

Q04721|NOTC2_HUMAN P EGKAGLLCH L Y 20,61 9 2 F1:208764 0,000198965 0,00014164 0,000167694 6,08648E-05 0,0002097 0,000186159 366 374 5,08E-04 4,57E-04 -1,112926351 0,753406958

Q04725|TLE2_HUMAN S GALAAQAQLAAAV K Y 14,06 13 2 F2:226000 0 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 158 170 6,58E-05 1,06E-04 1,60657138 0,445415859

Q04725|TLE2_HUMAN S GPGGGGK Q N 14,98 7 1 F2:218812 0,000174095 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0 6,98095E-05 208 214 2,59E-04 1,10E-04 -2,342447203 0,387798055

Q05193|DYN1_HUMAN K KTSGNQ D Y 17,64 6 1 F2:192774 0,000236271 0,000200657 0,000326072 0,000253603 0,00029358 0,000244333 510 515 7,63E-04 7,92E-04 1,037374257 0,830453011

Q05519|SRS11_HUMAN S TSKTRDKK K Y 22,77 8 2 F1:207802 9,94827E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000142018 0,00010485 0,000139619 307 314 2,82E-04 3,86E-04 1,370040822 0,111232116

Q05682|CALD1_HUMAN K KQGEEKGTKV Q Y 12,64 10 2 F1:214626 0,000248707 0,000306887 0,000260857 0,00012173 0,00014679 0,000139619 435 444 8,16E-04 4,08E-04 -2,000426074 0,008256686

Q05707|COEA1_HUMAN E YTIAI F N 14,36 5 1 F2:217172 4,97413E-05 4,72134E-05 0 0 4,194E-05 2,32698E-05 599 603 9,70E-05 6,52E-05 -1,486811598 0,630430035

Q06033|ITIH3_HUMAN D KGMTNINDGLLR G Y 14,28 12 2 F1:215660 0,000149224 0,000165247 0,000318618 0,000182594 0,00014679 0,000116349 357 368 6,33E-04 4,46E-04 -1,420331775 0,369616126

Q06033|ITIH3_HUMAN Y EELLKRHKGK Y Y 11,85 10 2 F2:221041 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 1,01441E-05 1,0485E-05 1,16349E-05 157 166 6,71E-05 3,23E-05 -2,080025172 0,021094125

Q07092|COGA1_HUMAN P GKSGSMG P Y 15,54 7 1 F2:210201 4,97413E-05 7,082E-05 9,31633E-05 0,000101441 6,291E-05 4,65397E-05 1392 1398 2,14E-04 2,11E-04 -1,013437153 0,965664309

Q07092|COGA1_HUMAN G KMGATGPMGQ Q Y 20,51 10 2 F2:200362 0,000223836 0,00014164 0,000130429 0,000202883 0,00010485 0,000139619 1547 1556 4,96E-04 4,47E-04 -1,108534916 0,713944332

Q07092|COGA1_HUMAN M KTSAI K N 14,16 5 1 F2:193511 2,99E-03 3,27E-03 3,96E-03 3,26E-03 2,33E-03 3,08E-03 61 65 1,02E-02 8,66E-03 -1,179180987 0,269727819

Q07092|COGA1_HUMAN G VKGATGPVG P Y 15,73 9 1 F1:198490 0,000198965 0,000165247 0,000204959 0,000142018 0,00012582 4,65397E-05 828 836 5,69E-04 3,14E-04 -1,810471806 0,086309351

Q07157|ZO1_HUMAN P HGLKF L N 10,82 5 1 F1:202202 0,000149224 9,44267E-05 9,31633E-05 0,000243459 0,00031455 0,000325778 1703 1707 3,37E-04 8,84E-04 2,62395981 0,006092647

Q08378|GOGA3_HUMAN N RASTEGESPDGPG Q Y 16,72 13 2 F2:201862 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 50 62 1,34E-04 6,45E-05 -2,080025172 0,021094125

Q08380|LG3BP_HUMAN V IRPFYL T Y 16,22 6 2 F1:204323 0 2,36067E-05 1,86327E-05 0 0 0 573 578 4,22E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,189106359

Q08380|LG3BP_HUMAN S SVKCF H N 17,38 5 1 F2:198267 0,000124353 0,00014164 9,31633E-05 2,02883E-05 0,00012582 9,30793E-05 223 227 3,59E-04 2,39E-04 -1,501569747 0,333037413

Q08397|LOXL1_HUMAN D TVRGQARHPFG F Y 27,2 11 2 F1:226807 0 2,36067E-05 0 2,02883E-05 0 4,65397E-05 110 120 2,36E-05 6,68E-05 2,830890644 0,419584488

Q08462|ADCY2_HUMAN S QQHPLIVF L Y 15,35 8 2 F2:243014 0 0 1,86327E-05 4,05765E-05 0 2,32698E-05 42 49 1,86E-05 6,38E-05 3,426582046 0,338493384

Q08462|ADCY2_HUMAN H NFQNRT L Y 16,29 6 2 F2:197938 2,48707E-05 0 0 0 2,097E-05 2,32698E-05 534 539 2,49E-05 4,42E-05 1,778794591 0,592843444

Q08462|ADCY2_HUMAN N HGPVIAGVIG A Y 15,33 10 2 F1:210090 0,000149224 9,44267E-05 8,3847E-05 2,02883E-05 9,43649E-05 9,30793E-05 1003 1012 3,27E-04 2,08E-04 -1,576535577 0,279584571

Q08AE8|SPIR1_HUMAN P GAAGGAAGGSRDA L Y 16,71 13 2 F2:201638 0,000323319 0,000332854 0,000337251 0,000346929 0,000423594 0,000421184 27 39 9,93E-04 1,19E-03 1,199595358 0,115918072

Q08ET2|SIG14_HUMAN Y YAEVVATNNP D Y 15,42 10 2 F1:215372 0,000298448 4,72134E-05 0,000204959 0,000223171 0,00027261 0,000442127 69 78 5,51E-04 9,38E-04 1,70336393 0,262230604

Q09472|EP300_HUMAN Y AALGLPYQVN Q Y 20,41 10 2 F1:209012 7,4612E-05 2,36067E-05 6,52143E-05 0,000182594 0,000199215 0,000325778 469 478 1,63E-04 7,08E-04 4,329522065 0,044745363

Q09472|EP300_HUMAN E RSTELKTEIK E Y 16,55 10 2 F2:207287 0,000223836 0,00021246 0,000111796 0,000142018 0,00018873 6,98095E-05 1015 1024 5,48E-04 4,01E-04 -1,368324264 0,377953212

Q09472|EP300_HUMAN Q HTKGCKRK T Y 17,5 8 2 F2:226184 0 4,72134E-05 0 0 2,097E-05 0 1767 1774 4,72E-05 2,10E-05 -2,251472466 0,649252466

Q09666|AHNK_HUMAN N VDISAPKIE G Y 20,53 9 2 F1:205943 7,4612E-05 7,082E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 0,00018873 0,000116349 1085 1093 2,01E-04 3,66E-04 1,817631554 0,275168542

Q09666|AHNK_HUMAN P KADVDISGPKVGVE V Y 14,38 14 2 F1:208006 0,000124353 0,00021246 5,5898E-05 4,05765E-05 8,388E-05 0,000116349 903 916 3,93E-04 2,41E-04 -1,630823373 0,391216842

Q0VDD8|DYH14_HUMAN K TGSII H N 16,57 5 1 F2:199217 4,97413E-05 0,000118033 0,000242225 0,000346929 0,00037746 0,000279238 636 640 4,10E-04 1,00E-03 2,447874624 0,052578891

Q0VDD8|DYH14_HUMAN L NAISSKISK L Y 15,43 9 2 F1:198622 0,000325806 4,72134E-05 0,000298123 0,000304324 0,00027261 0,000302508 769 777 6,71E-04 8,79E-04 1,310366232 0,515971631

Q0VDD8|DYH14_HUMAN V TAAKT K N 14,07 5 1 F2:198351 0,000298448 0,000285641 0,000223592 0,000223171 0,00039843 0,000255968 1897 1901 8,08E-04 8,78E-04 1,086529162 0,719912725

Q0VDF9|HSP7E_HUMAN E EIVGLAAKQS R Y 18,19 10 2 F1:210063 2,48707E-05 2,36067E-05 0,000111796 6,08648E-05 0,00010485 6,98095E-05 46 55 1,60E-04 2,36E-04 1,469515989 0,495377167

Q0VDF9|HSP7E_HUMAN Q HTLQAPGSI S Y 19,36 9 2 F1:198532 4,97413E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 8,1153E-05 2,097E-05 0,000116349 428 436 2,37E-04 2,18E-04 -1,086323079 0,854375218

Q10472|GALT1_HUMAN K FAYCKVVLA T Y 14,05 9 2 F2:208300 0,000276064 0,000236067 0,00027949 0,000101441 0,00027261 0,000232698 4 12 7,92E-04 6,07E-04 -1,304692025 0,355795053

Q10571|MN1_HUMAN F PGGTAPGAPGPG G Y 20,72 12 2 F1:197788 7,4612E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 0,000142018 0,00012582 0,000186159 880 891 2,62E-04 4,54E-04 1,731475418 0,057952053

Q10571|MN1_HUMAN G TAPGAPGPGGPSGT S Y 22,77 14 2 F1:202878 0,000111918 0,00010623 7,45306E-05 8,1153E-05 4,194E-05 0,000104714 883 896 2,93E-04 2,28E-04 -1,284764772 0,384563187

Q10571|MN1_HUMAN V GAGEHGPKAPP P Y 22,3 11 2 F2:204486 0,00037306 0,00028328 0,000374516 0,000202883 0,00023067 2,32698E-05 1090 1100 1,03E-03 4,57E-04 -2,256581567 0,080733995

Q12767|K0195_HUMAN V NASALFLL L N 17,36 8 2 F2:208358 4,97413E-05 2,36067E-05 0 8,1153E-05 0 2,32698E-05 98 105 7,33E-05 1,04E-04 1,423662862 0,734882361

Q12770|SCAP_HUMAN L SSLLM S N 10,52 5 1 F2:201765 0,000198965 0,000188853 0,000130429 8,1153E-05 4,194E-05 4,65397E-05 325 329 5,18E-04 1,70E-04 -3,055115762 0,015605404

Q12797|ASPH_HUMAN I VDVWHPELTPQQ R Y 20,71 12 2 F1:188358 0,000395444 0,00049338 0,00027949 0,000219113 0,000322938 0,000307162 740 751 1,17E-03 8,49E-04 -1,37576025 0,224183565

Q12809|KCNH2_HUMAN M VGSPAH D N 15,04 6 1 F1:197431 0,000149224 9,44267E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 138 143 3,00E-04 1,52E-04 -1,966497931 0,204322644

Q12830|BPTF_HUMAN L RSSALRPKRPE T Y 18,58 11 2 F2:219285 4,97413E-05 0,00014164 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 0,000186159 1989 1999 2,29E-04 2,90E-04 1,266780115 0,736410998

Q12872|SFSWA_HUMAN R RREERSVPT A Y 14,26 9 2 F2:205761 0,000651612 0,000616134 0,000525441 0,000385477 0,00065007 0,000467724 819 827 1,79E-03 1,50E-03 -1,19285744 0,349568779

Q12873|CHD3_HUMAN V SSATPI A N 14,23 6 1 F2:221014 8,70474E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 1,16349E-05 229 234 1,29E-04 7,39E-05 -1,750354494 0,500823987

Q12887|COX10_HUMAN A PVLDITTW T Y 16,37 8 2 F1:197012 9,94827E-05 0,00014164 7,45306E-05 4,05765E-05 8,388E-05 6,98095E-05 372 379 3,16E-04 1,94E-04 -1,624851809 0,170030442

Q12887|COX10_HUMAN S VIEDSIDVGKETK E Y 14,34 13 3 F1:199400 0,000174095 0,000200657 0,000167694 0,000152162 4,194E-05 6,98095E-05 126 138 5,42E-04 2,64E-04 -2,055407344 0,096382097

Q12894|IFRD2_HUMAN R TKARSRVRD K Y 14,26 9 2 F2:218934 7,4612E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 0,00012173 6,291E-05 4,65397E-05 492 500 2,15E-04 2,31E-04 1,075308548 0,850500554

Q12913|PTPRJ_HUMAN R WALPL L N 17,26 5 1 F1:208777 7,4612E-05 0 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 19 23 1,12E-04 1,30E-04 1,159643943 0,825273393

Q12923|PTN13_HUMAN K KGKNE D N 14,47 5 1 F1:221045 0 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0,00012582 2,32698E-05 564 568 6,09E-05 1,90E-04 3,115821362 0,307401781

Q12923|PTN13_HUMAN W RETKKISFSKKK I Y 21,05 12 2 F1:233197 0 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0,000139619 821 832 6,09E-05 1,81E-04 2,971435685 0,421680484

Q12923|PTN13_HUMAN V LPSGKYTGAN L Y 16,01 10 2 F2:216576 2,48707E-05 4,72134E-05 0,000111796 0,000101441 0,00014679 6,98095E-05 2187 2196 1,84E-04 3,18E-04 1,729610091 0,26409491

Q12923|PTN13_HUMAN A ESLAGVTKLNNSK S Y 28,79 13 2 F2:199104 0,000499901 0,000568921 0,00027949 0,000862251 0,000610227 0,000702749 1013 1025 1,35E-03 2,18E-03 1,61329685 0,075038869

Q12923|PTN13_HUMAN I FISSVAPGGP A Y 25,04 10 2 F2:194440 0,000174095 0,000236067 0,00018819 0,0003449 0,0002097 0,000209428 1122 1131 5,98E-04 7,64E-04 1,276889764 0,349513329

Q12923|PTN13_HUMAN S QTGILLGVCSKGV L Y 23,85 13 2 F2:212155 6,21767E-05 4,72134E-05 9,31633E-06 2,02883E-05 2,097E-05 9,30793E-05 790 802 1,19E-04 1,34E-04 1,13167956 0,866686028

Q12923|PTN13_HUMAN F KTSGP E N 16,45 5 1 F2:221812 0,000223836 0,00014164 0,000158378 8,1153E-05 0,000220185 0,000255968 278 282 5,24E-04 5,57E-04 1,063858101 0,862593483

Q12923|PTN13_HUMAN K GKCSTYQIKGSPNLTLPKES Y Y 19,22 20 3 F2:218889 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000167694 8,1153E-05 8,388E-05 0,000186159 2022 2041 3,37E-04 3,51E-04 1,042938953 0,919468176

Q12923|PTN13_HUMAN T SLSDVEKI H Y 25,41 8 2 F2:219583 0,000124353 0,000259673 0,000281353 0,000245488 0,00023067 0,000209428 92 99 6,65E-04 6,86E-04 1,030368003 0,904679291

Q12923|PTN13_HUMAN K GSLGFTVTK G Y 23,7 9 2 F2:202750 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 8,388E-05 2,32698E-05 1797 1805 1,53E-04 1,48E-04 -1,034701917 0,933487706

Q12923|PTN13_HUMAN D QGIPSKELE N Y 18,39 9 2 F2:206837 0,00018653 0,000200657 0,00010248 0,000101441 0,000178245 0,000151254 2210 2218 4,90E-04 4,31E-04 -1,136274976 0,636030509

Q12923|PTN13_HUMAN A ISSALDRIR E Y 28,05 9 2 F2:208428 0,00037306 0,000236067 0,000676366 0,000263747 0,00016776 0,000139619 374 382 1,29E-03 5,71E-04 -2,250802742 0,202535047

Q12923|PTN13_HUMAN G CLKPG D N 16,47 5 1 F1:188640 0,000198965 0,000377707 0,000560843 0,000162306 0,00014679 0,000139619 1137 1141 1,14E-03 4,49E-04 -2,53505104 0,158523446

Q12955|ANK3_HUMAN P LTKGG Q N 18,68 5 1 F1:202870 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 3,04324E-05 4,194E-05 8,14444E-05 1376 1380 1,58E-04 1,54E-04 -1,026069512 0,945850636

Q12955|ANK3_HUMAN M TTTTVT E N 15,19 6 1 F1:193767 0,000273577 0,00021246 0,000374516 0,000284036 0,00037746 0,000139619 824 829 8,61E-04 8,01E-04 -1,074196174 0,826116352

Q12955|ANK3_HUMAN Y LTNDIGSSSLT N Y 18,69 11 2 F2:201012 0,000400418 0,00042492 0,00037638 0,000326641 0,00027261 0,000442127 2037 2047 1,20E-03 1,04E-03 -1,153969332 0,398768861

Q12955|ANK3_HUMAN A QTEGGKEIK T Y 16,31 9 2 F2:208702 0,000348189 0,000306887 0,000599972 0,000426053 0,00031455 0,000302508 3082 3090 1,26E-03 1,04E-03 -1,203177708 0,534499619

Q12967|GNDS_HUMAN V RTVKAGTLEKLVE H Y 31,21 13 2 F2:211001 0,000206427 0,000158165 0,000270174 0,000208969 0,000255834 0,000197794 114 126 6,35E-04 6,63E-04 1,043845448 0,817665951

Q13009|TIAM1_HUMAN P QSLAENGLEP F Y 20,52 10 2 F2:200617 0,000124353 4,72134E-05 0,000149061 0,000101441 0,00010485 0,000209428 66 75 3,21E-04 4,16E-04 1,296579486 0,536673806

Q13201|MMRN1_HUMAN L FNNLDVN Y Y 11,1 7 2 F1:228103 0 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1119 1125 0,00E+00 6,45E-05 #DIV/0! 0,001753813

Q13201|MMRN1_HUMAN Q KGLTEFV E Y 17,14 7 2 F2:231821 0 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 961 967 6,09E-05 8,48E-05 1,393355458 0,566887382

Q13201|MMRN1_HUMAN F KTVSSLSEDLESTRQI I Y 15,35 16 3 F1:203336 0,000452646 0,000481576 0,000704315 0,000596475 0,000385848 0,000497974 411 426 1,64E-03 1,48E-03 -1,106897573 0,627957858

Q13263|TIF1B_HUMAN A ASAAAASAAAASAASGSP G Y 11,62 18 2 F2:198769 0,000174095 0,000236067 0,000204959 0,0003449 0,000337617 0,000374644 3 20 6,15E-04 1,06E-03 1,718624269 0,004082323

Q13263|TIF1B_HUMAN L EVVAPEGTSAPGGGP G Y 19,09 15 2 F2:195976 0,000248707 4,72134E-05 0,000204959 6,08648E-05 0,00010485 0,000186159 604 618 5,01E-04 3,52E-04 -1,423464866 0,532571634

Q13263|TIF1B_HUMAN T EAAIG A N 17,18 5 1 F1:207587 4,97413E-05 0,00014164 9,31633E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 559 563 2,85E-04 8,78E-05 -3,240905407 0,121154925

Q13315|ATM_HUMAN S TIGAI N N 12,24 5 1 F1:219114 0,000198965 0,00021246 9,31633E-05 0,000326641 0,000337617 0,000302508 878 882 5,05E-04 9,67E-04 1,91594737 0,046604121

Q13315|ATM_HUMAN F KNTQLPERAI F Y 15,9 10 2 F1:206937 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 2,097E-05 9,30793E-05 2266 2275 1,28E-04 1,95E-04 1,525232627 0,429674016

Q13423|NNTM_HUMAN F MVDPSFTTGITCLGSVSALSAVM G Y 16,3 23 3 F1:220066 0,000248707 0,000259673 0,000204959 0,00012173 0,00018873 0,000302508 796 818 7,13E-04 6,13E-04 -1,163748084 0,597840213

Q13428|TCOF_HUMAN A KSAHT L N 15,07 5 1 F1:216702 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 1167 1171 1,28E-04 1,73E-04 1,354065083 0,302722048

Q13428|TCOF_HUMAN G TISAP G N 14,45 5 1 F2:189908 0,00037306 0,000616134 0,000449047 0,00046663 0,000379557 0,000325778 805 809 1,44E-03 1,17E-03 -1,227205864 0,35771461

Q13428|TCOF_HUMAN G KTSQVGAASAPA K Y 21,75 12 2 F1:210805 0,000106944 0,000113312 8,3847E-05 2,23171E-05 0,000100656 9,54063E-05 367 378 3,04E-04 2,18E-04 -1,392544396 0,378863768

Q13428|TCOF_HUMAN T ASAKVAPVRVGT Q Y 14,78 12 2 F1:205443 7,95862E-05 1,88853E-05 8,19837E-05 2,02883E-05 3,7746E-05 6,51555E-05 652 663 1,80E-04 1,23E-04 -1,464855548 0,485638241

Q13428|TCOF_HUMAN E KTGLAV T N 16,2 6 1 F1:197463 2,48707E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 0 4,65397E-05 705 710 1,47E-04 8,71E-05 -1,682978764 0,387976228

Q13435|SF3B2_HUMAN P PPPPGLGLGFPMAH P Y 22,82 14 2 F1:200308 0,000149224 0,000200657 0,000111796 0,000142018 0,00018873 6,98095E-05 110 123 4,62E-04 4,01E-04 -1,152586382 0,663175997

Q13439|GOGA4_HUMAN L NTKLQSERERE V Y 18,77 11 2 F2:209271 9,94827E-05 5,90167E-05 7,45306E-05 0,000111585 8,388E-05 0,000104714 1678 1687 2,33E-04 3,00E-04 1,288158454 0,203649568

Q13459|MYO9B_HUMAN G EKRTKEPGGK G Y 15,81 10 2 F1:226683 0 4,72134E-05 0 2,02883E-05 0 2,32698E-05 1470 1479 4,72E-05 4,36E-05 -1,083917016 0,948695184

Q13495|MAMD1_HUMAN T TSRQPSLL H Y 22,54 8 2 F2:210711 0,000131815 0,000125115 0,000122976 9,73836E-05 0,000127917 0,000160562 563 570 3,80E-04 3,86E-04 1,015679887 0,923698695

Q13535|ATR_HUMAN E TAAIF H N 16,02 5 1 F1:188703 0,000497413 0,000781381 0,000409919 0,000365189 0,00060813 0,000546841 1230 1234 1,69E-03 1,52E-03 -1,110878964 0,699366291

Q13616|CUL1_HUMAN P SKSKKGQT P Y 14,94 8 2 F2:203334 2,48707E-05 4,72134E-05 0 0 0 0 70 77 7,21E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,220106999

Q13616|CUL1_HUMAN E KCGEAALNDPKMYVQT V Y 32,56 16 2 F2:221464 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 8,388E-05 0,000116349 354 369 1,58E-04 2,41E-04 1,525759739 0,339491529

Q13616|CUL1_HUMAN E KCGEAALNDPKMYV Q Y 14,64 14 2 F1:225076 0,001641464 0,001822435 0,001127276 0,001093537 0,001451123 0,001738256 354 367 4,59E-03 4,28E-03 -1,071974146 0,732004802

Q13618|CUL3_HUMAN Q ATGVSLGGVDL T Y 14,05 11 2 F1:208388 0,00018653 0,00024787 0,000683819 0,000111585 0,000262125 0,000116349 493 503 1,12E-03 4,90E-04 -2,28180253 0,311823106

Q13625|ASPP2_HUMAN G EDSVSMRPPEITGQVS L Y 19,13 16 2 F1:208909 4,97413E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 0,00012173 2,097E-05 0,000116349 884 899 1,90E-04 2,59E-04 1,362567837 0,571361576

Q13790|APOF_HUMAN R QGGVNATQ V Y 18,68 8 1 F1:198148 0,000310883 4,72134E-05 0,000186327 0,000253603 0,000346005 0,000244333 114 121 5,44E-04 8,44E-04 1,550156113 0,322674469

Q13813|SPTN1_HUMAN Y VDGKGRELPT A Y 21,69 10 2 F2:208884 0,000726224 0,000450887 0,001019207 0,000799357 0,00092897 0,000395587 2449 2458 2,20E-03 2,12E-03 -1,034089334 0,921350289

Q13972|RGRF1_HUMAN L HLLQIVETEK T Y 16 10 2 F1:224597 2,98448E-05 3,541E-05 9,13E-05 3,65189E-05 6,7104E-05 1,39619E-05 145 154 1,57E-04 1,18E-04 -1,331421797 0,63149429

Q14003|KCNC3_HUMAN F QDAGGGAGGP P Y 15,18 10 1 F2:201684 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 0,00010485 4,65397E-05 248 257 1,53E-04 1,92E-04 1,255889742 0,590838703

Q14004|CDK13_HUMAN S HGPIA V N 17,28 5 1 F1:200985 0,000273577 0,00021246 0,000167694 0,000223171 0,00016776 0,000279238 1431 1435 6,54E-04 6,70E-04 1,025143739 0,907891553

Q14005|IL16_HUMAN E TSALDTGFSLNLSEL R Y 11,63 15 3 F2:201417 0,000124353 0,000118033 3,72653E-05 0,000162306 0,0002097 0,000258295 1040 1054 2,80E-04 6,30E-04 2,253875892 0,041349675

Q14005|IL16_HUMAN G KDSIYGPIGIYVKT I Y 14,15 14 2 F1:215069 4,97413E-05 0,000118033 6,52143E-05 7,10089E-05 0,000115335 0,000116349 235 248 2,33E-04 3,03E-04 1,299172639 0,418624273

Q14008|CKAP5_HUMAN Q FLIAT F N 13,42 5 1 F2:218992 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 0,00012582 0,000116349 1584 1588 1,40E-04 3,23E-04 2,301912552 0,046287158

Q14008|CKAP5_HUMAN V KTALAATNPAVRT A Y 17,94 13 2 F1:226005 4,97413E-05 2,36067E-05 4,65817E-05 8,1153E-05 6,291E-05 0,000104714 761 773 1,20E-04 2,49E-04 2,074359214 0,049814407

Q14008|CKAP5_HUMAN V KTALAATNPAVR T Y 16,29 12 2 F2:212586 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 8,388E-05 2,32698E-05 761 772 1,28E-04 1,48E-04 1,154273931 0,766697756

Q14050|CO9A3_HUMAN G HPGARGPPGYRGPTG E Y 17,01 15 2 F1:195517 0,000124353 0,000118033 9,31633E-05 0,000142018 6,291E-05 6,98095E-05 573 587 3,36E-04 2,75E-04 -1,221348949 0,516273779

Q14108|SCRB2_HUMAN Y TAGTLSLLLLVTSVTLL V Y 18,47 17 3 F1:229001 0,000211401 0,000153443 0,000158378 0,000253603 0,000136305 0,000209428 8 24 5,23E-04 5,99E-04 1,14547344 0,559714463

Q14139|UBE4A_HUMAN G SQPIELTFPLP D Y 14,12 11 2 F2:214197 2,48707E-05 4,72134E-05 0 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 605 615 7,21E-05 1,73E-04 2,404082876 0,11799167

Q14142|TRI14_HUMAN C HPVPLTFEPVKSF F Y 21,31 13 2 F2:228493 2,48707E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 6,291E-05 9,30793E-05 199 211 1,47E-04 2,17E-04 1,479074747 0,263589297

Q14160|SCRIB_HUMAN E QPPWASPSPT S Y 14,01 10 2 F1:201638 0,000273577 0,000236067 0,000620468 0,0005701 0,0004194 0,000537533 1432 1441 1,13E-03 1,53E-03 1,351222836 0,397486592

Q14164|IKKE_HUMAN S TAIPKGL A Y 21,94 7 2 F2:201626 0,000124353 7,082E-05 0,000111796 0,000101441 0,00012582 4,65397E-05 384 390 3,07E-04 2,74E-04 -1,121140919 0,719962119

Q14165|MLEC_HUMAN I RGPGLGVAGV A Y 15,5 10 1 F2:254615 4,97413E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 0 4,65397E-05 27 36 6,84E-05 6,68E-05 -1,023135397 0,980486665

Q14165|MLEC_HUMAN A VEGTAV A N 16,52 6 1 F2:216454 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 7 12 1,34E-04 1,09E-04 -1,234004038 0,416302586

Q14195|DPYL3_HUMAN V KTIEAN G N 14,61 6 1 F2:212313 0,000124353 9,44267E-05 0,000111796 0,00012173 0,00014679 0,000139619 56 61 3,31E-04 4,08E-04 1,234628023 0,088148121

Q14204|DYHC1_HUMAN W HKEVLSKF G Y 22,79 8 2 F1:219310 0,000149224 0,00014164 0,000316755 4,05765E-05 0,00010485 6,98095E-05 1124 1131 6,08E-04 2,15E-04 -2,823038382 0,13909977

Q14435|GALT3_HUMAN A QGLVQLKACTYKGHKT V Y 14,73 16 3 F2:205643 4,97413E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 8,388E-05 4,65397E-05 566 581 1,81E-04 1,71E-04 -1,061037903 0,882521665

Q14493|SLBP_HUMAN T TPEGPKPR S Y 16,7 8 2 F2:200826 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 8,388E-05 0,000116349 62 69 1,78E-04 2,41E-04 1,354946392 0,445801305

Q14517|FAT1_HUMAN E EPQLFSTVV V Y 17,24 9 2 F1:214433 0,000387982 0,000339936 0,000350294 0,000387506 0,000392139 0,000342067 904 912 1,08E-03 1,12E-03 1,040342986 0,539821101

Q14526|HIC1_HUMAN I YTGRLADGAEAAA A Y 14,19 13 2 F2:196037 4,97413E-05 7,082E-05 0,000130429 4,05765E-05 0,00012582 6,98095E-05 102 114 2,51E-04 2,36E-04 -1,062589743 0,8941632

Q14527|HLTF_HUMAN R LSYPTFF P Y 15,2 7 2 F2:219422 9,94827E-05 0,000118033 0,000130429 0,00012173 0,00014679 9,30793E-05 28 34 3,48E-04 3,62E-04 1,039242089 0,815068638

Q14527|HLTF_HUMAN L LSLKAGGVGLN L Y 14,12 11 2 F1:212237 9,94827E-05 7,082E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 4,194E-05 2,32698E-05 910 920 2,45E-04 1,26E-04 -1,941972551 0,05032909

Q14527|HLTF_HUMAN E LAAGAFGTKK P Y 15,2 10 2 F2:215733 0,000124353 9,44267E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 4,194E-05 2,32698E-05 980 989 2,93E-04 1,26E-04 -2,326485833 0,040831777

Q14562|DHX8_HUMAN T KTSLSM K Y 10,27 6 1 F2:217150 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0,000142018 8,388E-05 0,000116349 330 335 9,20E-05 3,42E-04 3,720856232 0,020421297

Q14562|DHX8_HUMAN S KTGID Q N 14,37 5 1 F2:207797 0,000626741 0,000408395 0,000696862 0,000568071 0,000559899 0,000751616 868 872 1,73E-03 1,88E-03 1,085212224 0,671981435

Q14571|ITPR2_HUMAN Q LSGQLAELKEQ M Y 20,4 11 2 F2:199926 0,000273577 0,000295083 0,000400602 0,000273891 0,000366975 0,000360682 2663 2673 9,69E-04 1,00E-03 1,033309386 0,838973452

Q14624|ITIH4_HUMAN K ATGRN M N 15,25 5 1 F2:208365 7,4612E-05 0,000118033 0,000111796 0,000202883 0,00012582 0,000162889 120 124 3,04E-04 4,92E-04 1,614732294 0,088405302

Q14624|ITIH4_HUMAN R QTGLPGPPDVPDHAAYHPF R Y 67,17 19 3 F2:225719 0,000410366 0,000339936 0,000380106 0,000444313 0,000427788 0,000737654 669 687 1,13E-03 1,61E-03 1,424046405 0,250739135

Q14624|ITIH4_HUMAN R QTGLPGPPDVPDHA A Y 51,35 14 2 F2:210236 0,000850577 0,000970234 0,000657733 0,000858193 0,001123991 0,001317072 669 682 2,48E-03 3,30E-03 1,331126891 0,174188317

Q14624|ITIH4_HUMAN R QTGLPGPPDVPDHAAY H Y 60,71 16 2 F2:217889 0,000161659 0,000165247 0,000232908 0,000152162 0,00031455 0,000255968 669 684 5,60E-04 7,23E-04 1,290927705 0,382074629

Q14624|ITIH4_HUMAN S SRQVGLPGPPDVPD H Y 32,9 14 2 F2:231191 9,94827E-05 4,72134E-05 0,000111796 6,08648E-05 0,00010485 0,000139619 667 680 2,58E-04 3,05E-04 1,181211331 0,632757369

Q14624|ITIH4_HUMAN R QLGLTGPPDVPDHAAYHPF R Y 35,31 19 3 F2:221135 0,000161659 0,00014164 9,31633E-05 0,000152162 0,000157275 0,000151254 669 687 3,96E-04 4,61E-04 1,162002604 0,402880229

Q14624|ITIH4_HUMAN E QFQVSVSVAPNAKIT F Y 17,1 15 3 F2:206249 8,70474E-05 6,13774E-05 0,000134155 9,94125E-05 0,000102753 9,30793E-05 127 141 2,83E-04 2,95E-04 1,04481864 0,861915929

Q14624|ITIH4_HUMAN S SRLLGLPGPPDVPDH A Y 41,22 15 2 F1:219811 0,000111918 0,000436723 0,000167694 0,000182594 0,000379557 0,000174524 667 681 7,16E-04 7,37E-04 1,028393598 0,9582433

Q14624|ITIH4_HUMAN S SRQVGLPGPPDVPDHA A Y 70,54 16 2 F2:223209 0,001524572 0,001978239 0,001034113 0,00110571 0,001918754 0,001659139 667 682 4,54E-03 4,68E-03 1,032329924 0,899475729

Q14624|ITIH4_HUMAN S SRQVGLPGPPDVPDHAAYHPF R Y 72,61 21 3 F2:233953 0,000273577 0,00028328 0,000149061 0,000142018 0,00029358 0,000279238 667 687 7,06E-04 7,15E-04 1,012631471 0,965647899

Q14624|ITIH4_HUMAN R QTGLPGPPDVPDHAA Y Y 62,26 15 2 F2:209539 0,000166634 0,000188853 0,000197506 0,000113614 0,000161469 0,000235025 669 683 5,53E-04 5,10E-04 -1,084069758 0,728987474

Q14624|ITIH4_HUMAN S RQLGLPGPPDVPDHA A Y 35,2 15 2 F1:224068 0,000149224 0,000306887 9,31633E-05 8,1153E-05 0,00023067 0,000162889 668 682 5,49E-04 4,75E-04 -1,157068843 0,765766088

Q14624|ITIH4_HUMAN S SRQVGLPGPPDVPDH A Y 63,64 15 2 F2:220211 0,000708814 0,000731807 0,000449047 0,000385477 0,000652167 0,000558476 667 681 1,89E-03 1,60E-03 -1,183914077 0,460406918

Q14624|ITIH4_HUMAN N KTKAH I N 17,21 5 1 F1:198105 4,14E-03 4,17E-03 4,93E-03 3,89E-03 2,92E-03 4,28E-03 208 212 1,32E-02 1,11E-02 -1,193773023 0,220337587

Q14624|ITIH4_HUMAN R QLGLPGPPDVPDHAAYHPF R Y 59,56 19 2 F1:242233 4,97413E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 669 687 1,81E-04 1,50E-04 -1,209345076 0,618553253

Q14624|ITIH4_HUMAN R QLGLTGPPDVPDH A Y 54,38 13 2 F1:202213 0,000447672 0,000306887 0,000447184 0,000324612 0,0004194 0,000232698 669 681 1,20E-03 9,77E-04 -1,230398546 0,353872686

Q14624|ITIH4_HUMAN R HSGLPGPPDVPDHAAYHP F Y 26,14 18 2 F2:228532 4,97413E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 9,30793E-05 669 686 1,63E-04 1,34E-04 -1,211877766 0,786034254

Q14624|ITIH4_HUMAN S SRQVGLPGPPDVPDHAAY H Y 38,77 18 2 F2:228594 2,48707E-05 7,082E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 667 684 1,89E-04 1,50E-04 -1,258807358 0,593404203

Q14624|ITIH4_HUMAN Q LGLRGPPDVPDHA A Y 19,46 13 2 F2:212312 0,000198965 0,000306887 0,000167694 0,000202883 0,00018873 0,000139619 670 682 6,74E-04 5,31E-04 -1,267895819 0,386120937

Q14624|ITIH4_HUMAN N RNVHSGSTFF K Y 30,36 10 2 F2:208687 0,000149224 0,00021246 0,000242225 0,000142018 0,00025164 6,98095E-05 616 625 6,04E-04 4,63E-04 -1,303023795 0,489089736

Q14624|ITIH4_HUMAN S TQLGLPGPPDVPDHA A Y 66,96 15 2 F2:225194 0,00024622 8,4984E-05 0,000223592 0,000129845 0,00012582 0,000165216 668 682 5,55E-04 4,21E-04 -1,318178308 0,471912603

Q14624|ITIH4_HUMAN E QTVSASDADQQAL R Y 14,76 13 2 F1:223238 6,46637E-05 7,55414E-05 8,75735E-05 6,49224E-05 4,6134E-05 5,81746E-05 559 571 2,28E-04 1,69E-04 -1,345962977 0,088057437

Q14624|ITIH4_HUMAN S SRQLGLPGPPDVPDHA A Y 34,34 16 2 F2:224426 0,000273577 0,000295083 9,31633E-05 0,000101441 0,00023067 0,000139619 667 682 6,62E-04 4,72E-04 -1,40297197 0,453450025

Q14624|ITIH4_HUMAN N LIVFST E N 14,21 6 1 F2:231678 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 6,291E-05 2,32698E-05 312 317 1,34E-04 8,62E-05 -1,557441851 0,476947176

Q14624|ITIH4_HUMAN P GPPDVPDHA A Y 51,61 9 2 F1:195467 0,000149224 0,00014164 5,5898E-05 4,05765E-05 0,00010485 6,98095E-05 674 682 3,47E-04 2,15E-04 -1,611078838 0,293383324

Q14624|ITIH4_HUMAN R QLGLTGPPDVPDHA A Y 44,6 14 2 F2:206032 8,52E-03 4,20E-03 3,15E-03 2,72E-03 3,76E-03 3,15E-03 669 682 1,59E-02 9,64E-03 -1,646401166 0,332957793

Q14624|ITIH4_HUMAN R QLGLPGPPDVPDH A Y 68,39 13 2 F1:227345 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 669 681 1,95E-04 1,06E-04 -1,844208398 0,041328584

Q14624|ITIH4_HUMAN R QLGLPGPPDVPDHAAYHP F Y 69,89 18 2 F1:227663 2,48707E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 669 686 1,57E-04 8,55E-05 -1,831184151 0,386272946

Q14624|ITIH4_HUMAN L PGPPDVPDHA A Y 57,7 10 2 F1:229743 4,72543E-05 1,4164E-05 1,11796E-05 1,2173E-05 6,291E-06 2,09428E-05 673 682 7,26E-05 3,94E-05 -1,842267971 0,446196364

Q14624|ITIH4_HUMAN R QLGLPGPPD V Y 20,38 9 2 F2:226245 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 669 677 4,35E-05 2,33E-05 -1,869516596 0,565146941

Q14624|ITIH4_HUMAN R QLGLPGPPDVPDHAAY H Y 51,48 16 2 F2:238226 2,48707E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 669 684 1,75E-04 8,48E-05 -2,065585219 0,269815922

Q14624|ITIH4_HUMAN R QLGLPGPPDVPDHAA Y Y 47,78 15 2 F2:228868 2,48707E-05 0,00014164 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 669 683 2,04E-04 8,78E-05 -2,320967094 0,407196293

Q14624|ITIH4_HUMAN R QLGLPGPPDVPDHA A Y 71,74 14 2 F1:229067 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 3,04324E-05 2,097E-05 2,32698E-05 669 682 1,76E-04 7,47E-05 -2,363119744 0,018812737

Q14624|ITIH4_HUMAN R QLGLPGPPDVPD H Y 41,96 12 2 F1:240415 7,4612E-05 0,000165247 3,72653E-05 2,02883E-05 0 0 669 680 2,77E-04 2,03E-05 -13,65933428 0,149192081

Q14643|ITPR1_HUMAN Y HIHLVEL L Y 15,73 7 2 F1:212047 2,48707E-05 0 3,72653E-05 8,1153E-05 2,097E-05 0 1384 1390 6,21E-05 1,02E-04 1,643540291 0,654153943

Q14644|RASA3_HUMAN Q EHAQYKR D Y 22,3 7 2 F2:204609 2,48707E-05 0,000259673 0,000149061 0,000142018 0,00010485 6,98095E-05 793 799 4,34E-04 3,17E-04 -1,369234541 0,630112347

Q14669|TRIPC_HUMAN T RKSGATGGSRSQKRK R Y 20,36 15 2 F1:230572 0 0 1,86327E-05 0 2,097E-05 4,65397E-05 136 150 1,86E-05 6,75E-05 3,623188784 0,356673629

Q14669|TRIPC_HUMAN T TQSPKSSFLASLNPKT W Y 14,68 16 4 F2:192951 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1034 1049 8,57E-05 1,06E-04 1,233765144 0,423508977

Q14674|ESPL1_HUMAN Y LVSTPQRP P Y 26,99 8 2 F1:205814 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 86 93 9,07E-05 8,48E-05 -1,069566258 0,863455463

Q14676|MDC1_HUMAN S KTLRSSTVR A Y 15,86 9 2 F2:198545 0,001835456 0,001428204 1,96E-03 0,001681896 0,001669211 0,001365939 1682 1690 5,22E-03 4,72E-03 -1,106643518 0,435626278

Q14686|NCOA6_HUMAN E VSSNVAPSI P Y 19,01 9 2 F1:199086 4,97413E-05 6,60987E-05 2,98123E-05 1,82594E-05 9,22679E-05 4,42127E-05 1567 1575 1,46E-04 1,55E-04 1,06239353 0,908152526

Q14690|RRP5_HUMAN P SKERMLLSF K Y 15,44 9 2 F1:242178 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 0 602 610 1,34E-04 6,15E-05 -2,180790447 0,165656405

Q14692|BMS1_HUMAN G KSGPN T N 15,44 5 1 F1:211865 0,000149224 4,72134E-05 0,000111796 0,000243459 0,00018873 0,000302508 795 799 3,08E-04 7,35E-04 2,383573179 0,03317888

Q14692|BMS1_HUMAN S TLIQCLIRN F Y 15,51 9 2 F2:210259 0,000174095 0,000259673 0,000244088 0,000101441 8,388E-05 0,000209428 97 105 6,78E-04 3,95E-04 -1,717179246 0,126645768

Q14789|GOGB1_HUMAN K QQIQRKLQAALISRK E Y 21,76 15 3 F2:234029 4,97413E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 0 0 1479 1493 6,84E-05 2,03E-05 -3,370127397 0,394447086

Q14814|MEF2D_HUMAN R YGSTVPAPNF A Y 21,45 10 2 F2:215765 0,000223836 0,000188853 0,000223592 0,000202883 0,00027261 0,000186159 131 140 6,36E-04 6,62E-04 1,039871752 0,790616819

Q14831|GRM7_HUMAN G EAKTE L N 17,26 5 1 F1:211092 2,48707E-05 0,00010623 4,65817E-05 5,07206E-05 8,388E-05 6,98095E-05 887 891 1,78E-04 2,04E-04 1,150424146 0,758894004

Q14863|PO6F1_HUMAN A SSPLPPPVAV R Y 16,46 10 2 F2:203859 8,95344E-05 5,90167E-05 1,86327E-05 4,46342E-05 9,43649E-05 4,42127E-05 61 70 1,67E-04 1,83E-04 1,095870638 0,850092509



Q14993|COJA1_HUMAN Q KGERGEPGIGLPG S Y 18,09 13 2 F2:209730 8,70474E-05 3,541E-05 9,31633E-05 9,12971E-05 0,000115335 8,14444E-05 1080 1092 2,16E-04 2,88E-04 1,336033725 0,32892874

Q14999|CUL7_HUMAN E VGALD K N 18,43 5 1 F1:218342 0,000198965 0,00014164 3,72653E-05 4,05765E-05 0,00012582 0,000209428 99 103 3,78E-04 3,76E-04 -1,005443611 0,992472867

Q14C87|T132D_HUMAN E KTITVLDEKVTIT D Y 14,59 13 2 F1:211195 0,001370374 0,001572205 2,33E-03 0,001547994 0,001130282 0,002052399 654 666 5,28E-03 4,73E-03 -1,115538637 0,670020729

Q14CM0|FRPD4_HUMAN P KSSHALAARP A Y 15,29 10 2 F1:201666 0,000599383 0,001524991 0,001052745 0,001044845 0,000975104 0,001154184 966 975 3,18E-03 3,17E-03 -1,000940916 0,997393423

Q14CM0|FRPD4_HUMAN E EASGKFGTV S Y 19,22 9 2 F2:209005 0,000201452 0,000181771 0,000137882 0,000111585 0,000228573 0,000137292 1060 1068 5,21E-04 4,77E-04 -1,091434164 0,740841256

Q14CM0|FRPD4_HUMAN T QAIPF D N 15,63 5 1 F2:216304 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 57 61 1,53E-04 1,29E-04 -1,184388978 0,072627265

Q14CM0|FRPD4_HUMAN I NTKTNLVALLADFSH V Y 17,72 15 2 F2:239222 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 452 466 6,71E-05 4,42E-05 -1,516959423 0,413042936

Q15124|PGM5_HUMAN V QMAAANGIGRLIIGQ N Y 15,57 15 2 F1:233327 2,48707E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 81 95 6,21E-05 8,48E-05 1,365011214 0,58836746

Q15154|PCM1_HUMAN E DGDGAGAGTTVNNLEE T Y 14,41 16 2 F1:217701 9,94827E-05 0,00010623 4,65817E-05 9,12971E-05 0,00010485 0,000116349 1549 1564 2,52E-04 3,12E-04 1,238617519 0,404442392

Q15262|PTPRK_HUMAN E AEVSGGR S Y 14,93 7 1 F1:200103 7,4612E-05 7,082E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 8,388E-05 0,000139619 170 176 1,83E-04 2,84E-04 1,556474001 0,287644484

Q15413|RYR3_HUMAN E SLKTMLAV G Y 16,9 8 1 F2:230794 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0,000116349 2675 2682 1,34E-04 1,99E-04 1,481639187 0,480963001

Q15437|SC23B_HUMAN R MVQVHELSC E Y 12,05 9 2 F1:201327 0,000323319 0,000377707 0,000251541 0,000517351 0,000515862 0,000444454 172 180 9,53E-04 1,48E-03 1,551247103 0,021371399

Q15569|TESK1_HUMAN F TAVVGDFGLAEKIPVY R Y 16,57 16 3 F1:213698 0,000198965 0,00021246 7,45306E-05 0,000162306 0,00012582 0,000279238 191 206 4,86E-04 5,67E-04 1,16752096 0,692469157

Q15569|TESK1_HUMAN H CAEKIGAGFF S Y 17,41 10 2 F1:198602 0,001457421 0,001406958 0,001337825 0,001227439 0,000782181 0,001054123 59 68 4,20E-03 3,06E-03 -1,371591506 0,090761854

Q15569|TESK1_HUMAN A GERPPLRGPGPGPGEVPG E Y 15,35 18 2 F2:233360 2,48707E-05 3,541E-05 2,7949E-05 1,01441E-05 2,097E-05 1,16349E-05 3 20 8,82E-05 4,27E-05 -2,063898882 0,030568704

Q15643|TRIPB_HUMAN E KNTIVET L Y 16,05 7 2 F2:220226 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 0 0 707 713 1,86E-05 2,03E-05 1,088854444 0,954976698

Q15643|TRIPB_HUMAN Y EKTIEEL S Y 17,5 7 2 F2:215019 6,71508E-05 2,8328E-05 9,31633E-05 2,63747E-05 2,097E-05 9,07523E-05 740 746 1,89E-04 1,38E-04 -1,366011226 0,596676405

Q15648|MED1_HUMAN S QSTLFDSDVFQT N Y 15,23 12 2 F1:232829 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 0,00012582 4,65397E-05 817 828 1,11E-04 2,33E-04 2,108464942 0,230643597

Q15648|MED1_HUMAN D FSIISVAGK A Y 15,77 9 2 F2:209384 0,000174095 0,000236067 7,45306E-05 6,08648E-05 6,291E-05 6,98095E-05 931 939 4,85E-04 1,94E-04 -2,503778984 0,174870568

Q15652|JHD2C_HUMAN P HLLPT V N 14,01 5 1 F1:213206 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,00012173 0 6,98095E-05 794 798 1,09E-04 1,92E-04 1,7516248 0,520244883

Q15652|JHD2C_HUMAN S IDVAPFTTK I Y 17,03 9 2 F1:204479 6,46637E-05 0,000165247 0,000257131 0,000174479 0,000140499 6,74825E-05 1030 1038 4,87E-04 3,82E-04 -1,273442072 0,621543708

Q15652|JHD2C_HUMAN S NTILASTSS E Y 14,07 9 2 F1:197727 2,48707E-05 7,082E-05 3,72653E-05 0 4,194E-05 4,65397E-05 1422 1430 1,33E-04 8,85E-05 -1,502673678 0,503695037

Q15714|T22D1_HUMAN E NAVPATEGVLINK V Y 14,82 13 2 F1:208839 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000130429 2,02883E-05 4,194E-05 9,30793E-05 434 446 2,27E-04 1,55E-04 -1,464084131 0,530064336

Q15714|T22D1_HUMAN S ASALNAAGTGVGSNATSSED F Y 30,28 20 2 F2:219944 7,4612E-05 0,00014164 9,31633E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 38 57 3,09E-04 8,78E-05 -3,524177234 0,049346612

Q15735|PI5PA_HUMAN S ASSEGPRLALASPR P Y 16,21 14 2 F1:206349 0,000248707 0,000306887 0,000251541 0,000223171 0,00029358 0,000221063 70 83 8,07E-04 7,38E-04 -1,093953754 0,49205872

Q15751|HERC1_HUMAN N ITVLAM W N 10,39 6 1 F1:239146 0 0 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 2785 2790 1,86E-05 1,08E-04 5,800897672 0,041963355

Q15751|HERC1_HUMAN Q SSLAL T N 17,38 5 1 F2:198035 0,000348189 0,000448527 0,000355884 0,000405765 0,00048231 0,000560803 625 629 1,15E-03 1,45E-03 1,257051582 0,155028659

Q15751|HERC1_HUMAN G AGRHGQLAEAGRNV M Y 17,32 14 3 F2:210588 2,48707E-05 7,082E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 9,30793E-05 4004 4017 1,52E-04 1,76E-04 1,158370179 0,734858326

Q15751|HERC1_HUMAN W DSATLSNESLL D Y 23,12 11 2 F2:196371 0,000149224 0,00014164 0,000260857 0,000223171 0,00018873 0,000186159 1250 1260 5,52E-04 5,98E-04 1,083988058 0,733364238

Q15751|HERC1_HUMAN L QTLADMGGDLRK C Y 17,83 12 2 F2:199332 0,000634202 0,00049574 0,000411782 0,000403736 0,00067104 0,000567784 3407 3418 1,54E-03 1,64E-03 1,065404448 0,757211411

Q15751|HERC1_HUMAN G RRQSLTSPDSQ S Y 22,9 11 2 F2:213893 0,000497413 0,000403674 0,000339114 0,000547783 0,000358587 0,000395587 2717 2727 1,24E-03 1,30E-03 1,049794129 0,795109896

Q15751|HERC1_HUMAN S ADAAEMEEGF S Y 15,35 10 2 F2:204330 8,70474E-05 0,000139279 8,3847E-05 9,94125E-05 0,000100656 0,000125657 2840 2849 3,10E-04 3,26E-04 1,050138889 0,81207213

Q15751|HERC1_HUMAN G KLGSGNSTAKSSPQK I Y 14,08 15 2 F2:228684 4,97413E-05 0,000165247 9,31633E-05 0,000202883 6,291E-05 4,65397E-05 4218 4232 3,08E-04 3,12E-04 1,013567372 0,982715079

Q15751|HERC1_HUMAN G RRQSLTSPD S Y 24,65 9 2 F2:216611 3,39E-03 0,002261519 2,45E-03 2,40E-03 2,33E-03 2,63E-03 2717 2725 8,10E-03 7,36E-03 -1,101512944 0,555043059

Q15751|HERC1_HUMAN S KSTSS E N 18,08 5 1 F1:205169 0,000149224 4,72134E-05 0,000111796 0,000101441 0,00010485 6,98095E-05 3051 3055 3,08E-04 2,76E-04 -1,116380157 0,762118533

Q15751|HERC1_HUMAN V ENGQILTHGSGGK G Y 14,44 13 2 F1:200596 0,000124353 0,000236067 0,000130429 0,000142018 0,00018873 4,65397E-05 2046 2058 4,91E-04 3,77E-04 -1,300994463 0,53248104

Q15751|HERC1_HUMAN L IDPAG L N 17,38 5 1 F2:198567 0,000149224 7,082E-05 9,31633E-05 0,000101441 6,291E-05 6,98095E-05 1121 1125 3,13E-04 2,34E-04 -1,337574251 0,388768518

Q15751|HERC1_HUMAN D YGRLGLGN T Y 16,26 8 2 F2:214558 0 2,36067E-05 3,72653E-05 0 4,194E-05 0 4163 4170 6,09E-05 4,19E-05 -1,45140754 0,740721176

Q15751|HERC1_HUMAN F LAGCFGLGTV G Y 17,59 10 2 F2:212824 0,000211401 0,00024787 0,000260857 0,000192738 0,00014679 0,000104714 1682 1691 7,20E-04 4,44E-04 -1,621024398 0,047513982

Q15758|AAAT_HUMAN S VGAAGI P N 21,3 6 1 F2:212945 4,97413E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 426 431 1,63E-04 1,09E-04 -1,496771744 0,507472136

Q15772|SPEG_HUMAN S RSVQDLRAVGEPG L Y 11,43 13 2 F1:212432 8,70474E-05 7,082E-05 9,31633E-05 0,000131874 0,000178245 0,000127984 2392 2404 2,51E-04 4,38E-04 1,745215432 0,045421961

Q15772|SPEG_HUMAN V KGEPI G N 11,35 5 1 F1:208391 0,000261142 0,00024787 0,000260857 0,000192738 0,0002097 0,000174524 3134 3138 7,70E-04 5,77E-04 -1,334350201 0,013237382

Q15772|SPEG_HUMAN E DVEVLEGRAAR F Y 17,32 11 2 F1:216742 9,94827E-05 7,082E-05 0,000111796 6,08648E-05 4,194E-05 6,98095E-05 1072 1082 2,82E-04 1,73E-04 -1,634272428 0,076153672

Q15911|ZFHX3_HUMAN F VLYGK R N 14,16 5 1 F2:219372 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 273 277 9,07E-05 1,06E-04 1,16611755 0,661820716

Q15911|ZFHX3_HUMAN A HEVGLKK R Y 17,21 7 2 F1:207858 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 0 4,65397E-05 2676 2682 4,35E-05 4,65E-05 1,069795264 0,956965552

Q15911|ZFHX3_HUMAN G KGEPL P N 11,35 5 1 F1:208391 0,000261142 0,00024787 0,000260857 0,000192738 0,0002097 0,000174524 3250 3254 7,70E-04 5,77E-04 -1,334350201 0,013237382

Q16254|E2F4_HUMAN L DLKLAADTLAVR Q Y 10,79 12 3 F2:197847 0,000124353 0,00056656 0,00046768 0,001067162 0,00118061 0,000681806 42 53 1,16E-03 2,93E-03 2,52856498 0,043787274

Q16513|PKN2_HUMAN E LSLVAASP T Y 15,57 8 2 F1:205100 0 0 0 0 0 2,32698E-05 296 303 0,00E+00 2,33E-05 #DIV/0! 0,422649731

Q16555|DPYL2_HUMAN C RGSPLVV I Y 14,96 7 2 F1:195736 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0 440 446 1,16E-04 4,13E-05 -2,801557862 0,119156304

Q16585|SGCB_HUMAN N KTSITSDI G Y 38,24 8 2 F2:213037 0,001631516 0,001645385 0,001278201 0,00153785 0,001119797 0,001265879 159 166 4,56E-03 3,92E-03 -1,160971548 0,287135884

Q16650|TBR1_HUMAN R VQTFTFPET Q Y 14,84 9 2 F1:199688 0,000549642 0,00063738 0,000709904 0,000511264 0,0004194 0,000537533 356 364 1,90E-03 1,47E-03 -1,292010975 0,075211082

Q16665|HIF1A_HUMAN K KISSERRKEKSRDAAR S Y 17,69 16 2 F1:231167 0,000149224 0,000332854 0,000318618 0,000162306 0,0002097 0,000139619 12 27 8,01E-04 5,12E-04 -1,565007196 0,238892241

Q16787|LAMA3_HUMAN P FLMLLKGST R Y 14,69 9 2 F2:197576 0,000198965 7,082E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 0,00012582 9,30793E-05 2934 2942 3,26E-04 2,59E-04 -1,255159213 0,697687407

Q16881|TRXR1_HUMAN E HGIKF I N 10,82 5 1 F1:202202 0,000149224 9,44267E-05 9,31633E-05 0,000243459 0,00031455 0,000325778 393 397 3,37E-04 8,84E-04 2,62395981 0,006092647

Q16890|TPD53_HUMAN L SHAGQKATAAF S Y 15,83 11 2 F1:213199 0,000174095 4,72134E-05 0,000111796 0,000101441 0,00018873 0,000162889 104 114 3,33E-04 4,53E-04 1,360115599 0,428260208

Q17RW2|COOA1_HUMAN T QTNFSLSVT T Y 14,41 9 2 F1:201884 0,000298448 7,082E-05 9,31633E-05 0,000162306 6,291E-05 9,30793E-05 344 352 4,62E-04 3,18E-04 -1,452837536 0,587704381

Q17RW2|COOA1_HUMAN I GKTGNPGER G Y 20,55 9 2 F1:220261 4,97413E-05 2,36067E-05 0,000223592 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 960 968 2,97E-04 6,45E-05 -4,601717282 0,342414683

Q1EHB4|SC5AC_HUMAN F QMVVM I Y 11,26 5 1 F1:200188 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 8,388E-05 9,30793E-05 188 192 1,11E-04 2,58E-04 2,333464383 0,011122487

Q29980|MICB_HUMAN D ESVQSGFLAE G Y 20,94 10 2 F2:213602 0,000676482 0,001050497 0,000260857 0,000697916 0,000654264 0,001761526 39 48 1,99E-03 3,11E-03 1,56637913 0,438460139

Q2LD37|K1109_HUMAN C INFDDAFLTYTTKP P Y 17,75 14 2 F2:227321 7,4612E-05 7,082E-05 0,000149061 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 225 238 2,94E-04 1,11E-04 -2,651475101 0,125695342

Q2LD37|K1109_HUMAN L TIKGG R N 14,88 5 1 F2:211861 0,000198965 7,082E-05 0,000111796 6,08648E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1901 1905 3,82E-04 1,28E-04 -2,972409823 0,145809814

Q2M296|MTHSD_HUMAN Q GLRLGTDTLR V Y 14,76 10 2 F1:218377 0,000174095 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0 6,98095E-05 364 373 2,59E-04 1,10E-04 -2,342447203 0,387798055

Q2M2I8|AAK1_HUMAN L YSGKIITTK A Y 19,34 9 2 F2:212300 7,4612E-05 0,00014164 0,000186327 0,000182594 0,00014679 0,000186159 234 242 4,03E-04 5,16E-04 1,280601494 0,369826876

Q2M2I8|AAK1_HUMAN E FAPTAISAP V Y 20,04 9 2 F2:199488 0,00014425 0,000226624 0,000160241 0,000105499 0,000178245 0,000197794 882 890 5,31E-04 4,82E-04 -1,102956669 0,684337886

Q2M3C7|SPKAP_HUMAN V LSGLASGNLQ A Y 14,19 10 2 F2:204514 4,97413E-05 0,000118033 5,5898E-05 0,00012173 4,194E-05 6,98095E-05 131 140 2,24E-04 2,33E-04 1,043842167 0,923513414

Q2NKX8|ERC6L_HUMAN I KTSSTK S Y 16,07 6 1 F2:221172 7,4612E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 0,000209428 234 239 1,12E-04 3,13E-04 2,796946606 0,335843545

Q2NKX8|ERC6L_HUMAN T KSAICA R N 10,65 6 1 F2:209111 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000111796 0,000162306 0,00016776 0,000209428 239 244 2,56E-04 5,39E-04 2,107696375 0,017848249

Q2PPJ7|RGPA2_HUMAN F FIAIT K N 14,67 5 1 F2:223052 2,48707E-05 5,90167E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1781 1785 1,21E-04 8,55E-05 -1,417022565 0,387254864

Q2QGD7|ZXDC_HUMAN E KTFITVSAL F N 14,78 9 2 F1:199211 0,000248707 0,000356461 0,000229182 0,000263747 0,000312453 0,000367663 306 314 8,34E-04 9,44E-04 1,131257034 0,505918908

Q2TAA8|TXIP1_HUMAN E KTNKDL Q Y 22,02 6 2 F1:216569 0,000375547 0,000118033 0,000752759 0,000488947 0,000463437 0,00049332 266 271 1,25E-03 1,45E-03 1,159959603 0,75309302

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN G VGAGAGAGAGAGAKGPR S Y 10,98 17 3 F1:201907 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 6,291E-05 9,30793E-05 362 378 1,11E-04 2,37E-04 2,143885192 0,022723268

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN S LSAAAASLSVAAASGGA G Y 16,14 17 2 F1:200034 9,94827E-05 4,72134E-05 0,000111796 0,000192738 0,00010485 0,000221063 329 345 2,58E-04 5,19E-04 2,006451809 0,115269173

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN S LSAAAAS L Y 23,97 7 1 F2:191538 3,7306E-05 9,44267E-05 8,3847E-05 0,000111585 0,00012582 0,000139619 329 335 2,16E-04 3,77E-04 1,748886107 0,073870527

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN S LSVAAASGGAGTGGGGAGGGCVAGVGVGAGAGA G Y 18,23 33 4 F1:187219 0,000378034 0,000316329 0,000238498 0,000336785 0,000480213 0,000456089 336 368 9,33E-04 1,27E-03 1,364710754 0,132180921

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN G GAGSR D N 14,28 5 1 F1:197074 4,97413E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 0,000101441 8,388E-05 6,98095E-05 550 554 2,19E-04 2,55E-04 1,166585499 0,490321425

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN E AAPPPG Q N 20,6 6 1 F1:201173 0,000323319 0,000118033 0,000374516 0,000223171 0,00031455 0,000418857 525 530 8,16E-04 9,57E-04 1,172465231 0,655165066

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN G GGLLGPHLLGAPPPPP P Y 15,35 16 2 F1:229879 7,4612E-05 3,541E-05 2,7949E-05 5,07206E-05 2,097E-05 8,14444E-05 274 289 1,38E-04 1,53E-04 1,109907211 0,834887666

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN L SSVKAAAVAAAAAVAGG G Y 37,71 17 2 F1:197311 7,4612E-05 0,00014164 0,000337251 0,00012173 0,00016776 9,30793E-05 257 273 5,54E-04 3,83E-04 -1,446807198 0,54944353

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN S VAAAGAGAAAAGSGPAGSR V Y 18,11 19 2 F1:201711 7,4612E-05 0,000236067 9,31633E-05 0,000101441 0,00010485 6,98095E-05 580 598 4,04E-04 2,76E-04 -1,462662219 0,493922402

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN S VAAASGGAGT G Y 23,33 10 1 F2:206364 0,000621767 0,000332854 0,000260857 8,1153E-05 0,00033552 0,000186159 338 347 1,22E-03 6,03E-04 -2,016281914 0,208725262

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN G AGAGAGAGAKG P Y 11,3 11 1 F1:220874 0,000149224 0,000118033 9,31633E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 366 376 3,60E-04 1,52E-04 -2,366114582 0,030447263

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN P SKGSFGGVL Q Y 15,16 9 2 F1:226304 2,48707E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 387 395 1,04E-04 4,42E-05 -2,359307415 0,203165288

Q2VWA4|SKOR2_HUMAN A VAGGGGLLG P Y 21,57 9 1 F1:204191 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000167694 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 270 278 3,62E-04 1,50E-04 -2,410268979 0,086720871

Q2VWP7|PRTG_HUMAN R AGTARFVC Q Y 12,43 8 2 F1:192918 2,48707E-05 0 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 341 348 4,35E-05 1,50E-04 3,448612389 0,024428066

Q2WGJ9|FR1L6_HUMAN G QGDVAHDVPIPMAST T Y 21,81 15 2 F1:219937 2,48707E-05 7,082E-05 0,000111796 6,08648E-05 0,00010485 4,65397E-05 540 554 2,07E-04 2,12E-04 1,022978358 0,96138475

Q32M88|ATHL1_HUMAN Q PKAPGYICHGLSPGG L Y 23,4 15 2 F2:199649 0,00111918 0,00113312 0,001278201 0,00133091 0,001396601 0,001563733 270 284 3,53E-03 4,29E-03 1,21547709 0,046714889

Q32MH5|F214A_HUMAN N KDESSVSISHTK C Y 14,23 12 2 F1:196160 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,000162306 0,00010485 0,000232698 535 546 1,71E-04 5,00E-04 2,914851425 0,090566046

Q32P28|P3H1_HUMAN L LFFPN D N 15,24 5 1 F1:210897 3,7306E-05 4,9574E-05 4,84449E-05 5,07206E-05 6,9201E-05 5,11936E-05 329 333 1,35E-04 1,71E-04 1,264476591 0,186526062

Q38SD2|LRRK1_HUMAN N TKSRNRK V Y 15,24 7 2 F2:215985 7,4612E-05 0 0 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1053 1059 7,46E-05 8,48E-05 1,136764983 0,905365602

Q38SD2|LRRK1_HUMAN T PAVVTCFLAV P Y 17,15 10 2 F1:214717 0,000248707 0,000306887 0,000562706 0,000202883 0,00050328 0,000325778 1624 1633 1,12E-03 1,03E-03 -1,083687023 0,835721489

Q3KR16|PKHG6_HUMAN G HVGAGLLHSPKLKE L Y 14,4 14 2 F2:238439 7,4612E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 0,000101441 0 4,65397E-05 86 99 1,54E-04 1,48E-04 -1,041463025 0,954358309

Q3SXY8|AR13B_HUMAN S GYGKKIDKSIK K Y 15,48 11 2 F2:233122 2,98448E-05 6,60987E-05 2,60857E-05 1,62306E-05 2,5164E-05 3,25778E-05 170 180 1,22E-04 7,40E-05 -1,649659899 0,337538215

Q3V6T2|GRDN_HUMAN L TKTVEEL R Y 25,34 7 2 F2:203332 0 2,36067E-05 0 0 0 0 473 479 2,36E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q3V6T2|GRDN_HUMAN H KISTGSPGSEV V Y 21,64 11 2 F2:199891 0,000803323 0,000788463 0,000808657 0,000661397 0,000777987 0,000584073 1670 1680 2,40E-03 2,02E-03 -1,186308308 0,154071475

Q3YBR2|TBRG1_HUMAN G AGPISGPSTGAE E Y 16,03 12 2 F2:202661 0,000298448 0,000165247 0,000111796 0,000202883 0,00016776 0,000186159 118 129 5,75E-04 5,57E-04 -1,033566139 0,921589947

Q495N2|S36A3_HUMAN S VFSTLANI T Y 20,17 8 2 F1:212755 0,000213888 0,000193575 0,000212412 0,000146075 0,000134208 0,000102387 214 221 6,20E-04 3,83E-04 -1,619865311 0,012920901

Q49MI3|CERKL_HUMAN M GHVQLVDVCT F Y 15,9 10 2 F2:198623 2,48707E-05 0,00014164 9,31633E-05 0,00012173 0,00010485 0,000116349 325 334 2,60E-04 3,43E-04 1,320611946 0,499627644

Q4AC94|C2CD3_HUMAN R TAEGV L N 14,65 5 1 F2:195992 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 0,00016776 6,98095E-05 1187 1191 1,16E-04 3,19E-04 2,75741591 0,150454646

Q4AC94|C2CD3_HUMAN I TKLDGLPIGRVQ I Y 15,14 12 2 F2:218353 0,000273577 0,00014164 0,000167694 0,000387506 0,00029358 0,000349047 119 130 5,83E-04 1,03E-03 1,767220486 0,044656462

Q4G0N4|NAKD2_HUMAN A DAVIAAGGDGTM L Y 10,97 12 2 F1:215646 0,000298448 0,000377707 0,000391286 0,00012173 0,00010485 0,000209428 153 164 1,07E-03 4,36E-04 -2,448214002 0,008651393

Q4G0P3|HYDIN_HUMAN G TGSTIVSDKPF A Y 13,53 11 2 F1:203870 7,4612E-05 0,00010623 8,3847E-05 4,05765E-05 6,291E-05 2,32698E-05 902 912 2,65E-04 1,27E-04 -2,0881725 0,038094142

Q4G0P3|HYDIN_HUMAN K NSLTIE K N 16,04 6 1 F1:218292 7,4612E-05 0,00014164 9,31633E-05 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 302 307 3,09E-04 1,32E-04 -2,343386189 0,080607582

Q4G0S4|C27C1_HUMAN I PFGHGVRSCIGRRIA E Y 15,04 15 2 F1:206860 0,000111918 7,082E-05 6,52143E-05 0,000101441 0,00010485 0,000116349 310 324 2,48E-04 3,23E-04 1,301219157 0,227626704

Q4G0S4|C27C1_HUMAN S QTNAVHAKT H Y 14,78 9 2 F1:209260 0,000174095 0,000118033 7,45306E-05 0,00012173 0,000253737 9,30793E-05 346 354 3,67E-04 4,69E-04 1,277879597 0,592196183

Q4G0X9|CCD40_HUMAN E VGPLE L N 11,29 5 1 F1:210688 9,94827E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000142018 0,00016776 0,000209428 749 753 2,82E-04 5,19E-04 1,840512549 0,035499224

Q4G0X9|CCD40_HUMAN P VIPPGVPDAH P Y 16,1 10 2 F1:222150 2,98448E-05 7,7902E-05 5,5898E-05 9,53548E-05 7,3395E-05 6,05016E-05 226 235 1,64E-04 2,29E-04 1,400907894 0,278636325

Q4KMP7|TB10B_HUMAN T AFPPLAPKPG T Y 18,65 10 2 F2:199552 0,000370573 0,00031869 0,00017701 0,000200854 0,000228573 0,00031647 167 176 8,66E-04 7,46E-04 -1,161385878 0,590881332

Q4KMP7|TB10B_HUMAN P GTTVASGVTARS A Y 16,29 12 2 F1:208240 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000167694 4,05765E-05 0,00010485 6,98095E-05 176 187 2,90E-04 2,15E-04 -1,345125332 0,588192061

Q4KWH8|PLCH1_HUMAN K TKSLEPI D Y 17,24 7 2 F1:221777 1,24353E-05 1,18033E-05 1,86327E-05 0 1,0485E-05 0 1533 1539 4,29E-05 1,05E-05 -4,088827813 0,070396159

Q4L180|FIL1L_HUMAN T STAVIPN C Y 14,57 7 2 F2:215979 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 4,65397E-05 932 938 9,20E-05 6,75E-05 -1,362482015 0,650591269

Q4L235|ACSF4_HUMAN V KSSAT M N 17,84 5 1 F1:200423 9,94827E-05 0,000118033 1,86327E-05 8,1153E-05 0,00012582 6,98095E-05 857 861 2,36E-04 2,77E-04 1,172068312 0,723328553

Q4VNC0|AT135_HUMAN S FLLLAALGLT I Y 15,21 10 2 F2:224227 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 7,3395E-05 2,32698E-05 1080 1089 9,20E-05 1,37E-04 1,492066561 0,446306137

Q4ZHG4|FNDC1_HUMAN F AANGR S N 15,03 5 1 F2:208234 1,24353E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 1,16349E-05 826 830 7,33E-05 9,48E-05 1,293637758 0,709677158

Q53EL9|SEZ6_HUMAN Q AALRFQSLPPPAGPGT F Y 11,58 16 2 F2:193240 0,000136789 0,000165247 0,000111796 9,12971E-05 8,388E-05 5,81746E-05 330 345 4,14E-04 2,33E-04 -1,773423685 0,038583262

Q53SF7|COBL1_HUMAN G KTHSVNKFVDIP Q Y 26,53 12 3 F2:217968 9,64E-03 7,92E-03 5,59E-03 8,81E-03 1,83E-02 8,71E-03 1099 1110 2,32E-02 3,58E-02 1,547917605 0,31571759

Q53SF7|COBL1_HUMAN G KTHSVNKFVDI P Y 36,63 11 3 F1:203456 0,001775766 0,001454171 0,000819837 0,001428293 0,001646144 0,001156511 1099 1109 4,05E-03 4,23E-03 1,044736692 0,860169276

Q53SF7|COBL1_HUMAN D SAISESPEEPL P Y 14,65 11 2 F2:204736 0,000385495 0,000271477 0,000419235 0,000488947 0,000262125 0,000174524 859 869 1,08E-03 9,26E-04 -1,162718509 0,66317464

Q53SF7|COBL1_HUMAN I QTTPS C N 16,71 5 1 F2:191282 0,000447672 0,000236067 0,000318618 0,000182594 0,000530541 9,30793E-05 681 685 1,00E-03 8,06E-04 -1,243288966 0,688346776

Q53TQ3|IN80D_HUMAN P AACSGTVKGEQCANKA L Y 21,85 16 2 F1:192964 0,000174095 7,082E-05 9,31633E-05 6,08648E-05 4,194E-05 8,14444E-05 445 460 3,38E-04 1,84E-04 -1,834896075 0,238703279

Q58EX7|PKHG4_HUMAN A SSLAI K N 17,38 5 1 F2:198035 0,000348189 0,000448527 0,000355884 0,000405765 0,00048231 0,000560803 1010 1014 1,15E-03 1,45E-03 1,257051582 0,155028659

Q58EX7|PKHG4_HUMAN P TAGLP T N 15,9 5 1 F2:195525 0,000850577 0,00138099 0,000711768 0,000900799 0,000849285 0,001147203 312 316 2,94E-03 2,90E-03 -1,015894002 0,949921499

Q5BIV9|SPRN_HUMAN P GSSLRVAAAGA A Y 14,39 11 2 F2:239138 2,48707E-05 2,36067E-05 0 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 61 71 4,85E-05 8,78E-05 1,811111946 0,330421007

Q5BIV9|SPRN_HUMAN R RAAGPG E N 13,8 6 1 F1:198294 0,000198965 0,000165247 0,000204959 0,00012173 0,00014679 9,30793E-05 91 96 5,69E-04 3,62E-04 -1,574041246 0,027235455

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN L KPVVE P N 16,36 5 1 F2:224452 4,97413E-05 0 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 0,000139619 3309 3313 8,70E-05 2,23E-04 2,560920987 0,327132442

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN D IVNIVLHN L Y 19,01 8 2 F2:247631 0 0 1,86327E-05 0 0 4,65397E-05 2159 2166 1,86E-05 4,65E-05 2,497746317 0,621631642

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN K SGKTNLCQLSL S Y 15,03 11 2 F1:207394 5,96896E-05 0,000108591 0,000111796 0,000129845 0,000197118 0,000228044 1986 1996 2,80E-04 5,55E-04 1,981628169 0,066500912

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN I ESHRPQK Q Y 17,24 7 2 F2:211829 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 4291 4297 6,71E-05 1,32E-04 1,967481814 0,269047864

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN S DLKTSVE N Y 17,93 7 2 F1:187397 1,49224E-05 4,72134E-05 3,16755E-05 3,24612E-05 6,0813E-05 6,51555E-05 1664 1670 9,38E-05 1,58E-04 1,688812928 0,195689412

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN S KLVTAEISRSSISLI A Y 22,77 15 2 F2:239498 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 6387 6401 8,57E-05 1,31E-04 1,531979235 0,398557332

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN S ISDIP V N 14,84 5 1 F1:205948 9,94827E-05 0,000188853 0,000260857 0,000182594 0,00027261 0,000209428 4887 4891 5,49E-04 6,65E-04 1,210197866 0,523126022

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN K TKDQISVGSSNQ I Y 21,69 12 2 F2:198271 4,97413E-05 0,000167607 5,5898E-05 4,05765E-05 0,00018873 9,30793E-05 2976 2987 2,73E-04 3,22E-04 1,179833817 0,79136409

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN K SKAKPVAP V Y 15,6 8 2 F1:210338 1,24353E-05 2,36067E-05 0 2,02883E-05 2,097E-05 0 1555 1562 3,60E-05 4,13E-05 1,144726441 0,866255642

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN L KSGKSEPKPV D Y 16,98 10 2 F2:225310 4,47672E-05 5,90167E-05 7,45306E-05 6,28936E-05 6,0813E-05 7,21365E-05 1247 1256 1,78E-04 1,96E-04 1,098300947 0,578901434

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN I ASAIL K N 14,27 5 1 F1:213598 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000101441 4,194E-05 2,32698E-05 2356 2360 1,59E-04 1,67E-04 1,047522542 0,929403798

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN H NTEIELKN M Y 15,5 8 2 F1:213072 7,4612E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 0,000116349 4326 4333 2,06E-04 2,20E-04 1,065590499 0,880596402

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN D VSKQGSKMLT K Y 15,16 10 2 F1:210714 8,70474E-05 0,000153443 9,31633E-05 0,000162306 5,2425E-05 0,000116349 6869 6878 3,34E-04 3,31E-04 -1,007774196 0,983335867

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN A HVEKTVVGKT C Y 14,41 10 2 F2:208645 0,000223836 0,000188853 0,000242225 0,000223171 0,00016776 0,000232698 605 614 6,55E-04 6,24E-04 -1,050166093 0,705760757

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN F KSHSKLSANVLI Q Y 15,57 12 2 F2:227620 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 4754 4765 6,71E-05 6,22E-05 -1,078449559 0,906031401

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN K KTHLGLSAAKAKS K Y 14,07 13 3 F2:200077 0,000422801 0,0003541 0,000393149 0,000284036 0,00025164 0,000490993 2679 2691 1,17E-03 1,03E-03 -1,139657358 0,593694771

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN T ISPLKICLAA E Y 14,15 10 2 F1:210468 9,94827E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 8,388E-05 4,65397E-05 3321 3330 2,03E-04 1,71E-04 -1,184787234 0,64458691

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN K SLTDKGFFAN T Y 22,9 10 2 F2:228637 0,000174095 9,44267E-05 0,000242225 0,000263747 0,00010485 4,65397E-05 1327 1336 5,11E-04 4,15E-04 -1,230307334 0,705783187

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN D HTKSLTDKGF F Y 26,62 10 2 F2:220885 0,000124353 0,000188853 3,72653E-05 0,00012173 6,291E-05 9,30793E-05 1324 1333 3,50E-04 2,78E-04 -1,26196737 0,647303307

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN N LSSAATL V Y 15,77 7 1 F2:214014 0,000111918 7,082E-05 0,000186327 2,02883E-05 0,00012582 0,000127984 2167 2173 3,69E-04 2,74E-04 -1,34649799 0,553905166

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN F KTKDTSVKKGDI Q Y 20,54 12 2 F2:191899 0,000756068 0,001057579 0,001000574 0,00067357 0,000627003 0,000733 5476 5487 2,81E-03 2,03E-03 -1,383880615 0,094496398

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN S KTGSEASVLVS E Y 24,18 11 2 F1:192338 0,000323319 0,00021246 0,000204959 0,000182594 0,00016776 0,000186159 1132 1142 7,41E-04 5,37E-04 -1,380653042 0,215218137

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN V NSVYGKVL D Y 14,82 8 2 F2:202930 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0 4,194E-05 2,32698E-05 5026 5033 9,07E-05 6,52E-05 -1,391150958 0,602114637

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN S EHLAVISIKT Q Y 16 10 2 F1:204574 0,000465082 0,00038951 0,000195643 0,000217084 0,000190827 0,000309489 6539 6548 1,05E-03 7,17E-04 -1,463945789 0,302773386

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN H VLSKEIE V Y 14,24 7 2 F1:202187 0 2,36067E-05 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 3614 3620 4,22E-05 2,33E-05 -1,815197442 0,582196838

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN K FTKKT H N 20,74 5 1 F1:219007 0,000124353 2,36067E-05 5,5898E-05 0 6,291E-05 4,65397E-05 2676 2680 2,04E-04 1,09E-04 -1,862573977 0,429986198

Q5CZC0|FSIP2_HUMAN D TEHIVKEAPN K Y 15,76 10 2 F2:191566 0,000323319 9,44267E-05 0,000149061 6,08648E-05 0,00014679 6,98095E-05 1207 1216 5,67E-04 2,77E-04 -2,042810528 0,296617057

Q5DID0|UROL1_HUMAN T TAGTKAAFVQGT S Y 20,75 12 2 F1:203588 0,000104457 0,000153443 5,96245E-05 5,88359E-05 7,5492E-05 0,000114022 961 972 3,18E-04 2,48E-04 -1,278536925 0,514645464

Q5FWF4|ZRAB3_HUMAN K VKNVGGHVRLITK E Y 16,48 13 3 F1:210558 0,000273577 0,000377707 0,000411782 0,000407794 0,000612324 0,000374644 847 859 1,06E-03 1,39E-03 1,312018105 0,281293338

Q5FWF4|ZRAB3_HUMAN Q GLTLTAASHVVFA E Y 22,47 13 2 F1:212003 9,94827E-05 7,082E-05 9,31633E-05 0,000142018 4,194E-05 0,000139619 403 415 2,63E-04 3,24E-04 1,228153616 0,609801356

Q5FWF4|ZRAB3_HUMAN Q TKQACKANSWDS R Y 15,77 12 2 F1:199667 0,000124353 0,00014164 0,000167694 0,000162306 0,00010485 0,000139619 922 933 4,34E-04 4,07E-04 -1,066160407 0,691779921

Q5H8C1|FREM1_HUMAN S AAVGK D N 14,06 5 1 F2:220386 0 4,72134E-05 0 0 4,194E-05 2,32698E-05 1784 1788 4,72E-05 6,52E-05 1,381173024 0,778702408

Q5H9T9|FSCB_HUMAN E EASAEIQLLA A Y 19,18 10 2 F1:202841 0,000124353 4,72134E-05 0,000130429 0,000142018 0,000115335 0,000186159 469 478 3,02E-04 4,44E-04 1,468603336 0,239880963

Q5HYC2|K2026_HUMAN L KTLKRQSKQT D Y 15,74 10 2 F1:219005 7,4612E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 928 937 1,12E-04 1,29E-04 1,153550375 0,815563137

Q5HYC2|K2026_HUMAN K VTLTNQLPPSTGR N Y 18,93 13 2 F2:211652 0,000323319 0,000306887 0,000139745 0,000263747 0,000241155 0,000302508 1018 1030 7,70E-04 8,07E-04 1,048651826 0,854823992

Q5HYC2|K2026_HUMAN R EGLHSLAF K N 16,87 8 2 F1:206839 0 2,36067E-05 1,86327E-05 0 4,194E-05 0 705 712 4,22E-05 4,19E-05 -1,007137828 0,995334773

Q5HYK7|SH319_HUMAN Q EAGSIPVTKPEL P Y 17,08 12 3 F1:199863 0 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 92 103 6,09E-05 1,11E-04 1,824611304 0,449761662

Q5HYK7|SH319_HUMAN P VLQSKPLVDI D Y 15,67 10 2 F1:216921 2,48707E-05 0 5,5898E-05 0 4,194E-05 4,65397E-05 194 203 8,08E-05 8,85E-05 1,095469963 0,912363659

Q5JPB2|ZN831_HUMAN M KASPHGGKK A Y 16,59 9 2 F2:215340 2,48707E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 8,388E-05 9,30793E-05 636 644 1,47E-04 2,18E-04 1,48372457 0,336799737

Q5JPH6|SYEM_HUMAN M GISHVLRG S Y 19,38 8 2 F2:203580 7,4612E-06 4,48527E-05 7,63939E-05 7,10089E-05 7,9686E-05 1,39619E-05 240 247 1,29E-04 1,65E-04 1,279306724 0,697446865

Q5JR59|MTUS2_HUMAN R AICGFDALAVATQ H Y 16,83 13 2 F2:231953 7,4612E-05 7,082E-05 0,00027949 0,000142018 0,00014679 0,000116349 1022 1034 4,25E-04 4,05E-04 -1,048783827 0,932915396

Q5JSL3|DOC11_HUMAN K QSADFLSIN K Y 16,28 9 2 F2:211641 0,001444986 0,001442368 0,001268884 0,000908914 0,000899612 0,001105317 947 955 4,16E-03 2,91E-03 -1,426376702 0,010036391

Q5JU85|IQEC2_HUMAN Y RVESELEK Q Y 16,58 8 2 F2:208138 0,000273577 0,00014164 0,000447184 0,00046663 0,0002097 0,000467724 1080 1087 8,62E-04 1,14E-03 1,326590449 0,488739567

Q5JV73|FRPD3_HUMAN F EGSLAKINALR A Y 16,29 11 2 F2:213575 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 0,000139619 1604 1614 1,40E-04 2,01E-04 1,432210611 0,65164112

Q5JWR5|DOP1_HUMAN N KTTTRTKVI P Y 38,33 9 2 F2:198815 3,14E-03 2,62E-03 3,03E-03 2,31E-03 2,33E-03 2,82E-03 1841 1849 8,79E-03 7,46E-03 -1,177637483 0,128504856

Q5JWR5|DOP1_HUMAN P KIMVD G N 14,46 5 1 F1:195940 0 0,000118033 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 2003 2007 1,55E-04 1,29E-04 -1,203342119 0,825292946

Q5JWR5|DOP1_HUMAN K TTTRTKVI P Y 18,5 8 2 F2:220387 4,97413E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1842 1849 1,29E-04 8,78E-05 -1,472085297 0,353327449

Q5JYT7|K1755_HUMAN L QREGGATLAR L Y 19,94 10 2 F2:196027 2,48707E-05 4,72134E-05 0,000111796 6,08648E-05 0,00014679 9,30793E-05 782 791 1,84E-04 3,01E-04 1,635490653 0,342074617

Q5JYT7|K1755_HUMAN H QASSPDNQVL P Y 14,04 10 2 F2:200618 9,94827E-05 0,000259673 0,000260857 0,000265776 0,000442467 0,000279238 219 228 6,20E-04 9,87E-04 1,592676709 0,192035793

Q5JYT7|K1755_HUMAN S VTPEKASLQH N Y 17,48 10 2 F2:198816 0,000248707 9,44267E-05 7,45306E-05 0,00012173 0,00029358 0,000209428 484 493 4,18E-04 6,25E-04 1,495790226 0,404861805

Q5JYT7|K1755_HUMAN I GALGV K N 14,58 5 1 F2:197348 4,72543E-05 7,7902E-05 5,96245E-05 9,53548E-05 3,5649E-05 3,72317E-05 567 571 1,85E-04 1,68E-04 -1,098346134 0,815853028

Q5JYT7|K1755_HUMAN T KTSGPA T N 14,13 6 1 F1:214007 0,000174095 0,00028328 0,000130429 6,08648E-05 0,00010485 0,000255968 523 528 5,88E-04 4,22E-04 -1,393946788 0,501387705

Q5JYT7|K1755_HUMAN P VPEPAY P Y 14,57 6 1 F1:209555 0,000149224 0,000188853 7,45306E-05 6,08648E-05 4,194E-05 2,32698E-05 136 141 4,13E-04 1,26E-04 -3,272730351 0,092588742

Q5K4E3|POLS2_HUMAN G VFTAVATYEA W Y 16,38 10 2 F1:202748 0,000164146 0,000169968 0,000152788 0,000371275 0,000138402 0,00016987 275 284 4,87E-04 6,80E-04 1,395653152 0,471706403

Q5K4E3|POLS2_HUMAN P VAAAVSILTQR I Y 14,59 11 2 F1:195784 0,000223836 9,44267E-05 0,000149061 0,000202883 0,00018873 0,000209428 725 735 4,67E-04 6,01E-04 1,286133099 0,356412958

Q5K4E3|POLS2_HUMAN W ATGWGDVQEADPL P Y 17,12 13 2 F2:223550 0,000298448 0,00038951 0,000186327 0,000162306 0,000241155 0,000418857 175 187 8,74E-04 8,22E-04 -1,063195726 0,866049082

Q5M775|CYTSB_HUMAN K DPLAALAREYGGSKR N Y 19,32 15 3 F2:208706 0,00097493 0,001624139 2,10E-03 0,001166575 0,001123991 0,001526501 951 965 4,70E-03 3,82E-03 -1,232018499 0,470797307

Q5MY95|ENTP8_HUMAN G TGNPGACVSAIRELF N Y 16,3 15 2 F2:220033 7,4612E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 0,000220185 5,81746E-05 310 324 1,54E-04 3,39E-04 2,20108702 0,369226678

Q5QJ38|TCHL1_HUMAN Q QTNVTQEEHQ K Y 26,71 10 2 F2:199248 0,000273577 0,000165247 0,000130429 0,000284036 0,0002097 0,000232698 812 821 5,69E-04 7,26E-04 1,276118133 0,358722916

Q5R3F8|PPR29_HUMAN F ASLASLMVCELAGNPFN C Y 15,54 17 2 F1:217926 9,94827E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 6,291E-05 0 172 188 2,03E-04 1,24E-04 -1,636796321 0,376012567

Q5T011|SZT2_HUMAN G PSRGL S N 16,13 5 1 F2:231794 2,48707E-05 0 1,86327E-05 4,05765E-05 0 4,65397E-05 1849 1853 4,35E-05 8,71E-05 2,002517149 0,441592218

Q5T011|SZT2_HUMAN F VLVEGY S Y 14,42 6 1 F2:202797 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000223592 0,000182594 0,00018873 0,000209428 628 633 3,93E-04 5,81E-04 1,479132266 0,310529059

Q5T011|SZT2_HUMAN F QHPLPPQG G Y 15,45 8 2 F1:196482 0,001681257 0,001765779 0,001736564 0,001911154 2,50E-03 2,75E-03 2264 2271 5,18E-03 7,16E-03 1,38197316 0,116572689

Q5T011|SZT2_HUMAN S GRSASSSLASL S Y 14,7 11 2 F2:212332 9,94827E-05 7,082E-05 0,000149061 0,000101441 0,00010485 0,000162889 779 789 3,19E-04 3,69E-04 1,155985096 0,613651131

Q5T011|SZT2_HUMAN S FVFGP E N 18,41 5 1 F2:195835 0,000350676 0,00014164 7,45306E-05 0,000202883 0,00023067 0,000186159 1745 1749 5,67E-04 6,20E-04 1,093259501 0,852739451

Q5T011|SZT2_HUMAN T KTDGSPKSTS S Y 18,1 10 1 F1:218054 4,97413E-05 2,36067E-05 0,000130429 0,000101441 4,194E-05 4,65397E-05 2966 2975 2,04E-04 1,90E-04 -1,072955276 0,908955121

Q5T011|SZT2_HUMAN A ACGLEGPPQEETKP K Y 15,5 14 2 F1:202271 0,000400418 9,44267E-05 0,000449047 0,000405765 0,0002097 0,000209428 1151 1164 9,44E-04 8,25E-04 -1,144258866 0,776907753

Q5T011|SZT2_HUMAN S RGGGP L N 14,24 5 1 F2:200573 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000149061 0,000101441 2,097E-05 0,000116349 2752 2756 2,93E-04 2,39E-04 -1,228132106 0,682648459

Q5T011|SZT2_HUMAN K SIGDI D N 14,51 5 1 F2:194997 0,000273577 0,00021246 0,000318618 0,000243459 0,00010485 0,000116349 3315 3319 8,05E-04 4,65E-04 -1,731716024 0,112457665

Q5T0Z8|CF132_HUMAN S TATTL P N 15,54 5 1 F2:207241 0,000149224 7,082E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 6,291E-05 6,98095E-05 694 698 2,57E-04 2,14E-04 -1,203097226 0,706672554

Q5T0Z8|CF132_HUMAN R EEEEEEF N N 17,64 7 2 F2:203827 5,47155E-05 4,72134E-05 6,52143E-05 2,02883E-05 4,8231E-05 3,49047E-05 975 981 1,67E-04 1,03E-04 -1,61609672 0,102981943

Q5T197|DCST1_HUMAN R KTIGA L N 13,17 5 1 F1:210092 3,7306E-05 3,541E-05 3,72653E-05 5,07206E-05 5,2425E-05 5,81746E-05 519 523 1,10E-04 1,61E-04 1,466795902 0,012141567

Q5T1M5|FKB15_HUMAN T ESLKETDLLRGQLT K Y 16,62 14 2 F2:199962 0,000104457 4,48527E-05 6,70776E-05 0,000154191 0,00025164 0,000174524 675 688 2,16E-04 5,80E-04 2,682019203 0,034442612

Q5T1M5|FKB15_HUMAN P KTAPATMSTPT I Y 25,58 11 2 F2:202759 0,000198965 0,000259673 0,000167694 0,000162306 0,00016776 0,000255968 63 73 6,26E-04 5,86E-04 -1,068765074 0,75771133

Q5T1M5|FKB15_HUMAN T EAGSTVAGAALR P Y 12,06 12 2 F1:214933 0,000124353 0,00014164 0,000149061 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1142 1153 4,15E-04 8,55E-05 -4,854551019 0,000398771

Q5T1Q4|S35F1_HUMAN A EGSGGGGSLSASSRAGV R Y 16,77 17 2 F1:218146 0,000273577 0,00028328 0,000504945 0,000202883 0,00033552 0,000349047 32 48 1,06E-03 8,87E-04 -1,196464967 0,555154948

Q5T1R4|ZEP3_HUMAN Q ISSAATSHGGPPGGK G Y 15,57 15 2 F1:195514 0,000124353 4,72134E-05 7,45306E-05 0,00012173 8,388E-05 0,000162889 1088 1102 2,46E-04 3,68E-04 1,497367953 0,272617762

Q5T1R4|ZEP3_HUMAN S VSSSVPY P Y 14,17 7 1 F1:201187 0,000927676 0,00049574 0,0006391 0,000263747 0,00086606 0,000963371 31 37 2,06E-03 2,09E-03 1,014866427 0,970157648

Q5T4S7|UBR4_HUMAN I LMLTT D N 12,28 5 1 F1:194019 4,97413E-05 0,000118033 7,45306E-05 0,000223171 0,00018873 0,000162889 3004 3008 2,42E-04 5,75E-04 2,372169986 0,014445974

Q5T4S7|UBR4_HUMAN I KPPAPT S Y 15,09 6 1 F2:195602 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000167694 0,000263747 0,000148887 4,65397E-05 4025 4030 3,12E-04 4,59E-04 1,472362475 0,540273755

Q5T4S7|UBR4_HUMAN C KMVDGVGVCTV C Y 19,76 11 2 F2:192839 0,000223836 0,000236067 0,000186327 0,000223171 0,00025164 0,000232698 1683 1693 6,46E-04 7,08E-04 1,094826313 0,315710426

Q5T4S7|UBR4_HUMAN S KSSTK K N 20,44 5 1 F1:215742 4,97413E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 4,194E-05 4,65397E-05 3364 3368 2,00E-04 1,70E-04 -1,179407494 0,616199588

Q5T5J6|SWT1_HUMAN V FQRLGSNSALTTSNIASFE E Y 14,7 19 3 F2:219510 0,000325806 0,000592528 0,000430414 0,000405765 0,000654264 0,000465397 774 792 1,35E-03 1,53E-03 1,130993732 0,614064897

Q5T601|AGRF1_HUMAN W HVIFAL L Y 15,49 6 2 F2:208198 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 2,097E-05 0 820 825 4,35E-05 2,10E-05 -2,074552157 0,503737589

Q5T890|ER6L2_HUMAN E EPVGATGIKT A Y 22,54 10 2 F2:207336 0,000596896 0,00081207 0,001242798 0,00108745 0,001184804 0,000842368 772 781 2,65E-03 3,11E-03 1,174547347 0,524717924

Q5T8A7|PPR26_HUMAN W EAFGP P N 14,36 5 1 F2:200051 0,000248707 0,000236067 0,000149061 0,00012173 0,00012582 0,000795828 17 21 6,34E-04 1,04E-03 1,646135093 0,605468244

Q5T8A7|PPR26_HUMAN I QGKASEALGGEGTAR G Y 14,1 15 2 F2:197965 0,00037306 0,000524068 0,000618604 0,000450399 0,000547317 0,000537533 640 654 1,52E-03 1,54E-03 1,012875895 0,939177173

Q5TCS8|KAD9_HUMAN G KTTLC N N 14,85 5 1 F2:205038 0,002223438 2,46E-03 2,18E-03 0,002010566 2,24E-03 0,00210592 404 408 6,87E-03 6,36E-03 -1,079748836 0,205060037

Q5TCX8|M3KL4_HUMAN T GATIISATGASA L Y 14,42 12 2 F1:197637 7,4612E-05 0,000330493 0,000316755 0,000405765 0,00037746 0,000255968 903 914 7,22E-04 1,04E-03 1,439603261 0,343717175

Q5TCY1|TTBK1_HUMAN V RPPRNVAGF R Y 19,04 9 2 F1:215924 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 9,30793E-05 191 199 1,34E-04 1,55E-04 1,15203248 0,783575806

Q5TGY1|TMCO4_HUMAN L VAAGAATIIGSA G Y 15,21 12 2 F2:222831 6,21767E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000111585 1,0485E-05 3,49047E-05 215 226 1,65E-04 1,57E-04 -1,052956597 0,936155093

Q5TGY1|TMCO4_HUMAN I GSAGAAALGSAAGIA I Y 18,67 15 2 F2:190779 5,96896E-05 0,000118033 0,000163967 8,1153E-05 0,000100656 9,77333E-05 224 238 3,42E-04 2,80E-04 -1,222321153 0,56568157

Q5TGY3|AHDC1_HUMAN F PPLAH P N 10,73 5 1 F2:201796 0,000298448 0,000236067 0,000316755 0,000142018 0,00016776 0,000209428 1381 1385 8,51E-04 5,19E-04 -1,639560774 0,026052552

Q5THJ4|VP13D_HUMAN N QTKSINLV S Y 14,31 8 2 F1:232661 9,94827E-05 0 0 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 2328 2335 9,95E-05 8,55E-05 -1,163566622 0,902201717

Q5THJ4|VP13D_HUMAN P KYPGAVLSG N Y 15,43 9 2 F1:204294 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 869 877 1,34E-04 8,78E-05 -1,528738293 0,207945019

Q5TIE3|VW5B1_HUMAN M PGLLNWITGAALPLTASDVT S Y 16,43 20 4 F2:196272 0,000522284 0,000571282 0,000452774 0,000612705 0,001163834 0,0005864 2 21 1,55E-03 2,36E-03 1,528085931 0,28352845

Q5U4P2|ASPH1_HUMAN E AGGPSPGGPG D Y 18,98 10 1 F2:219009 9,94827E-05 0,00014164 7,45306E-05 8,1153E-05 0,00012582 4,65397E-05 125 134 3,16E-04 2,54E-04 -1,24511907 0,530940916

Q5U649|CL060_HUMAN E RTRSPP G N 14,07 6 1 F2:219042 7,4612E-05 0,00014164 3,72653E-05 4,05765E-05 8,388E-05 6,98095E-05 172 177 2,54E-04 1,94E-04 -1,305001657 0,59726123

Q5VST9|OBSCN_HUMAN D GARCELQIRGL V Y 16,17 11 2 F2:201553 9,94827E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 8,388E-05 6,98095E-05 3676 3686 1,42E-04 1,94E-04 1,370753423 0,591092043

Q5VST9|OBSCN_HUMAN F PGTVHLAPK L Y 16,61 9 2 F2:197760 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000111796 4,05765E-05 0,00012582 6,98095E-05 604 612 2,09E-04 2,36E-04 1,131521824 0,794025048

Q5VST9|OBSCN_HUMAN L KDSGTI Y N 18,39 6 1 F2:214108 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 6,291E-05 4,65397E-05 3071 3076 1,71E-04 1,70E-04 -1,006875218 0,97149421

Q5VST9|OBSCN_HUMAN P QDSCRVTFLAGDMV T Y 27,68 14 2 F1:222617 0,000614306 0,000502822 0,00047327 0,000470688 0,00048231 0,00061665 4407 4420 1,59E-03 1,57E-03 -1,013219293 0,918603166

Q5VST9|OBSCN_HUMAN L TATLATPSAATV T Y 25,22 12 2 F1:197114 0,000124353 7,082E-05 0,000130429 0,000162306 2,097E-05 9,30793E-05 1739 1750 3,26E-04 2,76E-04 -1,178200498 0,740776212

Q5VST9|OBSCN_HUMAN W TVGGK T N 18,51 5 1 F1:192985 0,000248707 0,000448527 0,000260857 0,000223171 0,00031455 0,000209428 2771 2775 9,58E-04 7,47E-04 -1,282328796 0,404803517

Q5VST9|OBSCN_HUMAN G LSGGAVAF L Y 18,75 8 1 F2:195691 0,000261142 9,44267E-05 0,00017701 0,00012173 0,000178245 6,98095E-05 7893 7900 5,33E-04 3,70E-04 -1,440243915 0,406203736

Q5VST9|OBSCN_HUMAN L KASSV Y N 14,24 5 1 F1:198534 0,000149224 0,000259673 0,000260857 0,000182594 0,00016776 2,32698E-05 652 656 6,70E-04 3,74E-04 -1,792590023 0,198063035

Q5VST9|OBSCN_HUMAN L AVRTPLKAVQAV E Y 11,41 12 2 F1:224880 1,49224E-05 1,4164E-05 1,67694E-05 0 6,291E-06 6,98095E-06 614 625 4,59E-05 1,33E-05 -3,455092841 0,028679962

Q5VST9|OBSCN_HUMAN L TATLATPSAATVT W Y 15,04 13 2 F1:214851 4,97413E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 1739 1751 1,90E-04 4,42E-05 -4,297440834 0,063285723

Q5VT52|RPRD2_HUMAN E AASQSTSASPAN T Y 24,09 12 2 F1:195222 0,000223836 9,44267E-05 5,5898E-05 0,000223171 0,00018873 0,000139619 556 567 3,74E-04 5,52E-04 1,474018059 0,373891852

Q5VTL7|FNDC7_HUMAN K AGQSPL G N 14,83 6 1 F2:199162 0,000124353 0,000118033 0,000149061 8,1153E-05 0,00012582 0,000139619 357 362 3,91E-04 3,47E-04 -1,129420486 0,508397726

Q5VU43|MYOME_HUMAN D KTLEAN E N 14,61 6 1 F2:212313 0,000124353 9,44267E-05 0,000111796 0,00012173 0,00014679 0,000139619 465 470 3,31E-04 4,08E-04 1,234628023 0,088148121

Q5VV16|FX4L5_HUMAN S APVYAGAPKKA E Y 12,21 11 2 F1:214187 0,000198965 0,000306887 0,000242225 0,000162306 6,291E-05 6,98095E-05 275 285 7,48E-04 2,95E-04 -2,535634216 0,028107511

Q5VVP1|S31A6_HUMAN P MASLRKQVLT K Y 18,43 10 2 F1:228636 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 862 871 8,57E-05 1,29E-04 1,505156625 0,064057158

Q5VW36|FOCAD_HUMAN S FIGAA I N 12,84 5 1 F2:212203 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1363 1367 1,95E-04 8,48E-05 -2,300170452 0,02231046

Q5VWN6|F208B_HUMAN L KSFQSANIIEL L Y 14,07 11 2 F1:215185 6,21767E-05 2,36067E-05 2,7949E-05 7,10089E-05 0,00010485 6,98095E-05 2344 2354 1,14E-04 2,46E-04 2,160056733 0,058708324

Q5VWN6|F208B_HUMAN V QTKTGTLQDLI Q Y 25,95 11 2 F2:201488 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 8,388E-05 2,32698E-05 1011 1021 1,11E-04 1,88E-04 1,702351636 0,321181765

Q5VWN6|F208B_HUMAN N TTSSLKGER K Y 17,01 9 2 F2:245306 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1719 1727 1,34E-04 1,49E-04 1,112683531 0,508343009

Q5VWN6|F208B_HUMAN Q QTSPK S N 15,68 5 1 F2:219962 4,97413E-05 0,00014164 3,72653E-05 0,00012173 6,291E-05 2,32698E-05 1608 1612 2,29E-04 2,08E-04 -1,099742473 0,881858846

Q5VWN6|F208B_HUMAN E KTVVRALH G Y 17,63 8 2 F1:188701 0,000174095 9,44267E-05 0,000121112 0,000131874 6,291E-05 9,30793E-05 768 775 3,90E-04 2,88E-04 -1,353538936 0,333493414

Q5VWN6|F208B_HUMAN A LTESREV S Y 17 7 2 F1:203362 2,23836E-05 3,541E-05 4,09919E-05 2,43459E-05 1,6776E-05 2,09428E-05 1331 1337 9,88E-05 6,21E-05 -1,591651967 0,144334988

Q5VWN6|F208B_HUMAN R HPVST S N 14,79 5 1 F1:208021 0,000273577 0,000188853 0,000223592 0,000101441 0,00012582 6,98095E-05 1094 1098 6,86E-04 2,97E-04 -2,309291159 0,016035706

Q5VZ46|K1614_HUMAN A LGAGSSVLSLSD R Y 15,71 12 2 F1:201983 0,000174095 7,082E-05 7,45306E-05 0,000142018 4,194E-05 0,000116349 284 295 3,19E-04 3,00E-04 -1,063729674 0,894715588

Q5VZ46|K1614_HUMAN S LQDSGQNRTVGPN P Y 14,97 13 2 F1:213213 0,000149224 0,000165247 9,31633E-05 6,08648E-05 6,291E-05 2,32698E-05 347 359 4,08E-04 1,47E-04 -2,77218052 0,037054418

Q5VZ89|DEN4C_HUMAN G KRPNPPPVSVP Y Y 15,87 11 2 F1:215122 2,48707E-05 3,541E-05 1,86327E-05 7,10089E-05 3,1455E-05 3,49047E-05 1440 1450 7,89E-05 1,37E-04 1,740752714 0,259968774

Q5VZB9|DMRTA_HUMAN T GGPAAGAALGLGALRQ A Y 19,4 16 2 F2:232212 7,4612E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 2,097E-05 9,30793E-05 186 201 2,15E-04 1,34E-04 -1,600361556 0,399313532

Q5XPI4|RN123_HUMAN L LVRGPAS E Y 16,42 7 2 F1:200324 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 0 2,097E-05 6,98095E-05 1160 1166 1,11E-04 9,08E-05 -1,218484007 0,786933404

Q63HM2|PCX4_HUMAN V IIVFST L N 14,21 6 1 F2:231678 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 6,291E-05 2,32698E-05 579 584 1,34E-04 8,62E-05 -1,557441851 0,476947176

Q63HN8|RN213_HUMAN G ECKILSPPDI S Y 24,18 10 2 F1:209822 0,000149224 0,000165247 0,000149061 0,000162306 0,00010485 2,32698E-05 4406 4415 4,64E-04 2,90E-04 -1,596042865 0,287970147

Q63HN8|RN213_HUMAN D YCSTDLDL D Y 17,27 8 2 F2:210526 0,000223836 0,000165247 9,31633E-05 6,08648E-05 0,00010485 0,000116349 4855 4862 4,82E-04 2,82E-04 -1,709705348 0,212826904

Q63HN8|RN213_HUMAN R YLLVLTKN Y Y 10,95 8 2 F1:215337 0,000149224 9,44267E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 3041 3048 3,37E-04 8,48E-05 -3,971099009 0,034465816

Q63ZY3|KANK2_HUMAN S TASLVGV G Y 15,9 7 1 F1:198238 7,4612E-05 0,00014164 0,000111796 8,1153E-05 8,388E-05 4,65397E-05 156 162 3,28E-04 2,12E-04 -1,550522049 0,177936923

Q685J3|MUC17_HUMAN T AEGTSMPI S Y 24,48 8 1 F1:234476 0 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 2913 2920 6,58E-05 6,45E-05 -1,020424252 0,977407107

Q685J3|MUC17_HUMAN A EATSML T Y 14,26 6 1 F1:226126 0 9,44267E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 379 384 1,13E-04 8,48E-05 -1,332990505 0,777827535

Q68BL7|OLM2A_HUMAN S QGREASCEGTLRA V Y 14,19 13 2 F1:193986 0,000111918 0,000129837 7,45306E-05 0,000152162 0,000136305 6,98095E-05 389 401 3,16E-04 3,58E-04 1,132762837 0,669245526

Q68BL7|OLM2A_HUMAN P RSSERVDLASGTPT S Y 16,36 14 2 F1:201746 0,000174095 0,00021246 0,00027949 0,000202883 0,00016776 0,000139619 343 356 6,66E-04 5,10E-04 -1,305300864 0,236185834

Q68CP9|ARID2_HUMAN V TIAGVPSPQASRVG F Y 24,54 14 2 F2:225815 0,000136789 0,000118033 0,000139745 0,000111585 0,00010485 0,000116349 879 892 3,95E-04 3,33E-04 -1,185653289 0,075034009

Q68CQ1|MROH7_HUMAN K QAMEILTQLSHT Q Y 15,17 12 2 F2:219072 0,000198965 0,000236067 0,000149061 0,000101441 0,00016776 0,000232698 481 492 5,84E-04 5,02E-04 -1,163765736 0,584150344

Q68CZ2|TENS3_HUMAN P YVKTALR H Y 14,24 7 2 F1:197039 0 0 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 855 861 3,73E-05 1,08E-04 2,900448836 0,195542741

Q68CZ2|TENS3_HUMAN H KSSQNSLL S Y 17,57 8 2 F1:209689 9,94827E-05 7,082E-05 0,000111796 0,00012173 0,00010485 6,98095E-05 514 521 2,82E-04 2,96E-04 1,050657032 0,819827001

Q68DK2|ZFY26_HUMAN P RTTENP T N 14,63 6 2 F2:215452 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1277 1282 1,86E-05 8,55E-05 4,588612536 0,072852203

Q68DX3|FRPD2_HUMAN L RGTSSESPA A Y 18,94 9 2 F2:195366 9,94827E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 2,097E-05 0,000186159 214 222 2,03E-04 2,68E-04 1,322809976 0,711103342

Q68DX3|FRPD2_HUMAN A EGIGR S N 14,63 5 1 F1:205114 0,000574513 0,000472134 0,000449047 0,00044837 0,00023067 0,000705076 717 721 1,50E-03 1,38E-03 -1,080612454 0,815423268

Q68DX3|FRPD2_HUMAN S KGVGGN N N 11,7 6 1 F1:205147 0,000223836 0,000165247 0,000167694 8,1153E-05 0,00010485 9,30793E-05 861 866 5,57E-04 2,79E-04 -1,995027142 0,029001853

Q6AHZ1|Z518A_HUMAN M KTAVLGPTL K Y 27,26 9 2 F2:213782 0,000472543 0,00042492 0,000242225 0,000385477 0,00046134 0,000418857 416 424 1,14E-03 1,27E-03 1,110544342 0,61722196

Q6AHZ1|Z518A_HUMAN K KTSKNN Y Y 20,76 6 1 F2:206199 0,000273577 0,000271477 0,000139745 0,000202883 0,000220185 0,000255968 1428 1433 6,85E-04 6,79E-04 -1,008487862 0,970407101

Q6AHZ1|Z518A_HUMAN V KTEGAP A N 16,21 6 1 F1:195661 7,4612E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 994 999 1,88E-04 1,30E-04 -1,446542677 0,507947928

Q6AHZ1|Z518A_HUMAN P NDLQKHFQ M Y 20 8 2 F2:228232 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 133 140 1,58E-04 8,48E-05 -1,860805507 0,116250436

Q6AHZ1|Z518A_HUMAN P RISGF G N 11,72 5 1 F1:206383 0,000174095 0,000188853 0,000262721 0,00012173 4,194E-05 0,000116349 880 884 6,26E-04 2,80E-04 -2,23438191 0,037725705

Q6BDS2|URFB1_HUMAN T DEGVAAPVSGGAAR L Y 21,08 14 2 F1:192617 0,000136789 0,00010623 7,45306E-05 3,04324E-05 7,3395E-05 5,81746E-05 1079 1092 3,18E-04 1,62E-04 -1,960158181 0,084994894

Q6DN14|MCTP1_HUMAN G PAAASGAAGGTP P Y 22,12 12 2 F2:198377 0,000223836 0,000259673 0,00027949 0,000202883 0,00018873 0,000302508 136 147 7,63E-04 6,94E-04 -1,099232312 0,603151075

Q6GQQ9|OTU7B_HUMAN R ADSVANKLGSFGKTLGS K Y 16,64 17 3 F2:193608 0,000248707 0,00021246 0,000149061 6,08648E-05 6,291E-05 0,000302508 499 515 6,10E-04 4,26E-04 -1,431510932 0,533265352

Q6H9L7|ISM2_HUMAN D ASGPR E N 16,79 5 1 F1:197759 4,97413E-05 0,000165247 9,31633E-05 6,08648E-05 0,000889127 6,98095E-05 458 462 3,08E-04 1,02E-03 3,309418106 0,479277283

Q6H9L7|ISM2_HUMAN P TKEEEEAPLLPR T Y 58,84 12 2 F1:206068 0,000375547 0,000304526 0,000465817 0,000284036 0,00035649 0,00031647 57 68 1,15E-03 9,57E-04 -1,197383179 0,31245671

Q6H9L7|ISM2_HUMAN L EAALG L N 17,18 5 1 F1:207587 4,97413E-05 0,00014164 9,31633E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 22 26 2,85E-04 8,78E-05 -3,240905407 0,121154925

Q6IA86|ELP2_HUMAN D PEGEFIITVGTDQTT R Y 15,06 15 2 F2:217371 0,000124353 7,082E-05 9,31633E-05 0,000182594 0,00014679 9,30793E-05 398 412 2,88E-04 4,22E-04 1,465174382 0,229307199

Q6IA86|ELP2_HUMAN N ESVKIAFAV T Y 16 9 2 F2:216294 4,97413E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0,000116349 265 273 1,81E-04 1,99E-04 1,096080837 0,859077023

Q6IF63|O52W1_HUMAN L GLATSIAPGLLAVL W Y 15,71 14 2 F2:233417 0 4,72134E-05 1,86327E-05 0,00012173 2,097E-05 0 77 90 6,58E-05 1,43E-04 2,167170328 0,57522139

Q6IMN6|CAPR2_HUMAN S QISPKSWGVATASLIP N Y 18,22 16 2 F1:206800 4,97413E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 0,00018873 6,98095E-05 564 579 2,37E-04 2,99E-04 1,260330301 0,701044255

Q6IMN6|CAPR2_HUMAN D FKGGLNGAVY L Y 16,13 10 2 F1:200122 0,000298448 9,44267E-05 0,000186327 4,05765E-05 0,00010485 0,000162889 236 245 5,79E-04 3,08E-04 -1,878601076 0,273644881

Q6IN97|FRP2L_HUMAN V QCLKGPGQVARL V Y 19,49 12 2 F1:209457 0 4,72134E-05 0,000111796 0,000101441 6,291E-05 6,98095E-05 29 40 1,59E-04 2,34E-04 1,472622726 0,529216546

Q6IPM2|IQCE_HUMAN L RTAGSMPLGGRASLTPQ K Y 18,99 17 3 F2:226555 2,48707E-05 3,541E-05 1,86327E-05 1,01441E-05 5,2425E-05 3,49047E-05 61 77 7,89E-05 9,75E-05 1,23520098 0,67559258

Q6KB66|K2C80_HUMAN H CLKLEENIKTA E Y 18,31 11 2 F2:206031 0,000124353 0,00014164 0,0001826 0,000182594 0,000142596 0,000218736 320 330 4,49E-04 5,44E-04 1,212515634 0,322502888

Q6L8Q7|PDE12_HUMAN Y CAPYALELDYRQN L Y 13,47 13 2 F1:224066 0,000198965 0,000188853 0,000167694 0,000101441 0,00012582 4,65397E-05 321 333 5,56E-04 2,74E-04 -2,028893259 0,042672595

Q6N022|TEN4_HUMAN G LSGGRR T N 22,62 6 1 F2:210012 6,21767E-05 9,44267E-05 9,31633E-06 3,04324E-05 1,0485E-05 4,65397E-05 2634 2639 1,66E-04 8,75E-05 -1,89715679 0,410306107

Q6N063|OGFD2_HUMAN A ELTLNVALGKV F Y 14,21 11 2 F1:225350 2,48707E-05 2,36067E-05 9,31633E-06 1,01441E-05 3,1455E-05 2,32698E-05 240 250 5,78E-05 6,49E-05 1,122422758 0,782469145

Q6NSJ2|PHLB3_HUMAN R EGVRGAA R Y 14,32 7 1 F2:221607 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 92 98 1,28E-04 6,45E-05 -1,983353888 0,148050701

Q6NUI6|CHADL_HUMAN S DTQLLDLRR N Y 18,46 9 2 F1:204144 0,002183645 2,67E-03 0,001786872 2,03E-03 2,52E-03 2,59E-03 426 434 6,64E-03 7,13E-03 1,074849251 0,624248559

Q6NUN7|CK063_HUMAN E QKESPQSAA S Y 15,41 9 2 F1:212327 7,4612E-05 0,00021246 0,000130429 8,1153E-05 8,388E-05 0,000116349 180 188 4,18E-04 2,81E-04 -1,483749977 0,375711731



Q6NUT3|MFS12_HUMAN R YAFTVVANIT V Y 14,64 10 2 F2:225843 3,7306E-05 9,44267E-05 6,52143E-05 9,12971E-05 6,291E-05 9,30793E-05 171 180 1,97E-04 2,47E-04 1,255598744 0,441261685

Q6P0Q8|MAST2_HUMAN G HGASLPSKKTP S Y 16,57 11 2 F1:195935 7,4612E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 0,00010485 4,65397E-05 497 507 1,96E-04 2,12E-04 1,080966986 0,806013166

Q6P1J6|PLB1_HUMAN I GTVTTLANILRE F Y 14,65 12 2 F1:208004 0 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 435 446 4,22E-05 1,50E-04 3,551810919 0,021719898

Q6P1J6|PLB1_HUMAN G TAGLNVAAEGAR A Y 16,56 12 2 F1:215957 0,000136789 0,000188853 0,000130429 0,00017245 0,00014679 0,000186159 1163 1174 4,56E-04 5,05E-04 1,108158666 0,500354187

Q6P1J6|PLB1_HUMAN G GKCAM L N 13,26 5 1 F2:196024 0,000298448 0,000306887 0,000298123 0,000182594 0,00010485 0,000186159 1265 1269 9,03E-04 4,74E-04 -1,907626536 0,031358691

Q6P1L5|F117B_HUMAN A GSLGGGAVATAGGPGS R Y 14,25 16 2 F1:220677 4,97413E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 0 4,65397E-05 15 30 8,70E-05 8,71E-05 1,001258574 0,998690505

Q6P1L5|F117B_HUMAN R GTSTVMPSASLL P Y 25,3 12 2 F1:215343 7,4612E-05 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 8,388E-05 2,32698E-05 567 578 1,83E-04 1,48E-04 -1,236728829 0,621956697

Q6P1L5|F117B_HUMAN L TLKGSGHSLT V Y 34,82 10 2 F2:196391 0,000174095 0,000474494 0,000465817 0,00044837 0,00031455 9,30793E-05 528 537 1,11E-03 8,56E-04 -1,301876096 0,579754323

Q6P1L5|F117B_HUMAN A TAGGPGSR L Y 15,96 8 1 F2:195844 0,000223836 0,000236067 0,00017701 0,00017245 0,000136305 0,000151254 24 31 6,37E-04 4,60E-04 -1,384566602 0,060939223

Q6P1M9|ARMX5_HUMAN T KSKAM P N 14,71 5 1 F1:212394 8,70474E-05 7,082E-05 9,31633E-05 6,08648E-05 6,291E-05 0,000151254 107 111 2,51E-04 2,75E-04 1,095597643 0,815841409

Q6P1M9|ARMX5_HUMAN L KTESVTQAK A Y 17,77 9 2 F1:201663 0,001730999 0,001522631 2,03E-03 0,001803626 0,001526615 0,001784796 45 53 5,28E-03 5,12E-03 -1,033147833 0,762908158

Q6P1M9|ARMX5_HUMAN T ESVTQAKAGDGAMTRTH T Y 17,84 17 3 F2:193677 0,000248707 0,000165247 0,000206823 0,000142018 0,00014679 9,30793E-05 47 63 6,21E-04 3,82E-04 -1,625548783 0,060786516

Q6P2Q9|PRP8_HUMAN M ADNPSWDGEKT I Y 20,78 11 2 F1:222838 0,00055959 0,00010623 0,000532894 0,000405765 0,0004194 0,000523571 2201 2211 1,20E-03 1,35E-03 1,125152237 0,769532695

Q6P4E1|CASC4_HUMAN V QRTEVARGR L Y 15,38 9 2 F2:217630 0,000335754 0,000413117 0,000428551 0,000415909 0,00031455 0,000546841 54 62 1,18E-03 1,28E-03 1,084827667 0,682861694

Q6P4R8|NFRKB_HUMAN T TMPAGT K Y 14,5 6 1 F1:216024 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000101441 4,194E-05 4,65397E-05 1225 1230 1,53E-04 1,90E-04 1,24250956 0,58533019

Q6P4R8|NFRKB_HUMAN R YSQPHKAFTF R Y 14,4 10 2 F1:211870 0,000223836 0,0003541 0,000281353 0,000223171 0,00018873 2,32698E-05 529 538 8,59E-04 4,35E-04 -1,974603738 0,136858126

Q6P7N7|TMM81_HUMAN P KTLAIPEKLQEAVG K Y 14,85 14 2 F1:232676 0,001176383 0,00102453 0,000694998 0,00110571 0,001440638 0,001009911 27 40 2,90E-03 3,56E-03 1,228027729 0,31807882

Q6P996|PDXD1_HUMAN L MTAAVLGTR G Y 14,33 9 2 F1:192704 0,000124353 0,000118033 0,000149061 6,08648E-05 0,00014679 0,000139619 463 471 3,91E-04 3,47E-04 -1,127203323 0,654604758

Q6P996|PDXD1_HUMAN L TAGSLESTEP I Y 17,74 10 2 F1:208451 0,000136789 0,00021246 0,000354021 0,000213027 0,00010485 0,000162889 666 675 7,03E-04 4,81E-04 -1,462811765 0,374619424

Q6P9A3|ZN549_HUMAN I TPQIPMVTEEFV K Y 21,89 12 2 F2:211274 8,45603E-05 0,000110951 0,000229182 5,07206E-05 0,00012582 0,000111695 9 20 4,25E-04 2,88E-04 -1,473423711 0,43067637

Q6PFW1|VIP1_HUMAN G KKLPPAS L Y 10,25 7 2 F2:218025 0 0 9,31633E-06 1,01441E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1050 1056 9,32E-06 5,44E-05 5,837485694 0,045705416

Q6PIF6|MYO7B_HUMAN Q RFGVLLPN A Y 17,68 8 2 F1:214684 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 703 710 1,11E-04 1,30E-04 1,172895392 0,6879566

Q6PIS1|S23A3_HUMAN L VGLLCVGLGLSPR L Y 12,14 13 2 F1:196827 0,000509849 0,000415477 0,000465817 0,000229257 0,000348102 0,000186159 399 411 1,39E-03 7,64E-04 -1,822017674 0,030086731

Q6Q759|SPG17_HUMAN D DGAQHYIIVV G Y 18,78 10 2 F2:190289 0,000161659 0,000188853 0,000130429 8,1153E-05 0,000157275 0,000151254 217 226 4,81E-04 3,90E-04 -1,234189963 0,370234132

Q6R327|RICTR_HUMAN C HPHGVKM L Y 15,78 7 2 F1:200045 0 0 3,72653E-05 4,05765E-05 0 0 669 675 3,73E-05 4,06E-05 1,088854444 0,954976698

Q6SZW1|SARM1_HUMAN E WLFPLAF S Y 15,29 7 2 F2:242051 0 2,36067E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 253 259 4,22E-05 4,42E-05 1,047360638 0,951566603

Q6SZW1|SARM1_HUMAN K QAGGARAVGAGL A Y 17,22 12 2 F2:215523 0,000149224 0,00014164 0,000111796 6,08648E-05 0,000211797 9,30793E-05 81 92 4,03E-04 3,66E-04 -1,100943266 0,816639966

Q6T4P5|LPPR3_HUMAN Q TGAGLSPKSGAGV R Y 14,59 13 2 F2:213230 2,48707E-05 0,000118033 0,000167694 8,1153E-05 8,388E-05 9,30793E-05 503 515 3,11E-04 2,58E-04 -1,203344449 0,717038193

Q6TDP4|KLH17_HUMAN K CVRLPL L N 14,15 6 2 F2:217002 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 280 285 9,20E-05 6,45E-05 -1,425436654 0,443198737

Q6UB98|ANR12_HUMAN K PGLSSRSVSMI S Y 14,72 11 2 F2:219773 0,000174095 0,000236067 0,000149061 0,000142018 0,00027261 0,000232698 1197 1207 5,59E-04 6,47E-04 1,157545783 0,566559036

Q6ULP2|AFTIN_HUMAN G EKPPC L N 17,33 5 1 F1:218193 4,97413E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 8,388E-05 9,30793E-05 174 178 1,90E-04 1,97E-04 1,037500538 0,935493443

Q6UN15|FIP1_HUMAN F KTGLPPSR N Y 28,09 8 2 F2:218925 0 2,36067E-05 0 2,02883E-05 0 2,32698E-05 265 272 2,36E-05 4,36E-05 1,845159704 0,569490262

Q6UN15|FIP1_HUMAN S TAPPL I N 20,98 5 1 F1:206781 0,000124353 4,72134E-05 0,000130429 6,08648E-05 0,00016776 9,30793E-05 383 387 3,02E-04 3,22E-04 1,065261439 0,882001046

Q6UWJ1|TMCO3_HUMAN L LMIAF G N 14,58 5 1 F2:205705 0 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0 361 365 6,09E-05 4,13E-05 -1,47538993 0,642951625

Q6UX06|OLFM4_HUMAN V HPPPT P N 15,47 5 1 F1:189542 0,000124353 7,082E-05 0,000149061 4,05765E-05 0,00016776 9,30793E-05 238 242 3,44E-04 3,01E-04 -1,14205941 0,762392855

Q6UX06|OLFM4_HUMAN D QNTPVVHPPPTPGS C Y 15,21 14 2 F2:226657 0,000149224 0,00014164 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 232 245 3,28E-04 1,73E-04 -1,893462483 0,287166778

Q6UXD5|SE6L2_HUMAN L LVLAGGG S Y 14,07 7 1 F1:213638 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 6,291E-05 0,000162889 230 236 1,16E-04 2,46E-04 2,129013392 0,412799166

Q6UXI7|VITRN_HUMAN P TTLPRPSPSAA S Y 15,17 11 2 F1:199778 2,48707E-05 0,000188853 0,000130429 0,000182594 0,00012582 0,000279238 198 208 3,44E-04 5,88E-04 1,70753328 0,284175489

Q6UXP9|YO001_HUMAN L YRKPRPKAAV Y Y 17,8 10 2 F1:230185 0 0 0 0 0 2,32698E-05 120 129 0,00E+00 2,33E-05 #DIV/0! 0,422649731

Q6V0I7|FAT4_HUMAN V GSTVLVF N Y 14,56 7 1 F2:234815 2,48707E-05 0 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 6,98095E-05 1960 1966 6,21E-05 1,53E-04 2,462464966 0,193332562

Q6V0I7|FAT4_HUMAN I KVASA L N 15,85 5 1 F2:202091 2,48707E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000101441 0,00012582 9,30793E-05 421 425 2,07E-04 3,20E-04 1,543908993 0,270225596

Q6V0I7|FAT4_HUMAN L TIKSSDKGSP S Y 17,83 10 2 F2:197451 0,000248707 0,000568921 0,000186327 0,000243459 0,00037746 0,000560803 2742 2751 1,00E-03 1,18E-03 1,177067387 0,714176584

Q6V0I7|FAT4_HUMAN A SSQLTGLGTAV Q Y 17,28 11 2 F1:194198 0,000223836 0,000259673 0,000395012 0,000162306 0,00031455 0,000325778 3738 3748 8,79E-04 8,03E-04 -1,094549267 0,750114518

Q6V0I7|FAT4_HUMAN V LENAPSG T N 16,92 7 1 F1:213736 0,000149224 9,44267E-05 0,000204959 0,000101441 0,00014679 9,30793E-05 3204 3210 4,49E-04 3,41E-04 -1,314375 0,393392087

Q6V0I7|FAT4_HUMAN P LSATV N N 17,97 5 1 F2:201414 0,000397931 0,000330493 0,000204959 0,000182594 0,00025164 0,000255968 1080 1084 9,33E-04 6,90E-04 -1,352333226 0,287603716

Q6V0I7|FAT4_HUMAN V GTQAAAPGTADN T Y 10,85 12 2 F1:198694 0,000450159 0,0003541 0,000432278 0,000243459 0,00018873 0,000325778 4904 4915 1,24E-03 7,58E-04 -1,631387278 0,036316477

Q6V0I7|FAT4_HUMAN S ETIPSAPLASP E Y 16,97 11 2 F2:223267 2,98448E-05 4,48527E-05 2,42225E-05 1,2173E-05 3,3552E-05 1,39619E-05 4603 4613 9,89E-05 5,97E-05 -1,657316125 0,229361314

Q6V0I7|FAT4_HUMAN L FSIPGGTCDLN S Y 23,03 11 2 F2:213573 0,000124353 4,72134E-05 0,000149061 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 3659 3669 3,21E-04 1,49E-04 -2,146903364 0,200496837

Q6W4X9|MUC6_HUMAN V QLGVTPGALSL V Y 11,23 11 2 F2:219922 0 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 954 964 4,22E-05 1,50E-04 3,551810919 0,021719898

Q6WRI0|IGS10_HUMAN T YAPGTVKGI S Y 18,61 9 2 F1:206840 4,97413E-05 0 1,86327E-05 0 6,291E-05 4,65397E-05 2437 2445 6,84E-05 1,09E-04 1,600749026 0,597540879

Q6WRI0|IGS10_HUMAN T TTKTH N N 17,36 5 1 F1:202598 0,000124353 8,26234E-05 4,65817E-05 9,12971E-05 9,43649E-05 6,98095E-05 1274 1278 2,54E-04 2,55E-04 1,007545432 0,980606947

Q6ZMQ8|LMTK1_HUMAN S DAESKRGPEAGAGG E Y 15,06 14 2 F2:228889 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 0,00012173 0,00010485 0,000139619 1356 1369 1,76E-04 3,66E-04 2,07525669 0,009592278

Q6ZMT9|DTHD1_HUMAN R RASATINRITP S Y 20,79 11 2 F1:197584 7,4612E-05 0,00014164 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 408 418 2,54E-04 1,73E-04 -1,462915714 0,47761093

Q6ZN04|MEX3B_HUMAN V FPGGGA S N 14,31 6 1 F2:214531 0,000223836 0,000165247 0,000130429 0,000263747 0,00029358 0,000349047 411 416 5,20E-04 9,06E-04 1,744667382 0,025488789

Q6ZN04|MEX3B_HUMAN P VFVVT G N 10,41 5 1 F1:214629 0,000124353 0,000165247 0,000223592 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 110 114 5,13E-04 1,73E-04 -2,961361621 0,048728765

Q6ZNB6|NFXL1_HUMAN N TKVTVPCGRER T Y 16,67 11 2 F1:193445 0,000773478 0,001409318 0,001190627 0,000961663 0,000798957 0,000898215 533 543 3,37E-03 2,66E-03 -1,268759845 0,329004611

Q6ZNL6|FGD5_HUMAN K KSSFKRF L Y 15,47 7 2 F2:237590 0 0 0 0 2,097E-05 0 650 656 0,00E+00 2,10E-05 #DIV/0! 0,422649731

Q6ZNL6|FGD5_HUMAN R FLALT F N 14,67 5 1 F2:223052 2,48707E-05 5,90167E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 656 660 1,21E-04 8,55E-05 -1,417022565 0,387254864

Q6ZQW0|I23O2_HUMAN N VKTAVPL S Y 16,04 7 2 F2:228255 4,97413E-05 0 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 21 27 6,84E-05 2,33E-05 -2,938311364 0,427040011

Q6ZRH7|CTSRG_HUMAN A LTTGK H N 14,32 5 1 F1:210649 0,000236271 0,00017705 0,000111796 9,12971E-05 7,3395E-05 0,000174524 363 367 5,25E-04 3,39E-04 -1,548033338 0,263940087

Q6ZRI0|OTOG_HUMAN T HIAPP A N 13,88 5 1 F2:201795 7,4612E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 0,00012173 0,00014679 0,000186159 1876 1880 2,62E-04 4,55E-04 1,734075444 0,06322678

Q6ZRK6|CCD73_HUMAN S ECSILLSKQT S Y 14,18 10 2 F1:203303 0,00014425 0,000193575 0,000108069 0,00013796 8,388E-05 0,000162889 673 682 4,46E-04 3,85E-04 -1,158982521 0,581452566

Q6ZRM9|YG024_HUMAN S FGSAPAQLPP A Y 14,92 10 2 F1:196056 0,000325806 0,000236067 0,000374516 0,000162306 0,00012582 0,000255968 42 51 9,36E-04 5,44E-04 -1,721005689 0,080279772

Q6ZRR7|LRRC9_HUMAN E TSKLPLKKEAI I Y 15,66 11 2 F1:201612 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 8,388E-05 4,65397E-05 500 510 1,28E-04 2,12E-04 1,653143605 0,144643859

Q6ZRR7|LRRC9_HUMAN T MVKAPSLFSVFNN V Y 21,64 13 2 F1:199215 0,000656586 0,00063502 0,000691272 0,000815588 0,00075492 0,000791174 626 638 1,98E-03 2,36E-03 1,191037879 0,006402325

Q6ZRR7|LRRC9_HUMAN D KTILSLAKTSV Y Y 17,62 11 2 F1:210474 0,000236271 0,00046033 0,000758349 0,000355044 0,000325035 0,000267603 682 692 1,45E-03 9,48E-04 -1,535272745 0,379819182

Q6ZRS2|SRCAP_HUMAN T PGPTTLGPKKEI T Y 15,91 12 3 F1:195397 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0 2,097E-05 0 573 584 1,28E-04 2,10E-05 -6,103103469 0,040682556

Q6ZSY5|PPR3F_HUMAN G TGAGDPILDPGLGLGP G Y 19,34 16 2 F1:193773 0,000736172 0,00042492 0,000577612 0,000456486 0,0004194 0,000465397 211 226 1,74E-03 1,34E-03 -1,29630041 0,277020026

Q6ZTR5|CFA47_HUMAN G KKDIGPS Y Y 25,09 7 2 F1:199704 0 0 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 355 361 3,73E-05 6,45E-05 1,731585035 0,540793319

Q6ZTR5|CFA47_HUMAN I RVAIALLGLTKIE T Y 15,06 13 3 F1:224010 4,97413E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 2124 2136 8,70E-05 1,52E-04 1,750739137 0,297465311

Q6ZTR5|CFA47_HUMAN L RPRGFF M Y 20,6 6 2 F2:214492 2,48707E-05 0 0 0 4,194E-05 0 859 864 2,49E-05 4,19E-05 1,686322535 0,747748161

Q6ZTR5|CFA47_HUMAN M KLHKTM V Y 15,97 6 2 F2:219793 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 2751 2756 6,71E-05 6,22E-05 -1,078449559 0,906031401

Q6ZTR5|CFA47_HUMAN L ITGTLESSSIRV A Y 17,08 12 2 F2:194893 0,000198965 0,000377707 0,000204959 0,000162306 0,00025164 0,000302508 2114 2125 7,82E-04 7,16E-04 -1,090972751 0,778105951

Q6ZTR5|CFA47_HUMAN D LTEVLVIP K Y 20,39 8 2 F1:204238 3,44E-03 4,07E-03 6,47E-03 5,39E-03 3,81E-03 3,37E-03 2846 2853 1,40E-02 1,26E-02 -1,112509254 0,694930225

Q6ZTR5|CFA47_HUMAN L TTRGIASQEEESV R Y 36,17 13 2 F1:209107 0,000761043 0,000684594 0,000532894 0,00044837 0,000620712 0,000511936 704 716 1,98E-03 1,58E-03 -1,251427766 0,194581367

Q6ZTR5|CFA47_HUMAN L HLTGEVKSP E Y 18,27 9 2 F1:220791 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1210 1218 1,34E-04 8,48E-05 -1,582478499 0,099607532

Q6ZTR5|CFA47_HUMAN G VSSTI K N 16,52 5 1 F2:209448 0,000124353 0,000236067 9,31633E-05 4,05765E-05 0,00010485 0,000139619 3089 3093 4,54E-04 2,85E-04 -1,591267109 0,350413974

Q6ZTR5|CFA47_HUMAN R VIPGSHSGINNK L Y 14,26 12 2 F1:213115 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 4,194E-05 2,32698E-05 1282 1293 1,09E-04 6,52E-05 -1,676884993 0,361722645

Q6ZTR5|CFA47_HUMAN I TFIFNLV F Y 19,4 7 2 F2:208481 0 4,72134E-05 0 2,02883E-05 0 0 2909 2915 4,72E-05 2,03E-05 -2,327127138 0,640047645

Q6ZU69|F205A_HUMAN L SQPTQAKPLQGQTLQ G Y 15,57 15 3 F1:211403 2,48707E-05 0 3,72653E-05 8,1153E-05 0,00016776 0,000116349 1173 1187 6,21E-05 3,65E-04 5,87842971 0,040489423

Q6ZU69|F205A_HUMAN S QSKLTVILE P Y 18,89 9 2 F2:215764 4,97413E-05 0,00014164 7,45306E-05 0,000162306 0,00010485 0,000139619 1142 1150 2,66E-04 4,07E-04 1,52973504 0,232054863

Q6ZU69|F205A_HUMAN A SSRIEKPR A Y 17,58 8 2 F1:212792 0,000111918 2,36067E-05 0,000149061 8,1153E-05 7,3395E-05 0,000244333 222 229 2,85E-04 3,99E-04 1,401619233 0,604245009

Q6ZU69|F205A_HUMAN P QSPSKSKDPAH V Y 19,71 11 2 F2:201581 7,4612E-05 7,082E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00010485 2,32698E-05 1030 1040 2,01E-04 2,09E-04 1,039451472 0,924138074

Q6ZU69|F205A_HUMAN M HPMALHMVLP A Y 12,95 10 2 F2:221484 7,4612E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 272 281 2,25E-04 8,48E-05 -2,652044757 0,032617672

Q6ZUB1|S31E1_HUMAN T SQERTQSVIP T Y 16,35 10 2 F1:200993 0,000248707 0,00021246 0,000186327 0,000223171 0,00029358 0,000442127 552 561 6,47E-04 9,59E-04 1,480906827 0,244934675

Q6ZUX3|F179A_HUMAN R NGTLPGPSGNIRG V Y 11,39 13 2 F1:197309 7,4612E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 939 951 2,62E-04 1,08E-04 -2,425861227 0,007535967

Q6ZV73|FGD6_HUMAN L YGEKAKNQGGV V Y 18,31 11 2 F2:231642 0 7,082E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 2,097E-05 4,65397E-05 162 172 1,08E-04 1,28E-04 1,187713397 0,791676028

Q6ZVD7|STOX1_HUMAN L EAQKAAGAAEEPGG R Y 18,56 14 2 F2:191469 0,000149224 0,000153443 8,3847E-05 2,02883E-05 0,00014679 9,30793E-05 20 33 3,87E-04 2,60E-04 -1,485693903 0,393404435

Q6ZVD8|PHLP2_HUMAN L KTMVIEN L Y 15,55 7 2 F2:202899 0 2,36067E-05 0 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 428 434 2,36E-05 1,06E-04 4,481203576 0,054425138

Q6ZWJ1|STXB4_HUMAN A KETGLGLKVLGG I Y 16,66 12 2 F1:215864 7,4612E-05 7,082E-05 3,72653E-05 0,000101441 0,00010485 0,000186159 27 38 1,83E-04 3,92E-04 2,148087127 0,112319347

Q709C8|VP13C_HUMAN L FGHTVGGAAGVVSRITGSVGKGLAA I Y 23,05 25 3 F2:239219 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 0,00010485 4,65397E-05 3467 3491 1,34E-04 1,72E-04 1,279077879 0,668331637

Q70CQ2|UBP34_HUMAN A LTGGK G N 17,84 5 1 F1:203985 9,94827E-05 0,000188853 0,000391286 0,000284036 0,00025164 0,000232698 2544 2548 6,80E-04 7,68E-04 1,130589897 0,766126923

Q70CQ2|UBP34_HUMAN I TRTGDFL G Y 21,11 7 2 F1:217004 0,00117887 0,001430565 0,000430414 0,000878481 0,000696204 0,000940101 724 730 3,04E-03 2,51E-03 -1,208790179 0,622976852

Q70SY1|CR3L2_HUMAN L QGSGPLV L Y 17 7 1 F2:219813 7,4612E-05 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 259 265 1,83E-04 1,31E-04 -1,390856755 0,408769836

Q75N90|FBN3_HUMAN R RGSPGILQGPN V Y 19,49 11 2 F1:195597 0,000149224 9,44267E-05 0,000204959 4,05765E-05 0,00012582 0,000116349 48 58 4,49E-04 2,83E-04 -1,586620708 0,258134862

Q76LX8|ATS13_HUMAN P GRTTATPAGASLEWS Q Y 15,46 15 2 F1:195113 0,000198965 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0,0002097 9,30793E-05 1148 1162 2,83E-04 3,43E-04 1,211370309 0,796242023

Q76LX8|ATS13_HUMAN C RSLVELTPIAA V Y 15,2 11 2 F1:212211 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 4,194E-05 2,32698E-05 372 382 1,16E-04 1,26E-04 1,090729787 0,824268473

Q76MJ5|ERN2_HUMAN F STLDTQ L Y 17,68 6 1 F1:198425 0,000124353 0,00014164 5,5898E-05 0,000142018 6,291E-05 0,000139619 278 283 3,22E-04 3,45E-04 1,070381927 0,847759908

Q7L014|DDX46_HUMAN A KTGSGKT I Y 14,34 7 1 F2:212831 0,000435237 0,00031869 0,000458363 0,000486918 0,000366975 0,000395587 417 423 1,21E-03 1,25E-03 1,030677214 0,836990427

Q7L0L9|YA043_HUMAN A YGAPR A N 14,42 5 1 F1:194357 0,000248707 9,44267E-05 0,000130429 0,00012173 0,00014679 0,000162889 170 174 4,74E-04 4,31E-04 -1,097712069 0,794890813

Q7L0X0|TRIL_HUMAN R ADPALAEPTPTASPGSAPSP A Y 15,93 20 3 F2:188083 0,000221349 0,000195935 0,000195643 0,000178537 0,000274707 0,00019314 523 542 6,13E-04 6,46E-04 1,054583552 0,750016662

Q7L0X0|TRIL_HUMAN P KTSSLPSPH D Y 17,21 9 2 F1:191120 0,000223836 0,000188853 0,000335388 0,000101441 0,00014679 0,000209428 51 59 7,48E-04 4,58E-04 -1,634571299 0,156175066

Q7L2K0|CP059_HUMAN I TKAGERDKAPS L Y 18,65 11 2 F1:213701 9,94827E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 2,32698E-05 95 105 1,60E-04 1,06E-04 -1,506129666 0,551515989

Q7L591|DOK3_HUMAN S GSTDAQSPK R Y 21,46 9 2 F2:200883 7,4612E-05 0 0,000111796 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 188 196 1,86E-04 1,29E-04 -1,444394455 0,61983426

Q7L5N7|PCAT2_HUMAN S RCAQAAEVAATVP G Y 14,64 13 2 F2:221876 8,70474E-05 0,00010623 4,65817E-05 5,07206E-05 5,2425E-05 0,000127984 3 15 2,40E-04 2,31E-04 -1,037768281 0,930160935

Q7L8A9|VASH1_HUMAN K KVAGGGSSGATPTSAAATAPS G Y 25,09 21 2 F2:213246 6,21767E-05 4,72134E-05 2,7949E-05 3,04324E-05 2,097E-05 3,49047E-05 6 26 1,37E-04 8,63E-05 -1,591282723 0,221931621

Q7LBR1|CHM1B_HUMAN S VGTSVASAEQDELSQRL A Y 15,15 17 3 F2:210230 7,4612E-05 0,00014164 0,000149061 0,00012173 0,00014679 0,000116349 176 192 3,65E-04 3,85E-04 1,053530053 0,81678396

Q7RTY1|MOT9_HUMAN Y VTTKT V N 15,9 5 1 F1:197269 0,000248707 0,000306887 0,000149061 0,000182594 0,00016776 4,65397E-05 418 422 7,05E-04 3,97E-04 -1,775423746 0,179591166

Q7Z333|SETX_HUMAN V KCAKLPTT A Y 15,49 8 2 F1:232626 0 0 0 2,02883E-05 0 4,65397E-05 491 498 0,00E+00 6,68E-05 #DIV/0! 0,240035224

Q7Z333|SETX_HUMAN R RTSVMRNGKT E Y 17,73 10 2 F1:204739 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 7,3395E-05 5,81746E-05 1846 1855 1,53E-04 2,13E-04 1,391683533 0,083222208

Q7Z333|SETX_HUMAN M ETLAS V N 18,84 5 1 F1:199587 9,94827E-05 0,000118033 0,000260857 0,000202883 0,00016776 0,000186159 387 391 4,78E-04 5,57E-04 1,163946813 0,661684576

Q7Z392|TPC11_HUMAN F KFVAKTEDVGKK I Y 16,42 12 2 F2:231807 2,48707E-05 2,36067E-05 0 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 670 681 4,85E-05 1,49E-04 3,0807049 0,03226185

Q7Z392|TPC11_HUMAN T MIISRVPN I Y 19,02 8 2 F2:199705 0,000146737 0,000113312 0,00010248 0,000144047 0,000157275 0,000148927 746 753 3,63E-04 4,50E-04 1,241966514 0,15099463

Q7Z392|TPC11_HUMAN S KLCVSF N Y 14,91 6 1 F2:199999 0,000572025 0,000767217 0,000722947 0,000722262 0,000727659 0,000632939 623 628 2,06E-03 2,08E-03 1,010023424 0,924104367

Q7Z392|TPC11_HUMAN E ASKANEVLENLTQGK M Y 18,41 15 2 F2:216715 0,000286013 0,000401313 0,00038197 0,000233315 0,000220185 0,000244333 642 656 1,07E-03 6,98E-04 -1,532308902 0,068803893

Q7Z392|TPC11_HUMAN L TAGLKPGQDANLTQ K Y 14,03 14 3 F1:207616 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 790 803 1,71E-04 1,09E-04 -1,576617298 0,154012051

Q7Z3K3|POGZ_HUMAN V ASVLPGPDGNIN S Y 18,76 12 2 F2:219151 4,97413E-05 7,082E-05 0 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1326 1337 1,21E-04 1,49E-04 1,238741746 0,697342556

Q7Z3K3|POGZ_HUMAN E EVLAMLSASSTLPA V Y 22,32 14 2 F2:200503 0,000149224 0,000188853 0,000186327 8,1153E-05 0,00010485 0,000139619 1238 1251 5,24E-04 3,26E-04 -1,610469007 0,039381846

Q7Z408|CSMD2_HUMAN Q KTVLYILTGTSVP D Y 14,37 13 2 F2:221177 3,7306E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,000136305 6,98095E-05 472 484 1,17E-04 2,87E-04 2,459256862 0,092485218

Q7Z408|CSMD2_HUMAN H PGSPP H N 11,56 5 1 F2:200884 7,4612E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 2777 2781 2,44E-04 1,49E-04 -1,630923942 0,023693852

Q7Z4F1|LRP10_HUMAN N SVLGNLRSLL Q Y 21,95 10 2 F1:220728 2,48707E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 0,00012582 2,32698E-05 520 529 1,65E-04 1,90E-04 1,147772078 0,840738284

Q7Z570|Z804A_HUMAN E KTNSFHP P Y 19,54 7 2 F1:214867 0 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 6,291E-05 2,32698E-05 274 280 1,03E-04 1,27E-04 1,229314967 0,726971269

Q7Z589|EMSY_HUMAN G IGSTVQPAAK I Y 15,39 10 2 F1:206896 0,000174095 0,000165247 0,000409919 0,000326641 8,388E-05 0,000186159 641 650 7,49E-04 5,97E-04 -1,255715949 0,65867969

Q7Z589|EMSY_HUMAN E KTIQTVPTGAK P Y 30,53 11 2 F1:218844 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 610 620 1,34E-04 6,45E-05 -2,080025172 0,021094125

Q7Z5H3|RHG22_HUMAN P GLVPGIPSV A Y 16,23 9 2 F2:198838 0 0 0,000167694 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 499 507 1,68E-04 8,48E-05 -1,977142253 0,670858554

Q7Z5J4|RAI1_HUMAN H RGSKALPTQQGLQ G Y 15,98 13 2 F1:226631 0 2,36067E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 80 92 6,09E-05 1,49E-04 2,453417174 0,095280382

Q7Z5J4|RAI1_HUMAN R GLKGAGGSPVG V Y 14,85 11 2 F2:216510 4,97413E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 8,388E-05 4,65397E-05 1367 1377 1,29E-04 1,91E-04 1,480002274 0,232991876

Q7Z5J4|RAI1_HUMAN K KAKPTKGNGEPA T Y 14,24 12 2 F2:207646 3,97931E-05 2,1246E-05 2,23592E-05 6,08648E-06 2,5164E-05 3,72317E-05 1278 1289 8,34E-05 6,85E-05 -1,21780972 0,67464956

Q7Z5J8|ANKAR_HUMAN L KAVSSAAIAEV G Y 14,57 11 2 F2:225217 6,21767E-05 2,1246E-05 4,47184E-05 0,000115643 7,1298E-05 0,000141946 882 892 1,28E-04 3,29E-04 2,566600744 0,06242234

Q7Z5J8|ANKAR_HUMAN V EAGGI P N 16,78 5 1 F2:225744 2,48707E-05 3,541E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 781 785 7,89E-05 6,45E-05 -1,222930453 0,431500802

Q7Z5J8|ANKAR_HUMAN H KSAVHAL V Y 14 7 1 F2:226067 3,7306E-05 5,90167E-05 4,65817E-05 3,04324E-05 2,097E-05 2,32698E-05 773 779 1,43E-04 7,47E-05 -1,913755673 0,051070134

Q7Z5P4|DHB13_HUMAN L GKTGI K N 14,13 5 1 F2:212853 9,94827E-05 7,082E-05 9,31633E-05 8,1153E-05 8,388E-05 0,000139619 207 211 2,63E-04 3,05E-04 1,156323513 0,56195096

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TGATEPLAG V Y 14,89 9 2 F1:203859 0 0 1,86327E-05 0 0 0 2396 2404 1,86E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GTAKVLSGT T Y 20,75 9 2 F1:225341 2,48707E-05 2,36067E-05 0 0 0 0 5619 5627 4,85E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,183780826

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G VLVTTGLNVDGLGTTGKA L Y 31,59 18 2 F2:239473 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 0 0 2486 2503 4,35E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,191770207

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G KTELSAEV T Y 15,74 8 2 F1:198218 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 4835 4842 1,86E-05 8,78E-05 4,712043228 0,103077197

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TGAEIKSGATTGA P Y 24,39 13 2 F2:219308 2,48707E-05 0 1,86327E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 5601 5613 4,35E-05 1,49E-04 3,432941585 0,022425562

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E IKSGATTGAPGSKTGTAK V Y 15,29 18 3 F1:197643 7,4612E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 0,00012582 0,000162889 5605 5622 1,12E-04 3,29E-04 2,94327028 0,176617991

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GLSAGVIGTT G Y 16,16 10 2 F2:217069 0 2,36067E-05 0 0 2,097E-05 4,65397E-05 5456 5465 2,36E-05 6,75E-05 2,859769435 0,412689852

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN Q SSGVTVASEPSVGVSGTT G Y 21,68 18 2 F2:196384 2,48707E-05 7,082E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 8,388E-05 0,000139619 1529 1546 1,14E-04 3,05E-04 2,664826832 0,066644468

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN P SAGVTGSTGLLAGV T Y 15,09 14 2 F2:191502 3,7306E-05 7,082E-05 9,31633E-06 0,00012173 7,3395E-05 0,000104714 3312 3325 1,17E-04 3,00E-04 2,553071263 0,058432861

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A VTGTTRPSAVV T Y 14,73 11 2 F1:208186 2,48707E-05 0 5,5898E-05 0,000101441 4,194E-05 4,65397E-05 4272 4282 8,08E-05 1,90E-04 2,351418545 0,221677977

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN H TDAASATAVTISG S Y 25,06 13 2 F1:217852 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 8,388E-05 0,000139619 1419 1431 1,11E-04 2,64E-04 2,387374235 0,21114097

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN D KTTAPG P Y 16,44 6 1 F1:198539 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,00012173 0,00018873 9,30793E-05 5959 5964 1,71E-04 4,04E-04 2,353196762 0,101460768

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S AGITGTTGLSAGVTGTVG S Y 11,71 18 3 F1:204976 7,4612E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 0,000142018 0,00016776 0,000116349 3571 3588 1,88E-04 4,26E-04 2,270601112 0,051376861

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A SATAVTISGSKPGT P Y 10,26 14 3 F2:195429 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000101441 8,388E-05 9,30793E-05 1423 1436 1,28E-04 2,78E-04 2,175310104 0,016318839

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TVGSSAVVTGTT G Y 20,78 12 2 F1:208272 2,48707E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000162306 0,00014679 0,000139619 3586 3597 2,07E-04 4,49E-04 2,162620638 0,076508273

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S AEVTGTTGLSV G Y 16,95 11 2 F1:213484 0,000149224 7,082E-05 3,72653E-05 0,000101441 0,0002097 0,000255968 3382 3392 2,57E-04 5,67E-04 2,203997697 0,148745067

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G VTGTIGSSAGVKGTTGQSAE V Y 42,69 20 3 F1:209673 0,000149224 4,72134E-05 0,000167694 0,0003449 0,00029358 0,000116349 5232 5251 3,64E-04 7,55E-04 2,072958999 0,194296821

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V PGSFNTKATTSTDVGVATGVGMA T Y 17,82 23 3 F2:236634 2,48707E-05 7,082E-06 5,5898E-06 4,05765E-05 1,2582E-05 2,32698E-05 5860 5882 3,75E-05 7,64E-05 2,035783129 0,278894473

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TGIAGLSAGVTGIT G Y 21,06 14 2 F1:227739 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 9,30793E-05 3216 3229 6,71E-05 1,34E-04 2,001751549 0,451580868

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G KTGAT S N 24,97 5 1 F2:198938 9,94827E-05 0,00021246 0,000204959 0,000324612 0,00014679 0,000535206 1234 1238 5,17E-04 1,01E-03 1,947386594 0,280553054

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TATTGQSVGVTGTTGP S Y 13,94 16 2 F1:220310 0,000149224 7,082E-05 0,000111796 0,000202883 0,00025164 0,000186159 5073 5088 3,32E-04 6,41E-04 1,930692502 0,027261546

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GLPGVSAGVTGTIGSP A Y 11,75 16 2 F2:219690 0,000149224 0,00021246 0,000167694 0,000263747 0,000379557 0,000349047 3994 4009 5,29E-04 9,92E-04 1,874561168 0,028219165

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TTTISAGVTGTSGL S Y 16,15 14 2 F1:227686 0 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 3417 3430 6,09E-05 1,06E-04 1,737848639 0,311977301

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TGISGLSAEVTGTT G Y 17,8 14 2 F1:201277 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,000101441 0,00012582 6,98095E-05 4283 4296 1,71E-04 2,97E-04 1,732338735 0,105592934

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G VTGKSGLSAGVT G Y 18,08 12 2 F1:212085 4,97413E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 0,000162306 6,291E-05 0,000116349 5401 5412 2,00E-04 3,42E-04 1,707262155 0,239361583

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G SSTGVTGATGPLAGVTGT T Y 21,04 18 2 F1:222935 4,97413E-05 3,541E-05 2,7949E-05 3,04324E-05 7,3395E-05 8,14444E-05 3769 3786 1,13E-04 1,85E-04 1,638118249 0,265321846

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S TGAAITLVTGG P Y 18,79 11 2 F2:197912 0,000149224 9,44267E-05 5,5898E-05 0,000182594 0,00023067 6,98095E-05 1074 1084 3,00E-04 4,83E-04 1,612671418 0,341901427

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TGAEIK S Y 14,32 6 1 F1:215781 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 5601 5606 6,71E-05 1,09E-04 1,620740239 0,224368609

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GITGPFAEVTGTTGLSAGVIG T Y 35,77 21 3 F2:204659 4,97413E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000101441 6,291E-05 0,000209428 5443 5463 2,32E-04 3,74E-04 1,608641753 0,402083736

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GVTGTTQLSAV V Y 16,36 11 2 F1:211836 7,4612E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 8,1153E-05 0,00016776 9,30793E-05 3672 3682 2,15E-04 3,42E-04 1,590745417 0,25807922

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TTGAPAGVTETTRP S Y 21,31 14 2 F1:209988 0,000149224 7,082E-05 0,000204959 0,000223171 0,00027261 0,000162889 2180 2193 4,25E-04 6,59E-04 1,549798358 0,198560843

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GTAGPLAGVTGTTGL S Y 15,86 15 2 F1:209240 0 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 4474 4488 4,22E-05 6,45E-05 1,52767727 0,409940278

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S PGVTGTSGLSAEVTG T Y 18,25 15 2 F1:195229 0,000360625 0,000200657 0,000484449 0,000355044 0,000597645 0,000642247 3143 3157 1,05E-03 1,59E-03 1,525188536 0,206181814

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G APGSSTPGEADIGN T Y 25,53 14 2 F1:226970 0,000149224 0,000191214 0,000204959 0,000304324 0,00025164 0,000255968 1364 1377 5,45E-04 8,12E-04 1,488697705 0,020230808

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L SAGVTGTTGPSAG V Y 15,27 13 2 F1:197827 0,000248707 0,000165247 0,000316755 0,000387506 0,000358587 0,000325778 3302 3314 7,31E-04 1,07E-03 1,466891135 0,107067484

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GLSAGVTGITGL S Y 19,16 12 2 F1:222121 2,98448E-05 1,4164E-05 2,23592E-05 3,04324E-05 4,6134E-05 2,09428E-05 3519 3530 6,64E-05 9,75E-05 1,469220046 0,307523926

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GVTGITGLSAEVTR T Y 28,08 14 2 F1:211876 0,000124353 7,082E-05 0,000130429 0,00012173 0,00014679 0,000209428 3702 3715 3,26E-04 4,78E-04 1,467889932 0,19695624

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN N TPGAT G N 16,52 5 1 F1:195120 4,97413E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 2,32698E-05 1465 1469 8,70E-05 1,27E-04 1,456857379 0,523051213

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TRPSVVKSGTTGP S Y 22,3 13 2 F2:216403 4,97413E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 0,00012173 0,00010485 4,65397E-05 2191 2203 1,90E-04 2,73E-04 1,436576932 0,375427131

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TILSTGAAITLVTGGP S Y 15,44 16 2 F1:195855 0,000174095 0,00028328 0,000130429 0,000306353 0,0002097 0,000325778 1070 1085 5,88E-04 8,42E-04 1,432162705 0,221250398

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G ATGQSVG V Y 18,81 7 1 F2:212341 9,94827E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 8,388E-05 9,30793E-05 5255 5261 1,65E-04 2,38E-04 1,438492145 0,422367045

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T ETTGLSAGVT G Y 19,28 10 2 F1:194998 2,48707E-05 7,082E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00010485 2,32698E-05 4714 4723 1,52E-04 2,09E-04 1,380530465 0,536225275

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S AEVTGTTGPSAEVTGLPGES A Y 24,95 20 3 F2:203865 0,000146737 0,000155804 0,000115522 0,000178537 0,000203409 0,000200121 3641 3660 4,18E-04 5,82E-04 1,392290979 0,026119114

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S VGGKT G N 14,07 5 1 F1:190995 0,000124353 0,00028328 0,000167694 0,00012173 0,000442467 0,000232698 1231 1235 5,75E-04 7,97E-04 1,385114911 0,534364086

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G LSPGVTGTSGLSAEVT G Y 21,54 16 2 F1:230201 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 2,097E-05 2,32698E-05 3141 3156 9,20E-05 1,25E-04 1,363251921 0,647493849

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E KSAGVAV I Y 14,44 7 1 F2:201335 0,000149224 4,72134E-05 0,000186327 0,000182594 4,194E-05 0,000302508 2043 2049 3,83E-04 5,27E-04 1,376937419 0,613779396

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GAEIKSGATTGAPGS K Y 22,33 15 2 F2:221266 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 4,194E-05 2,32698E-05 5602 5616 9,20E-05 1,26E-04 1,37066361 0,478151144

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E ATGKTGLSAGVT G Y 12,53 12 2 F2:209724 0,000223836 0,000236067 0,000214276 0,000324612 0,00031455 0,000279238 5431 5442 6,74E-04 9,18E-04 1,362250499 0,014923791

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GTTGLSAGVTGTAGLSA R Y 18,32 17 2 F1:200070 0,000174095 7,082E-05 0,00027949 0,000162306 0,000316647 0,000232698 4084 4100 5,24E-04 7,12E-04 1,357064942 0,455567798

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G AAITLVTGGPSTAAS I Y 18,66 15 2 F2:218162 8,70474E-05 7,082E-05 0,000130429 8,1153E-05 0,000136305 0,000174524 1076 1090 2,88E-04 3,92E-04 1,359650016 0,355170806

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L EKTGPSITGSGTTR P Y 20,32 14 2 F1:240306 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 6,98095E-05 2528 2541 1,28E-04 1,73E-04 1,348738301 0,296095254

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S QEGTTVVSSGIT G Y 16,33 12 2 F2:231872 0,000124353 2,36067E-05 7,45306E-05 0,000142018 6,291E-05 9,30793E-05 5931 5942 2,22E-04 2,98E-04 1,339413726 0,536608966

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E VTGTTGPSGGVTGTSGISAEV T Y 18,72 21 3 F2:215557 0,000149224 0,000309247 0,000409919 0,000387506 0,000463437 0,000302508 4222 4242 8,68E-04 1,15E-03 1,328262853 0,357205916

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G VTTPEKSPGV A Y 17,03 10 2 F2:213072 8,70474E-05 5,90167E-05 0,00010248 0,000142018 9,43649E-05 9,30793E-05 1889 1898 2,49E-04 3,29E-04 1,325570053 0,262498118

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S VTGTTTGASDDQVTGSKTGTTGVALS T Y 14,5 26 4 F1:191970 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 9,30793E-05 5690 5715 1,16E-04 1,55E-04 1,337739907 0,623762286

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN I AGTNGLSAEVTGTTGLSAGM T Y 18,65 20 2 F2:209839 0,000348189 0,000259673 0,000465817 0,000308381 0,000549414 0,00056313 4733 4752 1,07E-03 1,42E-03 1,323416562 0,325722578

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TGTIGSPAAV T Y 17,17 10 2 F2:197506 0 7,082E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 8,388E-05 2,32698E-05 4003 4012 1,45E-04 1,88E-04 1,295506964 0,671860594

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G KTGLSAGVTGT T Y 19,14 11 2 F2:202061 0,000338241 0,000292723 0,0004565 0,00069183 0,000394236 0,000325778 3128 3138 1,09E-03 1,41E-03 1,298289198 0,448239867

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G VTGTIGSSAGVE G Y 18,88 12 2 F2:197670 0,000198965 0,000236067 0,000186327 0,000367217 0,0002097 0,000232698 5232 5243 6,21E-04 8,10E-04 1,302976127 0,329325764

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T IGSSAVVTGINGLSA G Y 16,5 15 3 F1:197416 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000149061 0,000162306 8,388E-05 6,98095E-05 3906 3920 2,46E-04 3,16E-04 1,284451047 0,626118631

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G ITGTNGLPARVTGT X Y 17,91 14 2 F1:198272 7,4612E-05 0,000118033 3,72653E-05 0,000162306 4,194E-05 9,30793E-05 5530 5543 2,30E-04 2,97E-04 1,293220895 0,624575001

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G KTGPSAGVT G Y 16,1 9 2 F2:200453 0,000124353 9,44267E-05 0,000130429 0,000162306 0,00010485 0,000186159 5195 5203 3,49E-04 4,53E-04 1,298119543 0,28808452

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G LSAGVTGTAGLSARVTE S Y 14,26 17 2 F2:220279 6,21767E-05 0,00017705 0,000111796 0,00012173 0,000157275 0,000174524 4088 4104 3,51E-04 4,54E-04 1,292019447 0,424327339

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GATGPLAGVTGT T Y 17,87 12 2 F2:193761 0,000298448 0,000498101 0,000281353 0,000547783 0,000360684 0,000467724 3775 3786 1,08E-03 1,38E-03 1,27673031 0,326106396

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T IGSPAAVTGTTRPSA V Y 17,12 15 2 F1:195792 9,94827E-05 0,00014164 0,000130429 4,05765E-05 0,00025164 0,000186159 4266 4280 3,72E-04 4,78E-04 1,287507052 0,628317897

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A VLFVIGSETTRPL D Y 14,61 13 2 F1:235435 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 0,00010485 2,32698E-05 1963 1975 1,16E-04 1,48E-04 1,283946874 0,739317801

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TTGIVSGTTVAPGSSNT E Y 21,76 17 2 F1:217866 0,000198965 0,000188853 0,000374516 0,000284036 0,00035649 0,000325778 5813 5829 7,62E-04 9,66E-04 1,267556463 0,379413596

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E ATGTIGSSPGVTGTTG S Y 19,93 16 2 F2:210386 4,97413E-05 0,000118033 9,31633E-05 0,000101441 6,291E-05 0,000162889 3464 3479 2,61E-04 3,27E-04 1,254091088 0,569299521

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G SSARSGTSIPSV G Y 19,46 12 2 F2:194322 9,94827E-05 0,00014164 0,000130429 0,000131874 0,000136305 0,000197794 2703 2714 3,72E-04 4,66E-04 1,254125752 0,286501475

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GVTGTTGPSAGVTGSTV L Y 17,67 17 2 F1:198707 0,000149224 0,00014164 7,45306E-05 6,08648E-05 0,00023067 0,000162889 5051 5067 3,65E-04 4,54E-04 1,243650787 0,626996663

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S VVGSGTTGPLAGESGT T Y 14,46 16 2 F1:210576 7,4612E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,000101441 4,194E-05 9,30793E-05 2115 2130 1,96E-04 2,36E-04 1,204244128 0,565945198

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E ATGITLPSAGVTE T Y 15,36 13 2 F1:199303 0,000226323 0,000179411 0,000348431 0,000231286 0,000404721 0,000272257 5002 5014 7,54E-04 9,08E-04 1,204331095 0,518566374

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GVTLTSIQSAGVLVTT G Y 15,64 16 2 F2:228747 2,48707E-05 4,72134E-05 0 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 2475 2490 7,21E-05 8,78E-05 1,217993948 0,764616739

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S AGVTGIAALSAGVTGKSGLS A Y 21,26 20 3 F2:205765 0,000323319 0,000330493 0,00046768 0,000428082 0,00037746 0,000514263 5389 5408 1,12E-03 1,32E-03 1,176829828 0,345448727

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L AGGTGTIGL S Y 14,7 9 1 F1:227719 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 3183 3191 9,20E-05 1,08E-04 1,175096311 0,687427147

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G SSAAVSGTTVQSLTVSG T Y 15,94 17 2 F1:222905 0,000298448 7,082E-05 0,000270174 0,000273891 0,00025164 0,000221063 2612 2628 6,39E-04 7,47E-04 1,167572766 0,670443097

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S KTGTTGVALSTTVA P Y 24,5 14 3 F2:193168 0,000223836 9,44267E-05 0,000204959 0,000202883 0,00014679 0,000255968 5706 5719 5,23E-04 6,06E-04 1,157521232 0,62165249

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GKTGL S N 14,13 5 1 F2:212853 9,94827E-05 7,082E-05 9,31633E-05 8,1153E-05 8,388E-05 0,000139619 2798 2802 2,63E-04 3,05E-04 1,156323513 0,56195096

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN P SAGLTETTGSSTGVTGAT G Y 14,83 18 2 F2:209462 8,70474E-05 0,000118033 0,00010248 0,00012173 0,000115335 0,000116349 3760 3777 3,08E-04 3,53E-04 1,149087001 0,226009828

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TEAGSKIVTTGITT G Y 15,69 14 3 F2:202284 9,94827E-05 0,00014164 0,000130429 0,000182594 0,00014679 9,30793E-05 5841 5854 3,72E-04 4,22E-04 1,137025921 0,599837104

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S TGAAITLVTGGP S Y 20,81 12 2 F2:209194 0,000146737 0,000132197 0,000150925 0,000176508 0,000153081 0,000158235 1074 1085 4,30E-04 4,88E-04 1,134845823 0,104217018

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S KGICV F N 14,76 5 1 F1:201913 0,000447672 0,000856922 0,000430414 0,000732406 0,000486504 0,000749289 643 647 1,74E-03 1,97E-03 1,134402421 0,663634919

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TTGPSAVVTGKTELSAEVTGTT E Y 16,75 22 3 F1:228616 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0,000139619 4825 4846 1,95E-04 2,22E-04 1,138618965 0,811836101

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TIGSSPGVTGTTGSSTGVTG I Y 18,3 20 2 F1:217928 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 3467 3486 1,34E-04 1,52E-04 1,134897612 0,603066776

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L SAGVTGTIGSSAGVKG T Y 30,37 16 2 F2:201049 0,000360625 0,000436723 0,000683819 0,000679657 0,000283095 0,000698095 5229 5244 1,48E-03 1,66E-03 1,121309357 0,73948881

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TGKTGSSARVT G Y 20,12 11 2 F2:227242 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 3106 3116 1,16E-04 1,32E-04 1,142319763 0,770992418

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S KTGYTVTGSGTTALPGGFRTGNT P Y 18,06 23 3 F2:208342 0,000111918 0,000165247 0,000251541 0,000182594 0,000157275 0,000244333 5899 5921 5,29E-04 5,84E-04 1,104967193 0,723960121

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TGTTGPSAGIAGT N Y 18,66 13 2 F2:198946 0,000174095 7,082E-05 0,000149061 0,000101441 0,00012582 0,000209428 4343 4355 3,94E-04 4,37E-04 1,10841689 0,76820156

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S AGVTGTTGSSAGVTGT T Y 14,19 16 2 F1:191977 0,000211401 0,00010623 0,00017701 0,000182594 0,0002097 0,000151254 3193 3208 4,95E-04 5,44E-04 1,098873804 0,67447084

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G KTGTTKTSVE E Y 14,37 10 2 F1:195841 9,94827E-05 0,000188853 0,00027949 0,000202883 0,00023067 0,000186159 5510 5519 5,68E-04 6,20E-04 1,091374924 0,774360948

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A KTTSGGLSTTISSV G Y 14,54 14 2 F2:197801 8,70474E-05 0,00010623 0,000130429 0,00017245 6,291E-05 0,000116349 2431 2444 3,24E-04 3,52E-04 1,086508333 0,804033366

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TAGLSARVTE S Y 16,72 10 2 F2:219062 4,97413E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 0,000142018 4,194E-05 6,98095E-05 4095 4104 2,37E-04 2,54E-04 1,069252988 0,879849053

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TTGSLAEVTGTTGLSAGV T Y 14,67 18 3 F1:198537 0,000323319 0,000545314 0,000506808 0,000549812 0,000568287 0,000351374 4425 4442 1,38E-03 1,47E-03 1,068364615 0,764010118

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S AGVTGTIGLSAGV T Y 21,05 13 2 F2:200736 0,000223836 9,44267E-05 3,72653E-05 0,000101441 0,00016776 0,000116349 3721 3733 3,56E-04 3,86E-04 1,08444412 0,877428902

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN I GSPAGV T Y 15,93 6 1 F2:215267 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000111796 0,000142018 6,291E-05 9,30793E-05 3668 3673 2,81E-04 2,98E-04 1,06114768 0,837172284

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T AGPLAGVTGTTGLSAGV T Y 19,1 17 2 F1:208616 0,000136789 4,72134E-05 0,000167694 0,000101441 0,00014679 0,000127984 4476 4492 3,52E-04 3,76E-04 1,069717201 0,847653602

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S AGVTGTTGPSPG V Y 23,82 12 2 F1:201441 0,000261142 0,000271477 0,000316755 0,000334756 0,000325035 0,000244333 2824 2835 8,49E-04 9,04E-04 1,064459448 0,619576628

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TGATEPLAGVT G Y 15,14 11 2 F2:190287 0,000534719 0,000486298 0,000326072 0,000334756 0,000599742 0,000511936 2396 2406 1,35E-03 1,45E-03 1,07374838 0,758396023

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A ASATAVTISGSK P Y 25,45 12 2 F2:224609 0,000149224 0,000236067 0,000204959 0,000142018 0,0002097 0,000279238 1422 1433 5,90E-04 6,31E-04 1,068963266 0,78976248

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S KSGTTGPSVGGKTGAT S Y 40,61 16 2 F1:199606 4,97413E-05 0,000188853 0,000186327 0,000162306 0,00014679 0,000139619 1223 1238 4,25E-04 4,49E-04 1,055995268 0,879540461

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN D QVTGSKTGTTGVALPT T Y 24,63 16 2 F2:209898 9,94827E-05 0,000236067 0,000111796 0,000223171 6,291E-05 0,000186159 5701 5716 4,47E-04 4,72E-04 1,055648294 0,904916589

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN N KTECLASLPPAPVCH G Y 15,39 15 3 F1:200369 8,11E-03 7,13E-03 8,05E-03 6,84E-03 7,70E-03 1,01E-02 6018 6032 2,33E-02 2,46E-02 1,057079288 0,700289745

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TAKTTSGGLST T Y 16,83 11 2 F1:189232 0,000223836 0,000306887 0,000409919 0,000284036 0,00039843 0,000302508 2429 2439 9,41E-04 9,85E-04 1,047129299 0,831546411

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN I KGGATTGAPGSK T Y 19,34 12 2 F2:196429 0,000273577 0,000259673 0,000242225 0,000202883 0,000379557 0,000232698 5606 5617 7,75E-04 8,15E-04 1,051145683 0,832433431

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN P GVTGTIGSSAVVTGIKGLSAGVTGTTG P Y 18,08 27 3 F1:248199 4,97413E-05 0 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 4521 4547 1,06E-04 1,11E-04 1,05138622 0,943828879

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T ETVGASAGVTGT T Y 18,73 12 2 F1:198164 0,001382809 0,001834239 0,001732837 0,00167581 0,001524518 0,001856932 2089 2100 4,95E-03 5,06E-03 1,021692411 0,842036952

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T AGTSSGGHSTTSPSVR G Y 14,96 16 2 F2:186967 4,97413E-05 0,000113312 0,000100616 0,000101441 9,64619E-05 6,98095E-05 2550 2565 2,64E-04 2,68E-04 1,015333415 0,954570236

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN F RGTGTTGSGMNT G Y 14,23 12 2 F2:232720 7,4612E-06 7,082E-06 1,11796E-05 6,08648E-06 6,291E-06 1,39619E-05 5766 5777 2,57E-05 2,63E-05 1,023969793 0,94807217

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GVTGTIGSSAGVKG T Y 17,07 14 2 F1:183770 0,000211401 0,00017705 0,000122976 0,000154191 0,000207603 0,000160562 5231 5244 5,11E-04 5,22E-04 1,021369856 0,912290516

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L SVEATVTTGLSAGVT G Y 14,7 15 2 F1:210075 0,000261142 0,000259673 0,000223592 0,000284036 0,00014679 0,000314143 5358 5372 7,44E-04 7,45E-04 1,000753324 0,997474393

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L GTTVSFTGGLGT S Y 29,23 12 2 F2:209981 0,000124353 9,44267E-05 0,000167694 0,000162306 0,00010485 0,000116349 1614 1625 3,86E-04 3,84E-04 -1,007741427 0,973150303

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T NGLSAEVTGTAGPLAGVTGTT G Y 22,57 21 3 F1:191935 0,000124353 7,082E-05 6,52143E-05 6,08648E-05 8,388E-05 0,000116349 4466 4486 2,60E-04 2,61E-04 1,002711983 0,992887747

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S GNAGMTGVVSPTV T Y 14,55 13 2 F2:198551 0,000124353 0,00014164 0,000167694 0,00012173 0,00014679 0,000162889 1129 1141 4,34E-04 4,31E-04 -1,005282937 0,967235218

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L STGVTGIAGHSA A Y 19,26 12 2 F2:197737 0,000198965 0,000188853 0,000372653 0,000182594 0,00018873 0,000372317 4959 4970 7,60E-04 7,44E-04 -1,022632583 0,951243407

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L SAGVTGKTGLSA E Y 16,81 12 2 F1:211989 0,000348189 0,000118033 0,00027949 0,000263747 0,00023067 0,000232698 2803 2814 7,46E-04 7,27E-04 -1,025576701 0,936303796

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A EISGTTRPL V Y 16,17 9 2 F1:202256 9,94827E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 6,291E-05 4,65397E-05 1551 1559 1,98E-04 1,91E-04 -1,036816713 0,930313132

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G GLSTTISSVGGT G Y 18,9 12 2 F1:195780 0,000149224 0,000188853 0,000130429 0,000182594 8,388E-05 0,000186159 2436 2447 4,69E-04 4,53E-04 -1,035068531 0,897259767

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN N TAVSGTPVVSPGAT P Y 17,62 14 2 F2:229107 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0 4,194E-05 4,65397E-05 1348 1361 9,07E-05 8,85E-05 -1,025283196 0,967890666

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN W ITGPLAGVTGTT G Y 18,12 12 2 F1:209668 0,000223836 0,000165247 0,000167694 0,000202883 0,00016776 0,000162889 3875 3886 5,57E-04 5,34E-04 -1,043569064 0,754706423

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN P SAVVTGKTELSA E Y 16,66 12 2 F2:226129 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 4829 4840 1,34E-04 1,30E-04 -1,034547643 0,917411089

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN P GVSAGVTGTIGSPAGVTG T Y 35,2 18 2 F2:215501 0,000261142 0,000342297 0,000242225 0,000202883 0,000304065 0,000302508 4917 4934 8,46E-04 8,09E-04 -1,044731659 0,803649734

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E TTGSSAGVAGTT R Y 15,58 12 2 F1:194256 0,000248707 0,000380067 0,000391286 0,000304324 0,000400527 0,000255968 2949 2960 1,02E-03 9,61E-04 -1,061657147 0,767742928

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G PSAEATGKTGLSAGVT G Y 14,18 16 2 F1:218641 9,94827E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,00012173 2,097E-05 4,65397E-05 5427 5442 2,03E-04 1,89E-04 -1,070571229 0,904784196

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L QDGKVTAVKS T Y 23,83 10 2 F2:218560 9,94827E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 6,291E-05 4,65397E-05 762 771 2,03E-04 1,91E-04 -1,062912963 0,845681469

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN N GGTTEAGSKIVTTGITTGTTIV P Y 28,2 22 3 F2:239863 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 8,388E-05 4,65397E-05 5838 5859 1,59E-04 1,51E-04 -1,055622994 0,904426645

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GTTVLSAG V Y 14,08 8 1 F2:200534 0,000149224 0,000165247 9,31633E-05 8,1153E-05 0,00023067 6,98095E-05 3805 3812 4,08E-04 3,82E-04 -1,068132812 0,888369224

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN R TTGLSAGVTGITGLSAIV T Y 16,5 18 3 F1:200026 0,001029646 0,001329056 0,001730974 0,001146286 0,00126449 0,001365939 3517 3534 4,09E-03 3,78E-03 -1,08286568 0,665488472

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GATGTTGLSVGV T Y 16,87 12 2 F2:191799 0,002220951 0,002219027 1,94E-03 0,001681896 0,002042477 0,002161767 2995 3006 6,38E-03 5,89E-03 -1,083524144 0,403233589

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A EATGKTGPSAGVT G Y 30,11 13 2 F1:205568 0,000149224 0,000188853 0,000186327 0,00017245 0,00018873 0,000116349 5191 5203 5,24E-04 4,78E-04 -1,098161182 0,579052529

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN R TTGSLAGVTGTTGPS A Y 14,53 15 3 F2:195705 0,000104457 8,02627E-05 6,70776E-05 7,10089E-05 4,8231E-05 0,000111695 4815 4829 2,52E-04 2,31E-04 -1,090337298 0,766627493

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G ITGPSAGITGTTTI S Y 15,64 14 2 F2:227440 7,4612E-05 0,000165247 9,31633E-05 4,05765E-05 0,00012582 0,000139619 3407 3420 3,33E-04 3,06E-04 -1,088252512 0,839066495

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TTGILAGVTGTTGLSAGE T Y 23,07 18 3 F1:201949 0,000273577 0,00028328 0,000186327 0,000182594 0,00035649 0,000139619 3078 3095 7,43E-04 6,79E-04 -1,095006251 0,789036993

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN D AASATAVTISGSKPGTP G Y 16,26 17 2 F1:200843 6,21767E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 3,04324E-05 0,00010485 9,30793E-05 1421 1437 2,50E-04 2,28E-04 -1,093733095 0,798168416

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TTGPSEGIAGTNGL S Y 27,86 14 2 F1:201417 6,96379E-05 6,13774E-05 0,000106206 3,24612E-05 8,388E-05 0,00010006 4345 4358 2,37E-04 2,16E-04 -1,096209975 0,793662907

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN H SAAVTGITRPSAGVT G Y 17,83 15 2 F1:222525 0,000151711 0,000148722 9,68898E-05 0,000115643 0,00012582 0,000118676 4969 4983 3,97E-04 3,60E-04 -1,103248644 0,559834891

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN R KTGNTGAPAGVT E Y 21,56 12 2 F2:214989 0,000184043 0,000184132 0,000163967 0,000162306 0,00012582 0,00019314 2177 2188 5,32E-04 4,81E-04 -1,10571481 0,481922002

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A TGPSAEVTETTGPSA G Y 18,31 15 2 F1:193063 0,000198965 0,00028328 0,000223592 6,08648E-05 0,00027261 0,000302508 3617 3631 7,06E-04 6,36E-04 -1,109837966 0,794205882

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TTGLSAGVTGTTVPLAGVTWTP G Y 14,43 22 3 F1:207716 9,94827E-05 9,44267E-05 0,00010248 9,12971E-05 0,000136305 3,49047E-05 5364 5385 2,96E-04 2,63E-04 -1,129071732 0,737673033

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN I SGPSKEASDKT T Y 23,48 11 2 F2:229135 0 2,36067E-05 0 2,02883E-05 0 0 5950 5960 2,36E-05 2,03E-05 -1,163563569 0,920342135

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S TTGAEIKSGATTGAPGSKTGTAKVLS G Y 28,45 26 4 F2:211159 2,48707E-05 4,72134E-05 0,000139745 6,08648E-05 3,1455E-05 9,30793E-05 5600 5625 2,12E-04 1,85E-04 -1,142556869 0,837644508

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L VTAGVPT R Y 20,63 7 1 F1:205832 4,97413E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 6,291E-05 4,65397E-05 5990 5996 2,19E-04 1,91E-04 -1,147406365 0,599050552

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TGSKTGTTGVA L Y 16,87 11 2 F1:205821 0,000223836 0,00014164 0,000130429 6,08648E-05 0,00014679 0,000232698 5703 5713 4,96E-04 4,40E-04 -1,126152769 0,767734231

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S ATVTGTSSNSAGV T Y 21,57 13 2 F2:194640 0,000223836 0,000259673 0,000149061 0,000202883 0,0002097 0,000139619 1877 1889 6,33E-04 5,52E-04 -1,145543546 0,539285706

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V VTGKTELSAEVT G Y 22,61 12 2 F1:235088 4,97413E-05 2,36067E-05 0 0 4,194E-05 2,32698E-05 4832 4843 7,33E-05 6,52E-05 -1,124800473 0,892445123

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L SAEVTGTTGLSTGVTG I Y 17,67 16 2 F1:218019 0,000450159 0,000259673 0,000903684 0,000284036 0,000484407 0,000630612 4949 4964 1,61E-03 1,40E-03 -1,15329062 0,76206261

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T RSTGSLAGV T Y 29,97 9 2 F1:207392 9,94827E-06 9,44267E-06 1,49061E-05 1,2173E-05 1,2582E-05 4,65397E-06 4814 4822 3,43E-05 2,94E-05 -1,166213415 0,63175985

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L PGVSAGVTGTTGSL A Y 19,14 14 2 F1:195200 0,000149224 2,36067E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 8,388E-05 6,98095E-05 3169 3182 2,47E-04 2,15E-04 -1,152908424 0,794329308

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G STGVSAGSITASPGASA T Y 20,97 17 3 F2:185262 0,000181556 0,00017705 0,000134155 0,000117672 0,000138402 0,00016987 1200 1216 4,93E-04 4,26E-04 -1,156869539 0,356970895

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TNGLPARVTGT X Y 18,01 11 2 F2:212793 0,000136789 8,26234E-05 0,000111796 0,000111585 0,000136305 3,49047E-05 5533 5543 3,31E-04 2,83E-04 -1,171194481 0,670304417

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G VTGTIGSSAGVTGTNALS A Y 18,09 18 3 F2:206345 9,94827E-05 0,00021246 0,000298123 0,000182594 0,00012582 0,000209428 4652 4669 6,10E-04 5,18E-04 -1,178090071 0,660261669

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E ATGKTGPSAGVTGTT G Y 20,5 15 2 F1:192214 7,4612E-05 0,000129837 0,00010248 7,10089E-05 9,43649E-05 9,30793E-05 5192 5206 3,07E-04 2,58E-04 -1,187558959 0,430480067

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G VSAGVT G Y 19,9 6 1 F2:215464 7,4612E-05 7,082E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 6,291E-05 2,32698E-05 3171 3176 2,01E-04 1,67E-04 -1,203171205 0,583163467

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G LSTGVTGIAGHSAAVTGITRPS A Y 21,89 22 3 F1:218268 0,000124353 0,000165247 0,000130429 6,08648E-05 8,388E-05 0,000209428 4958 4979 4,20E-04 3,54E-04 -1,185941591 0,686368616

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T NALSAEATGTTGPS A Y 14,37 14 2 F2:200254 0,000397931 0,00042492 0,000484449 0,000346929 0,00044037 0,000302508 4666 4679 1,31E-03 1,09E-03 -1,199570611 0,218320272

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN I ESGPSVVGSGTTGPTSAGLGTTAP S Y 50,58 24 4 F2:197511 0,000673995 0,000663348 0,000788162 0,000651253 0,000402624 0,000702749 1712 1735 2,13E-03 1,76E-03 -1,209992787 0,318111389

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TATTI L N 15,54 5 1 F2:207241 0,000149224 7,082E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 6,291E-05 6,98095E-05 1067 1071 2,57E-04 2,14E-04 -1,203097226 0,706672554

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G KSGLSAGVTGKT G Y 22,5 12 2 F1:193116 0,000626741 0,000616134 0,000503082 0,000428082 0,000463437 0,000542187 5404 5415 1,75E-03 1,43E-03 -1,217792948 0,117630687

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G LSAKSGTSIPSAGKTG T Y 18,37 16 3 F2:212457 0,000397931 0,000639741 0,000654006 0,000549812 0,000358587 0,000465397 5497 5512 1,69E-03 1,37E-03 -1,23139035 0,356455586

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S VGGKTGAT S Y 14,79 8 1 F2:213020 6,21767E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 5,07206E-05 9,43649E-05 5,81746E-05 1231 1238 2,50E-04 2,03E-04 -1,228802964 0,419013682



Q7Z5P9|MUC19_HUMAN K SAGVTVTSEKSAG V Y 15,48 13 2 F2:209396 2,48707E-05 7,082E-05 0,000149061 4,05765E-05 4,194E-05 0,000116349 2034 2046 2,45E-04 1,99E-04 -1,230740456 0,748020804

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A EVTGITGLSAGV T Y 18,57 12 2 F1:200743 9,94827E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 5470 5481 1,84E-04 1,49E-04 -1,231792817 0,616544832

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TGLSAGVTGTTVPLAGVTWT P Y 15,46 20 3 F1:202782 4,97413E-05 7,082E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 5365 5384 2,14E-04 1,73E-04 -1,233292853 0,434229199

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TEAGSKIVTTG I Y 14,66 11 2 F2:200369 0,000273577 0,00028328 0,000391286 0,000243459 0,00018873 0,000325778 5841 5851 9,48E-04 7,58E-04 -1,250903939 0,312354677

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S LTVLNP A N 14,13 6 1 F2:217734 9,94827E-05 0,00014164 0 0,000101441 2,097E-05 6,98095E-05 1391 1396 2,41E-04 1,92E-04 -1,254405331 0,756006858

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GVTGITGSSPGVTGTTGSSPGVTGT T Y 26,87 25 3 F1:211352 0,000902805 0,000521708 0,00045091 0,000304324 0,000572481 0,000632939 2676 2700 1,88E-03 1,51E-03 -1,242212904 0,523333306

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A RVAGVTGTSAEV S Y 15,88 12 2 F1:227801 0 0,000118033 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1768 1779 1,37E-04 1,08E-04 -1,264417549 0,821192572

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G VTGTIGSSAGVT G Y 17,79 12 2 F2:194944 0,000273577 0,0003541 0,000298123 0,000162306 0,00027261 0,000302508 4652 4663 9,26E-04 7,37E-04 -1,255452093 0,285215578

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G QSPERSGTTGPFTGLTG T Y 14,38 17 2 F2:186968 0,000109431 0,000118033 8,94368E-05 6,08648E-05 0,000130014 6,05016E-05 2452 2468 3,17E-04 2,51E-04 -1,260644414 0,4511602

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GTTGVVSGNTI S Y 23,47 11 2 F2:207023 0,000422801 0,000295083 0,000409919 0,00029418 0,000283095 0,000314143 5778 5788 1,13E-03 8,91E-04 -1,265180156 0,187038975

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S AKSGTSIPSAGKTGTTK T Y 17,08 17 3 F2:190035 0,000308396 0,000254952 0,000367063 0,000133902 0,000364878 0,000237352 5499 5515 9,30E-04 7,36E-04 -1,263918925 0,449388257

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN I TGLSAGVTGTNGL S Y 14,92 13 2 F1:200776 0,000174095 0,00014164 9,31633E-05 0,000162306 6,291E-05 9,30793E-05 3359 3371 4,09E-04 3,18E-04 -1,284649904 0,46961577

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN H TTVAPGSSVTGTT T Y 17,53 13 2 F2:199011 0,000149224 0,00014164 0,000186327 0,00012173 6,291E-05 0,000186159 5682 5694 4,77E-04 3,71E-04 -1,286928511 0,431143671

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TVSAGVTGTIGL S Y 14,27 12 2 F2:202757 0,001330581 0,000974956 0,00065587 0,001004269 0,00054522 0,000746962 4987 4998 2,96E-03 2,30E-03 -1,289558441 0,407064978

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S GTTVAPGSSNTEATT S Y 19,56 15 2 F1:199479 0,00084809 0,000521708 0,000560843 0,000355044 0,000513765 0,000630612 5819 5833 1,93E-03 1,50E-03 -1,28759022 0,335210795

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GVKGTTGQSAEV T Y 22,51 12 2 F1:204887 0,000261142 0,00031869 0,000186327 0,000142018 0,000262125 0,000186159 5241 5252 7,66E-04 5,90E-04 -1,297911447 0,322691582

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E VTGTTGLSVGVTGIAGLSAGVT G Y 14,37 22 3 F1:187123 0,000397931 0,000316329 0,000244088 0,000286064 0,000255834 0,000186159 3384 3405 9,58E-04 7,28E-04 -1,316309303 0,233874841

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN N GLSAGVTGTTGLSARVT E Y 14,91 17 3 F2:196309 0,00095006 0,000712922 0,000545937 0,00069183 0,00039843 0,0005864 4357 4373 2,21E-03 1,68E-03 -1,317452292 0,294723718

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TGLSAGVTGTAGL S Y 14,76 13 2 F2:198385 0,000124353 0,00021246 0,000262721 0,000162306 0,00010485 0,000186159 4086 4098 6,00E-04 4,53E-04 -1,322555958 0,3711634

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G ATGPSAGETGTTEPST E Y 20,4 16 2 F2:234600 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000111796 6,08648E-05 6,291E-05 6,98095E-05 1941 1956 2,56E-04 1,94E-04 -1,322235926 0,377430502

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TTGLSVGVTGIAG L Y 17,36 13 2 F1:201984 7,4612E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 3387 3399 1,73E-04 1,31E-04 -1,31512341 0,567843771

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S NSAGVTTPEKSPGVAMTTGLLVEGS A Y 31,36 25 3 F2:210544 0,000124353 7,082E-05 3,72653E-05 3,04324E-05 4,194E-05 0,000104714 1885 1909 2,32E-04 1,77E-04 -1,312570898 0,61932309

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T NGLPAEVTGTT E Y 15,77 11 2 F1:207934 0,000223836 0,000259673 0,000391286 0,000162306 0,00014679 0,000349047 3059 3069 8,75E-04 6,58E-04 -1,329186533 0,433694653

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T ISAGVTGTSGLSAEAT G Y 17,32 16 2 F1:209401 0,000671508 0,000545314 0,000260857 0,000387506 0,00018873 0,000537533 3420 3435 1,48E-03 1,11E-03 -1,326738378 0,486692492

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GVTGTTGPSAGVTGTT G Y 22,68 16 2 F1:212583 0,000161659 0,00017705 0,00017701 0,000142018 0,000115335 0,000127984 4891 4906 5,16E-04 3,85E-04 -1,338360962 0,013011856

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G ENTSGALGSTEGSVEAT T Y 14,49 17 2 F1:252012 2,48707E-05 7,082E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1310 1326 1,14E-04 8,48E-05 -1,347893266 0,621076562

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN P FVEGLVTTGS S Y 14,8 10 2 F2:205257 0,000111918 5,90167E-05 0,000180737 6,08648E-05 9,22679E-05 0,000109368 2273 2282 3,52E-04 2,63E-04 -1,33969638 0,498246769

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E GTTVVSSGITG I Y 15,55 11 2 F2:201971 0,000425288 0,000592528 0,000393149 0,000324612 0,00037746 0,000349047 5933 5943 1,41E-03 1,05E-03 -1,342345405 0,186263913

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V AGSVTTGPSVTGV E Y 14,68 13 2 F1:223328 2,98448E-05 3,30493E-05 1,11796E-05 1,2173E-05 2,9358E-05 1,39619E-05 2414 2426 7,41E-05 5,55E-05 -1,334834482 0,519068771

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G ATGTTGLSVGVTGITG L Y 21,22 16 2 F2:192717 0,001686232 0,001942829 0,001511109 0,001870577 0,001035917 0,000877273 2996 3011 5,14E-03 3,78E-03 -1,358479406 0,278324435

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V VGSGTTGPT S Y 14,13 9 1 F1:228648 9,94827E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0,000139619 1718 1726 2,68E-04 2,02E-04 -1,329916982 0,609565446

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E VTGTTGPLAGVTGTT G Y 17,53 15 2 F1:233194 4,97413E-05 0,000118033 3,72653E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 2746 2760 2,05E-04 1,49E-04 -1,372934231 0,539538815

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G QTDTSGPSAKVT G Y 17,99 12 2 F2:193089 0,000174095 9,44267E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 8,388E-05 9,30793E-05 1475 1486 3,24E-04 2,38E-04 -1,364115224 0,498105938

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G IAGTNGLSAEVT G Y 33,51 12 2 F2:206197 3,7306E-05 0,000295083 0,000242225 0,000152162 0,00016776 9,30793E-05 4732 4743 5,75E-04 4,13E-04 -1,391313446 0,569409835

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G ATGLSAE V Y 15,37 7 1 F2:218941 0,000124353 7,082E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 6,291E-05 9,30793E-05 4415 4421 2,70E-04 1,97E-04 -1,372080183 0,349913035

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN P TVSAAS T Y 11,05 6 1 F1:191779 0,000348189 0,00042492 0,000428551 0,000326641 0,00025164 0,000281565 1404 1409 1,20E-03 8,60E-04 -1,397530686 0,030216317

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GSSARSGTSIPSV G Y 27,09 13 2 F2:205132 7,95862E-05 7,31807E-05 7,45306E-05 6,28936E-05 4,6134E-05 5,35206E-05 2702 2714 2,27E-04 1,63E-04 -1,398339225 0,033072222

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN P SAGVTGTTTVSAGV T Y 24,79 14 2 F1:206050 0,000124353 2,36067E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 3232 3245 2,41E-04 1,73E-04 -1,391396174 0,532342728

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E ATGIT G N 14,32 5 1 F1:195801 7,4612E-05 0,00014164 0,000111796 6,08648E-05 0,00012582 4,65397E-05 3434 3438 3,28E-04 2,33E-04 -1,406577093 0,37046429

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S PGATPGAPGSSTPGEADI G Y 24,19 18 2 F2:221339 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1358 1375 1,53E-04 1,08E-04 -1,414174389 0,184943348

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S AGLGTTAP S Y 14,35 8 1 F2:217610 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000130429 4,05765E-05 8,388E-05 6,98095E-05 1728 1735 2,75E-04 1,94E-04 -1,413508996 0,386077476

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TVTSGQSARVTETVGASAGVTG T Y 13,58 22 3 F2:206685 0,000191504 0,000210099 0,000219865 0,000146075 0,000148887 0,000134965 2078 2099 6,21E-04 4,30E-04 -1,445520876 0,006563617

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T KTSVE E N 16,76 5 1 F1:199999 0,000223836 0,000118033 0,000130429 0,00012173 8,388E-05 0,000116349 5515 5519 4,72E-04 3,22E-04 -1,466952594 0,269157752

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T RSSGGVTGITGLSAG V Y 23,02 15 2 F1:200375 0,000161659 0,000224263 0,000465817 0,000202883 0,0002097 0,000162889 3350 3364 8,52E-04 5,75E-04 -1,48007275 0,42582021

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T RTTRSSAGLTGKTGLSAGVTGKT G Y 17,28 23 3 F1:231842 4,97413E-05 0,00028328 0,000428551 0,000162306 0,0002097 0,000139619 2788 2810 7,62E-04 5,12E-04 -1,488537094 0,530856026

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GTIGSPAGVTGT T Y 15,78 12 2 F2:200460 4,97413E-05 0,00021246 0,000354021 0,00012173 0,00012582 0,000162889 3665 3676 6,16E-04 4,10E-04 -1,501375533 0,517971324

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L SAVATGKTGP S Y 14,73 10 2 F1:194407 0,000124353 7,082E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 0,00010485 2,32698E-05 5189 5198 2,51E-04 1,69E-04 -1,488304131 0,445441089

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L AGVTGTTGPSAGVT R Y 17,76 14 2 F2:206540 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 2754 2767 1,59E-04 1,06E-04 -1,503887217 0,253768318

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G ATGPSAEVTGTTGP S Y 17,54 14 2 F2:201804 9,94827E-05 4,72134E-05 0,000186327 4,05765E-05 6,291E-05 0,000116349 3935 3948 3,33E-04 2,20E-04 -1,514871166 0,473386645

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G VTGTSAEVSGRIEPS A Y 17,64 15 2 F2:216006 7,4612E-05 0,000188853 0,000298123 0,00012173 0,00012582 0,000116349 1772 1786 5,62E-04 3,64E-04 -1,543254016 0,414585937

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TGTSVLSVEVTGTTGPSAEVTGL P Y 18,94 23 3 F1:201155 0,000678969 0,000472134 0,000430414 0,000202883 0,000568287 0,000255968 4573 4595 1,58E-03 1,03E-03 -1,539733045 0,259239238

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G VTVTSE K Y 18,66 6 1 F1:197519 7,4612E-05 0,000129837 6,52143E-05 3,04324E-05 7,3395E-05 6,98095E-05 2037 2042 2,70E-04 1,74E-04 -1,553029058 0,268467552

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E IPGTIKSS S Y 14,33 8 2 F2:193442 0,000124353 0,000165247 9,31633E-05 0 6,291E-05 0,000186159 1495 1502 3,83E-04 2,49E-04 -1,536778972 0,510061385

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GTIGLSAGVTGI A Y 16,08 12 2 F1:225530 0,000124353 7,082E-05 0,000149061 6,08648E-05 8,388E-05 6,98095E-05 4154 4165 3,44E-04 2,15E-04 -1,604418194 0,195620601

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S TGASNTPGATGSST G Y 20,92 14 2 F2:201985 0,000198965 0,000519347 0,000486312 0,000346929 0,0002097 0,000186159 1460 1473 1,20E-03 7,43E-04 -1,621761775 0,270133736

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GVTGTIKPSV A Y 23,81 10 2 F2:199550 0,000348189 0,000210099 0,000270174 0,00019071 0,000192924 0,000130311 2404 2413 8,28E-04 5,14E-04 -1,6119685 0,102277749

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G ITGPFAEVTGT T Y 20,06 11 2 F1:200092 0,000198965 0,00021246 0,000316755 8,1153E-05 0,0002097 0,000162889 5444 5454 7,28E-04 4,54E-04 -1,604835249 0,158688801

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GTTGLSAGITGTN G Y 18,5 13 2 F1:220483 2,48707E-05 8,26234E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 4454 4466 1,45E-04 8,55E-05 -1,693130289 0,381952477

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TRTTGTSSGGSGAT R Y 14,66 14 2 F1:227284 0,000174095 0,000165247 5,5898E-05 6,08648E-05 0,00012582 4,65397E-05 2208 2221 3,95E-04 2,33E-04 -1,69467472 0,308300865

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN K TTSGGLSTTISSVGGTGT T Y 15,18 18 2 F1:200908 9,94827E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 2,097E-05 4,65397E-05 2432 2449 2,21E-04 1,28E-04 -1,72329264 0,184541928

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TTGLSVGVTGIAGLSAGV T Y 20,15 18 2 F1:228837 0,000149224 9,44267E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 6,291E-05 9,30793E-05 3387 3404 3,37E-04 1,97E-04 -1,713492628 0,125134108

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G TTGPSAVVTGKTELS A Y 14,69 15 2 F1:216806 2,48707E-05 7,082E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 4825 4839 1,89E-04 1,08E-04 -1,747254263 0,312725242

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V GMATGITNIISGRSQ P Y 16,98 15 2 F2:194523 0,000124353 9,44267E-05 0,000335388 8,1153E-05 0,00018873 4,65397E-05 5880 5894 5,54E-04 3,16E-04 -1,751354065 0,426816931

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN G KTGLSAGVTGI T Y 27,98 11 2 F1:204208 0,000111918 0,000188853 7,45306E-05 5,07206E-05 0,00010485 5,81746E-05 5434 5444 3,75E-04 2,14E-04 -1,755838976 0,249638687

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TGLSAGVTETIGLSAG V Y 18,7 16 2 F2:231411 4,97413E-05 0,000118033 0,00018819 6,08648E-05 2,097E-05 0,000116349 5016 5031 3,56E-04 1,98E-04 -1,796132717 0,347032067

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN L STGAAITLVTGGPSTAASIP A Y 15,44 20 4 F1:189010 0,000298448 7,082E-05 0,000111796 4,05765E-05 6,291E-05 0,000162889 1073 1092 4,81E-04 2,66E-04 -1,805963574 0,433150941

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T GPFAEVTGTTGLSAGV I Y 11,43 16 2 F1:218513 0,000149224 0,000188853 0,000186327 6,08648E-05 0,00010485 0,000116349 5446 5461 5,24E-04 2,82E-04 -1,859167822 0,021589234

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E VTGTTELSAEVTEKTGPS A Y 14,16 18 2 F2:194587 0,000149224 0,000306887 0,00027949 0,000182594 6,291E-05 0,000139619 4842 4859 7,36E-04 3,85E-04 -1,910039802 0,130136566

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T ISPSSFNTE A Y 21,23 9 2 F2:217288 9,94827E-05 0,000188853 0,000130429 8,1153E-05 4,194E-05 9,30793E-05 5788 5796 4,19E-04 2,16E-04 -1,93718012 0,106393439

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T AASIP A N 14,62 5 1 F1:212791 3,7306E-05 0,00010623 6,52143E-05 5,07206E-05 3,1455E-05 2,32698E-05 1088 1092 2,09E-04 1,05E-04 -1,979700009 0,221225747

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V TGTTGSSTGVTGIT G Y 22,74 14 2 F1:210412 0,000111918 9,44267E-05 9,31633E-05 3,04324E-05 4,194E-05 8,14444E-05 3475 3488 3,00E-04 1,54E-04 -1,947174178 0,072812838

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S AEATGLPGVSAGVT G Y 16,34 14 2 F1:200878 0,000678969 0,000906496 2,18E-03 0,000612705 0,000633294 0,000630612 3163 3176 3,77E-03 1,88E-03 -2,00852113 0,310263423

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN I GTRTTGTSSGGSGAT R Y 18,26 15 2 F2:200744 0,000323319 0,000665708 0,000808657 0,000304324 0,00012582 0,000467724 2207 2221 1,80E-03 8,98E-04 -2,002171561 0,170161879

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN R GTTVSSAKAGT S Y 20,99 11 2 F2:213852 7,4612E-05 0,00014164 0,000186327 6,08648E-05 6,291E-05 6,98095E-05 5284 5294 4,03E-04 1,94E-04 -2,079604817 0,164143256

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E AGPGATVSGSTGVS A Y 19,24 14 2 F2:226596 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 0 1,16349E-05 1191 1204 6,71E-05 3,19E-05 -2,102235062 0,175738956

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GVTGTTGQSAEVT G Y 15,25 13 2 F2:214543 9,94827E-05 0,00014164 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 3742 3754 2,78E-04 1,31E-04 -2,119340462 0,244350339

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN E TTESSAGVIVTS G Y 14,34 12 2 F2:197891 0,000149224 0,000306887 0,000130429 0,000101441 6,291E-05 9,30793E-05 1921 1932 5,87E-04 2,57E-04 -2,278437472 0,18464347

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN V LVTGTTGQSGQ G Y 18,4 11 2 F1:197706 0,000273577 0,000165247 0,000167694 6,08648E-05 6,291E-05 0,000139619 1691 1701 6,07E-04 2,63E-04 -2,30270522 0,066357402

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN S SAGVTGTTGLSAGVTGIAGLSAGV T Y 14,49 24 3 F1:205866 0,000124353 9,44267E-05 0,000149061 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 3202 3225 3,68E-04 1,52E-04 -2,414830075 0,025463486

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN I GSPAAVR G Y 16,6 7 1 F1:241814 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 4607 4613 1,71E-04 6,45E-05 -2,657530741 0,053473003

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A GVTESTGLSPGVTGTI G Y 31,86 16 2 F2:227660 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 4511 4526 1,76E-04 6,45E-05 -2,73461369 0,025017

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN D ENTMKCVSL S Y 18,34 9 2 F2:201666 0,000149224 0,000165247 0,000242225 6,08648E-05 0,00010485 2,32698E-05 1009 1017 5,57E-04 1,89E-04 -2,945719076 0,031634807

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN T TGAEIKSGATTG A Y 16,55 12 2 F2:200281 0,000149224 0,00014164 0,000149061 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 5601 5612 4,40E-04 1,49E-04 -2,94571049 0,000932552

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A TGPSVVGSGTTRPL A Y 22,86 14 2 F2:211722 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000111796 0 4,194E-05 4,65397E-05 2111 2124 3,06E-04 8,85E-05 -3,455092841 0,028679962

Q7Z5P9|MUC19_HUMAN A EVSGRIEPSATES S Y 17,64 13 2 F1:230504 0,000124353 0,000236067 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1778 1790 4,16E-04 1,06E-04 -3,935462627 0,186001488

Q7Z6E9|RBBP6_HUMAN T KSSSSSQKD E Y 17,47 9 2 F1:192396 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 0,000202883 8,388E-05 0,000116349 1073 1081 1,95E-04 4,03E-04 2,066264268 0,185571747

Q7Z6E9|RBBP6_HUMAN T SSIAI T N 17,38 5 1 F2:198035 0,000348189 0,000448527 0,000355884 0,000405765 0,00048231 0,000560803 451 455 1,15E-03 1,45E-03 1,257051582 0,155028659

Q7Z6E9|RBBP6_HUMAN K KGTGDSKKSNSS P Y 17,88 12 2 F1:209981 9,94827E-05 0,000165247 7,45306E-05 6,08648E-05 0,00018873 0,000139619 1524 1535 3,39E-04 3,89E-04 1,147242732 0,737500632

Q7Z6E9|RBBP6_HUMAN K HAGTEVEL E Y 17,23 8 2 F2:202838 2,48707E-05 0,00014164 0,000167694 0,000162306 4,194E-05 0,000139619 1750 1757 3,34E-04 3,44E-04 1,02890543 0,958010731

Q7Z6E9|RBBP6_HUMAN N KTDSLFVLPS R Y 15,85 10 2 F2:209360 2,48707E-05 0,000118033 0,000111796 0,000101441 6,291E-05 6,98095E-05 970 979 2,55E-04 2,34E-04 -1,087714458 0,847705769

Q7Z6Z7|HUWE1_HUMAN L FLLAT E N 13,42 5 1 F2:218992 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 0,00012582 0,000116349 555 559 1,40E-04 3,23E-04 2,301912552 0,046287158

Q7Z6Z7|HUWE1_HUMAN L RHTMEKVV R Y 15,89 8 2 F1:228599 4,97413E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1835 1842 8,70E-05 8,48E-05 -1,025824483 0,967154807

Q7Z6Z7|HUWE1_HUMAN T KTVSE W N 16,39 5 1 F2:197703 0,000273577 0,000306887 0,000318618 0,000182594 0,0002097 0,000162889 1508 1512 8,99E-04 5,55E-04 -1,619434842 0,003904379

Q7Z745|MRO2B_HUMAN E AALQTLLRRCKET S Y 17,26 13 2 F2:222837 9,69956E-05 0,000115673 5,77612E-05 5,68071E-05 0,000132111 0,00010006 1569 1581 2,70E-04 2,89E-04 1,068589865 0,834905981

Q7Z745|MRO2B_HUMAN K ALAEKPASSGKL L Y 17,13 12 2 F2:218850 4,97413E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 8,388E-05 6,98095E-05 1106 1117 1,90E-04 1,74E-04 -1,092772252 0,836787546

Q7Z745|MRO2B_HUMAN L EVLKTLDPLVIG M Y 14,28 12 2 F1:221871 7,4612E-06 1,65247E-05 5,5898E-06 1,2173E-05 6,291E-06 6,98095E-06 434 445 2,96E-05 2,54E-05 -1,162341927 0,743729647

Q7Z7G8|VP13B_HUMAN S LVKCASGTMGSIKI C Y 15,34 14 2 F1:192131 0,000524771 0,000616134 0,000411782 0,000426053 0,000463437 0,000418857 865 878 1,55E-03 1,31E-03 -1,186754867 0,300471317

Q7Z7M0|MEGF8_HUMAN L PPGGGAARAGPGLSY C Y 20,19 15 2 F2:193185 0,001532033 0,000592528 0,000769529 0,000697916 0,000698301 0,0005864 1287 1301 2,89E-03 1,98E-03 -1,45973271 0,40252849

Q86SF2|GALT7_HUMAN T HIPSGKC L Y 21,07 7 2 F2:198526 2,48707E-05 7,082E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 619 625 1,14E-04 8,48E-05 -1,347893266 0,621076562

Q86SG6|NEK8_HUMAN G KPYNQK S N 14,15 6 2 F1:227139 0 0 0 2,02883E-05 0 0 178 183 0,00E+00 2,03E-05 #DIV/0! 0,422649731

Q86T90|K1328_HUMAN R KTVGF H N 15,03 5 1 F2:224817 0,000174095 5,90167E-05 0,000130429 0,000142018 0,00025164 0,000162889 445 449 3,64E-04 5,57E-04 1,530908345 0,246889936

Q86TB3|ALPK2_HUMAN E GATGENLAKVE N Y 16,53 11 2 F1:218964 0,000323319 0,00021246 0,000167694 6,08648E-05 0,00016776 0,000186159 905 915 7,03E-04 4,15E-04 -1,696000661 0,189136129

Q86TC9|MYPN_HUMAN P SSNPCHFGSPSGAAEGGG G Y 14,62 18 2 F1:248015 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 0,000101441 6,291E-05 0,000139619 38 55 1,76E-04 3,04E-04 1,722607594 0,188344887

Q86TC9|MYPN_HUMAN V KGAPSPKV E Y 23,26 8 2 F2:216910 9,94827E-06 1,4164E-05 7,45306E-06 1,62306E-05 8,388E-06 4,65397E-06 459 466 3,16E-05 2,93E-05 -1,07832497 0,857669931

Q86TG7|PEG10_HUMAN A RAAAARKPRSPPRALVLPH I Y 14,1 19 3 F2:243025 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 243 261 1,16E-04 1,08E-04 -1,069400164 0,853129454

Q86TV6|TTC7B_HUMAN R KGANTKTYTLT R Y 17,49 11 2 F2:223298 3,7306E-05 1,18033E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 297 307 6,77E-05 1,09E-04 1,605619551 0,286295432

Q86TV6|TTC7B_HUMAN A KTVVD V N 15,24 5 1 F2:225998 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 456 460 8,57E-05 8,48E-05 -1,010921722 0,969620918

Q86TY3|CN037_HUMAN I TRVNTAASYGLD Q Y 16,99 12 2 F2:242248 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 594 605 1,11E-04 8,48E-05 -1,304151491 0,429807847

Q86TY3|CN037_HUMAN L VPVGVGIAGALF I Y 21,61 12 2 F2:230862 7,4612E-05 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0 716 727 1,83E-04 8,25E-05 -2,214071052 0,141480097

Q86U44|MTA70_HUMAN Q RYPDGII S Y 16,87 7 2 F1:208262 0 0 0 6,08648E-05 2,097E-05 0 568 574 0,00E+00 8,18E-05 #DIV/0! 0,266071676

Q86U86|PB1_HUMAN H LPPGVPGLPGIPPPGV M Y 15,14 16 2 F1:211943 0,000198965 4,72134E-05 7,45306E-05 0,000182594 0,0002097 0,000162889 1523 1538 3,21E-04 5,55E-04 1,731109326 0,231338593

Q86U90|YRDC_HUMAN S QASSLNVEEF Q Y 16,34 10 2 F2:203672 0,000184043 0,000184132 0,000167694 0,00019071 0,000113238 0,000190813 201 210 5,36E-04 4,95E-04 -1,083088438 0,651826577

Q86UK0|ABCAC_HUMAN F VKFSVGL D Y 15,24 7 2 F2:208571 0 4,72134E-05 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 876 882 6,58E-05 2,33E-05 -2,829673056 0,431419504

Q86UL8|MAGI2_HUMAN E GPGAAPA F N 17,67 7 1 F1:209475 2,48707E-05 4,72134E-05 0,000130429 0,000142018 0,00010485 6,98095E-05 1382 1388 2,03E-04 3,17E-04 1,563740438 0,385104386

Q86UL8|MAGI2_HUMAN A TQAELMTLTIVK G Y 20,95 12 2 F1:189609 0,001153999 0,000951349 0,00158005 0,001199036 0,00107576 0,001386882 599 610 3,69E-03 3,66E-03 -1,006477824 0,971893781

Q86UL8|MAGI2_HUMAN G AAPAFAGPGGGGSG A Y 15,36 14 2 F2:220573 4,97413E-05 0,00010623 0,000214276 7,10089E-05 0,00012582 9,30793E-05 1385 1398 3,70E-04 2,90E-04 -1,277118266 0,642493104

Q86UQ4|ABCAD_HUMAN N SSSKT E N 14,76 5 1 F1:202040 0,000124353 0,00021246 0,000337251 0,000223171 0,00027261 0,000279238 1570 1574 6,74E-04 7,75E-04 1,149769047 0,646114158

Q86UQ4|ABCAD_HUMAN L ILRPAEMSDEI P Y 37,74 11 2 F1:210321 0,00066156 0,001010366 0,001322919 0,000931231 0,001174319 0,001198396 1526 1536 2,99E-03 3,30E-03 1,103211365 0,658760981

Q86UQ4|ABCAD_HUMAN R LTPGH Y N 14,75 5 1 F1:187646 0,000348189 0,000238427 0,00017701 0,000200854 0,000276804 0,000200121 4258 4262 7,64E-04 6,78E-04 -1,126662405 0,645832691

Q86UQ4|ABCAD_HUMAN H TLLNLSGFNM E Y 19,82 10 2 F1:242984 0 2,36067E-05 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 4344 4353 4,22E-05 2,33E-05 -1,815197442 0,582196838

Q86UQ4|ABCAD_HUMAN I YLKDVTDFLNIV L Y 14,92 12 2 F2:224978 0,00018653 5,90167E-05 0,000186327 2,02883E-05 7,3395E-05 0,000127984 1462 1473 4,32E-04 2,22E-04 -1,948295411 0,259866805

Q86UW6|N4BP2_HUMAN S QKHKYKVL F Y 17,11 8 2 F2:217471 4,97413E-05 0,00014164 0,000149061 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 531 538 3,40E-04 8,48E-05 -4,013881366 0,111555648

Q86UW9|DTX2_HUMAN N YTEELKV P Y 16,48 7 2 F1:205658 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 4,194E-05 4,65397E-05 400 406 4,35E-05 8,85E-05 2,033858757 0,433525857

Q86UW9|DTX2_HUMAN C KTIYGEKT G Y 15 8 2 F2:208457 4,97413E-05 0 7,45306E-05 8,1153E-05 4,194E-05 2,32698E-05 473 480 1,24E-04 1,46E-04 1,177762017 0,804728961

Q86V59|PNML1_HUMAN V KKEPGLAAEVG S Y 16,07 11 2 F1:225067 1,24353E-05 5,90167E-05 3,72653E-05 0,000101441 7,3395E-05 0,000104714 197 207 1,09E-04 2,80E-04 2,571351135 0,030922666

Q86V59|PNML1_HUMAN A EVGSAL K N 14,31 6 1 F2:193585 7,4612E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 0,00018873 0,000116349 205 210 2,25E-04 3,25E-04 1,446483811 0,566633844

Q86VF7|NRAP_HUMAN K FTTVVDSPDLVHA K Y 19,86 13 2 F2:212746 0,000397931 0,000380067 0,000316755 0,000365189 0,0002097 0,000325778 1456 1468 1,09E-03 9,01E-04 -1,21549314 0,306771438

Q86VP6|CAND1_HUMAN L ISGSSYARSSV V Y 15,66 11 2 F2:197387 0,000161659 7,082E-05 9,31633E-05 0,000152162 0,000304065 0,000186159 975 985 3,26E-04 6,42E-04 1,972669364 0,135907055

Q86VV8|RTTN_HUMAN S ETKTQEIL D Y 15,53 8 2 F1:211211 7,4612E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 2,097E-05 6,98095E-05 1043 1050 1,35E-04 1,52E-04 1,119277763 0,813627748

Q86W24|NAL14_HUMAN Y KDPHLTQMK C Y 17,18 9 2 F1:212239 0,000223836 0,000165247 0,000149061 0,000101441 0,00033552 0,000209428 521 529 5,38E-04 6,46E-04 1,201145928 0,655050746

Q86W24|NAL14_HUMAN C QTTTALFT C Y 18,1 8 2 F2:208852 7,4612E-05 0,000188853 0,000167694 0,00012173 0,00025164 0,000139619 394 401 4,31E-04 5,13E-04 1,189788296 0,638770524

Q86W33|TPRA1_HUMAN N GSTALPPPLAPNI S Y 17,02 13 2 F2:214449 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 12 24 4,35E-05 4,42E-05 1,016929379 0,982496055

Q86W56|PARG_HUMAN K KWLGTP I Y 11,97 6 1 F2:233516 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 452 457 1,76E-04 6,45E-05 -2,73461369 0,025017

Q86WA8|LONP2_HUMAN G KTSVGRSVAKTLG R Y 20,9 13 2 F1:206097 0,000134302 7,55414E-05 5,5898E-05 0,000123758 0,000109044 6,74825E-05 381 393 2,66E-04 3,00E-04 1,129990597 0,713227315

Q86WA8|LONP2_HUMAN K VLAAHRAGL K Y 15,22 9 2 F2:213850 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 787 795 1,58E-04 6,45E-05 -2,445860906 0,085248068

Q86WG5|MTMRD_HUMAN L DGGTI K N 18,75 5 1 F1:195524 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 6,291E-05 0,000139619 296 300 1,34E-04 2,63E-04 1,9624026 0,236830143

Q86WG5|MTMRD_HUMAN T LSKSTQQEL V Y 17,3 9 2 F2:198228 0,000149224 0,00014164 0,000130429 0,000182594 0,00027261 0,000302508 727 735 4,21E-04 7,58E-04 1,798540327 0,086416307

Q86WG5|MTMRD_HUMAN I DVGARL A N 16,77 6 1 F2:207063 6,21767E-05 1,18033E-05 4,65817E-05 7,10089E-05 6,291E-05 3,49047E-05 1285 1290 1,21E-04 1,69E-04 1,400309082 0,437093007

Q86WG5|MTMRD_HUMAN I IGVHSVFKT D Y 24,1 9 2 F1:222957 3,7306E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 1,01441E-05 3,1455E-05 2,32698E-05 274 282 1,35E-04 6,49E-05 -2,08795347 0,258960917

Q86WJ1|CHD1L_HUMAN I FLAAKKK K Y 33,94 7 2 F1:252931 0 2,36067E-05 0 0 2,097E-05 0 828 834 2,36E-05 2,10E-05 -1,125736233 0,937515759

Q86XA9|HTR5A_HUMAN L GSLYKKL G Y 27,12 7 2 F1:208355 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 0 0 120 126 4,35E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,191770207

Q86XA9|HTR5A_HUMAN S LASCI M N 14,44 5 1 F1:195470 0,00047503 0,000259673 0,000409919 0,000324612 0,000421497 0,000395587 1895 1899 1,14E-03 1,14E-03 -1,002562728 0,989823949

Q86XL3|ANKL2_HUMAN V RRLGPRPGGLG R Y 17,43 11 2 F1:213324 2,48707E-05 4,72134E-05 0,000111796 4,05765E-05 0,00010485 4,65397E-05 33 43 1,84E-04 1,92E-04 1,043974999 0,939326511

Q86Y26|NUTM1_HUMAN T GTPKAT S N 14,37 6 1 F2:216243 4,97413E-05 0 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0 959 964 1,06E-04 4,13E-05 -2,560441721 0,352042027

Q86Y38|XYLT1_HUMAN R KTGGSSPETK Y Y 14,55 10 2 F1:208823 0,000149224 0,000165247 0,000223592 0,000162306 0,00014679 0,000186159 241 250 5,38E-04 4,95E-04 -1,086436536 0,613044123

Q86Y56|DAAF5_HUMAN E DLKDKLDFAPPT P Y 18,35 12 2 F1:213523 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 0,00010485 6,98095E-05 323 334 1,34E-04 2,36E-04 1,754762077 0,119189273

Q86Y56|DAAF5_HUMAN S HLDWTAHSPEL L Y 22,42 11 2 F2:207064 7,4612E-05 0,000129837 6,52143E-05 7,10089E-05 5,2425E-05 9,30793E-05 574 584 2,70E-04 2,17E-04 -1,245480938 0,499430959

Q86YC2|PALB2_HUMAN G TPPPI E N 14,09 5 1 F1:202074 0,000447672 0,000377707 0,000354021 0,000263747 0,00023067 0,000232698 809 813 1,18E-03 7,27E-04 -1,62202495 0,021961789

Q86YH6|DLP1_HUMAN N YDMVSGIY S Y 14,65 8 2 F2:195652 0,000124353 0,000401313 0,000260857 0,000304324 0,00025164 0,000139619 135 142 7,87E-04 6,96E-04 -1,13074136 0,765376098

Q86YT6|MIB1_HUMAN D EGAVI E N 20,17 5 1 F2:213628 4,97413E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 6,291E-05 0,000139619 509 513 2,19E-04 2,63E-04 1,204368035 0,643160525

Q86YW9|MD12L_HUMAN R LDPAG S N 17,38 5 1 F2:198567 0,000149224 7,082E-05 9,31633E-05 0,000101441 6,291E-05 6,98095E-05 1839 1843 3,13E-04 2,34E-04 -1,337574251 0,388768518

Q86Z02|HIPK1_HUMAN L TQGSCTPLMVATLHPQVATI T Y 15,04 20 3 F1:211851 0,000149224 0,00021246 9,31633E-05 0,00012173 0,00012582 6,98095E-05 700 719 4,55E-04 3,17E-04 -1,433226997 0,323108313

Q8IU99|CAHM1_HUMAN H GTLATAPASAAAPT T Y 15,6 14 2 F2:199070 0,000248707 0,000165247 1,86327E-05 0,000142018 0,00010485 0,000162889 265 278 4,33E-04 4,10E-04 -1,055714971 0,921631727

Q8IUD2|RB6I2_HUMAN H KPSPDQII Q Y 20,73 8 2 F2:195088 0,000189017 0,000186493 0,000186327 0,000198825 0,000413109 0,000239679 1003 1010 5,62E-04 8,52E-04 1,51576657 0,279220837

Q8IUD2|RB6I2_HUMAN D DHFKSSHSNQT N Y 14,99 11 2 F1:215088 0,000241246 3,06887E-05 0,000149061 0,00010347 0,000159372 0,000127984 990 1000 4,21E-04 3,91E-04 -1,07719396 0,886304621

Q8IUG5|MY18B_HUMAN F LPAIRKPQT P Y 18,53 9 2 F2:202163 0,000198965 7,082E-05 0,000149061 2,02883E-05 8,388E-05 0,000139619 2445 2453 4,19E-04 2,44E-04 -1,718083292 0,314944803

Q8IUX7|AEBP1_HUMAN G NRPIPHID P Y 19,26 8 2 F1:215767 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 999 1006 1,09E-04 1,09E-04 -1,005345817 0,986007622

Q8IUX7|AEBP1_HUMAN A HLTLT E N 21,45 5 1 F1:216204 3,7306E-05 1,18033E-05 9,31633E-06 0 2,097E-05 2,32698E-05 823 827 5,84E-05 4,42E-05 -1,320658169 0,705353976

Q8IVF1|NTM2A_HUMAN V VGGTQ A N 14,27 5 1 F1:193911 7,4612E-05 7,082E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 8,388E-05 0,000139619 263 267 2,20E-04 2,64E-04 1,200546542 0,659142837

Q8IVF1|NTM2A_HUMAN S HGLAQGS S Y 17,51 7 1 F1:219839 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000121112 0,000111585 5,2425E-05 1,16349E-05 746 752 2,18E-04 1,76E-04 -1,241519147 0,727877375

Q8IVF1|NTM2A_HUMAN Q QGVGM E N 10,69 5 1 F2:196332 0,000348189 0,000377707 0,000411782 0,000182594 0,00016776 0,000116349 665 669 1,14E-03 4,67E-04 -2,437689842 0,001234591

Q8IVF2|AHNK2_HUMAN E ANIDTALCKESPGLWGASI L Y 10,67 19 3 F1:203401 3,97931E-05 4,01313E-05 2,7949E-05 6,49224E-05 6,7104E-05 7,67904E-05 5418 5436 1,08E-04 2,09E-04 1,935757924 0,003518804

Q8IVF4|DYH10_HUMAN M TKSLAEL Q Y 15,13 7 2 F2:215576 3,7306E-05 9,44267E-05 7,82572E-05 5,88359E-05 9,64619E-05 8,37714E-05 4250 4256 2,10E-04 2,39E-04 1,138479948 0,661408908

Q8IVF4|DYH10_HUMAN S KTATT Q N 18,09 5 1 F2:195470 0,000174095 0,000165247 0,000149061 0,000202883 0,00018873 0,000116349 2461 2465 4,88E-04 5,08E-04 1,040046615 0,833760838

Q8IVF4|DYH10_HUMAN K TALDIDRLR D Y 26,21 9 2 F1:207904 0,000273577 0,000306887 0,000395012 0,000223171 0,00029358 0,000209428 3637 3645 9,75E-04 7,26E-04 -1,343300255 0,143265532

Q8IVF5|TIAM2_HUMAN W VTAVHSACASL F Y 24,11 11 2 F1:205608 0,000325806 0,000285641 0,000223592 0,000286064 0,0002097 0,000209428 612 622 8,35E-04 7,05E-04 -1,184128037 0,332480455

Q8IVL1|NAV2_HUMAN P AASPKFCR S Y 14,65 8 2 F2:227949 2,48707E-05 0 0 4,05765E-05 0 2,32698E-05 1486 1493 2,49E-05 6,38E-05 2,56713368 0,422833086

Q8IVL1|NAV2_HUMAN H SATVSMLSV K Y 18,17 9 2 F2:199121 9,94827E-05 0,000118033 1,86327E-05 0,00012173 4,194E-05 9,30793E-05 391 399 2,36E-04 2,57E-04 1,087233596 0,867389414

Q8IVT5|KSR1_HUMAN K EVSEIL S N 14,63 6 1 F2:212593 0,000273577 0,00014164 0,000130429 0,000162306 0,00023067 9,30793E-05 851 856 5,46E-04 4,86E-04 -1,122600973 0,760395748

Q8IVT5|KSR1_HUMAN A AAAEGGAGAA A Y 15,01 10 1 F1:208252 0,000149224 7,082E-05 0,000204959 0,00012173 8,388E-05 0,000116349 24 33 4,25E-04 3,22E-04 -1,320055697 0,475058339

Q8IVT5|KSR1_HUMAN W HGEVAIR L Y 14,63 7 2 F1:208354 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 0 4,194E-05 2,32698E-05 633 639 1,11E-04 6,52E-05 -1,696268542 0,359855967

Q8IVU1|IGDC3_HUMAN S GSGSGAYK E Y 17,52 8 1 F1:223774 0,000198965 0,000236067 0,000158378 0,000131874 0,0002097 0,000116349 229 236 5,93E-04 4,58E-04 -1,295873217 0,288231951

Q8IW93|ARHGJ_HUMAN E KTDILSVRT W Y 15,26 9 2 F1:216052 0,000524771 0,000568921 0,000260857 0,000549812 0,000526347 0,000490993 738 746 1,35E-03 1,57E-03 1,156954434 0,539643174

Q8IWB9|TEX2_HUMAN K LSDIP L N 14,84 5 1 F1:205948 9,94827E-05 0,000188853 0,000260857 0,000182594 0,00027261 0,000209428 439 443 5,49E-04 6,65E-04 1,210197866 0,523126022

Q8IWB9|TEX2_HUMAN L KSSQGSSLKDL G Y 14,62 11 2 F2:200401 0,00037306 0,000259673 0,000204959 0,000243459 0,00016776 0,000116349 383 393 8,38E-04 5,28E-04 -1,587838144 0,175212232

Q8IWF6|DEN6A_HUMAN G REAPALVAAGG A Y 14,37 11 2 F2:190286 0,000673995 0,000625577 0,000475133 0,000436197 0,000639585 0,000453762 27 37 1,77E-03 1,53E-03 -1,160283843 0,408015617

Q8IWI9|MGAP_HUMAN V VNANQNASPNVPG K Y 14,96 13 2 F1:211319 4,97413E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 600 612 8,70E-05 8,48E-05 -1,025824483 0,967154807

Q8IWI9|MGAP_HUMAN N VTSLATEGGLVDMGG S Y 14,83 15 2 F1:209837 0,000273577 0,00028328 0,000391286 0,000265776 0,000358587 0,000279238 2615 2629 9,48E-04 9,04E-04 -1,049294415 0,771458841

Q8IWI9|MGAP_HUMAN E KAVEV I N 15,33 5 1 F1:209636 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 4,194E-05 2,32698E-05 211 215 1,76E-04 1,46E-04 -1,205629567 0,625810033

Q8IWK6|AGRA3_HUMAN Y GLNLAIQN G Y 14,9 8 2 F1:209315 0 0 1,86327E-05 0 0 4,65397E-05 1282 1289 1,86E-05 4,65E-05 2,497746317 0,621631642

Q8IWT0|ARCH_HUMAN G TVEPLQTV E Y 24,81 8 2 F2:216045 2,48707E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 0,00014679 2,32698E-05 69 76 1,65E-04 2,11E-04 1,274672696 0,751066842

Q8IXH7|NELFD_HUMAN M LSKGAL N N 15,73 6 1 F1:205291 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 0,00010485 0,000139619 300 305 1,16E-04 3,05E-04 2,641583786 0,092422101

Q8IXH8|CAD26_HUMAN A HSPSPL N N 10,78 6 1 F1:217261 6,21767E-05 5,90167E-05 7,45306E-05 3,04324E-05 4,194E-05 4,65397E-05 822 827 1,96E-04 1,19E-04 -1,645956516 0,019075364

Q8IXJ9|ASXL1_HUMAN G QMKRNR G Y 14,73 6 2 F2:202560 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0 241 246 1,28E-04 8,25E-05 -1,550987085 0,419072683

Q8IXZ3|SP8_HUMAN P EPGHRNGL E Y 16,13 8 2 F2:218771 0 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 482 489 6,09E-05 6,45E-05 1,060061716 0,921221271

Q8IY17|PLPL6_HUMAN Q YGKAVF G Y 16,34 6 1 F1:202384 8,70474E-05 0,00010623 5,5898E-05 0,000101441 6,291E-05 5,81746E-05 1240 1245 2,49E-04 2,23E-04 -1,119759399 0,681032388

Q8IY33|MILK2_HUMAN S FAGSVHITLTPVRPD R Y 21,27 15 2 F1:199447 8,70474E-05 0,000188853 0,000121112 0,000101441 0,000136305 0,000151254 628 642 3,97E-04 3,89E-04 -1,020598855 0,941360231

Q8IY33|MILK2_HUMAN G EAPRK V N 14,97 5 1 F1:214569 0,000124353 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 619 623 1,67E-04 6,45E-05 -2,581708859 0,427377991

Q8IY37|DHX37_HUMAN P SKGPP E N 15,43 5 1 F2:193354 0,000149224 7,082E-05 0,000111796 0,00012173 0,00014679 0,000232698 21 25 3,32E-04 5,01E-04 1,510419809 0,245299032

Q8IY37|DHX37_HUMAN M LPAGGILVFLTG Q Y 17,73 12 2 F2:227396 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 0 467 478 9,07E-05 2,10E-05 -4,326024623 0,108370008

Q8IY63|AMOL1_HUMAN G HGKSP D N 10,96 5 1 F2:192577 0,000124353 0,000129837 9,31633E-05 0,000152162 0,00016776 0,000186159 927 931 3,47E-04 5,06E-04 1,456961379 0,025532457

Q8IY63|AMOL1_HUMAN M QLSLERNGA K N 14,51 9 2 F2:198783 0,000323319 0,00042492 0,000354021 0,000162306 0,00037746 0,000255968 267 275 1,10E-03 7,96E-04 -1,385211029 0,23959804

Q8IY92|SLX4_HUMAN G SGGLAGSEGTAGL D Y 16,11 13 2 F2:195438 0,000300935 0,00021246 0,000260857 0,000202883 0,0002097 0,000209428 631 643 7,74E-04 6,22E-04 -1,244757063 0,184828554

Q8IY92|SLX4_HUMAN Q TKMKS I N 14,88 5 1 F1:206597 9,94827E-05 0,000165247 0,000223592 0,000101441 8,388E-05 8,14444E-05 1166 1170 4,88E-04 2,67E-04 -1,830525688 0,172151452

Q8IYD8|FANCM_HUMAN V HLPLSAAK N Y 19,17 8 2 F1:192391 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 4,194E-05 2,32698E-05 1309 1316 4,35E-05 6,52E-05 1,498961125 0,643339641

Q8IYD8|FANCM_HUMAN G KTFIAAVVM Y Y 19,03 9 2 F2:213069 9,94827E-05 0,00010623 7,45306E-05 7,10089E-05 7,3395E-05 4,65397E-05 117 125 2,80E-04 1,91E-04 -1,467676847 0,083257474

Q8IYT1|FA71A_HUMAN I PKTSTELAEEPAT G Y 28,66 13 2 F2:209461 0,000124353 0,000118033 0,000167694 0,00012173 6,291E-05 0,000162889 260 272 4,10E-04 3,48E-04 -1,179992184 0,570805433

Q8IZ69|TRM2A_HUMAN L KTSLAQHFTAGP G Y 20,07 12 2 F2:200408 2,48707E-05 9,44267E-05 0,000130429 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 346 357 2,50E-04 8,48E-05 -2,944315109 0,214666984

Q8IZ83|A16A1_HUMAN A VPSTLPAGPEIGPS P Y 10,15 14 2 F1:195726 9,94827E-05 0,00014164 0,000130429 0,000182594 0,00016776 0,000209428 510 523 3,72E-04 5,60E-04 1,506609107 0,023264344

Q8IZF6|AGRG4_HUMAN P TLTSSNTVGV H Y 14,52 10 2 F2:233375 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 8,388E-05 2,32698E-05 1342 1351 1,11E-04 1,48E-04 1,335519656 0,576535414

Q8IZF6|AGRG4_HUMAN P EITLASTV A Y 15,37 8 2 F2:203891 2,73577E-05 2,8328E-05 4,84449E-05 2,23171E-05 2,5164E-05 5,11936E-05 587 594 1,04E-04 9,87E-05 -1,055292552 0,882322436

Q8IZF6|AGRG4_HUMAN P KTSPP P N 16,41 5 1 F1:214596 0,000223836 0,00014164 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00012582 6,98095E-05 1851 1855 4,21E-04 2,77E-04 -1,522401809 0,430239919

Q8IZQ1|WDFY3_HUMAN K HTNVPALYFLLMALFLQQPVS E Y 11,56 21 3 F2:211978 0,000726224 0,000592528 0,000527304 0,001125998 0,001040111 0,000870292 1766 1786 1,85E-03 3,04E-03 1,644804962 0,01587469

Q8IZQ1|WDFY3_HUMAN S HENATPVK L Y 14,04 8 2 F1:218713 4,97413E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1360 1367 6,84E-05 8,78E-05 1,284083069 0,725057177

Q8IZQ1|WDFY3_HUMAN F IFGVPASSGT V Y 18,55 10 2 F2:215642 8,70474E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 3,04324E-05 6,291E-05 3,49047E-05 1818 1827 1,29E-04 1,28E-04 -1,008106212 0,989552385

Q8IZQ1|WDFY3_HUMAN S EASKN A N 14,18 5 1 F2:214001 0,000877935 0,00056656 0,000260857 0,00044837 0,000423594 0,000442127 1532 1536 1,71E-03 1,31E-03 -1,297742874 0,54034405

Q8IZQ1|WDFY3_HUMAN I LHLTFSLV G Y 18,19 8 2 F1:206716 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 4,65397E-05 1473 1480 9,20E-05 6,75E-05 -1,362482015 0,650591269

Q8IZQ1|WDFY3_HUMAN E KKCISRGEAL A Y 16,33 10 2 F1:207810 9,94827E-05 0,00014164 0,000281353 0,00012173 0,00014679 9,30793E-05 2256 2265 5,22E-04 3,62E-04 -1,444905143 0,43498315

Q8IZQ1|WDFY3_HUMAN K EVHKRRY L Y 25,56 7 2 F2:221377 9,94827E-05 0,000236067 0,000393149 4,05765E-05 0,00012582 0,000255968 2616 2622 7,29E-04 4,22E-04 -1,725283416 0,392126127

Q8IZQ1|WDFY3_HUMAN V EQGSGLLSTLV G Y 11,95 11 2 F1:199929 0,000149224 0,00021246 0,000186327 0,000101441 8,388E-05 0,000116349 2679 2689 5,48E-04 3,02E-04 -1,816587764 0,028651041

Q8IZQ8|MYCD_HUMAN R GLPVSGTKT A Y 14,37 9 1 F2:246161 4,97413E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 387 395 8,70E-05 8,48E-05 -1,025824483 0,967154807

Q8IZT6|ASPM_HUMAN K KTKNVTTPISK R Y 19,62 11 2 F2:204267 0,000171608 0,000139279 0,000136018 0,000180565 0,000205506 0,000188486 616 626 4,47E-04 5,75E-04 1,285634313 0,042936395

Q8IZT6|ASPM_HUMAN L KTDIP R N 14,47 5 1 F1:191932 0,000111918 0,000153443 0,000186327 0,000182594 0,00012582 0,000162889 674 678 4,52E-04 4,71E-04 1,043426022 0,822633769

Q8IZT6|ASPM_HUMAN N KAAVT I N 15,2 5 1 F2:198196 0,000273577 0,000309247 0,000242225 0,00012173 8,388E-05 6,98095E-05 2045 2049 8,25E-04 2,75E-04 -2,995615802 0,00214593

Q8IZU8|DSEL_HUMAN L TGALV T N 16,11 5 1 F1:208418 6,71508E-05 7,55414E-05 3,35388E-05 5,27495E-05 7,5492E-05 5,81746E-05 234 238 1,76E-04 1,86E-04 1,057793645 0,830266217

Q8IZU8|DSEL_HUMAN P EDKVAFEFV L Y 27,48 9 2 F1:207993 0,000348189 0,000498101 0,001826001 0,000407794 0,00035649 0,000255968 137 145 2,67E-03 1,02E-03 -2,619246413 0,361593715

Q8IZY2|ABCA7_HUMAN A QTAGSGL A Y 14,96 7 1 F1:195603 7,4612E-05 7,082E-05 5,5898E-05 0,000101441 6,291E-05 9,30793E-05 1904 1910 2,01E-04 2,57E-04 1,278649624 0,249405093

Q8N0X7|SPG20_HUMAN L RGISI S N 10,35 5 1 F1:240876 0 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 55 59 4,22E-05 1,29E-04 3,05535454 0,049156041

Q8N0X7|SPG20_HUMAN L DGAMVVAAS S Y 17,95 9 1 F1:212161 0 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 536 544 6,58E-05 1,09E-04 1,651852398 0,43101216

Q8N0X7|SPG20_HUMAN T KGLYIAKQATG G Y 20,84 11 2 F1:201830 0,000124353 9,44267E-05 0,000316755 8,1153E-05 0,00023067 0,000139619 475 485 5,36E-04 4,51E-04 -1,186277427 0,753149844

Q8N0Z6|TTC5_HUMAN T FGLVDS D N 14,36 6 1 F2:193525 9,94827E-05 0,000188853 0,000111796 6,08648E-05 6,291E-05 6,98095E-05 355 360 4,00E-04 1,94E-04 -2,066966283 0,131589463

Q8N122|RPTOR_HUMAN I HQAGGSPPAS S Y 15,44 10 2 F1:225900 0 0 0 0 0 6,98095E-05 872 881 0,00E+00 6,98E-05 #DIV/0! 0,422649731

Q8N122|RPTOR_HUMAN S TLGSPEN E Y 16,35 7 2 F2:214894 1,24353E-05 2,36067E-05 9,31633E-06 2,02883E-05 4,194E-05 0 768 774 4,54E-05 6,22E-05 1,371924738 0,696862204

Q8N122|RPTOR_HUMAN V DICLSQLPT I Y 15,44 9 2 F1:195993 0,000422801 0,000712922 0,000957719 0,000635022 0,000933164 0,000865638 387 395 2,09E-03 2,43E-03 1,162594798 0,568374431

Q8N122|RPTOR_HUMAN D PPDVV K N 16,23 5 1 F2:189981 0,000499901 0,000665708 0,000488176 0,000223171 0,000568287 0,000467724 72 76 1,65E-03 1,26E-03 -1,313380988 0,340923265

Q8N122|RPTOR_HUMAN F ISATV Q N 17,97 5 1 F2:201414 0,000397931 0,000330493 0,000204959 0,000182594 0,00025164 0,000255968 951 955 9,33E-04 6,90E-04 -1,352333226 0,287603716

Q8N122|RPTOR_HUMAN T RKMFDKGPEQT A Y 21,65 11 3 F1:222923 0,000124353 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 927 937 1,90E-04 1,06E-04 -1,797958182 0,46823127

Q8N1E6|FXL14_HUMAN S LFPSLQARGI R Y 15,56 10 2 F2:208048 0,000149224 0,00014164 0,000270174 5,07206E-05 6,291E-05 0,000151254 61 70 5,61E-04 2,65E-04 -2,118046445 0,137287138

Q8N2E2|VWDE_HUMAN W KTDLLTTQQITV R Y 26,07 12 2 F1:194025 9,94827E-05 0,000165247 7,45306E-05 0,000162306 0,00016776 0,000162889 1149 1160 3,39E-04 4,93E-04 1,453029155 0,198355892

Q8N2E2|VWDE_HUMAN Q ETLAN S N 15,1 5 1 F2:207430 0,000124353 0,000153443 0,000111796 0,000192738 0,00014679 6,98095E-05 812 816 3,90E-04 4,09E-04 1,050681432 0,875448948

Q8N307|MUC20_HUMAN D GPHPVITPSR A Y 22,67 10 2 F2:201172 0,000124353 0,000802627 0,000618604 0,000653282 0,000486504 0,000726019 201 210 1,55E-03 1,87E-03 1,207183467 0,659497195

Q8N3C0|ASCC3_HUMAN Q REQALLNAR S Y 19,74 9 2 F2:219960 4,97413E-05 0,000118033 7,45306E-05 0,000182594 0,00012582 0,000116349 376 384 2,42E-04 4,25E-04 1,75300856 0,101902192

Q8N3D4|EH1L1_HUMAN Q KTEAGGSGVLQ T Y 16,26 11 2 F2:208673 0,000547155 0,000450887 0,000788162 0,00044837 0,00027261 0,000514263 655 665 1,79E-03 1,24E-03 -1,446033755 0,218298927

Q8N414|PGBD5_HUMAN T EMKAF L Y 14,48 5 1 F2:223146 0 7,082E-05 9,31633E-06 2,02883E-05 3,1455E-05 1,16349E-05 97 101 8,01E-05 6,34E-05 -1,264416092 0,827963358

Q8N441|FGRL1_HUMAN P GHRPPGTAR D Y 17,22 9 2 F1:195680 0,000124353 0,000188853 0,000204959 6,08648E-05 0,00012582 0,000232698 416 424 5,18E-04 4,19E-04 -1,235543741 0,597881318

Q8N441|FGRL1_HUMAN G PPVASSSSATSLPWPVV I Y 17,25 17 3 F1:200990 0,000955034 0,000712922 0,001281927 0,000695887 0,000654264 0,000984314 364 380 2,95E-03 2,33E-03 -1,263622711 0,361896791

Q8N442|GUF1_HUMAN G AALLVAPGP R Y 17,52 9 2 F1:205192 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0 22 30 1,86E-05 4,13E-05 2,214296911 0,461901463

Q8N442|GUF1_HUMAN A PGPRSAPTLGA A Y 21,67 11 2 F1:201266 9,94827E-05 0,000118033 0,000149061 6,08648E-05 0,00025164 0,000162889 28 38 3,67E-04 4,75E-04 1,296843428 0,582573658

Q8N4M1|CTL3_HUMAN L SLGTAGAAQVMEGGQVE Y Y 14,12 17 2 F2:199556 0,000191504 4,72134E-05 0,000158378 0,000148104 0,000169857 0,000195467 353 369 3,97E-04 5,13E-04 1,29295899 0,472904156

Q8N5I4|DHRSX_HUMAN Y HLQRLLAAEGSH V Y 16,45 12 2 F2:237415 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 0 2,32698E-05 221 232 9,20E-05 6,38E-05 -1,440657042 0,572016907

Q8N5Q1|F71E2_HUMAN A SPRKASAVPAPPQKT P Y 17,6 15 2 F1:188095 8,70474E-05 0,000118033 8,3847E-05 2,02883E-05 0,00014679 0,000151254 488 502 2,89E-04 3,18E-04 1,101770657 0,843306779

Q8N6G6|ATL1_HUMAN N GSKAEKRGLAAN P Y 19,97 12 2 F2:216914 4,97413E-06 1,88853E-05 7,45306E-06 1,2173E-05 3,3552E-05 5,58476E-05 1005 1016 3,13E-05 1,02E-04 3,24382913 0,196801326

Q8N6G6|ATL1_HUMAN T ATGLTHHILAAG Q Y 16,19 12 2 F1:205922 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 1440 1451 1,34E-04 1,50E-04 1,117762745 0,539724144

Q8N6R0|MET13_HUMAN H HKAMIAGLALLRNP E Y 12,51 14 2 F2:229300 4,97413E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000243459 0,00018873 0,000209428 474 487 2,32E-04 6,42E-04 2,761339236 0,005143979

Q8N6Y0|USBP1_HUMAN P EVPHKPAVEAHQAP E Y 16,15 14 2 F1:209494 0,000273577 0,000236067 0,000149061 4,05765E-05 0,00014679 0,000186159 86 99 6,59E-04 3,74E-04 -1,763483889 0,172663009

Q8N766|EMC1_HUMAN I TERGI T N 14,45 5 1 F1:217886 0 7,082E-05 0 4,05765E-05 8,388E-05 4,65397E-05 852 856 7,08E-05 1,71E-04 2,414516542 0,302709149

Q8N7X1|RMXL3_HUMAN G HIIKVFLM K Y 14,96 8 2 F2:224537 4,97413E-05 0 7,45306E-05 6,08648E-05 0 2,32698E-05 33 40 1,24E-04 8,41E-05 -1,477061677 0,660822754

Q8N960|CE120_HUMAN Q KIAVPATSH H Y 17,61 9 2 F2:190376 0,000174095 0,00021246 3,72653E-05 0,00012173 0,00010485 0,000139619 444 452 4,24E-04 3,66E-04 -1,157350891 0,754539168

Q8N960|CE120_HUMAN E VASGQKIAVPAT S Y 12,64 12 2 F2:222120 0,000109431 0,000113312 9,50266E-05 3,449E-05 4,194E-05 5,81746E-05 439 450 3,18E-04 1,35E-04 -2,36076334 0,002865359

Q8N9F0|NAT8L_HUMAN A PPPAPVAQ P Y 14,77 8 1 F1:233611 4,97413E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 55 62 1,29E-04 1,49E-04 1,155505 0,596389214

Q8N9S9|SNX31_HUMAN T LLDTDGPQRT L Y 14,5 10 2 F2:204679 7,4612E-05 0,00021246 0,000223592 0,000243459 0,00016776 0,000139619 329 338 5,11E-04 5,51E-04 1,078669975 0,827825761

Q8NA92|THAP8_HUMAN Q TGLGPVLGAL Q Y 14,59 10 2 F1:192423 0,000323319 0,000448527 0,000223592 0,000101441 0,0004194 0,000372317 171 180 9,95E-04 8,93E-04 -1,114514061 0,790045425

Q8NB25|F184A_HUMAN N ELDLTKDSL K Y 19,75 9 2 F2:233686 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 0,00010485 0 586 594 9,20E-05 1,45E-04 1,581054288 0,625522151

Q8NB90|SPAT5_HUMAN V LGATNRPHALDAAL R Y 20,34 14 2 F1:209803 0,000149224 9,44267E-05 0,000111796 0,000243459 0,00010485 9,30793E-05 496 509 3,55E-04 4,41E-04 1,241784844 0,621117313

Q8NBF2|NHLC2_HUMAN G KLPKKN E N 14,01 6 2 F1:208756 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 6,291E-05 9,30793E-05 375 380 1,16E-04 2,37E-04 2,051628428 0,038836083

Q8NBF2|NHLC2_HUMAN L PPSPLLFPGKVTVDQV T Y 15,02 16 2 F2:244863 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 219 234 9,20E-05 1,49E-04 1,623649669 0,179545545

Q8NBP0|TTC13_HUMAN T KTKDGFTV N Y 22,73 8 2 F1:208203 0,000174095 0,000118033 0,000130429 0,000202883 0,00010485 0,000116349 666 673 4,23E-04 4,24E-04 1,003608831 0,989387121

Q8NCK7|MOT11_HUMAN P GLVGVGGVVQATGLV M Y 25,66 15 2 F1:217479 3,7306E-05 1,18033E-05 2,7949E-05 8,1153E-05 1,0485E-05 1,16349E-05 366 380 7,71E-05 1,03E-04 1,340191527 0,750537837

Q8NCK7|MOT11_HUMAN L ILSGSFIYIGLPR A Y 17,96 13 2 F2:221240 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000225455 6,08648E-05 0,00010485 0,000279238 416 428 3,94E-04 4,45E-04 1,127907554 0,848104408

Q8NCL4|GALT6_HUMAN P KGTSVIARN Q Y 20,95 9 2 F1:208387 0,000174095 0,000271477 0,000260857 0,000223171 0,000283095 0,000174524 419 427 7,06E-04 6,81E-04 -1,03766121 0,855501169

Q8NDA2|HMCN2_HUMAN R TQAVSFVHVK E Y 27,76 10 2 F1:220545 0 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 4206 4215 6,58E-05 1,29E-04 1,959969098 0,263517383

Q8NDA2|HMCN2_HUMAN G EAVRTFTLTVQVP P Y 18,29 13 2 F1:212626 0,00018653 0,0003541 0,000428551 8,1153E-05 0,000241155 0,000314143 3111 3123 9,69E-04 6,36E-04 -1,522791226 0,326581698

Q8NDH2|CC168_HUMAN N TSLLTPPYLKF D Y 20,56 11 2 F1:216182 0,000273577 0,00031869 0,00038197 0,000304324 0,000492795 0,000337413 446 456 9,74E-04 1,13E-03 1,164532874 0,476417446

Q8NDH2|CC168_HUMAN S RSSPL H N 15,89 5 1 F1:202293 0,000149224 0,00021246 0,000130429 0,00012173 0,00016776 0,000162889 578 582 4,92E-04 4,52E-04 -1,087834664 0,674624976

Q8NDH2|CC168_HUMAN T QVITHR E Y 16,25 6 2 F2:200045 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0 2,32698E-05 1394 1399 8,57E-05 6,38E-05 -1,342953531 0,608041488

Q8NDH2|CC168_HUMAN Q MLNITGRG T Y 21,74 8 2 F1:215144 2,48707E-05 7,082E-05 9,31633E-05 0 2,097E-05 4,65397E-05 1479 1486 1,89E-04 6,75E-05 -2,797437228 0,180111943

Q8NDH2|CC168_HUMAN G TLGKT Q N 11,26 5 1 F2:212611 0,000248707 0,00021246 0,000186327 6,08648E-05 8,388E-05 6,98095E-05 336 340 6,47E-04 2,15E-04 -3,017854629 0,0085797

Q8NE71|ABCF1_HUMAN R ATGAAAAEAKAR R Y 26,31 12 2 F2:205539 0,000273577 0,000401313 0,000354021 0,00044837 0,00023067 0,000325778 421 432 1,03E-03 1,00E-03 -1,023977972 0,91908661

Q8NE71|ABCF1_HUMAN E EKVLKEKEQQQQ Q Y 14,91 12 2 F1:232920 0,000223836 0,000342297 0,000288806 0,000202883 0,000220185 0,000221063 56 67 8,55E-04 6,44E-04 -1,327275559 0,173355863

Q8NEM0|MCPH1_HUMAN Q HVAGPALEAL S Y 15,63 10 2 F1:205660 7,4612E-05 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0,000162889 396 405 1,83E-04 2,45E-04 1,343233918 0,663370724

Q8NEM8|CBPC3_HUMAN N MRAGIVY R Y 15,21 7 2 F1:217840 0 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0 6,98095E-05 215 221 8,45E-05 1,10E-04 1,306673019 0,747254521

Q8NEM8|CBPC3_HUMAN M ERHITLEK V Y 17,07 8 2 F1:229154 3,7306E-05 2,36067E-05 7,63939E-05 3,24612E-05 2,097E-05 8,14444E-05 588 595 1,37E-04 1,35E-04 -1,018023954 0,97510556

Q8NEV4|MYO3A_HUMAN G KGTYGKVF K Y 14,11 8 2 F1:198435 0,000298448 9,44267E-05 9,31633E-05 0,000101441 0,00010485 0,000232698 29 36 4,86E-04 4,39E-04 -1,107174674 0,857090928

Q8NEV8|EXPH5_HUMAN P EPTPKSAESI G Y 18,82 10 2 F2:206380 7,4612E-05 0,000259673 0,000167694 0,00012173 0,00031455 0,000139619 1645 1654 5,02E-04 5,76E-04 1,147254928 0,777673126

Q8NEZ4|KMT2C_HUMAN H EVTKTLGP K Y 12,1 8 2 F2:213563 0 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 3937 3944 0,00E+00 6,45E-05 #DIV/0! 0,001753813

Q8NEZ4|KMT2C_HUMAN Q SPVRPSFTPALPAAPPVAY S Y 14,08 19 2 F2:220842 4,97413E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 0 0,00014679 9,30793E-05 3547 3565 2,19E-04 2,40E-04 1,096802344 0,887268966

Q8NEZ4|KMT2C_HUMAN A MIRQRSEPF F Y 15,25 9 2 F1:216862 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 3075 3083 1,71E-04 1,52E-04 -1,12577869 0,64696343

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN K KEVKSSK E Y 14,37 7 2 F1:223977 0 0 0 2,02883E-05 0 0 719 725 0,00E+00 2,03E-05 #DIV/0! 0,422649731

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN L GKDGKPV S Y 22,51 7 2 F1:216134 0 2,36067E-05 0 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 803 809 2,36E-05 8,78E-05 3,719198199 0,141673873

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN D HRSTLTKKMHIQSAVSKM N Y 15,21 18 3 F1:247019 0 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1199 1216 4,22E-05 1,08E-04 2,55889816 0,106300031

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN E KTPSEDKLSV K Y 20,19 10 2 F1:210405 8,70474E-05 4,72134E-05 0,000195643 0,000243459 0,00010485 0,000127984 732 741 3,30E-04 4,76E-04 1,443733893 0,473227586

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN R NNPLHVGAEA S Y 15,89 10 2 F1:197509 0,000124353 9,44267E-05 0,000223592 0,000243459 0,00014679 0,000232698 1571 1580 4,42E-04 6,23E-04 1,408197831 0,295130429

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN Q KSVSDP V N 17,98 6 1 F1:198515 0,000549642 0,000165247 0,001069515 0,000756752 0,000868157 0,000749289 2972 2977 1,78E-03 2,37E-03 1,330527647 0,532415784

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN E EGSGNTAPDDE K Y 14,54 11 2 F2:192890 9,94827E-05 0,000165247 0,000186327 0,000142018 0,00027261 0,000162889 167 177 4,51E-04 5,78E-04 1,280365208 0,439004907

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN E EGGAVVTEGF A Y 14,3 10 2 F1:194974 0,000298448 0,00021246 7,45306E-05 8,1153E-05 0,00025164 0,000325778 1591 1600 5,85E-04 6,59E-04 1,124917767 0,81493304

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN A VHAVKIE A Y 23,41 7 2 F1:189475 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 1633 1639 1,58E-04 1,52E-04 -1,036111472 0,899713235

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN T TKCITGQESKIAPSHT M Y 19,84 16 3 F1:200001 0,001733486 0,002287487 2,16E-03 2,42E-03 2,12E-03 0,001198396 2568 2583 6,18E-03 5,73E-03 -1,077732237 0,738689265

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN L NVLGGLKLKAN L Y 21,97 11 2 F1:214909 4,97413E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0,000139619 2659 2669 2,00E-04 1,81E-04 -1,106087456 0,890579295

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN Q ESKIAPSHT M Y 25,76 9 2 F2:209759 0,000273577 0,000236067 0,000111796 0,000182594 0,00014679 0,000186159 2575 2583 6,21E-04 5,16E-04 -1,205409227 0,549309002

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN F TVDTPAKASIT S Y 17,08 11 2 F1:221012 4,97413E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1351 1361 1,90E-04 1,49E-04 -1,273017244 0,466479554

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN K YPVETT L Y 15,16 6 1 F2:194706 0,000236271 0,000342297 0,000486312 0,000223171 0,00031455 0,000267603 2881 2886 1,06E-03 8,05E-04 -1,322301407 0,357270929



Q8NFC6|BD1L1_HUMAN M DSTVAKEGTN V Y 16,28 10 2 F2:200334 0,000273577 0,000165247 0,000260857 0,00012173 0,0002097 0,000186159 1831 1840 7,00E-04 5,18E-04 -1,351811298 0,236511206

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN R KLSDGHKSRSLKHS S Y 19,2 14 2 F1:215509 9,94827E-05 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 1015 1028 2,08E-04 1,52E-04 -1,362656859 0,43135392

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN E KNSNKAKTVEGTK E Y 16,6 13 3 F2:192514 0,000422801 0,000377707 0,000693135 0,000385477 0,00023067 0,000372317 378 390 1,49E-03 9,88E-04 -1,511074976 0,225581987

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN V TGAGVVLGDNDAPPGTSASQE G Y 17,79 21 3 F1:193962 0,000273577 0,000545314 0,000354021 0,000263747 0,00029358 0,000209428 1756 1776 1,17E-03 7,67E-04 -1,529707922 0,229823025

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN E KTKSSKTK G Y 14,77 8 2 F2:215525 0,000149224 7,082E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 0,00010485 6,98095E-05 525 532 3,13E-04 1,95E-04 -1,606622646 0,309026708

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN E KQAKEKEVESL K Y 16,95 11 2 F1:212282 0,000323319 0,00021246 0,000186327 8,1153E-05 0,00010485 0,000232698 362 372 7,22E-04 4,19E-04 -1,724631602 0,185022287

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN T RVEDLSDAAII S Y 15,69 11 2 F2:222213 0,00018653 0,000198296 0,000203096 8,72395E-05 8,1783E-05 0,000151254 2320 2330 5,88E-04 3,20E-04 -1,835671365 0,051311369

Q8NFC6|BD1L1_HUMAN T VFAAA E N 12,3 5 1 F1:195525 0,000198965 0,000165247 0,000204959 0,000101441 2,097E-05 9,30793E-05 1585 1589 5,69E-04 2,15E-04 -2,641281861 0,027293478

Q8NFD5|ARI1B_HUMAN P GGGGAAS L N 18,19 7 1 F2:200241 0,000198965 0,00014164 0,000204959 0,000387506 0,00014679 0,000186159 383 389 5,46E-04 7,20E-04 1,320566077 0,520271055

Q8NFD5|ARI1B_HUMAN Q KGSIGN L Y 16,81 6 1 F2:209697 9,94827E-05 2,36067E-05 6,52143E-05 6,08648E-05 4,194E-05 0,000139619 2140 2145 1,88E-04 2,42E-04 1,287408322 0,65431714

Q8NFD5|ARI1B_HUMAN G GGGGGSGGGGGGGGAGAGGAG A Y 23,07 21 2 F1:189608 0,000136789 2,36067E-05 2,7949E-05 7,10089E-05 8,388E-05 4,65397E-05 315 335 1,88E-04 2,01E-04 1,069469242 0,919001313

Q8NFD5|ARI1B_HUMAN G AGAGGAGAGAVAAAAA A Y 14,16 16 2 F2:226031 2,48707E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 329 344 1,04E-04 1,08E-04 1,035552738 0,92961535

Q8NFD5|ARI1B_HUMAN Q KGSIG N N 17,43 5 1 F1:192427 0,000149224 7,082E-05 9,31633E-05 0,000101441 6,291E-05 9,30793E-05 2140 2144 3,13E-04 2,57E-04 -1,216667373 0,528376662

Q8NFD5|ARI1B_HUMAN F PTVGPN S N 15,45 6 1 F2:191445 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0 4,194E-05 2,32698E-05 2055 2060 1,78E-04 6,52E-05 -2,725408376 0,070853285

Q8NG27|PJA1_HUMAN R KTNSEV P N 14,3 6 1 F2:208531 9,94827E-05 0,0003541 0,000262721 0,00044837 0,000463437 0,000658536 49 54 7,16E-04 1,57E-03 2,192288228 0,047896943

Q8NGI8|O5AN1_HUMAN F GIASALVIMIS Y Y 21,08 11 2 F2:211151 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 208 218 1,71E-04 1,08E-04 -1,586561501 0,144781656

Q8NGK4|O52K1_HUMAN A YTLAL L N 14,36 5 1 F2:217172 4,97413E-05 4,72134E-05 0 0 4,194E-05 2,32698E-05 37 41 9,70E-05 6,52E-05 -1,486811598 0,630430035

Q8NGT2|O13J1_HUMAN C GNTSVSEDFL L Y 15,19 10 2 F1:219149 0,000149224 0,000236067 0,000242225 0,000101441 8,388E-05 0,000139619 190 199 6,28E-04 3,25E-04 -1,931171826 0,057795324

Q8NH00|OR2T4_HUMAN W FLGSVD G N 21,17 6 1 F2:214386 9,94827E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 2,32698E-05 182 187 1,84E-04 1,06E-04 -1,727855106 0,342805099

Q8NH41|OR4KF_HUMAN I TVVTLFFG P Y 15,84 8 2 F1:202313 2,48707E-05 0 0 4,05765E-05 0 4,65397E-05 269 276 2,49E-05 8,71E-05 3,502767004 0,300752736

Q8NHM5|KDM2B_HUMAN I HAVYTPVDSLVFGGNILHSFN V Y 10,06 21 3 F2:212752 9,94827E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 0,000162306 0,00016776 0,000162889 314 334 2,40E-04 4,93E-04 2,055182623 0,034829941

Q8NHP8|PLBL2_HUMAN R HPDAVAWANLTNAI R Y 18,81 14 2 F1:221089 2,48707E-05 7,082E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 0,00014679 0,000162889 80 93 1,33E-04 3,71E-04 2,786962883 0,11434576

Q8NI35|INADL_HUMAN G RSGLGLSIVGGK D Y 32,53 12 2 F2:224197 2,48707E-05 2,36067E-05 2,7949E-05 3,04324E-05 5,2425E-05 1,16349E-05 1444 1455 7,64E-05 9,45E-05 1,236383545 0,660977073

Q8NI35|INADL_HUMAN D QILEVNGV D Y 15,57 8 2 F2:197317 5,96896E-05 6,13774E-05 8,94368E-05 7,10089E-05 9,64619E-05 8,14444E-05 1484 1491 2,11E-04 2,49E-04 1,182474201 0,355158187

Q8NI35|INADL_HUMAN N ASAII K N 14,27 5 1 F1:213598 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000101441 4,194E-05 2,32698E-05 1303 1307 1,59E-04 1,67E-04 1,047522542 0,929403798

Q8NI35|INADL_HUMAN I SSIVSGGP V Y 14,18 8 1 F2:197840 0,000422801 0,00028328 0,000130429 0,000223171 0,0002097 0,000302508 584 591 8,37E-04 7,35E-04 -1,137523308 0,735786426

Q8NI35|INADL_HUMAN H QNASAIIKTAPSK V Y 18,33 13 2 F1:212279 9,94827E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1301 1313 1,65E-04 1,06E-04 -1,562855257 0,493212465

Q8NI77|KI18A_HUMAN E VSFFHGKKTT N Y 17,55 10 2 F2:220739 4,97413E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 51 60 6,84E-05 1,09E-04 1,590778391 0,474663318

Q8TAQ2|SMRC2_HUMAN E SSGIAGTT S Y 19,15 8 1 F2:212657 4,97413E-05 7,082E-05 0,000149061 0,000142018 0,00016776 0,000139619 737 744 2,70E-04 4,49E-04 1,666761526 0,178285541

Q8TAQ2|SMRC2_HUMAN V ASAAAKSALEE F Y 22,37 11 2 F2:212765 0,000124353 0,00021246 0,000260857 0,000223171 0,0002097 0,000232698 689 699 5,98E-04 6,66E-04 1,113604867 0,629955678

Q8TB37|NUBPL_HUMAN K HKTHIFGADFARK L Y 16,02 13 2 F1:253525 0 2,36067E-05 0 0 0 0 249 261 2,36E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q8TB72|PUM2_HUMAN A AAANN T N 13,04 5 1 F1:202004 0,000198965 0,00021246 0,000186327 0,000101441 0,00014679 6,98095E-05 364 368 5,98E-04 3,18E-04 -1,879483027 0,041452713

Q8TB72|PUM2_HUMAN F VPNPYII S Y 18,11 7 2 F2:210433 2,48707E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 0 0 308 314 4,35E-05 2,03E-05 -2,144261898 0,485756391

Q8TC94|ACTL9_HUMAN T RNFSVWIGG S Y 10,79 9 2 F1:215679 0,000223836 0,000188853 0,000149061 8,1153E-05 6,291E-05 6,98095E-05 376 384 5,62E-04 2,14E-04 -2,626568653 0,027260933

Q8TCG1|CIP2A_HUMAN L LEDPNISASL I Y 20,23 10 2 F2:205194 5,34E-03 4,88E-03 3,40E-03 6,15E-03 1,82E-02 8,90E-03 63 72 1,36E-02 3,32E-02 2,441625013 0,211971086

Q8TCG1|CIP2A_HUMAN L LEDPNISASLI L Y 27,32 11 2 F2:221073 0,001126641 0,000977316 0,000775119 0,001148315 3,44E-03 0,000793501 63 73 2,88E-03 5,39E-03 1,870422149 0,420632664

Q8TCG1|CIP2A_HUMAN K KCERIAKAIEV L Y 23,36 11 2 F2:201430 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,00012173 2,097E-05 2,32698E-05 412 422 1,34E-04 1,66E-04 1,23654694 0,780855982

Q8TCG1|CIP2A_HUMAN N PKIADYL T Y 15,66 7 2 F1:207579 0 0 3,72653E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 265 271 3,73E-05 4,42E-05 1,187157813 0,881723043

Q8TCG1|CIP2A_HUMAN N EKSIAQLIE K Y 17,37 9 2 F2:211642 0,000310883 0,000365903 0,000562706 0,000243459 0,00025164 0,000244333 774 782 1,24E-03 7,39E-04 -1,676277198 0,160844051

Q8TD19|NEK9_HUMAN S KTIRSN S Y 15,19 6 1 F1:221293 0,000111918 0,000165247 0,000214276 9,12971E-05 9,43649E-05 0,000174524 731 736 4,91E-04 3,60E-04 -1,364407826 0,337982987

Q8TD20|GTR12_HUMAN K RGETTSASLL N Y 14,79 10 2 F1:240441 4,97413E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 429 438 8,70E-05 1,08E-04 1,242274448 0,704249182

Q8TD22|SFXN5_HUMAN T TASAAAASAASA S Y 16,35 12 2 F1:200331 0,000325806 0,000118033 0,000391286 0,000304324 0,00029358 0,000304835 7 18 8,35E-04 9,03E-04 1,080961972 0,810136131

Q8TD26|CHD6_HUMAN P GLRGFLPENK F Y 15,47 10 2 F2:240911 0 2,36067E-05 0 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 2415 2424 2,36E-05 8,48E-05 3,592896022 0,115063683

Q8TD26|CHD6_HUMAN E EAATL F N 14,88 5 1 F1:205081 9,94827E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000162306 8,388E-05 6,98095E-05 67 71 1,84E-04 3,16E-04 1,717727474 0,281923875

Q8TD57|DYH3_HUMAN N ALQLGTPVLIE N Y 16,91 11 2 F1:226092 9,94827E-05 0 3,72653E-05 0 0 0 3118 3128 1,37E-04 0,00E+00 #DIV/0! 0,256810095

Q8TD57|DYH3_HUMAN N RILVAAD Q Y 20,29 7 2 F2:205315 0 0 3,72653E-05 0 0 0 1132 1138 3,73E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q8TD57|DYH3_HUMAN L TLGAL T N 12,24 5 1 F1:219114 0,000198965 0,00021246 9,31633E-05 0,000326641 0,000337617 0,000302508 1336 1340 5,05E-04 9,67E-04 1,91594737 0,046604121

Q8TD57|DYH3_HUMAN E FQPAVIKN V Y 15,66 8 2 F1:208762 9,94827E-05 2,36067E-05 9,31633E-05 0,00012173 8,388E-05 0,000186159 2869 2876 2,16E-04 3,92E-04 1,811622143 0,206091331

Q8TD57|DYH3_HUMAN A RTSAN Q N 19,8 5 1 F1:213356 0,000276064 0,000236067 0,000298123 0,000405765 0,00046134 0,000490993 2106 2110 8,10E-04 1,36E-03 1,676139345 0,005427779

Q8TD57|DYH3_HUMAN Y FQESVKKL S Y 23,97 8 2 F1:213013 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 2628 2635 6,71E-05 1,08E-04 1,610581811 0,214428387

Q8TD57|DYH3_HUMAN A DEKEANVAAA I Y 23,39 10 2 F2:200733 0,000248707 0,000309247 0,000186327 0,000365189 0,00023067 0,000421184 2738 2747 7,44E-04 1,02E-03 1,366476765 0,257187524

Q8TD57|DYH3_HUMAN Y KTSARRGT L Y 15,41 8 2 F2:209844 4,97413E-05 4,72134E-05 0 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 4071 4078 9,70E-05 1,32E-04 1,361849685 0,617558584

Q8TD57|DYH3_HUMAN T KSTVF L N 14,7 5 1 F1:214722 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 8,388E-05 4,65397E-05 2485 2489 1,28E-04 1,71E-04 1,336095039 0,437452513

Q8TD57|DYH3_HUMAN K EKSTYPL L Y 20,76 7 2 F1:217378 0 4,72134E-05 3,72653E-05 0 6,291E-05 4,65397E-05 852 858 8,45E-05 1,09E-04 1,295588827 0,744298704

Q8TD57|DYH3_HUMAN L KTFIFEGLELS L Y 14,08 11 2 F2:207521 0,000902805 0,000748332 0,000801204 0,001040788 0,000872351 0,00122632 1510 1520 2,45E-03 3,14E-03 1,280188397 0,140970673

Q8TD57|DYH3_HUMAN P KAITM G N 15,16 5 1 F1:215681 2,48707E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1749 1753 1,23E-04 1,49E-04 1,214103255 0,660987471

Q8TD57|DYH3_HUMAN F EGIAKLEFT D Y 18,5 9 2 F1:198316 0,000149224 0,000118033 0,000111796 4,05765E-05 0,00018873 0,000232698 1204 1212 3,79E-04 4,62E-04 1,218838113 0,683669147

Q8TD57|DYH3_HUMAN L EVLSMSKGNILEDETAI K Y 24,53 17 3 F2:206683 0,0021538 0,002027813 2,93E-03 2,97E-03 0,002073932 2,98E-03 3244 3260 7,11E-03 8,03E-03 1,129420923 0,497656352

Q8TD57|DYH3_HUMAN P ANTKELVSLI E Y 15,86 10 2 F2:201696 0,000273577 0,00021246 0,000186327 0,000162306 0,000274707 0,000328105 717 726 6,72E-04 7,65E-04 1,137951161 0,614541655

Q8TD57|DYH3_HUMAN N LTGDVLLSSGT V Y 14,79 11 2 F1:198472 0,000248707 0,000448527 0,000316755 0,000284036 0,000463437 0,000372317 2995 3005 1,01E-03 1,12E-03 1,104341195 0,675882583

Q8TD57|DYH3_HUMAN K KSSAV T N 18,91 5 1 F2:200763 0,000198965 0,000236067 0,000223592 0,000284036 0,000316647 0,000116349 731 735 6,59E-04 7,17E-04 1,088681064 0,78500145

Q8TD57|DYH3_HUMAN Y GGRVT D N 15,16 5 1 F1:203829 5,96896E-05 6,60987E-05 4,84449E-05 6,89801E-05 5,4522E-05 5,58476E-05 3735 3739 1,74E-04 1,79E-04 1,029365276 0,81765267

Q8TD57|DYH3_HUMAN F QGIISDLFPGVVLPK P Y 16,44 15 3 F2:222957 0,000161659 5,90167E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 7,3395E-05 0,000104714 1650 1664 2,58E-04 2,59E-04 1,005120674 0,992020339

Q8TD57|DYH3_HUMAN S NTLLTSPFLEPLM V Y 34,66 13 2 F1:224668 4,72543E-05 3,541E-05 3,91286E-05 2,63747E-05 3,7746E-05 5,35206E-05 264 276 1,22E-04 1,18E-04 -1,035289973 0,883376899

Q8TD57|DYH3_HUMAN N FLLHLPKNTYLPNCIN F Y 15,79 16 2 F2:247097 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 2087 2102 9,20E-05 8,78E-05 -1,047640974 0,919509115

Q8TD57|DYH3_HUMAN E YSLEKNL D Y 17,83 7 2 F1:211674 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 0 1002 1008 6,71E-05 6,15E-05 -1,090395224 0,889546246

Q8TD57|DYH3_HUMAN Y KTSARRGTL S Y 16,64 9 2 F1:192487 0,000223836 0,00014164 0,000374516 0,000182594 0,00027261 0,000209428 4071 4079 7,40E-04 6,65E-04 -1,113385912 0,757388218

Q8TD57|DYH3_HUMAN N TKQLVSLIE F Y 14,77 9 2 F1:214930 0,000223836 7,082E-05 0,000260857 0,000182594 6,291E-05 0,000232698 719 727 5,56E-04 4,78E-04 -1,161669494 0,754831165

Q8TD57|DYH3_HUMAN N HPRPKSVKL T Y 15,18 9 2 F1:234829 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 1990 1998 1,34E-04 1,11E-04 -1,208451931 0,687677183

Q8TD57|DYH3_HUMAN V TVFKLRR Q Y 14,64 7 2 F1:192485 0,000298448 0,000188853 0,000447184 0,000286064 0,00016776 0,000302508 736 742 9,34E-04 7,56E-04 -1,235548956 0,537339896

Q8TD57|DYH3_HUMAN Q GQGPIAAKMI N Y 20,48 10 2 F1:207866 9,94827E-05 0,000165247 9,31633E-05 0,000142018 6,291E-05 6,98095E-05 3557 3566 3,58E-04 2,75E-04 -1,302672753 0,463760779

Q8TD57|DYH3_HUMAN V KTSLTFPG S Y 18,75 8 2 F1:212200 0,001153999 0,000996202 0,000885051 0,000348958 0,00099188 0,000635266 192 199 3,04E-03 1,98E-03 -1,535977403 0,189032756

Q8TD57|DYH3_HUMAN K LIKTLSDVPAP R Y 17,34 11 2 F1:212616 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0 4,194E-05 2,32698E-05 913 923 1,16E-04 6,52E-05 -1,772545632 0,347290196

Q8TD57|DYH3_HUMAN E KLEPIGA A Y 21,55 7 2 F2:199704 9,94827E-06 2,36067E-05 3,35388E-05 8,1153E-06 1,2582E-05 1,62889E-05 990 996 6,71E-05 3,70E-05 -1,814021914 0,277273193

Q8TD57|DYH3_HUMAN F LAQDVP L Y 14,21 6 1 F2:198917 0,000198965 0,000188853 0,000130429 0,000101441 8,388E-05 6,98095E-05 1642 1647 5,18E-04 2,55E-04 -2,031301479 0,038767612

Q8TD57|DYH3_HUMAN K FGIVDS Y N 14,36 6 1 F2:193525 9,94827E-05 0,000188853 0,000111796 6,08648E-05 6,291E-05 6,98095E-05 1113 1118 4,00E-04 1,94E-04 -2,066966283 0,131589463

Q8TD57|DYH3_HUMAN D PHGQANKWIKNM E Y 18,82 12 2 F1:205265 0,000223836 0,000200657 0,000214276 4,05765E-05 0,00018873 8,14444E-05 3084 3095 6,39E-04 3,11E-04 -2,055564709 0,128679619

Q8TD57|DYH3_HUMAN P MSLVMFR F Y 14,52 7 2 F1:200543 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 2404 2410 1,16E-04 4,42E-05 -2,612744849 0,134025672

Q8TD57|DYH3_HUMAN L EAHQTLLNK W Y 10,8 9 2 F2:218126 0,000198965 0,000259673 0,000186327 8,1153E-05 4,194E-05 4,65397E-05 395 403 6,45E-04 1,70E-04 -3,802129983 0,007907723

Q8TD84|DSCL1_HUMAN N ETLLITSAQK S Y 19,3 10 2 F2:215993 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 369 378 1,28E-04 1,08E-04 -1,184073951 0,612059471

Q8TDX9|PK1L1_HUMAN V TKGVY M N 10,28 5 1 F1:226805 0 0 0 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 409 413 0,00E+00 8,55E-05 #DIV/0! 0,052136055

Q8TDX9|PK1L1_HUMAN W KTTSEAALSVV N Y 16,93 11 2 F2:213753 4,97413E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 2,097E-05 9,30793E-05 99 109 1,48E-04 1,95E-04 1,320016867 0,591357058

Q8TDX9|PK1L1_HUMAN E VELGP Y N 16,87 5 1 F1:200738 2,48707E-05 0,00014164 0,000186327 0,000202883 0,00014679 9,30793E-05 428 432 3,53E-04 4,43E-04 1,254832612 0,634503308

Q8TDX9|PK1L1_HUMAN T EPGTA D N 14,53 5 1 F1:194908 0,000198965 0,000188853 9,31633E-05 0,000202883 0,00014679 9,30793E-05 975 979 4,81E-04 4,43E-04 -1,086347014 0,796699815

Q8TDX9|PK1L1_HUMAN K KAGYIFLQ E Y 18,03 8 2 F1:202008 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1781 1788 1,34E-04 8,55E-05 -1,569860358 0,123517534

Q8TE73|DYH5_HUMAN Q VGPIE E N 11,29 5 1 F1:210688 9,94827E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000142018 0,00016776 0,000209428 1274 1278 2,82E-04 5,19E-04 1,840512549 0,035499224

Q8TE73|DYH5_HUMAN E QGGEV S N 15,96 5 1 F1:199465 0,000223836 0,00014164 0,000186327 0,000182594 0,00014679 0,000139619 2471 2475 5,52E-04 4,69E-04 -1,17654361 0,382297066

Q8TE73|DYH5_HUMAN D ISAPP T N 10,31 5 1 F2:192362 0,000111918 0,000153443 0,000149061 7,10089E-05 7,3395E-05 0,000104714 4525 4529 4,14E-04 2,49E-04 -1,663559264 0,033732237

Q8TE73|DYH5_HUMAN Y VPFEVKERLQKMGP F Y 15,24 14 2 F2:231816 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 0 2,32698E-05 4372 4385 1,53E-04 8,41E-05 -1,816763659 0,324971091

Q8TE73|DYH5_HUMAN F RDLLLN D N 19,88 6 2 F1:194279 2,48707E-05 4,72134E-05 0 2,02883E-05 0 0 3539 3544 7,21E-05 2,03E-05 -3,552992638 0,340926882

Q8TED0|UTP15_HUMAN G KNYMKQ R Y 26,48 6 2 F1:240593 0 0 0 2,02883E-05 0 2,32698E-05 342 347 0,00E+00 4,36E-05 #DIV/0! 0,185409561

Q8TEK3|DOT1L_HUMAN G KKHAE Y N 14,15 5 1 F1:213672 0 0 0 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 211 215 0,00E+00 8,48E-05 #DIV/0! 0,044715527

Q8TEK3|DOT1L_HUMAN A HGAGSR S Y 15,47 6 1 F2:197954 7,4612E-05 7,082E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 0,00010485 4,65397E-05 923 928 1,83E-04 1,72E-04 -1,064187137 0,903158754

Q8TEK3|DOT1L_HUMAN V YNHSVTDPEKLNN Y Y 17,81 13 2 F1:209280 0,000223836 9,44267E-05 0,000149061 8,1153E-05 0,00027261 6,98095E-05 115 127 4,67E-04 4,24E-04 -1,10329212 0,858956167

Q8TEK3|DOT1L_HUMAN S GPGLAPAAS S Y 11,16 9 1 F1:215475 0,000124353 0,000165247 0,000186327 6,08648E-05 0,00010485 6,98095E-05 1441 1449 4,76E-04 2,36E-04 -2,020712544 0,02745049

Q8TEM1|PO210_HUMAN L LAAGPSAAAAK L Y 18,27 11 1 F2:245731 2,48707E-05 2,36067E-05 0 4,05765E-05 0 2,32698E-05 17 27 4,85E-05 6,38E-05 1,317034539 0,739908085

Q8TEM1|PO210_HUMAN P KTGVAVARAVG S Y 16,29 11 2 F2:223981 2,48707E-05 3,541E-05 6,52143E-05 5,07206E-05 3,1455E-05 8,14444E-05 1521 1531 1,25E-04 1,64E-04 1,303797188 0,539685163

Q8TEM1|PO210_HUMAN H FHDNSGDVF H Y 16,06 9 2 F2:197351 0,000527258 0,000585446 0,000704315 0,000545754 0,000784278 0,000921485 1408 1416 1,82E-03 2,25E-03 1,239127194 0,322796501

Q8TEM1|PO210_HUMAN F QEATASKVIVA V Y 16,13 11 2 F1:205260 3,7306E-05 8,26234E-05 8,3847E-05 7,10089E-05 5,2425E-05 8,14444E-05 1570 1580 2,04E-04 2,05E-04 1,005407515 0,984531262

Q8TEM1|PO210_HUMAN P KTGVAVARAV G Y 17,55 10 2 F1:220297 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 1521 1530 9,07E-05 6,22E-05 -1,457805916 0,561834724

Q8TEP8|CE192_HUMAN N KTATELSTVYLFG G Y 20,38 13 2 F1:214982 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000162306 4,194E-05 4,65397E-05 1379 1391 1,78E-04 2,51E-04 1,411101466 0,601988606

Q8TER5|ARH40_HUMAN A QAREALALE E Y 14,51 9 2 F1:214526 7,4612E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,000101441 4,194E-05 4,65397E-05 837 845 1,96E-04 1,90E-04 -1,033883039 0,925988779

Q8TEV9|SMCR8_HUMAN Q RVASPAGAGT L Y 14,68 10 2 F2:196143 0,000124353 0,000332854 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00016776 4,65397E-05 787 796 5,13E-04 2,95E-04 -1,736676172 0,487844846

Q8TF05|PP4R1_HUMAN K TSQAALLALLE Q Y 17,06 11 2 F1:216519 0,000124353 0,00014164 0,000223592 4,05765E-05 6,291E-05 0,000186159 150 160 4,90E-04 2,90E-04 -1,690293807 0,298103333

Q8TF21|ANR24_HUMAN K KTELRLSPT D Y 17,81 9 2 F1:211491 4,97413E-05 0,000118033 0,000111796 0,000182594 0,00012582 9,30793E-05 10 18 2,80E-04 4,01E-04 1,436107459 0,300494591

Q8TF21|ANR24_HUMAN E VVATGKEAAR L Y 14,16 10 2 F1:213168 7,4612E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 4,194E-05 0,000116349 940 949 2,44E-04 2,19E-04 -1,111407873 0,755634101

Q8TF72|SHRM3_HUMAN R RDLELGAPV A Y 16,59 9 2 F1:203988 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 944 952 1,58E-04 1,50E-04 -1,051994657 0,838433032

Q8TF76|HASP_HUMAN R DLHWGNVLLKKT S Y 17,19 12 2 F2:227128 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0,000116349 649 660 1,11E-04 1,58E-04 1,424849758 0,675720261

Q8WTU2|SRB4D_HUMAN P TLTALP S N 14,43 6 1 F1:199881 2,48707E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 295 300 1,23E-04 1,08E-04 -1,138054976 0,80614933

Q8WTW3|COG1_HUMAN T AATSPALKR L Y 14,8 9 2 F1:212666 0,000248707 0,000380067 0,000167694 0,000202883 0,000568287 0,000395587 4 12 7,96E-04 1,17E-03 1,464912749 0,382515372

Q8WU58|F222B_HUMAN Q TQGLVHPQALAH Q Y 26,59 12 2 F1:208246 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0 4,194E-05 4,65397E-05 205 216 1,16E-04 8,85E-05 -1,306372425 0,642910634

Q8WUI4|HDAC7_HUMAN R WAAGSVTDLAF K Y 14,27 11 2 F1:197491 2,48707E-05 0,000236067 0,000149061 0,000263747 0,00018873 0,000255968 640 650 4,10E-04 7,08E-04 1,727920906 0,241194788

Q8WUM4|PDC6I_HUMAN Y EKSCVLFNCAALASQIA A Y 14,21 17 2 F1:220068 0,000174095 0,000118033 7,45306E-05 8,1153E-05 2,097E-05 4,65397E-05 119 135 3,67E-04 1,49E-04 -2,466380607 0,111877323

Q8WUU5|GATD1_HUMAN A GSGAAGGTGGSGGGGF G Y 19,3 16 2 F2:205640 0,000174095 0,00021246 7,45306E-05 8,1153E-05 0,00014679 0,000116349 45 60 4,61E-04 3,44E-04 -1,339227489 0,45677474

Q8WUY9|DEP1B_HUMAN A RICLNKE M Y 14,87 7 2 F1:197104 0 2,36067E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 0 336 342 4,22E-05 2,10E-05 -2,014275656 0,518451469

Q8WV74|NUDT8_HUMAN V VPVLAGVGPL D Y 15,46 10 2 F2:216787 2,48707E-05 1,18033E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 115 124 5,53E-05 8,78E-05 1,587474023 0,341067491

Q8WVV5|BT2A2_HUMAN L HFSLPASLLLLL L Y 14,93 12 2 F1:234624 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 4,65397E-05 8 19 1,40E-04 6,75E-05 -2,080562308 0,313882596

Q8WWQ8|STAB2_HUMAN G IFFAIILVTGAVALA A Y 12,74 15 2 F1:231531 7,4612E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 2464 2478 2,44E-04 1,08E-04 -2,253474114 0,011943166

Q8WWZ7|ABCA5_HUMAN L AYKIPKEDVQS L Y 16,12 11 2 F1:220860 4,97413E-05 4,72134E-05 0 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1568 1578 9,70E-05 6,45E-05 -1,502519604 0,572956783

Q8WX93|PALLD_HUMAN I KAAFQPEANPSHLTL N Y 20,07 15 3 F1:195875 0,000248707 0,000330493 9,31633E-05 0,000101441 0,00012582 4,65397E-05 1359 1373 6,72E-04 2,74E-04 -2,455666024 0,188524406

Q8WXD9|CSKI1_HUMAN E GSAGVAR S Y 17,83 7 1 F2:216032 9,94827E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 6,291E-05 2,32698E-05 439 445 1,65E-04 1,06E-04 -1,55284804 0,522089903

Q8WXE1|ATRIP_HUMAN A RNECSRDGDPAEGGR R Y 37,81 15 2 F1:229252 2,05E-02 1,83E-02 1,76E-02 4,02E-02 1,87E-02 2,09E-02 391 405 5,64E-02 7,99E-02 1,41612366 0,370304811

Q8WXG6|MADD_HUMAN N SSGETLGADS D Y 20,17 10 2 F2:199060 2,48707E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 6,291E-05 9,30793E-05 1204 1213 1,47E-04 1,97E-04 1,34069667 0,470772571

Q8WXG9|GPR98_HUMAN Q EVPVS G N 14,65 5 1 F1:219035 9,94827E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000142018 0,00016776 9,30793E-05 3447 3451 2,03E-04 4,03E-04 1,988494061 0,075788084

Q8WXG9|GPR98_HUMAN W RVVGG T N 16,48 5 1 F2:212856 0,000124353 0,00028328 0,000167694 0,000202883 0,00012582 0,000372317 2625 2629 5,75E-04 7,01E-04 1,218470994 0,658734334

Q8WXG9|GPR98_HUMAN I SGNNLPTLK N Y 18,97 9 2 F2:212268 2,48707E-05 4,72134E-05 0 0 4,194E-05 4,65397E-05 5808 5816 7,21E-05 8,85E-05 1,227451415 0,799518765

Q8WXG9|GPR98_HUMAN A YISSHSDFI P Y 14,22 9 2 F1:220889 7,4612E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 0,00012582 6,98095E-05 3580 3588 1,96E-04 2,36E-04 1,202947272 0,657980754

Q8WXG9|GPR98_HUMAN E VEGGP N N 22,56 5 1 F1:196146 0,00037306 0,00042492 0,000581339 0,000630965 0,00039843 0,000584073 187 191 1,38E-03 1,61E-03 1,169756197 0,456626479

Q8WXG9|GPR98_HUMAN N ITDNSIPELEKSWK V Y 34,71 14 2 F1:233022 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1792 1805 1,40E-04 1,46E-04 1,042039599 0,937277659

Q8WXG9|GPR98_HUMAN E GLDFIGAGEILT F Y 17,81 12 2 F2:204862 2,48707E-05 7,082E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 2634 2645 1,52E-04 1,49E-04 -1,015027533 0,96291408

Q8WXG9|GPR98_HUMAN V RSPGG K N 14,82 5 1 F2:201476 4,97413E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000142018 2,097E-05 2,32698E-05 4062 4066 2,32E-04 1,86E-04 -1,247505213 0,751144877

Q8WXG9|GPR98_HUMAN E EKTVM I N 14,62 5 1 F2:215434 0 0 3,72653E-05 0 0 2,32698E-05 4038 4042 3,73E-05 2,33E-05 -1,601443659 0,768886773

Q8WXG9|GPR98_HUMAN N KSFII S N 10,26 5 1 F2:204738 7,2125E-05 5,90167E-05 4,28551E-05 2,63747E-05 1,8873E-05 6,98095E-06 1523 1527 1,74E-04 5,22E-05 -3,33144147 0,021258818

Q8WXH0|SYNE2_HUMAN V KCNLEKV Q Y 16,59 7 2 F1:202371 0 2,36067E-05 0 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 4323 4329 2,36E-05 6,45E-05 2,733467258 0,22397003

Q8WXH0|SYNE2_HUMAN R SIQNVP E N 14,81 6 1 F2:219408 0,000124353 9,44267E-05 0,000111796 2,02883E-05 6,291E-05 6,98095E-05 3537 3542 3,31E-04 1,53E-04 -2,160518776 0,041605041

Q8WXS8|ATS14_HUMAN L GKASK Q N 14,71 5 1 F1:197791 0,000149224 4,72134E-05 0,000167694 0,000182594 0,000337617 0,000325778 721 725 3,64E-04 8,46E-04 2,323306584 0,066214405

Q8WXX0|DYH7_HUMAN D ETIAN E N 15,1 5 1 F2:207430 0,000124353 0,000153443 0,000111796 0,000192738 0,00014679 6,98095E-05 2648 2652 3,90E-04 4,09E-04 1,050681432 0,875448948

Q8WXX0|DYH7_HUMAN M KSPPAGVKL V Y 21,98 9 2 F2:212325 7,4612E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 8,388E-05 4,65397E-05 2698 2706 1,54E-04 1,51E-04 -1,02261865 0,964176342

Q8WXX0|DYH7_HUMAN Q ITVLNP K N 14,13 6 1 F2:217734 9,94827E-05 0,00014164 0 0,000101441 2,097E-05 6,98095E-05 1642 1647 2,41E-04 1,92E-04 -1,254405331 0,756006858

Q8WY64|MYLIP_HUMAN V VQMAT Q N 18,74 5 1 F2:193733 0,000248707 0,00014164 0,000186327 0,000182594 8,388E-05 9,30793E-05 227 231 5,77E-04 3,60E-04 -1,603859426 0,177037156

Q8WYP5|ELYS_HUMAN Q TSSLGLLTGYIR R Y 12,33 12 2 F1:212494 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 1,01441E-05 1,0485E-05 2,32698E-05 555 566 1,34E-04 4,39E-05 -3,057476586 0,006670683

Q8WZ74|CTTB2_HUMAN S ITLGNVPWSVGQS F Y 19,5 13 2 F2:201343 0,000124353 0,00014164 0,000130429 0,00012173 8,388E-05 9,30793E-05 1055 1067 3,96E-04 2,99E-04 -1,327207558 0,086679407

Q8WZA2|RPGF4_HUMAN V VIYGK G N 14,16 5 1 F2:219372 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 405 409 9,07E-05 1,06E-04 1,16611755 0,661820716

Q92502|STAR8_HUMAN V PGPQHTELACRKAPDG H Y 15,69 16 3 F1:213202 3,91E-03 3,15E-03 2,86E-03 3,32E-03 2,77E-03 3,17E-03 842 857 9,92E-03 9,26E-03 -1,071353381 0,578447759

Q92504|S39A7_HUMAN F TAGGFIYVATVS V Y 17,16 12 2 F1:204211 3,7306E-05 8,26234E-05 0,00010248 8,1153E-05 0,000178245 0,000104714 423 434 2,22E-04 3,64E-04 1,637128638 0,258913364

Q92506|DHB8_HUMAN V RLLGGPGSKEGP P Y 18,02 12 2 F2:211934 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 6,291E-05 6,98095E-05 53 64 1,34E-04 1,53E-04 1,139976827 0,728785448

Q92508|PIEZ1_HUMAN V FVTGATRIS I Y 14,41 9 2 F2:244128 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1175 1183 1,86E-05 6,45E-05 3,463170069 0,129972293

Q92508|PIEZ1_HUMAN P ELEEAELFAEGQG R Y 15,96 13 2 F2:195947 0,000198965 0,000330493 0,000298123 0,000243459 0,00044037 0,000281565 1658 1670 8,28E-04 9,65E-04 1,166524221 0,563903186

Q92529|SHC3_HUMAN G KVSAA R N 16,81 5 1 F1:200982 4,97413E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 33 37 1,90E-04 1,08E-04 -1,758948614 0,20195147

Q92538|GBF1_HUMAN P RAASSSSPGSPVAS S Y 15,53 14 2 F1:194986 0,000447672 0,000259673 0,000111796 0,000385477 0,00016776 4,65397E-05 1775 1788 8,19E-04 6,00E-04 -1,365744754 0,626302101

Q92547|TOPB1_HUMAN S HLIPT P N 14,01 5 1 F1:213206 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,00012173 0 6,98095E-05 1227 1231 1,09E-04 1,92E-04 1,7516248 0,520244883

Q92547|TOPB1_HUMAN G RPSQQKRKPS T Y 14,96 10 2 F1:219708 0 1,18033E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 1,0485E-05 1,16349E-05 851 860 3,04E-05 4,24E-05 1,393355458 0,566887382

Q92547|TOPB1_HUMAN L ASVAAGK W Y 14,26 7 1 F1:218785 2,48707E-05 0 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 1320 1326 6,21E-05 6,22E-05 1,001484436 0,998588807

Q92614|MY18A_HUMAN V LSGSIAGLEGGP Q Y 22,14 12 2 F1:202439 0,000298448 0,000356461 5,5898E-05 0,000243459 0,00023067 0,000328105 984 995 7,11E-04 8,02E-04 1,128623816 0,778303612

Q92616|GCN1L_HUMAN L SVAVN V N 16,08 5 1 F2:195620 0,000348189 0,000474494 0,000372653 0,000385477 0,00023067 0,000349047 2490 2494 1,20E-03 9,65E-04 -1,238441794 0,276860413

Q92616|GCN1L_HUMAN Y RDAASRRAL Q Y 18,89 9 2 F2:209821 2,48707E-05 0,000118033 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 62 70 1,99E-04 1,52E-04 -1,305109179 0,637326939

Q92616|GCN1L_HUMAN I TKKLDAGNQ L Y 21,53 9 2 F1:200296 7,4612E-05 0,000118033 0,000111796 6,08648E-05 2,097E-05 0,000139619 2220 2228 3,04E-04 2,21E-04 -1,37474023 0,520774077

Q92616|GCN1L_HUMAN G KGEPGAAPLSAPAF S Y 14,66 14 2 F2:210107 0,000149224 0,000118033 0,000149061 0,000142018 0,00010485 4,65397E-05 965 978 4,16E-04 2,93E-04 -1,41891007 0,275869471

Q92618|ZN516_HUMAN G YRQTKPC H Y 16,12 7 2 F2:214499 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 8,388E-05 6,98095E-05 885 891 1,09E-04 1,54E-04 1,405490285 0,630382603

Q92618|ZN516_HUMAN T ASSLQAALVVH P Y 10,18 11 2 F1:195626 0,000149224 0,000188853 0,000149061 0,000101441 6,291E-05 9,30793E-05 750 760 4,87E-04 2,57E-04 -1,892311155 0,012721425

Q92620|PRP16_HUMAN V HLSGAPGDILIF M Y 18,79 12 2 F2:193860 9,94827E-05 0,000118033 6,52143E-05 8,1153E-05 0,00010485 0,000186159 735 746 2,83E-04 3,72E-04 1,316312747 0,463122022

Q92621|NU205_HUMAN W ERLTAPED V Y 15,08 8 2 F1:218094 2,48707E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 0,00010485 0,000139619 1450 1457 1,23E-04 2,85E-04 2,317291973 0,199641844

Q92621|NU205_HUMAN L PSRGI T N 16,13 5 1 F2:231794 2,48707E-05 0 1,86327E-05 4,05765E-05 0 4,65397E-05 585 589 4,35E-05 8,71E-05 2,002517149 0,441592218

Q92621|NU205_HUMAN A TKPPGFSLM Y Y 20,7 9 2 F1:236318 0,000174095 0,00049574 0,000409919 0,000223171 0,000736047 0,000700422 798 806 1,08E-03 1,66E-03 1,537053952 0,382133094

Q92621|NU205_HUMAN M KTASIELR V Y 21,26 8 2 F1:217999 4,97413E-05 0 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0 1118 1125 1,06E-04 8,25E-05 -1,280220861 0,749265151

Q92625|ANS1A_HUMAN K RVGYLTGLPTT N Y 18,09 11 2 F1:215651 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 565 575 1,34E-04 6,22E-05 -2,156899119 0,178016441

Q92626|PXDN_HUMAN P FVATSIVEAIATVD R Y 14,46 14 2 F2:202613 0,000174095 0,00014164 0,000186327 0,000348958 0,00025164 0,000209428 623 636 5,02E-04 8,10E-04 1,613401016 0,120033244

Q92736|RYR2_HUMAN G KDVST L N 10,04 5 1 F1:217940 9,94827E-05 7,082E-05 7,45306E-05 0,00012173 0,00010485 0,000116349 1219 1223 2,45E-04 3,43E-04 1,400661348 0,047493768

Q92736|RYR2_HUMAN H LIHAG K N 16,1 5 1 F1:192583 0,000524771 0,000738889 0,000523578 0,000695887 0,00031455 0,000442127 2408 2412 1,79E-03 1,45E-03 -1,230402374 0,456437084

Q92736|RYR2_HUMAN S KKSST L N 17,03 5 1 F2:216268 0 7,082E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 4,194E-05 0 2053 2057 1,45E-04 8,25E-05 -1,761474275 0,504423299

Q92754|AP2C_HUMAN F GSQAICAAVSAL Q Y 16,95 12 2 F1:198322 0,000375547 0,00028328 0,000204959 0,000265776 0,000253737 0,000209428 401 412 8,64E-04 7,29E-04 -1,184987493 0,464393104

Q92830|KAT2A_HUMAN L QSPAPAPTPT P Y 16,19 10 2 F1:217440 0,000149224 0,000165247 0,000130429 8,1153E-05 8,388E-05 0,000139619 20 29 4,45E-04 3,05E-04 -1,460352975 0,117422003

Q92844|TANK_HUMAN D KTDKQEALFK P Y 17,5 10 2 F2:218976 4,97413E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 186 195 1,29E-04 1,08E-04 -1,195768302 0,605922103

Q92859|NEO1_HUMAN W KTNIPANTKYKNANATTLS Y Y 16,92 19 3 F2:208055 0,000286013 0,00046033 0,000298123 0,000202883 0,000408915 0,000244333 896 914 1,04E-03 8,56E-04 -1,219983906 0,498603798

Q92900|RENT1_HUMAN G KTGRGGRQKN R Y 15,26 10 2 F2:211928 0,000223836 0,00014164 0,000223592 0,000223171 0,00014679 0,000255968 1025 1034 5,89E-04 6,26E-04 1,062574814 0,786572527

Q92945|FUBP2_HUMAN D GMVGLIIGRGG E Y 10,64 11 2 F2:233377 0 0 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 154 164 1,86E-05 1,29E-04 6,926340138 0,020504004

Q92953|KCNB2_HUMAN L QSLGFT L Y 19,81 6 1 F2:226910 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 6,291E-05 4,65397E-05 322 327 9,20E-05 1,70E-04 1,851632193 0,095423594

Q92953|KCNB2_HUMAN S SPQDTGHN C Y 20,59 8 2 F1:195365 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 2,097E-05 6,98095E-05 855 862 1,09E-04 1,52E-04 1,386786957 0,457778072

Q92953|KCNB2_HUMAN C CIAGVL V N 15,54 6 1 F1:211435 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 402 407 1,34E-04 1,32E-04 -1,01652782 0,964842625

Q92954|PRG4_HUMAN K RVCTAEL S Y 17,5 7 2 F1:216910 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 62 68 1,86E-05 8,55E-05 4,588612536 0,072852203

Q92954|PRG4_HUMAN T TRSGQTLSKVW Y Y 16,95 11 2 F1:208059 7,4612E-05 0 5,5898E-05 4,05765E-05 0,0002097 9,30793E-05 1390 1400 1,31E-04 3,43E-04 2,630876627 0,292499017

Q92954|PRG4_HUMAN E PAPTA P N 15,77 5 1 F1:191804 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000162306 0,00014679 2,32698E-05 482 486 1,53E-04 3,32E-04 2,174419146 0,306604948

Q92954|PRG4_HUMAN P KEPAPTTTK S Y 12,68 9 2 F2:202628 0,000223836 9,44267E-05 0,000260857 0,000486918 0,00031455 0,000465397 379 387 5,79E-04 1,27E-03 2,187568275 0,036645159

Q92954|PRG4_HUMAN N TKSEDAGGAEGETPHM L Y 62,45 16 2 F1:190629 6,71508E-05 7,7902E-05 4,84449E-05 8,1153E-05 0,000132111 0,00010006 1092 1107 1,93E-04 3,13E-04 1,619265316 0,097070788

Q92954|PRG4_HUMAN P KSEDAGGAEGETPHM L Y 64,85 15 2 F2:191691 7,4612E-05 0,00010623 0,00010248 0,000131874 0,000115335 0,000151254 1093 1107 2,83E-04 3,98E-04 1,406395991 0,056114528

Q92954|PRG4_HUMAN T LKTTTLAPKVTT T Y 14,14 12 2 F2:245680 0 2,36067E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 976 987 7,95E-05 1,09E-04 1,368069424 0,628261145

Q92954|PRG4_HUMAN N QTPNSKLVEVNPKS E Y 17,24 14 2 F1:240492 0,000124353 4,72134E-05 0,000111796 0,00012173 0,00014679 0,000116349 1081 1094 2,83E-04 3,85E-04 1,358219088 0,291528937

Q92954|PRG4_HUMAN N TKSEDAGGAEGETPHMLLRPH V Y 66,03 21 4 F2:199192 0,000174095 0,000188853 0,000242225 0,000263747 0,00023067 0,000304835 1092 1112 6,05E-04 7,99E-04 1,320700623 0,095844543

Q92954|PRG4_HUMAN E PTPTTPKEPAPTTKEPAPTT P Y 14,72 20 3 F1:207785 0,000223836 4,72134E-05 0,000149061 8,1153E-05 0,00014679 0,000279238 459 478 4,20E-04 5,07E-04 1,207255395 0,727503531

Q92954|PRG4_HUMAN T PAATKPEMTTT A Y 17,65 11 2 F2:197612 0,000198965 0,000306887 9,31633E-05 0,000243459 0,00023067 0,000186159 904 914 5,99E-04 6,60E-04 1,102288031 0,77648949

Q92954|PRG4_HUMAN K GTAPTT L Y 14,81 6 1 F2:203771 0,000131815 8,4984E-05 0,00010248 5,07206E-05 0,000113238 0,000155908 711 716 3,19E-04 3,20E-04 1,001842295 0,995720871

Q92954|PRG4_HUMAN N TKSEDAGGAEGETPHMLL R Y 21,75 18 2 F1:217124 9,94827E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 4,194E-05 6,98095E-05 1092 1109 1,98E-04 1,93E-04 -1,024455469 0,954122097

Q92954|PRG4_HUMAN E TAKPKDRATNSK A Y 35,41 12 3 F2:235821 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0 4,194E-05 2,32698E-05 1004 1015 6,71E-05 6,52E-05 -1,029139833 0,963355015

Q92954|PRG4_HUMAN T TTKKT I Y 18,5 5 1 F1:213977 7,4612E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0,000139619 987 991 2,44E-04 2,02E-04 -1,206701643 0,743095768

Q92954|PRG4_HUMAN T KSAPTTPKEPAPTTPKKPAPT T Y 19,48 21 4 F1:223359 6,21767E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 3,04324E-05 4,194E-05 2,32698E-05 426 446 1,28E-04 9,56E-05 -1,338558786 0,499211452

Q92954|PRG4_HUMAN K EPAPT T N 15,95 5 1 F2:208765 0,000248707 7,082E-05 0,000223592 0,000182594 0,00010485 9,30793E-05 380 384 5,43E-04 3,81E-04 -1,42729318 0,448995729

Q92954|PRG4_HUMAN P TAPKK P N 16,74 5 1 F1:204122 0,000149224 0,000118033 5,5898E-05 4,05765E-05 0,00010485 6,98095E-05 485 489 3,23E-04 2,15E-04 -1,501400709 0,346334049

Q92954|PRG4_HUMAN T TKTPAATKP E Y 14,55 9 2 F1:216761 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0 4,194E-05 0 901 909 6,71E-05 4,19E-05 -1,600144195 0,610489267

Q92954|PRG4_HUMAN P KTTPTP R Y 31,77 6 1 F1:202356 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 1047 1052 1,09E-04 6,22E-05 -1,757230478 0,334189297

Q92954|PRG4_HUMAN T TLKTTTLAPKVT T Y 20,22 12 2 F1:216681 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 975 986 1,59E-04 8,55E-05 -1,860752014 0,148642957

Q92954|PRG4_HUMAN E TATTT E N 15,06 5 1 F2:214621 0,000174095 0,000165247 0,000465817 0,000162306 0,00010485 9,30793E-05 941 945 8,05E-04 3,60E-04 -2,235088973 0,269642228

Q92954|PRG4_HUMAN E PAPTTPKEPAP T Y 23,07 11 2 F2:212429 0,000149224 0,000306887 0,000130429 6,08648E-05 8,388E-05 6,98095E-05 404 414 5,87E-04 2,15E-04 -2,733758722 0,155211338

Q92954|PRG4_HUMAN K KPTSTKKPKT M Y 15,08 10 2 F1:214217 0,000114405 1,4164E-05 0,000122976 3,449E-05 3,3552E-05 2,32698E-05 1030 1039 2,52E-04 9,13E-05 -2,754786748 0,265150023

Q92994|TF3B_HUMAN A VGQFVSLDGAGKT P Y 23,58 13 2 F1:206600 0,000149224 0,000129837 0,000130429 0,000162306 0,00014679 0,000162889 54 66 4,09E-04 4,72E-04 1,152617868 0,067482209

Q93074|MED12_HUMAN P ATKTE D N 10,93 5 1 F1:212948 0,000124353 0,00014164 0,000167694 0,000286064 0,0002097 0,000232698 1796 1800 4,34E-04 7,28E-04 1,679695208 0,029776995

Q93074|MED12_HUMAN A PEPPKT D N 15,37 6 1 F1:219070 0,000223836 0,000330493 0,000111796 0,000182594 0,0004194 0,000232698 1764 1769 6,66E-04 8,35E-04 1,25305576 0,589544215

Q93074|MED12_HUMAN H TGPAGT M N 14,21 6 1 F1:199712 0,000174095 7,082E-05 0,000149061 0,00012173 0,00012582 0,000186159 1957 1962 3,94E-04 4,34E-04 1,100848982 0,743787034

Q93074|MED12_HUMAN R KGTAE T N 16 5 1 F1:211372 0,000149224 0,00014164 0,000150925 0,000101441 0,00016776 0,000139619 785 789 4,42E-04 4,09E-04 -1,080642986 0,62650811

Q93100|KPBB_HUMAN T KAVMNLLLE G Y 17,76 9 2 F2:214159 0,000248707 0,000306887 0,000167694 0,000304324 0,00025164 0,000255968 1071 1079 7,23E-04 8,12E-04 1,122557592 0,553102216

Q969P5|FBX32_HUMAN T RPAFKGLTF T Y 17 9 2 F1:238393 2,48707E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 7,10089E-05 4,194E-05 9,30793E-05 217 225 1,65E-04 2,06E-04 1,246786825 0,617467711

Q969P5|FBX32_HUMAN I AKSQLTSLSGIAQK N Y 17,13 14 2 F1:231956 3,7306E-05 1,18033E-05 2,7949E-05 2,02883E-05 1,0485E-05 1,16349E-05 130 143 7,71E-05 4,24E-05 -1,817063733 0,258065733

Q969Q4|ARL11_HUMAN D EARLPESAAE L Y 16,41 10 2 F1:204773 0,000323319 0,000306887 0,000374516 0,000367217 0,00035649 0,00056313 93 102 1,00E-03 1,29E-03 1,280789215 0,294482616

Q969Z0|TBRG4_HUMAN D KCLELVEHFGPN E Y 14,26 12 2 F1:211416 4,32E-03 0,001954633 1,96E-03 0,001720444 2,29E-03 0,002185037 245 256 8,24E-03 6,20E-03 -1,329134405 0,481518941

Q96A09|FA46B_HUMAN D SDRWSLIS L Y 14,44 8 2 F2:204421 0,000472543 0,000377707 0,000693135 0,000590388 0,000578772 0,000700422 184 191 1,54E-03 1,87E-03 1,211351874 0,369895376

Q96A09|FA46B_HUMAN R QTLDLIAALA L Y 14,46 10 2 F1:202746 0,000435237 0,00038951 0,000363337 0,000243459 0,00025164 0,000209428 364 373 1,19E-03 7,05E-04 -1,68635572 0,005273219

Q96AA8|JKIP2_HUMAN L KSALCA L N 10,65 6 1 F2:209111 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000111796 0,000162306 0,00016776 0,000209428 115 120 2,56E-04 5,39E-04 2,107696375 0,017848249

Q96AM1|MRGRF_HUMAN I FLLLCLCGLVGNGLVLW F Y 14,49 17 3 F1:214972 0,00037306 0,00014164 0,000186327 0,000101441 0,00031455 0,000395587 51 67 7,01E-04 8,12E-04 1,157699343 0,760915886

Q96AY3|FKB10_HUMAN L GRASPAGGP L Y 16,34 9 1 F2:197593 0,000149224 0,000236067 0,000149061 8,1153E-05 0,00023067 0,000186159 32 40 5,34E-04 4,98E-04 -1,073035931 0,831844391

Q96B97|SH3K1_HUMAN S LAHRGVDASKKTSK T Y 20,19 14 2 F2:238258 7,4612E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 522 535 1,17E-04 1,31E-04 1,124128946 0,843162629

Q96B97|SH3K1_HUMAN P AASSQAAVEEL R Y 14,03 11 2 F2:201173 0,000599383 0,000620856 0,000504945 0,000531552 0,000675234 0,000302508 602 612 1,73E-03 1,51E-03 -1,143040536 0,582938848

Q96BQ1|FAM3D_HUMAN N NVTRGLNIALVNGT T Y 25,51 14 2 F2:216126 0,000248707 0,000118033 0,000130429 8,1153E-05 0,00012582 0 96 109 4,97E-04 2,07E-04 -2,402095197 0,157909523

Q96BY7|ATG2B_HUMAN V LELTLP N N 15,01 6 1 F2:212059 0,000236271 0,000188853 0,000242225 0,000192738 0,00016776 0,000186159 937 942 6,67E-04 5,47E-04 -1,220782716 0,12546064

Q96C24|SYTL4_HUMAN L TAAKAGGT S Y 16,62 8 1 F2:220486 3,7306E-05 7,082E-05 3,72653E-05 7,10089E-05 2,097E-05 3,49047E-05 539 546 1,45E-04 1,27E-04 -1,145863803 0,758452413

Q96CN9|GCC1_HUMAN G RRSPVGGGGPGD P Y 10,21 12 2 F2:234586 0 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 618 629 0,00E+00 6,45E-05 #DIV/0! 0,001753813

Q96CN9|GCC1_HUMAN L QTKQLTREV E Y 20,25 9 2 F1:201828 0,000149224 0,00014164 3,72653E-05 8,1153E-05 0,00018873 2,32698E-05 291 299 3,28E-04 2,93E-04 -1,119312085 0,857198177

Q96CN9|GCC1_HUMAN S EVSELL G N 14,63 6 1 F2:212593 0,000273577 0,00014164 0,000130429 0,000162306 0,00023067 9,30793E-05 372 377 5,46E-04 4,86E-04 -1,122600973 0,760395748

Q96D71|REPS1_HUMAN T TAIEIRR Q Y 14,5 7 2 F1:215765 0,000124353 7,082E-05 9,31633E-05 0,00012173 6,291E-05 0,000116349 264 270 2,88E-04 3,01E-04 1,0438791 0,871247992

Q96DT5|DYH11_HUMAN Q ANLELAAATE K Y 14,32 10 2 F2:218558 0,000124353 9,44267E-05 0,000149061 4,05765E-05 6,291E-05 2,32698E-05 3323 3332 3,68E-04 1,27E-04 -2,901957036 0,017643424

Q96DT5|DYH11_HUMAN F KTITSIPE S Y 15,49 8 2 F1:216665 0,000124353 0 3,72653E-05 0 2,097E-05 0 2366 2373 1,62E-04 2,10E-05 -7,707142515 0,330419488

Q96DZ7|T4S19_HUMAN L SLGTAALFAAG A Y 14,44 11 2 F2:202062 0,000343215 0,000415477 0,000691272 0,000359102 0,000421497 0,00041653 21 31 1,45E-03 1,20E-03 -1,211201699 0,511848703

Q96F15|GIMA5_HUMAN Y EIFVF L N 14,37 5 1 F2:236574 3,7306E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 1,01441E-05 2,097E-05 3,49047E-05 284 288 9,82E-05 6,60E-05 -1,48712057 0,286755133

Q96F45|ZN503_HUMAN G KGTGGASAEGGPT G Y 17,02 13 2 F2:200151 0,000748607 0,000401313 0,00045091 0,000304324 0,00033552 0,000302508 265 277 1,60E-03 9,42E-04 -1,698762335 0,179145534

Q96F45|ZN503_HUMAN D VGGGGK G N 13,85 6 1 F2:198690 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000111796 6,08648E-05 4,194E-05 6,98095E-05 260 265 3,06E-04 1,73E-04 -1,771032153 0,015227528

Q96F46|I17RA_HUMAN G EEGGAAVAKH E Y 22,23 10 1 F2:210211 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 641 650 1,53E-04 1,73E-04 1,133745035 0,525753886

Q96FB5|RRNAD_HUMAN E RLQKAGPG L Y 14,16 8 2 F2:212323 4,97413E-05 0 0 2,02883E-05 0 4,65397E-05 328 335 4,97E-05 6,68E-05 1,343508413 0,803478724

Q96FL8|S47A1_HUMAN V VGLPIGIA L Y 15,54 8 2 F1:193071 0,000174095 0,000236067 0,000111796 6,08648E-05 0,00018873 0,000162889 419 426 5,22E-04 4,12E-04 -1,265402048 0,529345817

Q96G75|RMD5B_HUMAN L EELLHYVGQLRAEL A Y 14,86 14 3 F1:230096 2,48707E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 30 43 1,04E-04 1,09E-04 1,042084284 0,918006953

Q96GQ5|RUS1_HUMAN T QAQLLGIGVGNAKATV S Y 19,22 16 2 F1:233329 0,000149224 0,000118033 0,000149061 0,000405765 0,00023067 0,000232698 113 128 4,16E-04 8,69E-04 2,087663328 0,117245889

Q96GQ5|RUS1_HUMAN G EVGASGAP S Y 15,42 8 1 F1:210745 0,000129327 0,00014164 6,70776E-05 3,65189E-05 6,7104E-05 9,77333E-05 59 66 3,38E-04 2,01E-04 -1,678842185 0,196818944

Q96GW9|SYMM_HUMAN N AAPHI G N 10,22 5 1 F2:195596 0,000350676 0,00042492 0,000391286 0,000592417 0,000631197 0,000490993 56 60 1,17E-03 1,71E-03 1,469391383 0,030460226

Q96GY0|ZC21A_HUMAN G GKLPPPPPPS Y Y 15,99 10 2 F1:206154 0,00024622 0,000262034 0,000180737 0,00017245 0,000203409 0,000302508 105 114 6,89E-04 6,78E-04 -1,015660727 0,943519681

Q96HA1|P121A_HUMAN L VANGVPAS F Y 16,76 8 1 F2:224916 0,000111918 0,000165247 7,45306E-05 0,00012173 0,000115335 9,30793E-05 357 364 3,52E-04 3,30E-04 -1,065279463 0,815842773

Q96HP0|DOCK6_HUMAN V FSLVRAHYKQV A Y 18,15 11 2 F2:249092 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 1014 1024 1,86E-05 6,22E-05 3,339739377 0,364278058

Q96HW7|INT4_HUMAN G LLSKTAGFSPD C Y 14,94 11 2 F2:198357 0,000323319 0,000165247 0,000130429 0,00012173 0,00018873 0,000209428 98 108 6,19E-04 5,20E-04 -1,190629946 0,648957818

Q96J66|ABCCB_HUMAN C VGVCSSGIFTKVTR K Y 22,15 14 3 F1:208943 0,000174095 0,000236067 0,00010248 5,07206E-05 0,0002097 0,000151254 876 889 5,13E-04 4,12E-04 -1,245258579 0,607879885

Q96J87|CELF6_HUMAN G SAQPAGPGPR L Y 16,15 10 2 F1:204241 0,000124353 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 8 17 1,90E-04 6,45E-05 -2,947544592 0,315772919

Q96J94|PIWL1_HUMAN D FNVMKDLA V Y 14,29 8 2 F1:212483 9,94827E-05 7,082E-05 0,000130429 0,000142018 0,00018873 6,98095E-05 400 407 3,01E-04 4,01E-04 1,331943546 0,453756644

Q96J94|PIWL1_HUMAN Q ELVDGL K N 21,57 6 1 F1:200622 0,000124353 0,000118033 0,000130429 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 670 675 3,73E-04 8,55E-05 -4,360512495 0,001042133

Q96JA1|LRIG1_HUMAN T KTPHDITIRTTT M Y 13,49 12 2 F2:230999 7,4612E-05 7,082E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 0,00012582 0,000116349 603 614 1,83E-04 3,23E-04 1,769714084 0,0612485

Q96JC9|EAF1_HUMAN P TKPPVGPKT S Y 20,9 9 2 F1:189944 0,000572025 0,000592528 0,000298123 0,000415909 0,000536832 0,000302508 149 157 1,46E-03 1,26E-03 -1,165247625 0,588117765

Q96JE7|SC16B_HUMAN G RGSASSGGAAAGAGV G Y 18,58 15 2 F1:208027 0,000174095 0,00021246 0,000167694 0,00012173 0,00018873 6,98095E-05 983 997 5,54E-04 3,80E-04 -1,457517855 0,22837619

Q96JG9|ZN469_HUMAN L AGCLLQGEGSPL E Y 17,57 12 2 F2:201980 0,000298448 7,082E-05 0,000223592 0,000223171 0,00029358 0,000325778 2183 2194 5,93E-04 8,43E-04 1,421125095 0,345581419

Q96JG9|ZN469_HUMAN R SLGDL P N 14,51 5 1 F2:194997 0,000273577 0,00021246 0,000318618 0,000243459 0,00010485 0,000116349 3182 3186 8,05E-04 4,65E-04 -1,731716024 0,112457665

Q96JH7|VCIP1_HUMAN R KTEVVSSSAKSGSLQT G Y 17,44 16 3 F2:193299 0,000298448 0,000306887 0,00027949 0,000324612 0,00023067 0,000162889 1140 1155 8,85E-04 7,18E-04 -1,232053437 0,357571869

Q96JH7|VCIP1_HUMAN S TKTEPSVFTASSS N Y 22,07 13 2 F1:192839 0,000149224 0,000153443 0,000214276 0,000131874 0,000115335 8,14444E-05 1065 1077 5,17E-04 3,29E-04 -1,572914364 0,078366752

Q96JH7|VCIP1_HUMAN K QTGRAKLL R Y 18,49 8 2 F1:218430 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 0 0 142 149 6,71E-05 2,03E-05 -3,307825467 0,138941833

Q96JJ3|ELMO2_HUMAN R PLASIIKEVC D Y 19,03 10 2 F2:206570 0,000174095 0,00014164 0,000149061 0,00012173 8,388E-05 9,30793E-05 29 38 4,65E-04 2,99E-04 -1,556121414 0,022008611

Q96JM4|LRIQ1_HUMAN M HLRTGLST E Y 17,57 8 2 F1:201196 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 0 2,32698E-05 94 101 1,86E-05 4,36E-05 2,337727602 0,436469896

Q96JM4|LRIQ1_HUMAN K ILSEIEKEEF M Y 15,55 10 2 F2:222583 2,23836E-05 5,19347E-05 4,09919E-05 3,85477E-05 1,8873E-05 2,79238E-05 113 122 1,15E-04 8,53E-05 -1,351114413 0,396201082

Q96JQ0|PCD16_HUMAN P IVSPRAV H Y 19,12 7 2 F2:215237 2,48707E-05 0 0 0 0 0 2087 2093 2,49E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q96JQ0|PCD16_HUMAN D PVFLAPAF H Y 21,38 8 2 F2:234551 0 0 1,86327E-05 0 0 0 2811 2818 1,86E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q96JQ0|PCD16_HUMAN T PPGSAILSVSATD R Y 17,17 13 2 F2:201337 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 9,30793E-05 2390 2402 1,09E-04 1,55E-04 1,420287904 0,55719353

Q96JQ0|PCD16_HUMAN D HGSPPRSAT Q Y 15,35 9 2 F1:211179 0 2,36067E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1624 1632 7,95E-05 1,06E-04 1,33056754 0,652837079

Q96JQ0|PCD16_HUMAN N QPPGTSVGR V Y 15,06 9 2 F2:195524 7,4612E-05 0,000118033 0,000149061 0,000202883 0,00016776 4,65397E-05 1118 1126 3,42E-04 4,17E-04 1,220877854 0,664125961

Q96JQ0|PCD16_HUMAN A QGPSASALSAE S Y 20,31 11 2 F1:207704 0,00018653 4,72134E-05 0,000232908 0,000162306 0,00018873 0,000197794 3275 3285 4,67E-04 5,49E-04 1,176101025 0,674395727

Q96JQ0|PCD16_HUMAN S LGAGLGSSGSPPFR I Y 17,01 14 2 F1:197608 0,000181556 0,000162886 0,000175147 0,000213027 0,000218088 0,0001466 617 630 5,20E-04 5,78E-04 1,111868243 0,491483016

Q96JQ0|PCD16_HUMAN A VDGAAAGPLST T Y 16,48 11 2 F2:209352 2,48707E-05 9,44267E-05 0,000111796 8,1153E-05 0,00010485 6,98095E-05 1932 1942 2,31E-04 2,56E-04 1,106965928 0,794004458

Q96JQ0|PCD16_HUMAN L IGDISAGLPAGT A Y 17,16 12 2 F2:216085 0 2,36067E-05 3,72653E-05 0 2,097E-05 4,65397E-05 61 72 6,09E-05 6,75E-05 1,109042768 0,904703698

Q96JQ0|PCD16_HUMAN I TAVAHPGAKSVPP K Y 18,65 13 2 F1:207120 5,72025E-05 0,000125115 0,000111796 6,89801E-05 0,000142596 0,000107041 3206 3218 2,94E-04 3,19E-04 1,083312332 0,797087895

Q96JQ0|PCD16_HUMAN L LAGGGGAFTV D Y 18,15 10 2 F2:192264 0,000121866 0,000115673 0,000124839 9,53548E-05 9,01709E-05 0,000183832 934 943 3,62E-04 3,69E-04 1,01926049 0,946067371

Q96JQ0|PCD16_HUMAN Y RPEPLPEVALP G Y 17,95 11 2 F1:198453 4,97413E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 6,291E-05 6,98095E-05 478 488 2,19E-04 2,14E-04 -1,022565845 0,916496279

Q96JQ0|PCD16_HUMAN S ATGVTIVGLQGEA E Y 14,16 13 2 F1:199025 0,000169121 0,000188853 0,000160241 0,000174479 0,000155178 0,000162889 2050 2062 5,18E-04 4,93E-04 -1,052115243 0,453197912

Q96JQ0|PCD16_HUMAN S PPRSTTG T Y 23,96 7 2 F2:198557 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1189 1195 1,16E-04 1,08E-04 -1,069400164 0,853129454

Q96JQ0|PCD16_HUMAN E LLTAAPL I Y 15,62 7 1 F1:215293 0,000124353 0,000165247 9,31633E-05 8,1153E-05 6,291E-05 0,000186159 1273 1279 3,83E-04 3,30E-04 -1,159110617 0,714782681

Q96JQ0|PCD16_HUMAN A KSVPPKPA N Y 19,71 8 2 F1:215828 2,48707E-05 0 0 2,02883E-05 0 0 3214 3221 2,49E-05 2,03E-05 -1,225865499 0,893638043

Q96JQ0|PCD16_HUMAN P QTGEVTTLQT L Y 20,7 10 2 F1:187617 0,000216375 0,00024787 0,000231045 0,000142018 0,000241155 0,000188486 1159 1168 6,95E-04 5,72E-04 -1,216268474 0,28435825

Q96JQ0|PCD16_HUMAN P RVASVASSLAARGP D Y 21,87 14 2 F2:212177 6,21767E-05 5,90167E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 2,32698E-05 3052 3065 1,58E-04 1,27E-04 -1,250105005 0,494424394

Q96JQ0|PCD16_HUMAN A FRIHP Q Y 16,58 5 1 F1:224854 7,4612E-05 2,8328E-05 7,08041E-05 5,68071E-05 3,9843E-05 2,79238E-05 1154 1158 1,74E-04 1,25E-04 -1,39470752 0,403772857

Q96JQ0|PCD16_HUMAN P QTLTMLRASDPDVGAN G Y 17,89 16 2 F1:210049 0,000111918 8,26234E-05 6,52143E-05 4,05765E-05 5,2425E-05 5,81746E-05 1767 1782 2,60E-04 1,51E-04 -1,718233096 0,103365176

Q96JQ0|PCD16_HUMAN H ILAGNSPPLF T Y 19,91 10 2 F2:218407 7,4612E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 724 733 1,54E-04 8,78E-05 -1,755357125 0,284097466

Q96K78|AGRG7_HUMAN K IISSKTD E N 16,3 7 2 F2:217933 2,48707E-05 0 0 0 0 0 347 353 2,49E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q96L14|C170L_HUMAN D HLTIT R N 21,45 5 1 F1:216204 3,7306E-05 1,18033E-05 9,31633E-06 0 2,097E-05 2,32698E-05 106 110 5,84E-05 4,42E-05 -1,320658169 0,705353976

Q96L73|NSD1_HUMAN P QTETQKN K Y 17,8 7 2 F2:216231 0 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 232 238 4,22E-05 6,45E-05 1,52767727 0,409940278

Q96L96|ALPK3_HUMAN L SPEVLSGFIS R Y 12,89 10 2 F1:191648 0,00031337 0,0003541 0,000311165 0,000377362 0,000385848 0,000442127 1564 1573 9,79E-04 1,21E-03 1,231649004 0,043986213

Q96L96|ALPK3_HUMAN S EGSAPTAME G Y 21,93 9 2 F1:218027 2,48707E-05 7,082E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 915 923 1,14E-04 4,42E-05 -2,58417336 0,292538544

Q96LR9|APLD1_HUMAN L GVATAGGAVAITSDL S Y 15,91 15 2 F1:221134 0,00018653 0,000188853 0,000167694 0,000202883 0,000283095 0,000162889 124 138 5,43E-04 6,49E-04 1,194795088 0,424319324

Q96M27|PRRC1_HUMAN S VESMITTL D Y 14,45 8 2 F2:198190 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,00012173 0,00014679 2,32698E-05 237 244 1,78E-04 2,92E-04 1,641817338 0,420426262

Q96NY7|CLIC6_HUMAN D NIEAEGP A Y 10,03 7 1 F2:206362 7,4612E-05 0,00021246 0,000167694 0,000304324 0,00025164 0,000395587 169 175 4,55E-04 9,52E-04 2,092396335 0,047264047

Q96NY7|CLIC6_HUMAN K LTALGCSRIAI K Y 16,72 11 2 F1:219645 7,4612E-05 0 1,86327E-05 3,04324E-05 2,097E-05 3,49047E-05 461 471 9,32E-05 8,63E-05 -1,080382275 0,927923755

Q96NY7|CLIC6_HUMAN S GDGSLSPQAEAIEV A Y 11,74 14 2 F2:210965 0,000216375 0,000198296 0,00019378 0,000113614 0,000115335 0,000111695 300 313 6,08E-04 3,41E-04 -1,786175517 0,005088553

Q96P31|FCRL3_HUMAN D NGLGAQHSKVVTL N Y 20,11 13 2 F2:220306 4,97413E-05 0,000236067 7,45306E-05 0,000142018 0,00016776 0,000209428 548 560 3,60E-04 5,19E-04 1,440883549 0,466106526



Q96PE1|GP124_HUMAN A ASALGLFVFT H Y 24,9 10 2 F1:195125 0,000149224 0,000118033 0,00045091 0,000182594 0,00035649 0,000279238 1058 1067 7,18E-04 8,18E-04 1,139458006 0,795595588

Q96PE1|GP124_HUMAN A FLGLG E N 14,23 5 1 F2:208423 0,000149224 9,44267E-05 0,000204959 0,000142018 2,097E-05 0,000162889 128 132 4,49E-04 3,26E-04 -1,376625456 0,498820119

Q96PE1|GP124_HUMAN Y HNRAPV E Y 16,84 6 1 F1:218389 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 0 6,98095E-05 283 288 1,76E-04 1,10E-04 -1,598566403 0,392498193

Q96PN6|ADCYA_HUMAN R QTNLR N N 17,99 5 1 F1:214666 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 577 581 8,57E-05 1,06E-04 1,233765144 0,423508977

Q96PN6|ADCYA_HUMAN M KTSDE D N 10,31 5 1 F2:200557 0,000422801 0,000403674 0,000430414 0,000162306 0,00018873 9,30793E-05 1046 1050 1,26E-03 4,44E-04 -2,830098785 0,007300415

Q96PQ1|SIG12_HUMAN S ASQGPLIESPADD S Y 14,96 13 2 F2:210421 9,94827E-05 0,000165247 3,72653E-05 8,1153E-05 8,388E-05 0,000139619 531 543 3,02E-04 3,05E-04 1,008798882 0,984342077

Q96PU5|NED4L_HUMAN S LGLALPPPPASP G Y 18,52 12 2 F2:225098 0,000149224 2,36067E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 6,291E-05 3,49047E-05 287 298 2,47E-04 1,18E-04 -2,094455088 0,360888264

Q96PV0|SYGP1_HUMAN K KRKKDKAGYVGLV T Y 15,29 13 2 F1:245994 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 6,291E-05 2,32698E-05 334 346 1,78E-04 1,06E-04 -1,669264649 0,226490947

Q96PY6|NEK1_HUMAN S HLPPKNKNKN S Y 20,62 10 2 F2:234558 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 0 4,65397E-05 1020 1029 6,71E-05 6,68E-05 -1,004221183 0,995091598

Q96PZ7|CSMD1_HUMAN V RLSGF Q N 11,72 5 1 F1:206383 0,000174095 0,000188853 0,000262721 0,00012173 4,194E-05 0,000116349 101 105 6,26E-04 2,80E-04 -2,23438191 0,037725705

Q96Q05|TPPC9_HUMAN L ILHAG E N 16,1 5 1 F1:192583 0,000524771 0,000738889 0,000523578 0,000695887 0,00031455 0,000442127 929 933 1,79E-03 1,45E-03 -1,230402374 0,456437084

Q96Q06|PLIN4_HUMAN D TVTTGLVGAVNVAKGT V Y 15,1 16 2 F2:241076 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0,00010485 0,000116349 586 601 8,57E-05 2,62E-04 3,053037679 0,12616367

Q96Q06|PLIN4_HUMAN V TTGVTGAVNVAK G Y 17,68 12 2 F1:212273 0,000273577 7,082E-05 0,000130429 4,05765E-05 0,00029358 0,000232698 951 962 4,75E-04 5,67E-04 1,19381538 0,768714062

Q96Q06|PLIN4_HUMAN L TGAANVAKGAMQTGLNTT Q Y 18,09 18 3 F2:195970 0,000248707 9,44267E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 0,00014679 0,000186159 394 411 3,80E-04 4,14E-04 1,088598687 0,883349081

Q96Q06|PLIN4_HUMAN A TGTKETLGSGVTGAAKVAKGAVQGG L Y 24,71 25 3 F2:232024 0 9,44267E-05 0,000130429 4,05765E-05 4,194E-05 0,000139619 845 869 2,25E-04 2,22E-04 -1,012244148 0,986656896

Q96Q06|PLIN4_HUMAN S SGVASVVDVAKGVV Q Y 24,22 14 2 F2:204919 7,4612E-05 0,00010623 9,31633E-05 4,6663E-05 0,000113238 8,37714E-05 94 107 2,74E-04 2,44E-04 -1,124482957 0,669322873

Q96Q06|PLIN4_HUMAN N VAKGAAQTGVDTAKTVL T Y 14,71 17 2 F2:231413 0 4,72134E-05 0 2,02883E-05 0 0 663 679 4,72E-05 2,03E-05 -2,327127138 0,640047645

Q96Q15|SMG1_HUMAN Y NNLVSFASPLVT D Y 16,07 12 2 F1:207781 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 9,30793E-05 3508 3519 1,40E-04 1,55E-04 1,105722134 0,863931735

Q96Q42|ALS2_HUMAN I KSQILRPLLSLENLGTTTT V Y 17,24 19 3 F1:186222 3,03E-02 3,13E-02 3,82E-02 2,87E-02 3,06E-02 4,07E-02 713 731 9,98E-02 9,99E-02 1,001238669 0,993145913

Q96QE3|ATAD5_HUMAN Q FWIRSGGGV L Y 25,23 9 2 F2:234488 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1402 1410 9,20E-05 1,08E-04 1,175096311 0,687427147

Q96QT6|PHF12_HUMAN I KPVIVTD S Y 15,51 7 1 F1:231317 4,97413E-05 0 1,86327E-05 4,05765E-05 0 4,65397E-05 467 473 6,84E-05 8,71E-05 1,274112434 0,776783272

Q96QZ7|MAGI1_HUMAN G HIVPLGAADT D Y 18,74 10 2 F2:233836 7,4612E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 0 4,65397E-05 869 878 1,73E-04 6,68E-05 -2,584987645 0,182437333

Q96RK0|CIC_HUMAN Q GAPGGGTTAGSGAGAGSGPNG P Y 14,58 21 2 F2:200383 4,97413E-05 0,000165247 9,31633E-05 0,000142018 0,00027261 0,000209428 784 804 3,08E-04 6,24E-04 2,025160851 0,106575036

Q96RK0|CIC_HUMAN T TAGSGAGAGSGPNGPVP L Y 15,92 17 2 F2:226502 7,4612E-05 0,00010623 9,31633E-05 3,04324E-05 0,000115335 5,81746E-05 791 807 2,74E-04 2,04E-04 -1,343546233 0,455703628

Q96RK0|CIC_HUMAN S SAASRGLGM F Y 15,93 9 2 F1:205070 9,94827E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 13 21 1,65E-04 2,33E-05 -7,104852124 0,174909741

Q96RL7|VP13A_HUMAN D SAPKPFTDV S Y 17,66 9 2 F1:240595 0 0 3,72653E-05 0 0 0 2678 2686 3,73E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q96RL7|VP13A_HUMAN V IDMSVKSL T Y 15,76 8 2 F2:209970 7,4612E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,000101441 0,00014679 6,98095E-05 1642 1649 1,96E-04 3,18E-04 1,61971452 0,203290935

Q96RR4|KKCC2_HUMAN T RPAPGG C N 10,24 6 1 F2:212792 9,94827E-05 5,90167E-05 9,31633E-05 1,01441E-05 3,1455E-05 4,65397E-05 217 222 2,52E-04 8,81E-05 -2,855300608 0,030680158

Q96RT7|GCP6_HUMAN E PPIAH L N 10,73 5 1 F2:201796 0,000298448 0,000236067 0,000316755 0,000142018 0,00016776 0,000209428 1441 1445 8,51E-04 5,19E-04 -1,639560774 0,026052552

Q96RV3|PCX1_HUMAN A ETIAS P N 18,84 5 1 F1:199587 9,94827E-05 0,000118033 0,000260857 0,000202883 0,00016776 0,000186159 1376 1380 4,78E-04 5,57E-04 1,163946813 0,661684576

Q96RV3|PCX1_HUMAN T RARVLS L N 14,41 6 2 F1:195674 0,000723737 0,000306887 0,000337251 0,000263747 0,00023067 0,000442127 687 692 1,37E-03 9,37E-04 -1,460555584 0,408887225

Q96RV3|PCX1_HUMAN D NASAVGGSSLH D Y 18,66 11 2 F2:206284 0,000124353 0,00014164 1,86327E-05 6,08648E-05 2,097E-05 6,98095E-05 863 873 2,85E-04 1,52E-04 -1,876932915 0,372397195

Q96RW7|HMCN1_HUMAN C ETRGL P N 17,58 5 1 F1:211711 2,48707E-05 7,082E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 0,00014679 9,30793E-05 1570 1574 1,33E-04 3,01E-04 2,261905873 0,142258048

Q96S59|RANB9_HUMAN S CSNGVISNKAH Q Y 17,63 11 2 F2:200435 0,000397931 0,00014164 0,000316755 0,000243459 0,00029358 0,000279238 513 523 8,56E-04 8,16E-04 -1,049063243 0,877412657

Q96ST3|SIN3A_HUMAN R QTGIQKEDK Y Y 18,86 9 2 F1:207622 0,000626741 0,000521708 0,001034113 0,000817617 0,00058716 0,000770231 801 809 2,18E-03 2,18E-03 -1,003472821 0,989266576

Q96SY0|VWA9_HUMAN F EPGPEPLP W Y 12,27 8 2 F2:200017 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 354 361 1,53E-04 4,42E-05 -3,455092841 0,028679962

Q96T17|MA7D2_HUMAN P QSPKT T N 17,47 5 1 F2:210416 0,000549642 0,00049574 0,000299986 0,000632994 0,000656361 0,00051659 303 307 1,35E-03 1,81E-03 1,342342452 0,171803595

Q96T17|MA7D2_HUMAN P KTTKPP Y N 18,52 6 1 F1:209831 2,48707E-05 2,36067E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 306 311 1,42E-04 1,09E-04 -1,302228538 0,689079177

Q96T54|KCNKH_HUMAN C HHSSK E Y 14,91 5 1 F1:215218 2,48707E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 278 282 6,21E-05 1,06E-04 1,702496564 0,325925236

Q96T54|KCNKH_HUMAN Y KNGASLLSNTT S Y 14,6 11 2 F1:200774 0,000149224 9,44267E-05 0,000242225 0,000162306 0,0002097 0,000162889 86 96 4,86E-04 5,35E-04 1,100888856 0,749539476

Q96T58|MINT_HUMAN L KSLVSTPAGPVNVLKGP V Y 25,51 17 2 F1:237486 0 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 2680 2696 4,22E-05 1,08E-04 2,55889816 0,106300031

Q96T58|MINT_HUMAN T HTQFPAASSV G Y 14,17 10 2 F1:206280 5,96896E-05 0,000120394 0,00018819 0,000154191 0,000270513 0,000155908 3322 3331 3,68E-04 5,81E-04 1,576576637 0,256262292

Q96T58|MINT_HUMAN T AASGGVTATTGT V Y 15,22 12 2 F1:211402 0,000174095 7,082E-05 0,000149061 0,000162306 0,00025164 0,000209428 2748 2759 3,94E-04 6,23E-04 1,582264749 0,133856163

Q96T58|MINT_HUMAN N DTVKSSALD Q Y 25,85 9 2 F2:196269 0,000248707 0,000188853 0,000167694 0,000304324 0,00023067 0,000139619 906 914 6,05E-04 6,75E-04 1,114594199 0,694839932

Q96T58|MINT_HUMAN F HPKATR T Y 25,85 6 2 F2:194558 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 433 438 8,57E-05 8,78E-05 1,023969793 0,94807217

Q96T58|MINT_HUMAN Q EKALTASKGK L Y 17,32 10 2 F2:210868 8,95344E-05 5,42954E-05 7,63939E-05 5,88359E-05 9,64619E-05 6,74825E-05 390 399 2,20E-04 2,23E-04 1,011609599 0,958372577

Q96T58|MINT_HUMAN R YGPVV K N 17,07 5 1 F1:204181 0,000124353 0,000165247 0,000242225 6,08648E-05 0,00025164 0,000139619 540 544 5,32E-04 4,52E-04 -1,176281616 0,708512217

Q96T58|MINT_HUMAN P LPAPA P N 16,74 5 1 F1:205911 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 3256 3260 1,78E-04 1,49E-04 -1,190023513 0,398667388

Q96T58|MINT_HUMAN S RPPVNAPDPSAGP T Y 25,35 13 2 F2:215375 7,4612E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 2283 2295 1,88E-04 1,29E-04 -1,454183962 0,480233072

Q96T58|MINT_HUMAN P AASSVGLPSRT K Y 15,22 11 2 F2:209355 0,000300935 0,00014164 0,000223592 0,000182594 6,291E-05 0,000209428 3327 3337 6,66E-04 4,55E-04 -1,46432004 0,335502734

Q96T58|MINT_HUMAN P EAKGSKEVEV T Y 14,71 10 2 F2:215021 0,0002885 0,000269116 0,000452774 0,000200854 0,000203409 0,000209428 2314 2323 1,01E-03 6,14E-04 -1,646413947 0,151008824

Q96T58|MINT_HUMAN K GPVNVLTGPVNVLT T Y 10,48 14 2 F1:236487 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 0 2,32698E-05 2695 2708 1,34E-04 4,36E-05 -3,081403031 0,034879313

Q96T58|MINT_HUMAN G RIYGKQT S Y 12,27 7 2 F1:220384 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0 1559 1565 1,71E-04 4,13E-05 -4,156389721 0,019225601

Q96T60|PNKP_HUMAN F TAAGVKPQGKV A Y 16,42 11 2 F2:220823 0,000397931 0,000188853 0,000167694 6,08648E-05 0,00012582 0,000302508 157 167 7,54E-04 4,89E-04 -1,54229293 0,439056819

Q99062|CSF3R_HUMAN S AGTSRPT P N 18,05 7 1 F1:196165 7,4612E-05 9,44267E-05 1,86327E-05 0,000162306 0,00025164 0,000258295 414 420 1,88E-04 6,72E-04 3,582011363 0,01629479

Q99081|HTF4_HUMAN G TRGNAAGSSQTGDALGK A Y 16,17 17 2 F2:206396 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 325 341 1,28E-04 1,30E-04 1,013719692 0,971784906

Q99081|HTF4_HUMAN G FGGIL G N 14,55 5 1 F1:189916 0,000211401 0,00017705 0,000195643 8,1153E-05 0,000199215 0,000151254 249 253 5,84E-04 4,32E-04 -1,353253512 0,273491513

Q99102|MUC4_HUMAN L PHVVPGTT E Y 14,92 8 2 F2:227512 0 0 1,86327E-05 0 0 0 23 30 1,86E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q99102|MUC4_HUMAN T HTLSPSGSGKT F Y 28,74 11 2 F2:229407 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 4,194E-05 9,30793E-05 960 970 1,71E-04 1,55E-04 -1,104166136 0,833566039

Q99102|MUC4_HUMAN S GSRTT S N 17,7 5 1 F1:206624 0,000149224 4,72134E-05 0,000186327 8,1153E-05 0,00012582 0,000116349 799 803 3,83E-04 3,23E-04 -1,1838473 0,688056519

Q99102|MUC4_HUMAN S VSGTISAI T Y 14,43 8 2 F1:211081 0,000149224 0,000118033 3,72653E-05 4,05765E-05 0,00010485 4,65397E-05 419 426 3,05E-04 1,92E-04 -1,586335901 0,402381232

Q99490|AGAP2_HUMAN C KTVTTSGAKAGGGKGAG S Y 16,59 17 2 F1:209400 4,97413E-05 0,00014164 0,000374516 0,000202883 0,00016776 0,000139619 191 207 5,66E-04 5,10E-04 -1,109035166 0,866822577

Q99541|PLIN2_HUMAN Y LKSVCEMAENGV K Y 35,1 12 2 F2:222744 0,000522284 0,000731807 0,000430414 0,00063908 0,000618615 0,000537533 43 54 1,68E-03 1,80E-03 1,065729822 0,72702426

Q99678|GPR20_HUMAN I FLAGLVLNGL A Y 16,75 10 2 F1:212849 0,00020394 0,000132197 0,0001826 3,85477E-05 0,000109044 0,000151254 64 73 5,19E-04 2,99E-04 -1,735803088 0,146434101

Q99698|LYST_HUMAN S KSKDISKIAA D Y 26,94 10 2 F1:215738 0,000174095 0,00021246 0,000428551 0,000365189 0,000337617 0,000162889 2879 2888 8,15E-04 8,66E-04 1,062063378 0,87637713

Q99698|LYST_HUMAN G EFKLDVDS N Y 15,58 8 2 F2:208579 0,000174095 0,00021246 0,000186327 0,000182594 0,00016776 9,30793E-05 1897 1904 5,73E-04 4,43E-04 -1,291921704 0,256247708

Q99755|PI51A_HUMAN E VEPGVHLGR P Y 20,29 9 2 F2:202718 9,94827E-05 7,082E-05 0,000167694 0,000101441 4,194E-05 9,30793E-05 501 509 3,38E-04 2,36E-04 -1,429399659 0,38731161

Q99865|SPI2A_HUMAN A NTIIGKAV E Y 14,19 8 2 F2:217065 2,48707E-05 0 3,72653E-05 0 0 0 126 133 6,21E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,199278668

Q99973|TEP1_HUMAN N QALPF P N 15,63 5 1 F2:216304 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 583 587 1,53E-04 1,29E-04 -1,184388978 0,072627265

Q99973|TEP1_HUMAN Q GPPLNYALL L Y 16,49 9 2 F2:219484 2,48707E-05 0 3,72653E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 699 707 6,21E-05 4,42E-05 -1,40452645 0,678332353

Q9BQG0|MBB1A_HUMAN Q QALSSLELL N Y 14,99 9 2 F2:217995 4,97413E-05 7,082E-05 0,000130429 8,1153E-05 4,194E-05 0,000116349 1081 1089 2,51E-04 2,39E-04 -1,048228135 0,91105662

Q9BQS8|FYCO1_HUMAN E RTKVEEVNRQQ S Y 15,78 11 2 F1:234039 0,000524771 0,000306887 0,000486312 0,000142018 0,00023067 0,000255968 414 424 1,32E-03 6,29E-04 -2,096489759 0,055987599

Q9BQW3|COE4_HUMAN S TAAQSGVGLAR A Y 14,44 11 2 F2:204677 0,000273577 0,000236067 0,00046768 0,000284036 0,0002097 0,000279238 42 52 9,77E-04 7,73E-04 -1,264369402 0,447902354

Q9BRP7|FDXA1_HUMAN S CADVLAEEGE V Y 16,67 10 2 F2:220572 0,00018653 0,000259673 0,000149061 9,12971E-05 6,291E-05 0,000221063 111 120 5,95E-04 3,75E-04 -1,586228491 0,287646123

Q9BRY0|S39A3_HUMAN A QGVPGSV A Y 12,29 7 1 F1:207939 9,94827E-05 0 5,5898E-05 0,00012173 0,00018873 0,000162889 254 260 1,55E-04 4,73E-04 3,04637781 0,045125901

Q9BRY0|S39A3_HUMAN L GIGLGLGI E N 16,35 8 2 F2:202990 5,22284E-05 9,44267E-06 2,42225E-05 2,02883E-05 1,6776E-05 2,32698E-05 243 250 8,59E-05 6,03E-05 -1,423632339 0,568425057

Q9BTD8|RBM42_HUMAN F EQEVLGAPVPQIPTAV P Y 18,15 16 2 F1:230173 4,97413E-05 2,36067E-05 0 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 45 60 7,33E-05 1,32E-04 1,800153854 0,389614984

Q9BTD8|RBM42_HUMAN L GLGLGLGL K N 16,35 8 2 F2:202990 5,22284E-05 9,44267E-06 2,42225E-05 2,02883E-05 1,6776E-05 2,32698E-05 238 245 8,59E-05 6,03E-05 -1,423632339 0,568425057

Q9BUN1|MENT_HUMAN T QTILEDENDAMADAD R Y 38,01 15 2 F2:220903 8,70474E-05 9,44267E-05 4,65817E-05 7,10089E-05 7,3395E-05 0,000116349 61 75 2,28E-04 2,61E-04 1,143374161 0,630097245

Q9BV35|SCMC3_HUMAN R GLYRGIAPN F Y 16,64 9 2 F2:226739 4,97413E-05 2,36067E-05 0 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 433 441 7,33E-05 8,48E-05 1,156354715 0,824191961

Q9BV38|WDR18_HUMAN S RIPAPR H N 14,41 6 2 F2:209036 1,24353E-05 0 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 160 165 3,11E-05 2,33E-05 -1,335119213 0,799276303

Q9BV73|CP250_HUMAN L LETLLQTQ K Y 18,51 8 2 F1:209163 0,000124353 0,000188853 9,31633E-05 0,000182594 0,00016776 4,65397E-05 931 938 4,06E-04 3,97E-04 -1,023875917 0,954468939

Q9BVL2|NUPL1_HUMAN T GPQPSLGVSF G Y 14,49 10 2 F2:200363 2,48707E-05 0,000165247 0,000130429 0,000304324 0,00010485 9,30793E-05 479 488 3,21E-04 5,02E-04 1,566867329 0,50145714

Q9BW27|NUP85_HUMAN I CKILAMK A Y 20,35 7 2 F2:203424 7,4612E-06 0 5,5898E-06 1,2173E-05 0 1,39619E-05 470 476 1,31E-05 2,61E-05 2,002517149 0,441592218

Q9BWD1|THIC_HUMAN I GPIPAIKQAVTK A Y 14,5 12 2 F1:230935 0 2,36067E-05 3,72653E-05 0 2,097E-05 0 296 307 6,09E-05 2,10E-05 -2,902815079 0,37118143

Q9BWH6|RPAP1_HUMAN G AAPHL T N 10,22 5 1 F2:195596 0,000350676 0,00042492 0,000391286 0,000592417 0,000631197 0,000490993 936 940 1,17E-03 1,71E-03 1,469391383 0,030460226

Q9BWH6|RPAP1_HUMAN C RLPGLTSFPDLYA N Y 16,79 13 2 F2:202178 0,000149224 0,00014164 9,31633E-05 6,08648E-05 0,00023067 0,000186159 1200 1212 3,84E-04 4,78E-04 1,243904172 0,610185917

Q9BWX5|GATA5_HUMAN Y QSLALAASP R Y 15,87 9 2 F1:195829 4,97413E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 3 11 1,29E-04 1,08E-04 -1,195768302 0,605922103

Q9BWX5|GATA5_HUMAN P QPPELAAR P Y 14,99 8 2 F2:198717 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 54 61 1,53E-04 1,09E-04 -1,405310668 0,204357056

Q9BXP5|SRRT_HUMAN F VRKHIFNK H Y 17,62 8 2 F2:217259 9,94827E-05 0,000165247 0,000149061 0,000716175 8,388E-05 0,000374644 728 735 4,14E-04 1,17E-03 2,838873926 0,298976113

Q9BXS9|S26A6_HUMAN I AVVGFAIAIS L Y 17,67 10 2 F1:200578 0,000124353 7,082E-05 0,000149061 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 352 361 3,44E-04 1,06E-04 -3,254056719 0,066766221

Q9BXT4|TDRD1_HUMAN I KGTVT E N 14,33 5 1 F1:227614 4,97413E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 6,291E-05 4,65397E-05 267 271 1,29E-04 1,70E-04 1,317753637 0,307144161

Q9BXT4|TDRD1_HUMAN L KKTMEIKGTV T Y 20,38 10 2 F1:211933 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 261 270 1,09E-04 1,06E-04 -1,033681366 0,899472113

Q9BXT4|TDRD1_HUMAN W VELGV D N 15,96 5 1 F1:197363 7,4612E-05 0,00021246 0,000167694 0,00012173 0,00018873 0,000116349 708 712 4,55E-04 4,27E-04 -1,065503528 0,854202576

Q9BXT5|TEX15_HUMAN A SNAAIQIASA T Y 22,12 10 2 F2:210278 0,000198965 0,000236067 0,000223592 0,0003449 0,00016776 0,000255968 598 607 6,59E-04 7,69E-04 1,167021405 0,550405691

Q9BXT5|TEX15_HUMAN V HTFGASGHIT L Y 17,73 10 2 F2:207117 0,000286013 0,00028328 0,000214276 0,000375333 0,00014679 0,000267603 2593 2602 7,84E-04 7,90E-04 1,007857964 0,978807269

Q9BXT5|TEX15_HUMAN L SKPIFCFV K Y 15,11 8 2 F1:227021 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 2512 2519 4,35E-05 4,42E-05 1,016929379 0,982496055

Q9BY44|EIF2A_HUMAN I FPAKT I N 15,35 5 1 F2:218848 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 421 425 1,59E-04 1,32E-04 -1,204888179 0,647180258

Q9BY84|DUS16_HUMAN P KKLQTARPS D Y 15,46 9 2 F1:216388 6,21767E-05 0,00010623 4,65817E-05 8,1153E-05 0,00010485 0,000116349 469 477 2,15E-04 3,02E-04 1,406364956 0,247616852

Q9BYD2|RM09_HUMAN E VGMKNNVK W Y 18,89 8 2 F2:207083 0,000111918 0,00010623 0,00010248 0,000111585 8,388E-05 9,30793E-05 174 181 3,21E-04 2,89E-04 -1,111189097 0,319337213

Q9BYE2|TMPSD_HUMAN D KTSPF L N 18,26 5 1 F1:201769 7,4612E-05 0,00014164 5,5898E-05 6,08648E-05 0,00014679 0,000116349 462 466 2,72E-04 3,24E-04 1,19053379 0,657938037

Q9BYE2|TMPSD_HUMAN T EVAHRDF A Y 18,31 7 2 F1:209223 0 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0 2,32698E-05 276 282 1,08E-04 6,38E-05 -1,692898057 0,573773578

Q9BYE9|CDHR2_HUMAN C TKAGV D N 19,47 5 1 F2:202372 0,000124353 9,44267E-05 0,000242225 0,000263747 8,388E-05 0,000186159 852 856 4,61E-04 5,34E-04 1,157875325 0,742890855

Q9BYE9|CDHR2_HUMAN P KTGEVKLAS A Y 25,64 9 2 F1:197505 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 0,000101441 0 6,98095E-05 75 83 1,95E-04 1,71E-04 -1,139218329 0,818810299

Q9BYG4|PAR6G_HUMAN C KAVSSAN P Y 15,61 7 1 F1:217055 4,97413E-05 4,72134E-05 9,31633E-06 6,08648E-05 0,00012582 5,81746E-05 82 88 1,06E-04 2,45E-04 2,304101866 0,162970474

Q9BYK8|HELZ2_HUMAN F LGFVVDPNQTNVAVT R Y 19,27 15 2 F1:216654 0,000124353 4,72134E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 0,00010485 9,30793E-05 2585 2599 1,90E-04 2,79E-04 1,467314407 0,448695758

Q9BYK8|HELZ2_HUMAN G ACAAGAAAAAGVE S Y 25,68 13 2 F2:212764 2,48707E-05 0,000377707 0,000223592 0,000182594 0,00023067 0,000186159 1038 1050 6,26E-04 5,99E-04 -1,044620588 0,938772206

Q9BYK8|HELZ2_HUMAN L FAPPG A N 14,16 5 1 F2:196730 0,000527258 0,000722364 0,001090011 0,000596475 0,000905903 0,0005864 385 389 2,34E-03 2,09E-03 -1,120096671 0,694579427

Q9BYK8|HELZ2_HUMAN W PPRGT Q N 15,34 5 1 F2:219588 2,48707E-05 0,000118033 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 962 966 1,99E-04 1,29E-04 -1,540430545 0,485524938

Q9BYP7|WNK3_HUMAN F ITGPTGSVKI G N 15,04 10 2 F1:217972 4,97413E-05 0,000118033 1,86327E-05 0,00012173 4,194E-05 6,98095E-05 283 292 1,86E-04 2,33E-04 1,252520139 0,698362629

Q9BYP7|WNK3_HUMAN F TSKSE H N 14,12 5 1 F1:209422 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000167694 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 933 937 2,65E-04 1,73E-04 -1,52714833 0,526344488

Q9BYX4|IFIH1_HUMAN L PTGSGKTRVAV Y Y 22,37 11 2 F2:211901 4,97413E-05 7,082E-05 0,000130429 6,08648E-05 8,388E-05 9,30793E-05 330 340 2,51E-04 2,38E-04 -1,055360082 0,878116014

Q9BYX4|IFIH1_HUMAN I RYGLVTN E Y 23,56 7 2 F1:209160 0,000124353 9,44267E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 8,388E-05 9,30793E-05 806 812 3,12E-04 2,18E-04 -1,433986464 0,188422138

Q9BYX4|IFIH1_HUMAN E NKPVIPLP Q Y 18,9 8 2 F1:219082 2,48707E-05 2,36067E-05 0 0 0 2,32698E-05 475 482 4,85E-05 2,33E-05 -2,08327038 0,495128593

Q9BZ71|PITM3_HUMAN A SQIFIVGRPTK K Y 17,85 11 2 F1:213730 2,48707E-05 2,36067E-05 0 0 6,291E-05 4,65397E-05 856 866 4,85E-05 1,09E-04 2,257747768 0,401615823

Q9BZ71|PITM3_HUMAN Q PEFLRKR N Y 18,34 7 2 F1:217040 4,97413E-05 2,36067E-05 0 0 4,194E-05 4,65397E-05 914 920 7,33E-05 8,85E-05 1,206298894 0,818887516

Q9BZ71|PITM3_HUMAN T EITNSSGRI T Y 14,94 9 2 F2:218496 7,4612E-05 0,000165247 3,72653E-05 8,1153E-05 0,00012582 0,000116349 689 697 2,77E-04 3,23E-04 1,166705242 0,732781934

Q9BZ71|PITM3_HUMAN S RKGSISSTQD T Y 16,3 10 2 F1:204054 0,000298448 0,000165247 0,000149061 0,000182594 0,00025164 0,000162889 292 301 6,13E-04 5,97E-04 -1,026180737 0,929478936

Q9BZ71|PITM3_HUMAN H LRNVLS D N 16,42 6 2 F2:196418 0,001730999 0,00123699 0,000940949 0,000817617 0,000973007 0,001128587 20 25 3,91E-03 2,92E-03 -1,339039249 0,287250715

Q9BZ95|NSD3_HUMAN V RVGLFALCDIPAG M Y 16,91 13 2 F1:201148 0,000248707 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 6,291E-05 9,30793E-05 1242 1254 3,52E-04 1,97E-04 -1,789823397 0,516619822

Q9BZC7|ABCA2_HUMAN A ANGTGAGAVMGP N Y 15,3 12 2 F2:205006 0,000114405 5,19347E-05 6,3351E-05 8,1153E-05 0,00012582 8,37714E-05 367 378 2,30E-04 2,91E-04 1,265807357 0,44842517

Q9BZE1|RM37_HUMAN A LAGSGQLGLGGFG A Y 19,1 13 2 F1:216485 0,00018653 0,000118033 9,31633E-05 0,000111585 0,000178245 0,000151254 12 24 3,98E-04 4,41E-04 1,109013226 0,694947089

Q9BZJ3|TRYD_HUMAN I QTGADIALLE L Y 25,86 10 2 F2:209105 0,000599383 0,00021246 0,000354021 0,000529523 0,00031455 0,000302508 124 133 1,17E-03 1,15E-03 -1,016817618 0,96464613

Q9BZQ2|SHP1L_HUMAN L KGTAIP V N 16,44 6 1 F1:218937 0,000198965 0,000236067 0,000260857 0,000182594 0,00018873 0,000302508 113 118 6,96E-04 6,74E-04 -1,032734277 0,875599284

Q9BZV3|IMPG2_HUMAN M PGHGAICRCRVG E Y 15,61 12 2 F2:190203 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 0 8,388E-05 9,30793E-05 1071 1082 1,58E-04 1,77E-04 1,121225244 0,853853408

Q9BZZ2|SN_HUMAN A MLEDEGVYI C Y 16,02 9 2 F2:217137 0,000800836 0,001288924 0,000752759 0,000488947 0,000996074 0,00122632 1058 1066 2,84E-03 2,71E-03 -1,048381289 0,882655827

Q9C026|TRIM9_HUMAN K GATIGVLLDLN R Y 23,74 11 2 F2:212048 2,48707E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 0,000202883 0,00012582 6,98095E-05 644 654 1,75E-04 3,99E-04 2,274672018 0,185208079

Q9C029|TRIM7_HUMAN G SQAAAARAAAARCGQHG E Y 10,52 17 2 F1:194390 7,4612E-05 7,082E-05 6,52143E-05 8,1153E-05 8,388E-05 8,14444E-05 118 134 2,11E-04 2,46E-04 1,170100368 0,03836742

Q9C093|SPEF2_HUMAN Q QASLAVSHMVAAE I Y 14,57 13 2 F2:225348 5,47155E-05 9,2066E-05 0,000130429 0,00010347 9,64619E-05 0,000151254 1259 1271 2,77E-04 3,51E-04 1,26685822 0,428093501

Q9C093|SPEF2_HUMAN G KSSGGK V N 16,4 6 1 F1:202264 0,000273577 0,000236067 9,31633E-05 0,00012173 0,00016776 0,000162889 977 982 6,03E-04 4,52E-04 -1,332529711 0,460891608

Q9C0A1|ZFHX2_HUMAN A ASAAVAFAK E Y 34,21 9 2 F1:212914 0 2,36067E-05 0 0 0 2,32698E-05 2541 2549 2,36E-05 2,33E-05 -1,014475613 0,992378768

Q9C0A1|ZFHX2_HUMAN P KDGEVERLA S Y 15,2 9 2 F2:200147 0,000400418 0,000377707 0,000415508 0,000387506 0,00039843 0,000349047 1621 1629 1,19E-03 1,13E-03 -1,051674846 0,35685113

Q9C0A1|ZFHX2_HUMAN K EGGTLPRPVGSPED P Y 20,01 14 2 F2:211228 0,000174095 0,000118033 7,45306E-05 0,00012173 0,00012582 4,65397E-05 398 411 3,67E-04 2,94E-04 -1,246760595 0,565839748

Q9C0A6|SETD5_HUMAN G EGPETLSSALS K Y 15,42 11 2 F2:205540 0,000298448 0,0003541 0,000223592 0,000306353 0,00037746 0,000418857 1216 1226 8,76E-04 1,10E-03 1,258553679 0,207516171

Q9C0A6|SETD5_HUMAN L APFTGT P N 14,39 6 1 F1:212617 0,000323319 0,000188853 0,000223592 0,000223171 0,00010485 0,000116349 1312 1317 7,36E-04 4,44E-04 -1,655746875 0,153405959

Q9C0C7|AMRA1_HUMAN N AIGLQPRNP A Y 22,36 9 2 F2:209041 0,000139276 0,000250231 0,000342841 0,000170421 0,000136305 0,000132638 1087 1095 7,32E-04 4,39E-04 -1,666834297 0,23589339

Q9C0C7|AMRA1_HUMAN E PGTAAS G N 14,99 6 1 F1:204082 0,000174095 9,44267E-05 0,000204959 6,08648E-05 0,00014679 6,98095E-05 1125 1130 4,73E-04 2,77E-04 -1,706457001 0,203613357

Q9C0C7|AMRA1_HUMAN Q NNSGSIRHELQ C Y 16,9 11 2 F1:221471 4,97413E-05 3,541E-05 0,000130429 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 490 500 2,16E-04 1,08E-04 -1,994519796 0,349335718

Q9C0D5|TANC1_HUMAN S TKLEDL S N 25 6 2 F2:216816 0,000748607 0,000830955 0,001693709 0,000716175 0,00060813 0,001172799 320 325 3,27E-03 2,50E-03 -1,31082663 0,508582392

Q9C0D5|TANC1_HUMAN T AAAGRGKL E Y 30,02 8 2 F1:200107 0,000273577 0,000118033 0,000335388 0,000223171 0,00025164 6,98095E-05 1085 1092 7,27E-04 5,45E-04 -1,334872869 0,518592674

Q9C0D7|ZC12C_HUMAN R KEQSRPDALIT D Y 16,07 11 2 F2:235863 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 294 304 1,11E-04 1,06E-04 -1,045629957 0,876014332

Q9C0E4|GRIP2_HUMAN K SSLSLASSTVGPGGQ I Y 15,39 15 2 F1:200904 0,000124353 0,000118033 0,000111796 6,08648E-05 6,291E-05 0,000162889 434 448 3,54E-04 2,87E-04 -1,235534533 0,573349319

Q9C0F0|ASXL3_HUMAN T FIAASAAKQ D Y 14,3 9 2 F1:201013 4,97413E-05 0,000118033 5,5898E-05 6,08648E-05 2,097E-05 0 1539 1547 2,24E-04 8,18E-05 -2,733223853 0,17153183

Q9C0G6|DYH6_HUMAN Y KTGAR A N 16,18 5 1 F1:187805 0,000323319 0,000401313 0,000260857 0,000486918 0,00027261 0,000279238 4113 4117 9,85E-04 1,04E-03 1,054060916 0,840180826

Q9C0G6|DYH6_HUMAN R GSAGLEKER P Y 11,99 9 2 F1:214369 8,70474E-05 0,00010623 8,3847E-05 3,04324E-05 4,194E-05 3,49047E-05 3396 3404 2,77E-04 1,07E-04 -2,583257334 0,006123428

Q9C0H9|SRCN1_HUMAN L ASKAGGMVLVK G Y 17,65 11 2 F2:206246 0,000211401 0,000200657 0,000214276 0,00017245 0,000304065 0,000221063 253 263 6,26E-04 6,98E-04 1,113749906 0,600227837

Q9C0J8|WDR33_HUMAN D RGGKG R N 14,63 5 1 F2:198691 0,000174095 7,082E-05 7,45306E-05 0,000306353 0,00035649 0,000162889 1257 1261 3,19E-04 8,26E-04 2,584890321 0,080989426

Q9C0J8|WDR33_HUMAN N KGDSRGPPNH H Y 15,94 10 2 F1:199660 0,000248707 0,000306887 0,000186327 0,000223171 0,00014679 0,000395587 956 965 7,42E-04 7,66E-04 1,031846726 0,929315785

Q9GZM6|OR8D2_HUMAN S HLLAVGIF F Y 20,7 8 2 F2:210498 2,48707E-05 0,000118033 0,000111796 6,08648E-05 0,00010485 6,98095E-05 244 251 2,55E-04 2,36E-04 -1,081417611 0,859450891

Q9GZR7|DDX24_HUMAN K SRPKQSSCGKFQT K Y 23,3 13 3 F1:198932 0,000159172 0,000198296 0,000204959 0,000166364 0,00018873 0,000155908 8 20 5,62E-04 5,11E-04 -1,100638066 0,383786628

Q9GZU2|PEG3_HUMAN L TKHKEL H N 15,84 6 2 F1:200604 0 2,36067E-05 1,86327E-05 0 0 0 1348 1353 4,22E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,189106359

Q9H0A0|NAT10_HUMAN T VEGGGLVV I Y 15,9 8 1 F2:213080 0,000211401 0,000271477 0,000288806 0,000243459 0,00012582 0,000255968 141 148 7,72E-04 6,25E-04 -1,234205955 0,377369002

Q9H0B3|K1683_HUMAN G HVPGKTTQGGP C Y 14,15 11 2 F2:212672 0,000223836 0,000306887 0,000223592 0,000243459 0,00025164 0,000279238 811 821 7,54E-04 7,74E-04 1,026543457 0,83902931

Q9H0D2|ZN541_HUMAN E ESPPGPGGGLED A Y 17,72 12 2 F2:194606 7,4612E-05 0,000188853 0,000130429 0,000142018 0,00023067 0,000162889 459 470 3,94E-04 5,36E-04 1,359696783 0,330919427

Q9H0D2|ZN541_HUMAN Q KTPSP G N 15,38 5 1 F1:209734 0,000174095 0,000165247 7,45306E-05 6,08648E-05 0,00010485 9,30793E-05 286 290 4,14E-04 2,59E-04 -1,599233505 0,241183755

Q9H0J4|QRIC2_HUMAN N SLAVSRPSKK A Y 18,69 10 2 F2:218220 0,000124353 4,72134E-05 7,45306E-05 0,00012173 0,00010485 9,30793E-05 1240 1249 2,46E-04 3,20E-04 1,298911932 0,39551466

Q9H0J4|QRIC2_HUMAN G AYQPGLIAPGTK L Y 24,22 12 2 F1:199602 4,97413E-05 0,000401313 9,31633E-05 0,000182594 0,00018873 0,000232698 810 821 5,44E-04 6,04E-04 1,109890432 0,874320293

Q9H0K1|SIK2_HUMAN C HGRKIV H Y 14,57 6 2 F1:220846 0 0 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 134 139 3,73E-05 8,78E-05 2,356021614 0,334923669

Q9H195|MUC3B_HUMAN P GATGTLSTAT S Y 16,72 10 2 F2:203207 8,45603E-05 4,48527E-05 5,5898E-05 6,49224E-05 1,2582E-05 5,35206E-05 18 27 1,85E-04 1,31E-04 -1,4143173 0,416678727

Q9H1A4|APC1_HUMAN V YIIAGACLSLGFR F Y 30,56 13 2 F2:215583 0,000139276 0,000132197 6,52143E-05 0,000180565 0,000222282 0,000221063 1463 1475 3,37E-04 6,24E-04 1,85308574 0,035216544

Q9H1A4|APC1_HUMAN V TQETPEMLP A Y 18,4 9 2 F1:204117 0,000149224 4,72134E-05 0,000186327 0,000263747 0,00014679 0,000232698 1780 1788 3,83E-04 6,43E-04 1,680501686 0,187431538

Q9H1B7|I2BPL_HUMAN P VSLGSSHHTAR L Y 22,05 11 2 F1:197338 0,000124353 0,00021246 7,45306E-05 0,00012173 0,00014679 0,000116349 178 188 4,11E-04 3,85E-04 -1,068790969 0,849230182

Q9H1X3|DJC25_HUMAN E GPGRLTFVD D Y 14,84 9 2 F1:209731 9,94827E-05 7,082E-05 3,72653E-05 0,00012173 0,00012582 6,98095E-05 351 359 2,08E-04 3,17E-04 1,528939401 0,223971267

Q9H228|S1PR5_HUMAN L GSLTLSDLLAGA A Y 20,58 12 2 F1:217503 0,000111918 0,00010623 0,000130429 0,000182594 0,000283095 0,000162889 76 87 3,49E-04 6,29E-04 1,803270164 0,124072378

Q9H251|CAD23_HUMAN L NGLVTYT L Y 14,08 7 2 F1:217220 0 0 0 2,02883E-05 0 2,32698E-05 2328 2334 0,00E+00 4,36E-05 #DIV/0! 0,185409561

Q9H251|CAD23_HUMAN S SGVVVTTT E Y 16,97 8 2 F2:218615 0 0 0 0 0 2,32698E-05 944 951 0,00E+00 2,33E-05 #DIV/0! 0,422649731

Q9H251|CAD23_HUMAN Q KTGIATVNIT L Y 11,29 10 2 F1:210594 7,4612E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,000245488 0,00029358 0,000232698 758 767 1,96E-04 7,72E-04 3,930442551 0,002967529

Q9H251|CAD23_HUMAN E LTYSLEGPGVEAF H Y 20,91 13 2 F1:197966 4,97413E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 0,000101441 0,00010485 0,000162889 2544 2556 1,29E-04 3,69E-04 2,856413499 0,038406357

Q9H251|CAD23_HUMAN N INTGSVMVK S Y 22,73 9 2 F1:195339 3,7306E-05 4,72134E-05 8,3847E-05 0,00017245 4,194E-05 8,14444E-05 2235 2243 1,68E-04 2,96E-04 1,757088535 0,390361918

Q9H251|CAD23_HUMAN T FQNLPFVA E Y 10,96 8 2 F1:215836 0,000124353 9,44267E-05 0,000111796 0,000182594 0,00016776 0,000209428 890 897 3,31E-04 5,60E-04 1,69335531 0,009107795

Q9H251|CAD23_HUMAN P LSTLANLAII I Y 35,47 10 2 F1:211774 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00012582 2,32698E-05 216 225 1,53E-04 2,30E-04 1,506305172 0,476721086

Q9H251|CAD23_HUMAN G PNGTVTYAI V Y 17,53 9 2 F1:209597 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1666 1674 6,71E-05 8,48E-05 1,263840236 0,444808836

Q9H251|CAD23_HUMAN D KGLNGLVT Y Y 24,93 8 1 F1:234475 7,4612E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 2325 2332 1,12E-04 1,29E-04 1,153550375 0,815563137

Q9H251|CAD23_HUMAN G DGESKFAINPTTG D Y 15,05 13 2 F2:241600 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 2,097E-05 4,65397E-05 2443 2455 1,34E-04 1,49E-04 1,107604316 0,81069545

Q9H251|CAD23_HUMAN I TGAIV N N 16,11 5 1 F1:208418 6,71508E-05 7,55414E-05 3,35388E-05 5,27495E-05 7,5492E-05 5,81746E-05 2983 2987 1,76E-04 1,86E-04 1,057793645 0,830266217

Q9H251|CAD23_HUMAN G RYTLIVTATDQC P Y 17,87 12 2 F1:205962 0,000348189 0,000330493 0,000372653 0,000284036 0,00037746 0,000442127 1706 1717 1,05E-03 1,10E-03 1,04973295 0,744891997

Q9H251|CAD23_HUMAN T TMLLVEVI D Y 14,68 8 2 F1:217038 0 4,72134E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 4,65397E-05 2595 2602 6,58E-05 6,75E-05 1,025265567 0,978370201

Q9H251|CAD23_HUMAN T VSVLESAEPGTVIA N Y 21,6 14 2 F2:228208 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 2181 2194 9,07E-05 8,48E-05 -1,069566258 0,863455463

Q9H251|CAD23_HUMAN L PFVAEVLEGIPAGV S Y 15,78 14 2 F1:197125 0,000248707 0,000188853 0,000167694 0,000142018 0,0002097 0,000186159 894 907 6,05E-04 5,38E-04 -1,125266285 0,514648904

Q9H251|CAD23_HUMAN G AQSGLFDINSST G Y 14,75 12 2 F2:222005 2,48707E-05 0,00014164 0,000167694 0,00012173 8,388E-05 6,98095E-05 2005 2016 3,34E-04 2,75E-04 -1,213440981 0,707525032

Q9H251|CAD23_HUMAN I NATTGI V Y 14,39 6 1 F2:209793 0,000273577 0,0003541 0,000223592 0,000263747 0,00029358 0,000139619 1902 1907 8,51E-04 6,97E-04 -1,221427906 0,445501072

Q9H251|CAD23_HUMAN G TVTYAIVAGN I Y 15,99 10 2 F2:211090 0,000124353 0,000295083 0,000223592 0,000182594 0,000136305 0,000186159 1669 1678 6,43E-04 5,05E-04 -1,273178345 0,455878138

Q9H251|CAD23_HUMAN V AGNIVNTF R Y 15,19 8 2 F1:199487 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1676 1683 1,09E-04 8,48E-05 -1,28924873 0,412531742

Q9H251|CAD23_HUMAN N IMAGATVL F Y 19,67 8 1 F2:224236 0,000333267 0,000443805 0,000260857 0,000302295 0,000304065 0,000197794 684 691 1,04E-03 8,04E-04 -1,290711167 0,298122092

Q9H251|CAD23_HUMAN E DVPVGTIILT V Y 18,06 10 2 F1:200458 0,000124353 0,000165247 0,000337251 0,000243459 0,00010485 0,000116349 2414 2423 6,27E-04 4,65E-04 -1,349058962 0,535618892

Q9H251|CAD23_HUMAN G LVTYTLLDL V Y 15,43 9 2 F1:217227 0,000149224 2,36067E-05 0,000225455 6,08648E-05 0,00010485 9,30793E-05 2330 2338 3,98E-04 2,59E-04 -1,539007346 0,514858778

Q9H251|CAD23_HUMAN G NTAGAFEIVTT N Y 21,27 11 2 F1:218968 7,4612E-05 0,000165247 0,000130429 6,08648E-05 6,291E-05 0,000116349 1462 1472 3,70E-04 2,40E-04 -1,542068073 0,255538256

Q9H251|CAD23_HUMAN M ENSPAGT P Y 17,35 7 1 F2:196442 0,000149224 9,44267E-05 0,000204959 0,000101441 2,097E-05 0,000116349 1970 1976 4,49E-04 2,39E-04 -1,878912816 0,183807576

Q9H251|CAD23_HUMAN Q KTGIATVN I Y 17,41 8 1 F2:226480 3,7306E-05 4,72134E-05 2,7949E-05 2,02883E-05 1,0485E-05 2,32698E-05 758 765 1,12E-04 5,40E-05 -2,081087002 0,051845872

Q9H251|CAD23_HUMAN F EVTEGQPGP R Y 16,9 9 2 F1:201819 0 0,000118033 9,31633E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1753 1761 2,11E-04 8,48E-05 -2,490047403 0,361503988

Q9H251|CAD23_HUMAN D KTRPLST L Y 23,77 7 2 F2:194900 2,48707E-05 7,082E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 0 2,32698E-05 212 218 1,70E-04 6,38E-05 -2,66610957 0,154587904

Q9H251|CAD23_HUMAN I TIQALDLDEGPN G Y 11,45 12 2 F1:223084 5,72025E-05 8,26234E-05 0,000111796 1,2173E-05 4,6134E-05 2,79238E-05 1656 1667 2,52E-04 8,62E-05 -2,918007265 0,05158676

Q9H255|O51E2_HUMAN V YGLTAILLVMGVDV M Y 16,87 14 2 F2:227473 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 197 210 1,53E-04 1,31E-04 -1,163652141 0,665834192

Q9H2B4|S26A1_HUMAN G FLGEGPG D Y 15,6 7 1 F2:219412 0,000223836 0,000403674 0,000204959 0,000243459 0,00027261 0,000325778 662 668 8,32E-04 8,42E-04 1,011264152 0,966553269

Q9H2D6|TARA_HUMAN S GGSRGSAPPGE T Y 15,75 11 2 F2:202195 0,000124353 0,00014164 9,31633E-05 8,1153E-05 0,00027261 9,30793E-05 1250 1260 3,59E-04 4,47E-04 1,244142632 0,686820749

Q9H2F5|EPC1_HUMAN A ASALVTSEQLMGF K Y 15,02 13 2 F1:202025 2,48707E-05 0,000165247 7,45306E-05 0,00012173 8,388E-05 2,32698E-05 660 672 2,65E-04 2,29E-04 -1,156277674 0,824943999

Q9H2G2|SLK_HUMAN D QEIENLEKQQKQ T Y 20,79 12 2 F2:233194 8,70474E-05 6,13774E-05 0,000104343 7,10089E-05 0,000132111 0,000130311 876 887 2,53E-04 3,33E-04 1,319120222 0,330194544

Q9H2G2|SLK_HUMAN K FIVDGVEVSVTT S Y 20,71 12 2 F2:211781 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0 798 809 9,07E-05 4,13E-05 -2,198752931 0,214324549

Q9H2M9|RBGPR_HUMAN I ATTAKLVNK V Y 24,96 9 2 F2:202316 0,000124353 0,000306887 0,000260857 0,000182594 0,0002097 0,000139619 1355 1363 6,92E-04 5,32E-04 -1,30114734 0,439323636

Q9H306|MMP27_HUMAN D IMIAF R N 14,58 5 1 F2:205705 0 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0 156 160 6,09E-05 4,13E-05 -1,47538993 0,642951625

Q9H329|E41LB_HUMAN I KTFPV D N 14,15 5 1 F1:213828 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 2,32698E-05 808 812 9,07E-05 1,27E-04 1,397276659 0,453866225

Q9H329|E41LB_HUMAN T EATPLAEPAS N Y 17,14 10 2 F1:193757 0,000671508 0,000306887 0,00046768 0,000223171 0,00016776 0,000162889 763 772 1,45E-03 5,54E-04 -2,611093795 0,101650399

Q9H3P7|GCP60_HUMAN Q EVVVAGSSLPTSSKVNATVP S Y 17,66 20 3 F2:207155 0,000435237 0,000625577 0,000484449 0,000324612 0,000429885 0,000467724 309 328 1,55E-03 1,22E-03 -1,264307823 0,211010035

Q9H3T3|SEM6B_HUMAN P EALLAPLMQN G Y 14,26 10 2 F1:201300 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0,00012173 4,194E-05 4,65397E-05 678 687 1,16E-04 2,10E-04 1,818617331 0,349697583

Q9H461|FZD8_HUMAN H EKVACSGGAPG A Y 15,28 11 2 F1:198348 4,97413E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00014679 0,000139619 336 346 2,00E-04 3,68E-04 1,837203051 0,09931692

Q9H461|FZD8_HUMAN S KGAAVGGGA G Y 14,63 9 1 F1:198642 0,000223836 0,000306887 0,000204959 0,000551841 0,000339714 0,000372317 625 633 7,36E-04 1,26E-03 1,717958935 0,099149482

Q9H461|FZD8_HUMAN A GGTAAGAGAAGAGAGGPG G Y 17,32 18 2 F1:200592 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 0,00010485 4,65397E-05 354 371 1,34E-04 2,12E-04 1,58139129 0,274174198

Q9H461|FZD8_HUMAN G GAGGAAAGAG A Y 14,4 10 1 F1:211260 0,000149224 9,44267E-05 0,000167694 0,000182594 0,00023067 9,30793E-05 352 361 4,11E-04 5,06E-04 1,230946957 0,538672192

Q9H461|FZD8_HUMAN V WSGKT L N 15,45 5 1 F1:183958 0,000121866 0,000139279 9,31633E-05 0,000113614 8,80739E-05 0,000102387 605 609 3,54E-04 3,04E-04 -1,165200951 0,352410369

Q9H461|FZD8_HUMAN L VPSVKSI A Y 15,16 7 2 F1:211174 4,97413E-05 0 3,72653E-05 0 2,097E-05 4,65397E-05 448 454 8,70E-05 6,75E-05 -1,288803447 0,762899294

Q9H461|FZD8_HUMAN A CSGGAPGAGGAGGAGGA A Y 14,84 17 2 F2:219774 2,48707E-05 7,082E-05 0,000111796 2,02883E-05 4,194E-05 9,30793E-05 340 356 2,07E-04 1,55E-04 -1,335972792 0,627698107

Q9H461|FZD8_HUMAN G GAGATAAGGGG G Y 16,63 11 1 F1:197873 0,000298448 0,00014164 0,000111796 8,1153E-05 0,00010485 9,30793E-05 632 642 5,52E-04 2,79E-04 -1,977495968 0,255823937

Q9H461|FZD8_HUMAN S TFATVSTF L Y 12,13 8 2 F2:209783 9,94827E-05 7,082E-05 0,000111796 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 292 299 2,82E-04 1,09E-04 -2,593584168 0,021731035

Q9H4B0|OSGP2_HUMAN K VARRLS L N 14,06 6 1 F1:201648 0,000298448 0,000472134 0,000391286 0,00012173 0,000358587 0,000558476 204 209 1,16E-03 1,04E-03 -1,118479133 0,785017114

Q9H4B0|OSGP2_HUMAN L KTGGI V N 16,77 5 1 F2:214560 0,000149224 4,72134E-05 7,45306E-05 0,00012173 6,291E-05 4,65397E-05 74 78 2,71E-04 2,31E-04 -1,172112714 0,746545893

Q9H4B0|OSGP2_HUMAN T KTAGV F N 21,85 5 1 F2:202530 0,000174095 0,00014164 0,000111796 0,00012173 8,388E-05 0,000139619 6 10 4,28E-04 3,45E-04 -1,2383994 0,323616765

Q9H4B0|OSGP2_HUMAN K TAGVF F N 14,15 5 1 F1:211304 0,000174095 0,00014164 0,000599972 0,00012173 0,00014679 6,98095E-05 7 11 9,16E-04 3,38E-04 -2,706556652 0,321620041

Q9H4Q3|PRD13_HUMAN M AAGKG R N 14 5 1 F2:220537 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 0 0 533 537 4,35E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,191770207

Q9H4Q3|PRD13_HUMAN A RAPAT S N 14,01 5 1 F2:213168 0,000124353 0,000118033 3,72653E-05 6,08648E-05 0,00016776 0,000162889 6 10 2,80E-04 3,92E-04 1,400002129 0,453353482

Q9H4Q3|PRD13_HUMAN H FGGLL K N 14,55 5 1 F1:189916 0,000211401 0,00017705 0,000195643 8,1153E-05 0,000199215 0,000151254 486 490 5,84E-04 4,32E-04 -1,353253512 0,273491513

Q9H4Q3|PRD13_HUMAN G SSAGVGSLAFYP G Y 16,91 12 2 F2:220024 0,000248707 0,000236067 7,45306E-05 6,08648E-05 0,00012582 0,000162889 278 289 5,59E-04 3,50E-04 -1,599961421 0,35023731

Q9H4Z2|ZN335_HUMAN E ISDLP D N 14,84 5 1 F1:205948 9,94827E-05 0,000188853 0,000260857 0,000182594 0,00027261 0,000209428 362 366 5,49E-04 6,65E-04 1,210197866 0,523126022

Q9H4Z2|ZN335_HUMAN G VSQSDAENAAPS C Y 21,97 12 2 F1:212212 0,000198965 0,00028328 0,000186327 0,000202883 0,00016776 0,000186159 415 426 6,69E-04 5,57E-04 -1,200737736 0,34643771

Q9H4Z2|ZN335_HUMAN E DVEAGLASPGG Q Y 17,19 11 2 F1:202194 0,000273577 0,000259673 0,000186327 0,000162306 0,0002097 0,000139619 822 832 7,20E-04 5,12E-04 -1,406455059 0,116299789

Q9H5N1|RABE2_HUMAN S LGGGVGSSSSLP Q Y 19,85 12 2 F2:204767 0,000149224 4,72134E-05 0,000130429 0,000182594 0,00012582 9,30793E-05 239 250 3,27E-04 4,01E-04 1,228312314 0,576167137

Q9H694|BICC1_HUMAN L AGSLASAIPVSTQLD I Y 14,36 15 2 F1:214315 0,000141763 0,000122755 0,000260857 5,88359E-05 0,000102753 0,000153581 276 290 5,25E-04 3,15E-04 -1,66695814 0,254646608

Q9H694|BICC1_HUMAN D TKSNRVT L Y 15,49 7 2 F1:210213 2,48707E-05 2,36067E-05 0 1,01441E-05 0 0 128 134 4,85E-05 1,01E-05 -4,778858137 0,251322411

Q9H6K5|PRR36_HUMAN L TLALAPGP P Y 16,7 8 1 F2:232460 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1095 1102 1,86E-05 6,45E-05 3,463170069 0,129972293

Q9H6K5|PRR36_HUMAN S PAVSPLSSPLT I Y 20,65 11 2 F2:218628 2,48707E-05 2,36067E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 6,291E-05 0,000116349 674 684 1,42E-04 2,20E-04 1,552065891 0,462957776

Q9H6K5|PRR36_HUMAN G ALDPGPSPG T Y 14,54 9 1 F1:211885 7,4612E-05 7,082E-05 0,000167694 0,000142018 0,00012582 0,000162889 1212 1220 3,13E-04 4,31E-04 1,375569384 0,342377412

Q9H6K5|PRR36_HUMAN R TPAAR A N 16,06 5 1 F1:194352 0,000174095 0,00014164 0,000204959 0,000243459 0,0002097 0,000209428 16 20 5,21E-04 6,63E-04 1,27250819 0,106100134

Q9H6K5|PRR36_HUMAN S PSVSSPLQSMPPTQ A Y 20,24 14 2 F1:201094 0,000547155 0,000904136 0,000693135 0,000509235 0,000612324 0,000819098 425 438 2,14E-03 1,94E-03 -1,104999788 0,64871303

Q9H6K5|PRR36_HUMAN L QTASAPLTTPP L Y 14,56 11 2 F1:198134 0,000425288 0,000262034 0,000540347 0,000324612 0,00048231 0,000255968 746 756 1,23E-03 1,06E-03 -1,155029993 0,629181418

Q9H6K5|PRR36_HUMAN V SSLATAAFVASQSP S Y 33,11 14 2 F1:229004 8,70474E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 7,10089E-05 5,2425E-05 4,65397E-05 412 425 2,27E-04 1,70E-04 -1,337996665 0,322408731

Q9H6K5|PRR36_HUMAN A LTTPP P N 14,08 5 1 F1:226307 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 492 496 9,20E-05 6,45E-05 -1,425436654 0,443198737

Q9H6K5|PRR36_HUMAN A EGGGVTGGARAAL S Y 18,74 13 2 F2:197608 9,94827E-05 0,000259673 0,000186327 0,000182594 6,291E-05 0,000116349 1285 1297 5,45E-04 3,62E-04 -1,507468782 0,353779122

Q9H6K5|PRR36_HUMAN A FAEGAAGGSGGGPGGAEGGGV T Y 26,96 21 2 F1:238514 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000149061 8,1153E-05 0,00010485 2,32698E-05 1269 1289 3,18E-04 2,09E-04 -1,520025622 0,332531077

Q9H6K5|PRR36_HUMAN T GGARAALS D Y 10,72 8 1 F1:195670 0,001606645 0,001569844 0,001222303 0,000695887 0,001077857 0,001009911 1291 1298 4,40E-03 2,78E-03 -1,580221556 0,033912708

Q9H6K5|PRR36_HUMAN T QASLISPSR P Y 16,2 9 2 F2:210315 9,94827E-05 0,000188853 5,5898E-05 6,08648E-05 0,00010485 4,65397E-05 637 645 3,44E-04 2,12E-04 -1,621799731 0,385996223

Q9H6K5|PRR36_HUMAN S SSATPL S N 14,23 6 1 F2:221014 8,70474E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 1,16349E-05 244 249 1,29E-04 7,39E-05 -1,750354494 0,500823987

Q9H6K5|PRR36_HUMAN P PLAAPP L N 15 6 1 F1:208860 0,000273577 0,000118033 0,000204959 8,1153E-05 6,291E-05 9,30793E-05 951 956 5,97E-04 2,37E-04 -2,515662657 0,111906413

Q9H6K5|PRR36_HUMAN L SSLIM P N 10,52 5 1 F2:201765 0,000198965 0,000188853 0,000130429 8,1153E-05 4,194E-05 4,65397E-05 704 708 5,18E-04 1,70E-04 -3,055115762 0,015605404

Q9H6R3|ACSS3_HUMAN M KPSWL Q N 18,28 5 1 F2:201019 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000111796 8,1153E-05 8,388E-05 4,65397E-05 2 6 2,34E-04 2,12E-04 -1,104213381 0,760343946

Q9H6R3|ACSS3_HUMAN R SALSAIVNGKP Y Y 14,55 11 2 F2:205227 0,000149224 0,000224263 0,000232908 0,000162306 0,00018873 0,000162889 653 663 6,06E-04 5,14E-04 -1,179930944 0,367606076

Q9H6W3|NO66_HUMAN S GAPATASGP Q Y 14,2 9 1 F1:201683 0,000397931 0,000472134 0,000372653 0,00044837 0,000486504 0,000395587 162 170 1,24E-03 1,33E-03 1,070606391 0,504005388

Q9H6W3|NO66_HUMAN A GEPVNVGAQLTTET E Y 14,94 14 2 F2:214454 0,000174095 9,44267E-05 0,000111796 0,00012173 0,00012582 4,65397E-05 533 546 3,80E-04 2,94E-04 -1,293204499 0,461890701

Q9H6X5|CS044_HUMAN K KSGRH V N 19,59 5 1 F1:214723 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 0,000101441 6,291E-05 6,98095E-05 518 522 1,95E-04 2,34E-04 1,200257903 0,41742601

Q9H6X5|CS044_HUMAN V KTDLP Q N 14,47 5 1 F1:191932 0,000111918 0,000153443 0,000186327 0,000182594 0,00012582 0,000162889 506 510 4,52E-04 4,71E-04 1,043426022 0,822633769

Q9H792|PEAK1_HUMAN Q LASCL L N 14,44 5 1 F1:195470 0,00047503 0,000259673 0,000409919 0,000324612 0,000421497 0,000395587 1641 1645 1,14E-03 1,14E-03 -1,002562728 0,989823949

Q9H792|PEAK1_HUMAN T KSSSSTPNSP V Y 15,42 10 2 F1:207900 0,000223836 0,000309247 0,000490039 0,000387506 0,0002097 0,000186159 499 508 1,02E-03 7,83E-04 -1,306062337 0,474770548

Q9H792|PEAK1_HUMAN P TPPPL P N 14,09 5 1 F1:202074 0,000447672 0,000377707 0,000354021 0,000263747 0,00023067 0,000232698 1151 1155 1,18E-03 7,27E-04 -1,62202495 0,021961789

Q9H792|PEAK1_HUMAN S SKNAIKVP I Y 15,52 8 2 F1:218245 0 2,36067E-05 3,72653E-05 0 0 2,32698E-05 620 627 6,09E-05 2,33E-05 -2,615919272 0,406678539

Q9H799|CE042_HUMAN T HDSLFLAC M Y 18,91 8 2 F1:201598 2,48707E-05 0 3,72653E-05 4,05765E-05 8,388E-05 2,32698E-05 324 331 6,21E-05 1,48E-04 2,377467265 0,261421076

Q9H799|CE042_HUMAN D HLAVP S N 16,79 5 1 F1:195035 0,000149224 9,44267E-05 0,000260857 6,08648E-05 0,00023067 0,000162889 2624 2628 5,05E-04 4,54E-04 -1,110215584 0,822030158

Q9H7D7|WDR26_HUMAN C LSDGKTVLASDTHQR I Y 14,85 15 2 F1:204095 2,48707E-05 2,36067E-05 2,7949E-05 3,04324E-05 3,1455E-05 2,32698E-05 494 508 7,64E-05 8,52E-05 1,114238838 0,387925032

Q9H7D7|WDR26_HUMAN G GAAAASSATVA A Y 18,98 11 2 F2:200266 2,48707E-05 0,000118033 5,5898E-05 2,02883E-05 0,00010485 2,32698E-05 83 93 1,99E-04 1,48E-04 -1,339563889 0,688552066

Q9H7F0|AT133_HUMAN D FLKGLDEGV S Y 21,13 9 2 F1:203394 0,000198965 0,000165247 5,5898E-05 0,000162306 0,00012582 9,30793E-05 158 166 4,20E-04 3,81E-04 -1,102057337 0,803941331

Q9H7M9|GI24_HUMAN E NITAAALATGA C Y 21,18 11 2 F1:204269 7,4612E-05 0,000165247 0,000260857 0,00012173 0,00012582 0,000139619 190 200 5,01E-04 3,87E-04 -1,293276887 0,554952502

Q9H7N4|SFR19_HUMAN S TAGDSGAEDGPASR V Y 21,33 14 2 F1:212130 4,97413E-05 0,00014164 5,5898E-05 0,000182594 0,00014679 0,000418857 1064 1077 2,47E-04 7,48E-04 3,025893873 0,180864522

Q9H7S9|ZN703_HUMAN S TAGGLAVPSLPTAGPY Y Y 23,65 16 2 F1:209649 7,4612E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 0,00012582 2,32698E-05 555 570 2,15E-04 1,90E-04 -1,13351032 0,823642471

Q9H892|TTC12_HUMAN L DKKLSVMM K Y 20,34 8 2 F2:217970 0,000198965 9,44267E-05 0,000111796 0,000142018 0,00012582 0,000255968 604 611 4,05E-04 5,24E-04 1,292747531 0,492927716

Q9H8G2|CAAP1_HUMAN E TKYILPTLEKE L Y 14,68 11 2 F1:189550 0,000828193 0,000165247 0,001600546 0,000635022 0,0004194 0,000514263 103 113 2,59E-03 1,57E-03 -1,65360479 0,497516339

Q9H8M5|CNNM2_HUMAN D YSVRALSDLQ F Y 14,47 10 2 F1:214566 9,94827E-05 7,082E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 794 803 1,89E-04 1,50E-04 -1,259349758 0,644116025

Q9H8X9|ZDH11_HUMAN L IASCI D N 14,44 5 1 F1:195470 0,00047503 0,000259673 0,000409919 0,000324612 0,000421497 0,000395587 89 93 1,14E-03 1,14E-03 -1,002562728 0,989823949

Q9H8Y5|ANKZ1_HUMAN A AAGRGSV V Y 14,28 7 1 F2:226061 0 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 0 544 550 0,00E+00 4,13E-05 #DIV/0! 0,183614859

Q9H9P8|L2HDH_HUMAN I KNTKGEEI R Y 15,61 8 2 F2:214743 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000149061 8,1153E-05 8,388E-05 9,30793E-05 243 250 2,71E-04 2,58E-04 -1,049491487 0,901899261

Q9HAR2|LPHN3_HUMAN H TVEESAFV L Y 15,64 8 2 F2:206216 2,48707E-05 1,18033E-05 2,7949E-05 2,02883E-05 7,3395E-05 0,000139619 659 666 6,46E-05 2,33E-04 3,610203612 0,243330709

Q9HAW0|BRF2_HUMAN A KYVEDK E Y 23,47 6 2 F1:232441 0 0 3,72653E-05 0 0 0 192 197 3,73E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q9HAW0|BRF2_HUMAN D GTAEVETR E Y 19,85 8 2 F2:208850 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 315 322 1,11E-04 1,29E-04 1,166732191 0,503794987

Q9HAW4|CLSPN_HUMAN K KIHMKT M Y 26,01 6 2 F1:218925 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 0 0 1100 1105 4,35E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,191770207

Q9HAW4|CLSPN_HUMAN K TGSLL N N 16,57 5 1 F2:199217 4,97413E-05 0,000118033 0,000242225 0,000346929 0,00037746 0,000279238 1252 1256 4,10E-04 1,00E-03 2,447874624 0,052578891

Q9HAW4|CLSPN_HUMAN G RGTSF F N 14,28 5 1 F2:205762 0,000124353 0,00014164 0,000149061 0,000182594 0,00018873 0,000116349 795 799 4,15E-04 4,88E-04 1,174961614 0,408952633

Q9HB14|KCNKD_HUMAN F SGGVGAFAIMNNR L Y 18,29 13 2 F1:212523 9,94827E-05 0,00014164 9,31633E-05 0,000142018 0,00012582 0,000139619 388 400 3,34E-04 4,07E-04 1,218886346 0,245561708

Q9HB14|KCNKD_HUMAN E MISMK D N 14,37 5 1 F2:205513 4,97413E-05 3,541E-05 5,5898E-05 5,07206E-05 5,2425E-05 2,32698E-05 346 350 1,41E-04 1,26E-04 -1,115760401 0,690026245

Q9HBB8|CDHR5_HUMAN T HDPKPAEAPMPAEPAPPGPASPG G Y 15,85 23 4 F2:237966 0 2,36067E-05 0 2,02883E-05 8,388E-05 4,65397E-05 734 756 2,36E-05 1,51E-04 6,384120861 0,134948952

Q9HBB8|CDHR5_HUMAN G APEPPAAAR A Y 15,92 9 2 F1:211800 0 0 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 0 758 766 3,73E-05 6,15E-05 1,651575677 0,660288155

Q9HBD1|RC3H2_HUMAN C QFLGPAMQ E Y 15,32 8 2 F2:200827 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 190 197 9,07E-05 8,48E-05 -1,069566258 0,863455463

Q9HBG7|LY9_HUMAN D RPEVHK P Y 20,52 6 2 F1:211144 4,97413E-05 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 549 554 4,97E-05 6,45E-05 1,297272385 0,79443726

Q9HBG7|LY9_HUMAN V KSYLGRLDITKWSYSLCISN L Y 14,71 20 3 F2:246810 9,94827E-05 0,000118033 7,45306E-05 0,000101441 0,00012582 9,30793E-05 101 120 2,92E-04 3,20E-04 1,096881132 0,588532024

Q9HBL8|NMRL1_HUMAN Q VIMELALNGA Y Y 19,49 10 2 F1:209199 0,000400418 0,000306887 0,000316755 0,000509235 0,00029358 0,000325778 63 72 1,02E-03 1,13E-03 1,102076873 0,670197621

Q9HC77|CENPJ_HUMAN T THTTYPEGLEV L Y 18,86 11 2 F2:214661 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1216 1226 1,78E-04 1,08E-04 -1,644274827 0,106632939

Q9HC84|MUC5B_HUMAN T QTSGTPPSLTTTAT T Y 22,61 14 2 F2:208407 0,000149224 7,082E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00025164 0,000162889 2125 2138 2,76E-04 4,96E-04 1,796325346 0,283805499

Q9HC84|MUC5B_HUMAN G TALTP P N 11,26 5 1 F1:197880 0,000298448 0,000306887 0,00027949 0,000202883 0,00023067 0,000209428 2069 2073 8,85E-04 6,43E-04 -1,376129168 0,002306811

Q9HC84|MUC5B_HUMAN I YTQLPLSAAN I N 14,63 10 2 F2:226189 9,94827E-05 7,082E-05 9,31633E-05 4,05765E-05 4,194E-05 6,98095E-05 506 515 2,63E-04 1,52E-04 -1,729619762 0,04579722

Q9HCE6|ARGAL_HUMAN K DLAVVEQIT L Y 16,73 9 2 F1:217073 0,000149224 4,72134E-05 0,000204959 0,000182594 8,388E-05 6,98095E-05 662 670 4,01E-04 3,36E-04 -1,193624923 0,729498153

Q9HCJ6|VAT1L_HUMAN E TKSFFS F Y 16,45 6 2 F2:216723 9,94827E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 0 0 285 290 1,65E-04 4,06E-05 -4,074492767 0,219545374

Q9HCK5|AGO4_HUMAN H PPAGDGKKPSIAA V Y 16,03 13 2 F2:202424 0,000198965 0,000259673 0,000299986 0,000446342 0,00025164 0,000209428 593 605 7,59E-04 9,07E-04 1,196125055 0,57876337

Q9HCK8|CHD8_HUMAN A VSTAAAQFTK L Y 10,88 10 2 F1:201444 0,000198965 0,000169968 0,000143471 8,72395E-05 9,64619E-05 0,000121003 2232 2241 5,12E-04 3,05E-04 -1,681645104 0,029070756

Q9HCM7|FBSL_HUMAN L PPTPPAAPPPFDK Y Y 14,03 13 2 F2:206421 7,4612E-05 2,36067E-05 0,000111796 8,1153E-05 0,00010485 6,98095E-05 468 480 2,10E-04 2,56E-04 1,21806951 0,623211526

Q9HCM7|FBSL_HUMAN E KTRLLSYASPATPA G Y 16,58 14 2 F2:213769 0,000273577 4,72134E-05 0,000149061 0,000142018 0,00010485 2,32698E-05 782 795 4,70E-04 2,70E-04 -1,739306591 0,434856766

Q9HCU4|CELR2_HUMAN V TASDRDK G Y 14,29 7 2 F2:228814 0 2,36067E-05 0 0 0 0 422 428 2,36E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731



Q9HCU4|CELR2_HUMAN Q LALGASGGPG H Y 10,33 10 2 F2:216755 0 0 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1704 1713 1,86E-05 1,06E-04 5,67746698 0,028308957

Q9HCU4|CELR2_HUMAN T TVILPES V Y 23,86 7 2 F1:204168 2,48707E-05 0 0 0 4,194E-05 2,32698E-05 2201 2207 2,49E-05 6,52E-05 2,621955859 0,418211774

Q9HCU4|CELR2_HUMAN W SFAGPVA F Y 15,74 7 1 F1:209799 4,97413E-05 0,00014164 0,000149061 8,1153E-05 0,00031455 0,000232698 2522 2528 3,40E-04 6,28E-04 1,845835355 0,297750616

Q9HCU4|CELR2_HUMAN F RPIHPVG G Y 16,63 7 2 F1:206835 0 4,72134E-05 0 0 6,291E-05 2,32698E-05 1264 1270 4,72E-05 8,62E-05 1,825326801 0,620342013

Q9HCU4|CELR2_HUMAN L ALGASGGPGHAILS F Y 19,2 14 2 F1:194362 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 0,00010485 4,65397E-05 1705 1718 1,34E-04 2,12E-04 1,58139129 0,274174198

Q9HCU4|CELR2_HUMAN L NASTGEL K Y 17,38 7 1 F2:214575 0,000360625 0,00021246 0,000437868 0,00046663 0,000387945 0,000372317 1076 1082 1,01E-03 1,23E-03 1,21360015 0,398732887

Q9HCU4|CELR2_HUMAN A RDHGTPALTASA S Y 14,74 12 2 F1:201028 0 7,082E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 583 594 8,95E-05 1,06E-04 1,182595195 0,824993855

Q9HCU4|CELR2_HUMAN T KSTLTSSY N Y 18,7 8 2 F2:212912 0,00022881 4,48527E-05 9,68898E-05 0,000146075 0,000142596 0,000137292 2637 2644 3,71E-04 4,26E-04 1,149535131 0,768069706

Q9HCU4|CELR2_HUMAN D LETTVILPE S Y 16,18 9 2 F1:207523 7,24E-03 4,75E-03 4,98E-03 5,95E-03 6,31E-03 6,86E-03 2198 2206 1,70E-02 1,91E-02 1,126598148 0,468201756

Q9HCU4|CELR2_HUMAN I TGLAVGL D N 14,37 7 1 F1:208245 7,4612E-05 7,082E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 0,00010485 2,32698E-05 2494 2500 1,64E-04 1,69E-04 1,028230182 0,962511075

Q9HCU4|CELR2_HUMAN C EVSARSG R Y 14,81 7 1 F1:209179 0,000149224 4,72134E-05 0,000242225 0,000162306 0,00010485 0,000139619 1324 1330 4,39E-04 4,07E-04 -1,078389812 0,870846397

Q9HCU4|CELR2_HUMAN S VGQPPGPGGGP P Y 29,93 11 2 F2:194688 0,000223836 0,000330493 0,000204959 0,000243459 0,00016776 0,000255968 1187 1197 7,59E-04 6,67E-04 -1,138044746 0,559490036

Q9HCU4|CELR2_HUMAN T TKSTLTSSYN C Y 16,45 10 2 F1:195575 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 2636 2645 1,78E-04 1,49E-04 -1,190023513 0,398667388

Q9HCU4|CELR2_HUMAN Q RGFGLSATQ D Y 18,36 9 2 F2:195991 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000149061 8,1153E-05 4,194E-05 9,30793E-05 2092 2100 2,93E-04 2,16E-04 -1,356461063 0,48722743

Q9HCU4|CELR2_HUMAN Q PPGPG G N 16,71 5 1 F2:191212 8,70474E-05 0,00017705 0,000121112 9,12971E-05 0,00010485 6,98095E-05 1190 1194 3,85E-04 2,66E-04 -1,448393245 0,266063234

Q9HCU4|CELR2_HUMAN S YTLAI T N 14,36 5 1 F2:217172 4,97413E-05 4,72134E-05 0 0 4,194E-05 2,32698E-05 781 785 9,70E-05 6,52E-05 -1,486811598 0,630430035

Q9HCU4|CELR2_HUMAN S KKSLDLTGPL L Y 16,64 10 2 F1:202141 0,000201452 0,000236067 0,000204959 6,08648E-05 0,0002097 0,000139619 1514 1523 6,42E-04 4,10E-04 -1,566319153 0,208425932

Q9HCU4|CELR2_HUMAN R FGLPAA A Y 14,1 6 1 F2:216668 4,97413E-05 7,082E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1991 1996 1,39E-04 8,78E-05 -1,585391288 0,394887661

Q9HCU4|CELR2_HUMAN I SAQRVLPF D Y 16,54 8 2 F2:212357 0,000778452 0,000807348 0,000829153 0,000488947 0,00039843 0,000584073 1220 1227 2,41E-03 1,47E-03 -1,641207402 0,021564457

Q9HCU4|CELR2_HUMAN A CSRKPSPDPALT T Y 16,91 12 2 F2:193429 0,000149224 0,000165247 0,000167694 6,08648E-05 0,00010485 9,30793E-05 2624 2635 4,82E-04 2,59E-04 -1,863121481 0,017264811

Q9HCU4|CELR2_HUMAN Q RGFGLSATQDV H Y 20,54 11 2 F2:227484 0,000198965 9,44267E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 2092 2102 3,68E-04 1,73E-04 -2,123088815 0,2311443

Q9HCU4|CELR2_HUMAN H VMLSVEGTGLQ A Y 13,31 11 2 F1:201580 0,000223836 0,000236067 0,000149061 6,08648E-05 0,00012582 6,98095E-05 1673 1683 6,09E-04 2,56E-04 -2,374182845 0,029179094

Q9HCU4|CELR2_HUMAN I TSQSGGGLVS L Y 23,02 10 2 F2:199923 3,7306E-05 9,44267E-05 4,65817E-05 1,01441E-05 2,097E-05 3,49047E-05 659 668 1,78E-04 6,60E-05 -2,700960901 0,157239934

Q9HCU4|CELR2_HUMAN P VGGLRC R Y 21,25 6 1 F1:237132 0 4,72134E-05 1,86327E-05 0 2,097E-05 0 1269 1274 6,58E-05 2,10E-05 -3,140011889 0,403824431

Q9NP58|ABCB6_HUMAN S YLLLASV L N 14,31 7 2 F1:212601 0 0 0 0 2,097E-05 0 106 112 0,00E+00 2,10E-05 #DIV/0! 0,422649731

Q9NP71|MLXPL_HUMAN T TAGSNNPCLTQ L Y 15,4 11 2 F2:208585 0,000174095 0,000236067 0,00027949 8,1153E-05 0,00010485 0,000139619 520 530 6,90E-04 3,26E-04 -2,117951169 0,037866426

Q9NPB8|GPCP1_HUMAN P KTIGG P N 16,37 5 1 F1:201940 0,000124353 9,44267E-05 0,000111796 4,05765E-05 8,388E-05 9,30793E-05 77 81 3,31E-04 2,18E-04 -1,519639779 0,130717811

Q9NPB8|GPCP1_HUMAN L KSCLC P N 15,2 5 1 F2:196121 0,000248707 0,000259673 0,000167694 0,000101441 0,00012582 0,000139619 638 642 6,76E-04 3,67E-04 -1,842765369 0,056214606

Q9NPG3|UBN1_HUMAN P HAAVP T N 15,46 5 1 F1:201856 9,94827E-05 0,000259673 0,000354021 8,1153E-05 0,000400527 0,000209428 1106 1110 7,13E-04 6,91E-04 -1,031931919 0,953757291

Q9NPG8|ZDHC4_HUMAN T ASAATVAIVSTT F Y 17,74 12 2 F1:201271 0,000149224 0,000236067 0,000242225 0,000346929 0,00018873 0,000209428 203 214 6,28E-04 7,45E-04 1,18736139 0,54381454

Q9NQB0|TF7L2_HUMAN T SSLHSHSSLAGTQ P Y 15,87 13 2 F1:194890 8,70474E-05 0,00010623 7,45306E-05 7,10089E-05 5,2425E-05 0,000127984 595 607 2,68E-04 2,51E-04 -1,065190681 0,839838952

Q9NQC3|RTN4_HUMAN T LISSKTD S N 16,3 7 2 F2:217933 2,48707E-05 0 0 0 0 0 874 880 2,49E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q9NQS5|GPR84_HUMAN V QAPRVVH M Y 18,99 7 2 F1:190714 7,2125E-05 0,000118033 8,01204E-05 4,6663E-05 6,0813E-05 3,49047E-05 346 352 2,70E-04 1,42E-04 -1,898282367 0,075233373

Q9NQU5|PAK6_HUMAN E KHSGRQVAV K Y 18,52 9 2 F2:206529 0,000174095 0,000377707 0,000167694 0,000202883 0,00010485 6,98095E-05 427 435 7,19E-04 3,78E-04 -1,905736278 0,242288941

Q9NR09|BIRC6_HUMAN R KMAATAAAAS G Y 20,02 10 2 F1:195494 2,48707E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00010485 0,000116349 28 37 1,04E-04 3,02E-04 2,896777532 0,011163155

Q9NR09|BIRC6_HUMAN N YSVVVASGL K Y 12,47 9 2 F2:202373 2,48707E-05 7,082E-05 1,86327E-05 0,000101441 0,00010485 0,000116349 3912 3920 1,14E-04 3,23E-04 2,822173621 0,043592359

Q9NR09|BIRC6_HUMAN V KGMAGG K N 14,06 6 1 F1:202260 7,4612E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 0,000101441 0,000190827 0,000139619 1210 1215 1,96E-04 4,32E-04 2,199510696 0,080503631

Q9NR09|BIRC6_HUMAN V LVKIGLQSTRIGLKLIDILLRNCAA S Y 14,13 25 4 F2:253803 0 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 3382 3406 4,22E-05 8,48E-05 2,007993902 0,210327591

Q9NR09|BIRC6_HUMAN D FGRPI L N 17,27 5 1 F1:215377 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 1795 1799 9,07E-05 1,50E-04 1,65378769 0,149930542

Q9NR09|BIRC6_HUMAN A SAAAPTANLL Q Y 16,96 10 2 F2:212734 0,000673995 0,0003541 0,000599972 0,00098398 0,000801054 0,000653882 3350 3359 1,63E-03 2,44E-03 1,498044064 0,117583012

Q9NR09|BIRC6_HUMAN R KMAAAAAAASGPGCSSAAGAGAAGV S Y 16,43 25 4 F1:204387 0,000124353 0,00010623 7,82572E-05 0,000139989 0,000197118 0,000114022 28 52 3,09E-04 4,51E-04 1,460718088 0,185631947

Q9NR09|BIRC6_HUMAN D RVSDTPSI T Y 17,84 8 2 F1:199208 0,000104457 6,13774E-05 6,14878E-05 1,2173E-05 0,000127917 0,000188486 3872 3879 2,27E-04 3,29E-04 1,445419092 0,586113402

Q9NR09|BIRC6_HUMAN A QVALQSLSHAMASA E Y 21,36 14 3 F1:228258 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 1614 1627 9,20E-05 1,31E-04 1,42808237 0,492319934

Q9NR09|BIRC6_HUMAN A AAASAVGP V Y 14,7 8 1 F1:203400 2,23836E-05 2,8328E-05 4,09919E-05 3,85477E-05 2,097E-05 6,98095E-05 1664 1671 9,17E-05 1,29E-04 1,410275581 0,481277912

Q9NR09|BIRC6_HUMAN T SGATLQASALSAKPGG Q Y 27,81 16 2 F2:210363 4,97413E-05 0,000259673 0,000316755 0,000324612 0,00023067 0,000279238 98 113 6,26E-04 8,35E-04 1,332736969 0,488670922

Q9NR09|BIRC6_HUMAN P QIQVTLLKNKAPGLGKVN A Y 30,55 18 3 F2:242714 2,48707E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 2,097E-05 9,30793E-05 1119 1136 1,04E-04 1,34E-04 1,287062404 0,732208004

Q9NR09|BIRC6_HUMAN G DAKAVCG E Y 14,7 7 1 F2:200500 7,4612E-05 0,000118033 0,000167694 0,000142018 0,00014679 0,000162889 2905 2911 3,60E-04 4,52E-04 1,253530943 0,375336807

Q9NR09|BIRC6_HUMAN P ALNAILAVTS R Y 19,78 10 1 F1:249825 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 78 87 8,57E-05 1,06E-04 1,233765144 0,423508977

Q9NR09|BIRC6_HUMAN W LAGVHSNGPGSS K Y 21,55 12 2 F2:195374 0,000375547 0,000547675 0,000316755 0,000304324 0,000526347 0,000705076 1359 1370 1,24E-03 1,54E-03 1,238527864 0,514197391

Q9NR09|BIRC6_HUMAN L QEKQQQLLKLQQQK A Y 18,28 14 2 F1:228160 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000130429 8,1153E-05 0,00012582 6,98095E-05 1635 1648 2,27E-04 2,77E-04 1,217250402 0,641182038

Q9NR09|BIRC6_HUMAN C LVLHSLTLMT N Y 18,89 10 2 F1:204388 0,00020394 0,000337575 0,000419235 0,000318526 0,000381654 0,0004398 2721 2730 9,61E-04 1,14E-03 1,186551517 0,464337657

Q9NR09|BIRC6_HUMAN L TLSLNSSSTGNKENGAD I Y 26,9 17 2 F2:206068 0,000221349 2,36067E-05 0,00018819 0,000146075 0,000157275 0,000211755 2666 2682 4,33E-04 5,15E-04 1,189221081 0,70609173

Q9NR09|BIRC6_HUMAN H QTTAAAAAAASAVGP V Y 23,48 15 2 F2:198204 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1657 1671 1,28E-04 1,49E-04 1,166917193 0,55443792

Q9NR09|BIRC6_HUMAN S AGRKMAAAAAAA S Y 14,07 12 2 F1:195500 0,000124353 0,000188853 0,000111796 0,0002252 0,00012582 0,000116349 25 36 4,25E-04 4,67E-04 1,099684031 0,756818618

Q9NR09|BIRC6_HUMAN I SVGDGLFTILTTLSKKASTVHM M Y 18,62 22 3 F2:249288 2,48707E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 3031 3052 1,23E-04 1,29E-04 1,049168803 0,915551456

Q9NR09|BIRC6_HUMAN Q QTSARSASLSSAATTGL T Y 18,62 17 3 F1:197950 0,000223836 0,000165247 0,000186327 0,000223171 0,00023067 0,000139619 3735 3751 5,75E-04 5,93E-04 1,03136944 0,869441965

Q9NR09|BIRC6_HUMAN C SSAAGAGAAGVSEWLV L Y 14,79 16 2 F2:221615 0,000248707 0,000377707 0,000391286 0,000367217 0,00027261 0,000395587 42 57 1,02E-03 1,04E-03 1,017406881 0,924897905

Q9NR09|BIRC6_HUMAN P KTTPLFMTPP L Y 15,38 10 2 F1:191275 0,000999801 0,00109771 0,000659596 0,000779069 0,000822024 0,001096009 1699 1708 2,76E-03 2,70E-03 -1,022248362 0,910218147

Q9NR09|BIRC6_HUMAN G RKMAAAAAAASGPG C Y 21,2 14 2 F2:195445 2,48707E-05 9,44267E-05 0,000149061 8,1153E-05 8,388E-05 9,30793E-05 27 40 2,68E-04 2,58E-04 -1,039697319 0,933130187

Q9NR09|BIRC6_HUMAN N NPFLP S Y 15,28 5 1 F2:215156 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 3314 3318 1,34E-04 1,29E-04 -1,040012586 0,711599306

Q9NR09|BIRC6_HUMAN V DGRRLVVAT D Y 17,22 9 2 F1:233062 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000130429 8,1153E-05 6,291E-05 6,98095E-05 1827 1835 2,27E-04 2,14E-04 -1,063172437 0,885417602

Q9NR09|BIRC6_HUMAN L QLNLAHNAVQ R Y 15,78 10 2 F2:193546 7,4612E-05 0,000259673 0,000223592 0,000202883 0,0002097 9,30793E-05 1983 1992 5,58E-04 5,06E-04 -1,103261952 0,812597576

Q9NR09|BIRC6_HUMAN G YSLASLLAKVAAGK E Y 16,13 14 2 F2:237576 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 2,097E-05 0 1257 1270 9,20E-05 8,18E-05 -1,123980656 0,877984163

Q9NR09|BIRC6_HUMAN T GGGAAPPGTVTEPL P Y 18,06 14 2 F1:219804 6,21767E-05 5,90167E-05 6,52143E-05 4,05765E-05 7,3395E-05 4,65397E-05 4 17 1,86E-04 1,61E-04 -1,161338057 0,483823266

Q9NR09|BIRC6_HUMAN T SGAEAANKIITVP V Y 22,71 13 2 F1:221080 2,48707E-05 0,00014164 0,000111796 4,05765E-05 0,00010485 9,30793E-05 3951 3963 2,78E-04 2,39E-04 -1,166876122 0,762160119

Q9NR09|BIRC6_HUMAN S SAAGAGAAGV S Y 23,43 10 1 F2:215291 0,000248707 0,000259673 0,000204959 0,000162306 0,00010485 0,000302508 43 52 7,13E-04 5,70E-04 -1,252211311 0,504755725

Q9NR09|BIRC6_HUMAN A AAASGPG C N 18,03 7 1 F2:195000 0,000325806 0,000188853 0,000223592 0,000182594 0,00018873 0,000209428 34 40 7,38E-04 5,81E-04 -1,271197175 0,328962917

Q9NR09|BIRC6_HUMAN W LAGVH S N 14,49 5 1 F1:189292 0,000800836 0,000616134 0,000432278 0,000385477 0,0004194 0,000630612 1359 1363 1,85E-03 1,44E-03 -1,288235299 0,357774344

Q9NR09|BIRC6_HUMAN G HAGMLTLTSPKLVK G Y 15,05 14 3 F2:193019 7,4612E-05 0,0003541 0,000449047 0,000284036 0,00027261 9,30793E-05 1197 1210 8,78E-04 6,50E-04 -1,350970984 0,59379833

Q9NR09|BIRC6_HUMAN R KGELESNLAVVNGA N Y 21,01 14 2 F2:199140 0,000323319 0,000165247 0,000316755 0,00012173 0,0002097 0,000255968 781 794 8,05E-04 5,87E-04 -1,370997742 0,329929473

Q9NR09|BIRC6_HUMAN R KSENLRG C Y 17,29 7 1 F1:198491 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000111796 8,1153E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1286 1292 2,09E-04 1,49E-04 -1,404190172 0,506482078

Q9NR09|BIRC6_HUMAN S SFGVTPAVGGLSSGTVGEASTALS S Y 16,04 24 3 F2:241355 0,000124353 2,36067E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1587 1610 2,22E-04 1,49E-04 -1,489782528 0,491782355

Q9NR09|BIRC6_HUMAN N LAVVNGANISVI Q Y 20,53 12 2 F1:213894 9,94827E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 788 799 1,65E-04 1,09E-04 -1,520013851 0,516555194

Q9NR09|BIRC6_HUMAN S SGTVGEASTALSS A Y 15,79 13 2 F2:217604 0,000323319 0,0003541 0,000281353 0,000263747 0,00031455 2,32698E-05 1599 1611 9,59E-04 6,02E-04 -1,593791044 0,314944715

Q9NR09|BIRC6_HUMAN Q TVSVSVSQALDA R Y 25,43 12 2 F2:204840 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000111796 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 2558 2569 2,34E-04 1,32E-04 -1,769352961 0,228835356

Q9NR09|BIRC6_HUMAN D GSLSKGIEPSSE G Y 14,96 12 2 F2:201739 0,000149224 7,082E-05 0,000167694 0,000101441 4,194E-05 6,98095E-05 982 993 3,88E-04 2,13E-04 -1,818737539 0,182640796

Q9NR09|BIRC6_HUMAN T VKDLEELGANP C Y 40,13 11 2 F1:201642 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000167694 4,05765E-05 2,097E-05 9,30793E-05 532 542 2,90E-04 1,55E-04 -1,872386626 0,360862115

Q9NR09|BIRC6_HUMAN S KGSSS L N 22,89 5 1 F1:200673 9,94827E-05 0,000118033 0,000186327 8,1153E-05 6,291E-05 6,98095E-05 2218 2222 4,04E-04 2,14E-04 -1,888240517 0,133615782

Q9NR09|BIRC6_HUMAN L SVTLATSPAQ F Y 18,87 10 2 F2:211182 0,000223836 0,000188853 0,000111796 0,000101441 0,00010485 6,98095E-05 369 378 5,24E-04 2,76E-04 -1,899616356 0,117887324

Q9NR09|BIRC6_HUMAN A GAGAAGVSE W Y 14,91 9 1 F1:211232 0,000273577 0,000165247 0,000149061 8,1153E-05 0,00016776 4,65397E-05 46 54 5,88E-04 2,95E-04 -1,98977921 0,141174653

Q9NR09|BIRC6_HUMAN Q NVPLSVTLATSPAQ F Y 16,24 14 2 F1:218325 0,000124353 9,44267E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 365 378 2,75E-04 1,31E-04 -2,091096476 0,128825351

Q9NR09|BIRC6_HUMAN E DGKLGF K Y 11,13 6 1 F2:215582 7,4612E-05 9,67874E-05 6,52143E-05 2,43459E-05 2,5164E-05 3,49047E-05 4548 4553 2,37E-04 8,44E-05 -2,80299373 0,022107436

Q9NR09|BIRC6_HUMAN N KNSNKSRMNPLGS G Y 15,54 13 2 F1:219789 0,000248707 0,000118033 0,000206823 6,08648E-05 6,291E-05 4,65397E-05 1745 1757 5,74E-04 1,70E-04 -3,367669848 0,070765071

Q9NR12|PDLI7_HUMAN S RTSIVQAAAGGVPGGG S Y 28,94 16 2 F2:227712 3,7306E-05 2,36067E-05 4,65817E-05 6,08648E-05 1,0485E-05 5,81746E-05 258 273 1,07E-04 1,30E-04 1,204941027 0,709090474

Q9NR80|ARHG4_HUMAN L HRGATGDSHLL C Y 16,28 11 2 F1:219617 1,24353E-05 2,36067E-05 9,31633E-06 2,02883E-05 3,1455E-05 2,32698E-05 576 586 4,54E-05 7,50E-05 1,65378769 0,149930542

Q9NR82|KCNQ5_HUMAN D LGKSLSVQNLI R Y 19,66 11 2 F1:214188 7,4612E-05 4,72134E-05 0,00018819 0,00012173 0,00014679 0,000209428 826 836 3,10E-04 4,78E-04 1,541691674 0,341453273

Q9NRD8|DUOX2_HUMAN I LSRGTAASVSF M Y 16,56 11 2 F1:195596 9,94827E-05 0,00014164 0,000111796 0,00012173 8,388E-05 0,000116349 1082 1092 3,53E-04 3,22E-04 -1,096161642 0,581286057

Q9NRJ4|TULP4_HUMAN A KSKGGPG G Y 16,63 7 1 F2:209829 9,94827E-05 7,082E-05 0,000111796 0,000101441 0,00016776 0,000232698 1014 1020 2,82E-04 5,02E-04 1,779162807 0,185052778

Q9NRP7|STK36_HUMAN S LVSAAAC L Y 15,45 7 1 F2:202857 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 6,291E-05 6,98095E-05 799 805 9,07E-05 1,53E-04 1,686654571 0,323106277

Q9NRP7|STK36_HUMAN L PHSSPRPASAKH C Y 16,89 12 2 F1:208613 0,000161659 0,000118033 7,45306E-05 3,04324E-05 8,388E-05 9,30793E-05 1290 1301 3,54E-04 2,07E-04 -1,707992499 0,203389459

Q9NRR4|RNC_HUMAN R SGRSYGL S Y 14,63 7 2 F2:226179 0 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 0 314 320 0,00E+00 4,13E-05 #DIV/0! 0,183614859

Q9NRR4|RNC_HUMAN T FQDRCL L Y 16,19 6 2 F1:196449 7,4612E-06 7,082E-06 1,11796E-05 1,2173E-05 1,2582E-05 6,98095E-06 887 892 2,57E-05 3,17E-05 1,233765144 0,423508977

Q9NRU3|CNNM1_HUMAN L VCTGAVFLGAE I Y 26,22 11 2 F2:213884 0,000298448 0,00028328 9,31633E-05 0,000101441 0,00018873 0,000302508 330 340 6,75E-04 5,93E-04 -1,138713407 0,77136828

Q9NS62|THSD1_HUMAN E GTFQVGLFT S Y 16,19 9 2 F1:207176 0,00039047 0,000568921 0,000406192 0,000306353 0,000511668 0,000484012 143 151 1,37E-03 1,30E-03 -1,048807993 0,817677035

Q9NS87|KIF15_HUMAN S KTSLEHLVTK L Y 22,69 10 2 F1:206849 4,97413E-05 0,000165247 0,000111796 0,000142018 4,194E-05 9,30793E-05 1170 1179 3,27E-04 2,77E-04 -1,179567841 0,726621033

Q9NSD7|RL3R1_HUMAN H SVASALK S Y 14,85 7 1 F1:205833 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000101441 0,00012582 0,000116349 183 189 1,59E-04 3,44E-04 2,159839496 0,014265685

Q9NSD7|RL3R1_HUMAN G TKGGAAVAGGRPTGASA R Y 14,89 17 2 F2:213803 0,000174095 7,082E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 0,00014679 0,000139619 302 318 3,19E-04 3,68E-04 1,150625252 0,710835349

Q9NSD7|RL3R1_HUMAN R FIADRRAAGTK G Y 28,03 11 2 F1:215407 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 4,194E-05 4,65397E-05 293 303 1,58E-04 1,70E-04 1,074803354 0,815973073

Q9NSE4|SYIM_HUMAN K EPKSV F N 15,36 5 1 F1:214845 0,000298448 4,72134E-05 0,000204959 6,08648E-05 0,0002097 0,000209428 854 858 5,51E-04 4,80E-04 -1,147142893 0,805086183

Q9NU22|MDN1_HUMAN P EVMLDFI D Y 15,46 7 2 F2:217312 7,4612E-05 0,000118033 0,000223592 0,000202883 6,291E-05 0,000116349 1580 1586 4,16E-04 3,82E-04 -1,08922255 0,859427794

Q9NU22|MDN1_HUMAN G KTTIC Q N 14,85 5 1 F2:205038 0,002223438 2,46E-03 2,18E-03 0,002010566 2,24E-03 0,00210592 1396 1400 6,87E-03 6,36E-03 -1,079748836 0,205060037

Q9NUL3|STAU2_HUMAN N EVATGTGP N Y 15,59 8 1 F2:208563 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000130429 0,000182594 8,388E-05 9,30793E-05 349 356 3,24E-04 3,60E-04 1,108576711 0,752938646

Q9NUL3|STAU2_HUMAN T GTGPNKKIAKK N Y 18,24 11 2 F1:215589 9,94827E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 6,291E-05 9,30793E-05 353 363 2,03E-04 1,97E-04 -1,030667738 0,932251417

Q9NUL7|DDX28_HUMAN D YIHRAGRVGRV G Y 13,36 11 2 F1:225796 7,4612E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 0,00012173 0,00014679 0,000116349 481 491 1,35E-04 3,85E-04 2,840693787 0,01494652

Q9NUQ8|ABCF3_HUMAN G KTTLLKMLATRSLR V Y 14,52 14 3 F1:193412 4,69E-03 5,24E-03 3,90E-03 4,10E-03 4,43E-03 4,27E-03 216 229 1,38E-02 1,28E-02 -1,079396861 0,479349997

Q9NUV9|GIMA4_HUMAN K TGAGKSLTGNSILGR K Y 18,68 15 2 F1:219909 0,000124353 0,000236067 7,45306E-05 0,000101441 8,388E-05 0,000139619 39 53 4,35E-04 3,25E-04 -1,338556278 0,530539416

Q9NUV9|GIMA4_HUMAN A GKSATGNSIL G N 16,94 10 2 F2:212512 0,00117887 0,00116617 0,001035976 0,000878481 0,000589257 0,000981987 42 51 3,38E-03 2,45E-03 -1,3801613 0,104134224

Q9NV70|EXOC1_HUMAN L DGGTL S N 19,62 5 1 F1:195524 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 6,291E-05 0,000139619 556 560 1,34E-04 2,63E-04 1,9624026 0,236830143

Q9NV70|EXOC1_HUMAN S IVNVCKAGKK K Y 16,46 10 2 F2:242333 2,48707E-05 0 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 23 32 6,21E-05 8,78E-05 1,412995872 0,574675392

Q9NV96|CC50A_HUMAN N NGFINEDFI V Y 15,97 9 2 F2:215182 0,000223836 0,000448527 0,000186327 0,000202883 0,000190827 0,000349047 250 258 8,59E-04 7,43E-04 -1,156084169 0,712707883

Q9NVC3|S38A7_HUMAN S TLGAI F N 12,24 5 1 F1:219114 0,000198965 0,00021246 9,31633E-05 0,000326641 0,000337617 0,000302508 53 57 5,05E-04 9,67E-04 1,91594737 0,046604121

Q9NVC3|S38A7_HUMAN S TAGGVAAGIALQ M Y 17,98 12 2 F2:215579 8,20732E-05 9,67874E-05 6,14878E-05 5,68071E-05 6,0813E-05 6,74825E-05 78 89 2,40E-04 1,85E-04 -1,298460338 0,207598227

Q9NVE5|UBP40_HUMAN Y HGTIV N N 14,71 5 1 F2:197510 0,000124353 9,44267E-05 0,000223592 0,000162306 0,00023067 0,000418857 163 167 4,42E-04 8,12E-04 1,835181392 0,248684701

Q9NVE5|UBP40_HUMAN W NGVEV G N 16,89 5 1 F1:233469 2,48707E-05 0 5,5898E-05 6,08648E-05 0 4,65397E-05 623 627 8,08E-05 1,07E-04 1,329778571 0,735408841

Q9NVH2|INT7_HUMAN V EAAVFAAAN F Y 16,63 9 2 F1:197446 0 2,36067E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 6,291E-05 0 156 164 9,81E-05 8,32E-05 -1,179560329 0,871185025

Q9NVX7|KBTB4_HUMAN E SSRTHSLAVSL H Y 21,27 11 2 F1:198355 0,000198965 0,000472134 0,000430414 0,000202883 0,00027261 0,000349047 247 257 1,10E-03 8,25E-04 -1,335912814 0,40377371

Q9NWK9|BCD1_HUMAN G KSGGGLHSVAEGVR L Y 19,81 14 2 F1:201681 7,4612E-05 0,000188853 0,000223592 0,00012173 2,097E-05 0,000139619 10 23 4,87E-04 2,82E-04 -1,725205207 0,30841768

Q9NX05|F120C_HUMAN H GKEQT G N 16,12 5 1 F1:204275 0,000174095 4,72134E-05 0,000130429 0,000162306 0,00016776 9,30793E-05 995 999 3,52E-04 4,23E-04 1,203017161 0,624085116

Q9NX05|F120C_HUMAN Y SGGAGPIRHHHPA H Y 17,52 13 2 F1:217507 1,49224E-05 2,8328E-05 2,7949E-05 1,2173E-05 1,8873E-05 3,02508E-05 76 88 7,12E-05 6,13E-05 -1,161553233 0,656948611

Q9NX05|F120C_HUMAN P GGLGKDRLA E Y 17,84 9 2 F2:211984 0,000124353 2,36067E-05 3,72653E-05 0 6,291E-05 2,32698E-05 173 181 1,85E-04 8,62E-05 -2,1492899 0,428399736

Q9NX78|TM260_HUMAN L FGAVAASLL F Y 12,15 9 2 F1:207549 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 101 109 6,71E-05 1,29E-04 1,92305365 0,001424128

Q9NY15|STAB1_HUMAN A TAYTI F N 17,97 5 1 F1:198608 4,97413E-05 4,72134E-05 9,31633E-05 0,00012173 6,291E-05 9,30793E-05 1161 1165 1,90E-04 2,78E-04 1,460770772 0,267016135

Q9NY47|CA2D2_HUMAN S LGRRTLRPAVVGV K Y 22,2 13 2 F1:256344 4,97413E-05 0 0 0 2,097E-05 0 832 844 4,97E-05 2,10E-05 -2,372025468 0,634903367

Q9NYC9|DYH9_HUMAN Q KTKDNVEEI Q Y 25,29 9 2 F1:200276 5,98E-03 4,73E-03 7,52E-03 5,30E-03 4,37E-03 5,12E-03 806 814 1,82E-02 1,48E-02 -1,232613675 0,290042499

Q9NYD6|HXC10_HUMAN I KTEQSLAGPK G Y 27,72 10 2 F1:199590 0,000124353 0,000285641 0,000111796 0,000182594 0,00010485 0,000162889 215 224 5,22E-04 4,50E-04 -1,158676 0,723657082

Q9NYF8|BCLF1_HUMAN P HSPSPI A N 10,78 6 1 F1:217261 6,21767E-05 5,90167E-05 7,45306E-05 3,04324E-05 4,194E-05 4,65397E-05 227 232 1,96E-04 1,19E-04 -1,645956516 0,019075364

Q9NYI0|PSD3_HUMAN L DESGEDEVFLQENKQ H Y 14,7 15 2 F2:218137 1,24353E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 3,04324E-05 2,097E-05 4,65397E-05 385 399 7,33E-05 9,79E-05 1,336046847 0,472285498

Q9NYJ8|TAB2_HUMAN S KGTSSLTQQTP R Y 24,46 11 2 F2:192486 0,000161659 0,00021246 0,000167694 0,00017245 0,00018873 0,000186159 162 172 5,42E-04 5,47E-04 1,010197806 0,921224616

Q9NYN1|RASLC_HUMAN V TKAEGV A Y 17,44 6 1 F2:206483 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 2,097E-05 2,32698E-05 145 150 1,40E-04 1,05E-04 -1,336364434 0,600948031

Q9NYQ8|FAT2_HUMAN L LTVAAPL D Y 16,77 7 2 F1:198805 1,49224E-05 9,44267E-06 1,11796E-05 1,62306E-05 8,388E-06 5,11936E-05 772 778 3,55E-05 7,58E-05 2,132871833 0,41518336

Q9NYQ8|FAT2_HUMAN T SGVVTVAGKLNV T Y 21,16 12 2 F1:204248 9,94827E-05 7,082E-05 9,31633E-05 8,1153E-05 0,00012582 0,000139619 200 211 2,63E-04 3,47E-04 1,315509034 0,256112996

Q9NYQ8|FAT2_HUMAN G QGQPRVPP N Y 16,43 8 1 F1:198055 3,7306E-05 5,90167E-05 0,000111796 8,1153E-05 9,43649E-05 4,65397E-05 4322 4329 2,08E-04 2,22E-04 1,066976049 0,869811192

Q9NYQ8|FAT2_HUMAN V KAVAAQDPVIYSLVR G Y 17,07 15 2 F2:227601 4,97413E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 4,194E-05 4,65397E-05 2714 2728 1,71E-04 1,70E-04 -1,010921722 0,969620918

Q9NYQ8|FAT2_HUMAN T IQLSSQALVQ V Y 21,13 10 2 F2:197671 0,000422801 0,00042492 0,00046768 0,000547783 0,00031455 0,000209428 2884 2893 1,32E-03 1,07E-03 -1,227326934 0,502884485

Q9NYQ8|FAT2_HUMAN D KTGVLTQF T Y 21,6 8 2 F2:200112 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 672 679 1,34E-04 1,11E-04 -1,208451931 0,687677183

Q9NYQ8|FAT2_HUMAN T TAGVH V N 10,15 5 1 F2:194441 0,000499901 0,00049574 0,000523578 0,000385477 0,00035649 0,000423511 3612 3616 1,52E-03 1,17E-03 -1,30351585 0,014247219

Q9NYQ8|FAT2_HUMAN S GDVAN V N 16,7 5 1 F1:195803 9,94827E-05 4,72134E-05 0,000111796 4,05765E-05 0,00010485 4,65397E-05 76 80 2,58E-04 1,92E-04 -1,346550208 0,480039393

Q9NYQ8|FAT2_HUMAN I TLYTPILH T Y 15,41 8 2 F1:220447 0 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 0 2185 2192 6,09E-05 4,13E-05 -1,47538993 0,642951625

Q9NZ20|PA2G3_HUMAN G FLGVALGGSPAL R Y 17,48 12 2 F1:219582 3,7306E-05 2,36067E-05 8,3847E-05 2,02883E-05 5,2425E-05 3,49047E-05 13 24 1,45E-04 1,08E-04 -1,345125332 0,588192061

Q9NZ56|FMN2_HUMAN D KENAKSLDKP E Y 14,44 10 2 F2:209328 0,000124353 8,26234E-05 5,5898E-05 0,000111585 0,00010485 0,000139619 1425 1434 2,63E-04 3,56E-04 1,354463985 0,261203335

Q9NZ56|FMN2_HUMAN A DGGLAAGL S Y 14,09 8 1 F1:201368 0,000273577 7,082E-05 0,000430414 0,000202883 0,00023067 0,000232698 472 479 7,75E-04 6,66E-04 -1,162943414 0,761739527

Q9NZ56|FMN2_HUMAN D SRASVF S Y 17,25 6 1 F1:204985 0,000174095 0,000153443 0,000214276 0,000101441 0,00016776 0,000127984 70 75 5,42E-04 3,97E-04 -1,364133492 0,14084963

Q9NZB2|F120A_HUMAN K KGLMYPY I Y 14,09 7 2 F2:205445 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 6,291E-05 6,98095E-05 565 571 1,34E-04 1,94E-04 1,442290238 0,016520046

Q9NZB2|F120A_HUMAN S KSSAMSSNGSLAENGV M Y 32,47 16 2 F1:234726 0,000174095 0,00014164 0,000167694 8,1153E-05 0,0002097 0,000395587 1039 1054 4,83E-04 6,86E-04 1,419940525 0,536269898

Q9NZB2|F120A_HUMAN S KTSAMSSDGSLAENGV M Y 34,98 16 2 F1:220554 0,000348189 5,90167E-05 0,000149061 0,000324612 0,00023067 0,000174524 1039 1054 5,56E-04 7,30E-04 1,311969195 0,589523817

Q9NZB2|F120A_HUMAN L TKGEIKIAV S Y 21,08 9 2 F1:199491 0,000273577 0,000306887 0,000260857 0,000182594 0,000484407 0,000255968 577 585 8,41E-04 9,23E-04 1,097047002 0,793972929

Q9NZB2|F120A_HUMAN S QGRGR G N 14,24 5 1 F2:198973 0,000198965 0,0003541 0,000242225 0,000243459 0,00033552 0,000209428 882 886 7,95E-04 7,88E-04 -1,008729949 0,971220421

Q9NZB2|F120A_HUMAN E RSSPI N N 15,89 5 1 F1:202293 0,000149224 0,00021246 0,000130429 0,00012173 0,00016776 0,000162889 433 437 4,92E-04 4,52E-04 -1,087834664 0,674624976

Q9NZB2|F120A_HUMAN L PPVAP E N 16,42 5 1 F1:198157 0,000149224 0,00014164 7,45306E-05 6,08648E-05 4,194E-05 0,000162889 549 553 3,65E-04 2,66E-04 -1,375248763 0,503162608

Q9NZB2|F120A_HUMAN S KSSAM S Y 14,87 5 1 F2:211184 0,000124353 9,44267E-05 0,000242225 0,00012173 0,00014679 4,65397E-05 1039 1043 4,61E-04 3,15E-04 -1,463232271 0,427383603

Q9NZB2|F120A_HUMAN S KSTAMSSDGSLAENGV M Y 31,37 16 2 F1:221382 0,00037306 0,000243149 0,000231045 0,000213027 0,000201312 0,000153581 1039 1054 8,47E-04 5,68E-04 -1,491855657 0,166380241

Q9NZB2|F120A_HUMAN I ELFVF F N 14,37 5 1 F2:236574 3,7306E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 1,01441E-05 2,097E-05 3,49047E-05 91 95 9,82E-05 6,60E-05 -1,48712057 0,286755133

Q9NZN5|ARHGC_HUMAN A HLAVFLH H Y 18,23 7 2 F1:192979 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 4,194E-05 2,32698E-05 384 390 4,35E-05 6,52E-05 1,498961125 0,643339641

Q9NZP6|NPAP1_HUMAN G LPGSGNTLHSDSIASAQV S Y 16,72 18 2 F2:205851 5,47155E-05 0,000148722 0,000437868 1,82594E-05 7,9686E-05 7,91174E-05 854 871 6,41E-04 1,77E-04 -3,621907267 0,310574909

Q9NZR2|LRP1B_HUMAN T QPTVR S N 11,82 5 1 F1:196066 9,94827E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000162306 0,00014679 0,000162889 467 471 2,03E-04 4,72E-04 2,329707276 0,022279736

Q9NZT2|OGFR_HUMAN G DSAAVASGGAQT L Y 24,3 12 2 F2:193637 0,000323319 0,000259673 0,000223592 0,000202883 0,00018873 0,000302508 467 478 8,07E-04 6,94E-04 -1,162023605 0,464111913

Q9NZU7|CABP1_HUMAN R GLSPALGL R Y 14,54 8 2 F1:193721 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 2,097E-05 2,32698E-05 174 181 1,53E-04 1,05E-04 -1,454291252 0,343021356

Q9P0K9|FRS1L_HUMAN D GAGPGGRGPR G Y 22,79 10 2 F1:203984 0 0 0 2,02883E-05 0 4,65397E-05 85 94 0,00E+00 6,68E-05 #DIV/0! 0,240035224

Q9P0K9|FRS1L_HUMAN G AGGSAAARARAGGL G Y 18,28 14 2 F1:191397 0,000124353 6,60987E-05 5,21715E-05 8,92683E-05 6,7104E-05 9,30793E-05 11 24 2,43E-04 2,49E-04 1,028142789 0,930129793

Q9P0X4|CAC1I_HUMAN E MTLKVVSLG L Y 21,8 9 2 F2:198965 9,94827E-05 4,72134E-05 0,000130429 0,000101441 0,0002097 4,65397E-05 1219 1227 2,77E-04 3,58E-04 1,290685599 0,652009463

Q9P1Z2|CACO1_HUMAN L KEVQADK E Y 18,63 7 2 F2:205689 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 0 273 279 1,86E-05 6,22E-05 3,339739377 0,364278058

Q9P206|K1522_HUMAN L AVPGLTGGAGPAEPLSPA M Y 14,58 18 2 F2:217639 9,94827E-05 2,36067E-05 6,52143E-05 0,000101441 0,00012582 0,000139619 265 282 1,88E-04 3,67E-04 1,948343166 0,095161528

Q9P206|K1522_HUMAN C SKGGGP P N 16,46 6 1 F1:209354 9,94827E-05 0,000118033 0,000130429 0,000162306 0,00012582 6,98095E-05 805 810 3,48E-04 3,58E-04 1,028713672 0,915497218

Q9P217|ZSWM5_HUMAN M HTFAKYLFSALLP H Y 16,67 13 3 F1:195593 0,000751094 0,00123935 2,46E-03 0,000878481 0,000977201 0,001054123 737 749 4,45E-03 2,91E-03 -1,529936686 0,418744161

Q9P225|DYH2_HUMAN E EVKPIGNVVT E Y 14,28 10 2 F1:218407 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 6,291E-05 4,65397E-05 2580 2589 1,58E-04 1,70E-04 1,079122853 0,731557661

Q9P225|DYH2_HUMAN A TKELAIEV A Y 15,31 8 2 F2:230829 4,97413E-05 0 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 1359 1366 6,84E-05 2,33E-05 -2,938311364 0,427040011

Q9P241|AT10D_HUMAN N TAALF I N 16,02 5 1 F1:188703 0,000497413 0,000781381 0,000409919 0,000365189 0,00060813 0,000546841 1234 1238 1,69E-03 1,52E-03 -1,110878964 0,699366291

Q9P241|AT10D_HUMAN N GPLGNKPSNHL A Y 18,02 11 2 F2:228856 0 4,72134E-05 3,72653E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 507 517 8,45E-05 4,42E-05 -1,909561929 0,467677708

Q9P255|ZN492_HUMAN I AASKP D N 17,04 5 1 F1:194907 0,000198965 0,00014164 0,000111796 0,000162306 0,0002097 0,000372317 14 18 4,52E-04 7,44E-04 1,645271676 0,262681968

Q9P255|ZN492_HUMAN K IIHAG E N 16,1 5 1 F1:192583 0,000524771 0,000738889 0,000523578 0,000695887 0,00031455 0,000442127 273 277 1,79E-03 1,45E-03 -1,230402374 0,456437084

Q9P266|JCAD_HUMAN K FGRPL K N 17,27 5 1 F1:215377 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 289 293 9,07E-05 1,50E-04 1,65378769 0,149930542

Q9P281|BAHC1_HUMAN S CLLNTK V Y 20,47 6 2 F2:200418 0 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 0 283 288 0,00E+00 4,13E-05 #DIV/0! 0,183614859

Q9P281|BAHC1_HUMAN E AAGPP E N 12,89 5 1 F2:215671 0 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 324 328 0,00E+00 6,45E-05 #DIV/0! 0,001753813

Q9P281|BAHC1_HUMAN H TGASVAVLGP S Y 19,67 10 2 F1:200266 2,48707E-05 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 1647 1656 2,49E-05 1,11E-04 4,465811416 0,216984829

Q9P281|BAHC1_HUMAN Q KEATPGGR I Y 27,05 8 2 F1:203796 2,23836E-05 1,4164E-05 1,11796E-05 2,84036E-05 7,3395E-05 2,09428E-05 1567 1574 4,77E-05 1,23E-04 2,571727327 0,264196515

Q9P281|BAHC1_HUMAN T SPKNKTCKALLM G Y 11,14 12 2 F1:209832 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 0,000101441 0,00016776 0,000116349 2217 2228 1,58E-04 3,86E-04 2,442871515 0,044803898

Q9P281|BAHC1_HUMAN G TGVVTSGRC A Y 17,81 9 2 F1:216601 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0,00025164 9,30793E-05 312 320 1,58E-04 3,85E-04 2,441258065 0,354235742

Q9P281|BAHC1_HUMAN R KAVAAASKGPGVLQ N Y 19,71 14 2 F2:221267 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 8,388E-05 9,30793E-05 2107 2120 9,07E-05 2,18E-04 2,397968862 0,103051639

Q9P281|BAHC1_HUMAN H KPVALTPTAPGAP S Y 16,83 13 2 F1:197279 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0,00010485 0,000162889 969 981 1,34E-04 3,08E-04 2,297088521 0,241192296

Q9P281|BAHC1_HUMAN S QALVVGQKAPLVGL G Y 15,31 14 2 F1:224209 3,7306E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 5,2425E-05 0,000127984 642 655 9,82E-05 2,01E-04 2,044218447 0,396571178

Q9P281|BAHC1_HUMAN N GSSKK L N 16,72 5 1 F2:216022 4,97413E-05 4,72134E-05 0,000111796 0,000101441 0,00023067 6,98095E-05 2127 2131 2,09E-04 4,02E-04 1,925362214 0,323531633

Q9P281|BAHC1_HUMAN A GRPNLPYIGRI E Y 23,6 11 2 F1:208797 1,24353E-05 1,18033E-05 4,65817E-05 2,02883E-05 3,1455E-05 4,65397E-05 2496 2506 7,08E-05 9,83E-05 1,387778099 0,547957616

Q9P281|BAHC1_HUMAN S VAHRVAQL K Y 14,16 8 2 F2:209445 0,000198965 0,00021246 0,000223592 0,000202883 0,00035649 0,000325778 1541 1548 6,35E-04 8,85E-04 1,393898793 0,215521453

Q9P281|BAHC1_HUMAN R RGSPLLS W Y 20,74 7 2 F1:197131 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 2091 2097 6,71E-05 8,55E-05 1,273998665 0,464664945

Q9P281|BAHC1_HUMAN R FLVGKELGR E Y 15,01 9 2 F2:216697 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 4,194E-05 6,98095E-05 218 226 1,40E-04 1,73E-04 1,228938168 0,596352733

Q9P281|BAHC1_HUMAN G KKSISKDK A Y 15,25 8 2 F1:200641 2,48707E-05 7,082E-05 0,000167694 0,000101441 4,194E-05 0,000162889 2059 2066 2,63E-04 3,06E-04 1,162824291 0,807122995

Q9P281|BAHC1_HUMAN S EAATPSLSPKA Q Y 20,98 11 2 F1:201577 0,000223836 0,00028328 0,000391286 0,000284036 0,00046134 0,000255968 2037 2047 8,98E-04 1,00E-03 1,114582786 0,694518529

Q9P281|BAHC1_HUMAN H TASSRLMGSSPASSF M Y 21,07 15 2 F2:231128 0,000149224 7,082E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 2,097E-05 0,000186159 59 73 2,57E-04 2,88E-04 1,120369758 0,869680575

Q9P281|BAHC1_HUMAN P ASVAGPVP S Y 16,56 8 1 F1:198709 7,4612E-05 0,00014164 0,000111796 0,000142018 0,00014679 6,98095E-05 854 861 3,28E-04 3,59E-04 1,093185014 0,763890223

Q9P281|BAHC1_HUMAN H TGASVAVLGPSP S Y 14,5 12 2 F2:202602 0,000422801 0,000833316 0,000939086 0,000614734 0,000757017 0,000870292 1647 1658 2,20E-03 2,24E-03 1,021337057 0,934430233

Q9P281|BAHC1_HUMAN R AGGEFLVKLDHEGVTSPKN K Y 16,88 19 3 F2:198333 0,000676482 0,000901775 0,001108643 0,001042816 0,000761211 0,000823752 2202 2220 2,69E-03 2,63E-03 -1,022498745 0,903371501

Q9P281|BAHC1_HUMAN T APGAPSPAAGPTKLPP C Y 14,17 16 2 F1:206567 0,000114405 0,000132197 0,000221729 0,000119701 0,000203409 0,000127984 977 992 4,68E-04 4,51E-04 -1,03821265 0,899437458

Q9P281|BAHC1_HUMAN T GAGSGPSSSSKSKLK R Y 22,35 15 2 F1:210020 4,97413E-05 7,082E-05 1,86327E-05 6,08648E-05 4,194E-05 2,32698E-05 2401 2415 1,39E-04 1,26E-04 -1,104061101 0,827182312

Q9P281|BAHC1_HUMAN P AASGPPSTVPLPHS S Y 14,21 14 2 F2:206871 4,47672E-05 0,000120394 5,21715E-05 3,449E-05 9,01709E-05 6,28285E-05 1285 1298 2,17E-04 1,87E-04 -1,159172525 0,750778317

Q9P281|BAHC1_HUMAN R APGQRPPGALG K Y 23,41 11 2 F2:198260 0,000273577 0,000259673 0,000130429 0,000223171 0,0002097 0,000116349 1710 1720 6,64E-04 5,49E-04 -1,208403998 0,540343722

Q9P281|BAHC1_HUMAN K VSGATR H Y 14,26 6 1 F1:195753 9,94827E-05 0,000259673 0,000223592 6,08648E-05 0,0002097 0,000209428 1587 1592 5,83E-04 4,80E-04 -1,214075845 0,647318994

Q9P281|BAHC1_HUMAN E KGGRRRAGGEFLVK L Y 15,83 14 2 F1:234043 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 2196 2209 1,34E-04 1,09E-04 -1,234004038 0,416302586

Q9P281|BAHC1_HUMAN R SKGSGP H N 17,94 6 1 F2:213883 0,000323319 0,000259673 0,000355884 0,000284036 0,00023067 0,000232698 2378 2383 9,39E-04 7,47E-04 -1,256183153 0,141133945

Q9P281|BAHC1_HUMAN H LTSCL L N 14,73 5 1 F1:195964 0,000223836 0,000165247 0,000167694 0,000101441 0,00016776 9,30793E-05 280 284 5,57E-04 3,62E-04 -1,536866394 0,102886845

Q9P281|BAHC1_HUMAN G EVRQPPVGIAVALA R Y 14,24 14 2 F1:226202 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 697 710 1,34E-04 8,55E-05 -1,569860358 0,123517534

Q9P281|BAHC1_HUMAN S STAPAQPPTANP C Y 26,81 12 2 F2:198604 0,000198965 0,00021246 0,000167694 0,000142018 0,00010485 0,000116349 1357 1368 5,79E-04 3,63E-04 -1,594417657 0,014942052

Q9P281|BAHC1_HUMAN A FKGGGGP R Y 19,44 7 1 F2:209634 8,95344E-05 6,84594E-05 0,000126702 7,70954E-05 5,2425E-05 4,42127E-05 737 743 2,85E-04 1,74E-04 -1,638697563 0,150810993

Q9P281|BAHC1_HUMAN H RSAAAAARLAP A Y 14,35 11 2 F1:202592 0,000310883 0,000401313 0,000344704 0,000162306 0,00031455 9,30793E-05 22 32 1,06E-03 5,70E-04 -1,85442335 0,117037309

Q9P281|BAHC1_HUMAN G RGPAS H N 17,11 5 1 F2:198659 9,94827E-05 0,000118033 0,000186327 0,000101441 6,291E-05 4,65397E-05 907 911 4,04E-04 2,11E-04 -1,914936451 0,12078937

Q9P2D1|CHD7_HUMAN G KGSTF A N 18,95 5 1 F1:212270 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 0,00010485 0,000139619 1505 1509 6,71E-05 2,65E-04 3,945122056 0,203762137

Q9P2D1|CHD7_HUMAN I FDPVK Q N 15,34 5 1 F1:193981 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 0 1985 1989 1,09E-04 1,03E-04 -1,056653489 0,927742089

Q9P2D8|UNC79_HUMAN K SSLLSAPSI V Y 26,07 9 2 F1:198929 0,000136789 0,000151083 0,000115522 8,52107E-05 0,000165663 9,77333E-05 1977 1985 4,03E-04 3,49E-04 -1,157159998 0,553427742

Q9P2D8|UNC79_HUMAN G ATKSSLLSA P Y 15,5 9 2 F2:227948 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0 0 4,65397E-05 1974 1982 6,71E-05 4,65E-05 -1,441996105 0,702608382

Q9P2F5|STOX2_HUMAN Q RAHISSTSY K Y 20,16 9 2 F1:204270 0,000248707 7,082E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 8,388E-05 4,65397E-05 543 551 3,75E-04 1,71E-04 -2,195516063 0,386428475

Q9P2H3|IFT80_HUMAN D TVLAYRQKFL E Y 14,17 10 2 F1:226259 7,4612E-05 0 1,86327E-05 2,02883E-05 0 2,32698E-05 714 723 9,32E-05 4,36E-05 -2,140697353 0,543927874

Q9P2H5|UBP35_HUMAN A REGAARPAAS L Y 17,54 10 2 F2:217944 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000111796 0,000142018 0,00010485 0,000139619 868 877 2,81E-04 3,86E-04 1,376207183 0,094981831

Q9P2L0|WDR35_HUMAN I ADEEAKKGSTPL R Y 42,04 12 2 F1:198544 7,4612E-05 7,082E-05 7,45306E-05 8,1153E-05 6,291E-05 6,98095E-05 954 965 2,20E-04 2,14E-04 -1,028475897 0,742700946

Q9P2P6|STAR9_HUMAN S KTIMVAT V Y 21,4 7 2 F1:211828 0 2,36067E-05 0 2,02883E-05 4,194E-05 0 354 360 2,36E-05 6,22E-05 2,636043872 0,430726922

Q9P2P6|STAR9_HUMAN E VAVAKPPV S Y 29,92 8 2 F2:209439 0 0 1,86327E-05 0 4,194E-05 0 3252 3259 1,86E-05 4,19E-05 2,250884933 0,649326731

Q9P2P6|STAR9_HUMAN L TDTAGLRGSALG L Y 25,84 12 2 F1:221314 0,000111918 5,90167E-05 4,65817E-05 0,000304324 2,097E-05 0,000116349 4094 4105 2,18E-04 4,42E-04 2,030389616 0,466564118

Q9P2P6|STAR9_HUMAN Y QVLSPDATVPRP P Y 14,61 12 2 F2:235119 4,97413E-05 0,000118033 0,000223592 0,000284036 0,0002097 0,000186159 808 819 3,91E-04 6,80E-04 1,737230535 0,192735551

Q9P2P6|STAR9_HUMAN S GVSLAPVSLPRVPSPE P Y 15,46 16 3 F1:239700 4,97413E-05 0 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 2520 2535 6,84E-05 1,06E-04 1,54717155 0,491692449

Q9P2P6|STAR9_HUMAN K KHSFPALEGGEV T Y 25,68 12 3 F2:186002 3,7306E-05 5,42954E-05 4,09919E-05 2,43459E-05 9,64619E-05 7,44635E-05 1878 1889 1,33E-04 1,95E-04 1,472709641 0,432580501

Q9P2P6|STAR9_HUMAN S SSIAL G N 17,38 5 1 F2:198035 0,000348189 0,000448527 0,000355884 0,000405765 0,00048231 0,000560803 3562 3566 1,15E-03 1,45E-03 1,257051582 0,155028659

Q9P2P6|STAR9_HUMAN H SATDGSVGLI G Y 22,82 10 2 F2:214588 2,48707E-05 0,00028328 0,000223592 0,000263747 0,00012582 0,000232698 3073 3082 5,32E-04 6,22E-04 1,170238059 0,755441141

Q9P2P6|STAR9_HUMAN D ACLTMSPNSVGIQEM E Y 27,87 15 2 F1:212287 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000111796 0,000101441 0,00018873 6,98095E-05 920 934 3,06E-04 3,60E-04 1,177541222 0,662815651

Q9P2P6|STAR9_HUMAN E PPATTQGPH T Y 19,54 9 2 F2:194410 0,000853064 0,000620856 0,000486312 0,000839934 0,000442467 0,000986641 3134 3142 1,96E-03 2,27E-03 1,157537084 0,629028795

Q9P2P6|STAR9_HUMAN N SSVSNVLAASATTLT H Y 22,58 15 2 F2:220435 0,000149224 0,00028328 0,000186327 0,000101441 0,00035649 0,000255968 1460 1474 6,19E-04 7,14E-04 1,153625942 0,73131828

Q9P2P6|STAR9_HUMAN K EGTTK I N 21,2 5 1 F2:193046 0,000124353 9,44267E-05 0,000354021 0,000182594 0,0002097 0,000255968 500 504 5,73E-04 6,48E-04 1,131741633 0,791599365

Q9P2P6|STAR9_HUMAN S TESGKSLL F Y 22,95 8 2 F2:210897 0,001842917 0,001298367 0,001147772 0,001334967 0,001388213 0,00198259 1902 1909 4,29E-03 4,71E-03 1,097157525 0,663404326

Q9P2P6|STAR9_HUMAN F SCDSKINPSSPPG I Y 34,63 13 2 F2:196285 0,000223836 0,000165247 9,31633E-05 0,000162306 0,00012582 0,000186159 1340 1352 4,82E-04 4,74E-04 -1,016786274 0,953449418

Q9P2P6|STAR9_HUMAN L HSPHSPQQSP K Y 14,44 10 2 F2:181849 0,001022185 0,001123678 0,000601835 0,000555898 0,000941552 0,001165818 3980 3989 2,75E-03 2,66E-03 -1,031700958 0,912095534

Q9P2P6|STAR9_HUMAN E DSGSLAQASSKGGDT L Y 19,3 15 2 F2:198430 0,000223836 0,000188853 0,000242225 0,000223171 0,00023067 0,000162889 1516 1530 6,55E-04 6,17E-04 -1,061914597 0,65896066

Q9P2P6|STAR9_HUMAN Q PEASAVSAFDLAS W Y 15,48 13 2 F2:215471 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 0 3661 3673 6,71E-05 6,15E-05 -1,090395224 0,889546246

Q9P2P6|STAR9_HUMAN D LSNTLPLNSP R Y 20,76 10 2 F1:209229 0,000323319 0,0003541 0,000298123 0,000223171 0,00037746 0,000279238 2331 2340 9,76E-04 8,80E-04 -1,108735437 0,561673778

Q9P2P6|STAR9_HUMAN L KDSLGGN S Y 15,02 7 1 F1:195885 0,000300935 0,000118033 0,000149061 0,000223171 0,00016776 0,000116349 346 352 5,68E-04 5,07E-04 -1,119756254 0,773131863

Q9P2P6|STAR9_HUMAN P ESVSRSAHT P Y 14,4 9 2 F1:208327 4,97413E-05 0,000118033 0,000186327 0,000162306 2,097E-05 0,000116349 4324 4332 3,54E-04 3,00E-04 -1,181814312 0,767340441

Q9P2P6|STAR9_HUMAN C HSNVTTATKADH W Y 18,22 12 2 F2:221604 9,94827E-05 0,000188853 7,45306E-05 0,000101441 8,388E-05 0,000116349 1656 1667 3,63E-04 3,02E-04 -1,202858349 0,62115086

Q9P2P6|STAR9_HUMAN L TLSAP S N 14,45 5 1 F2:189908 0,00037306 0,000616134 0,000449047 0,00046663 0,000379557 0,000325778 3919 3923 1,44E-03 1,17E-03 -1,227205864 0,35771461

Q9P2P6|STAR9_HUMAN N AIPDSMTEA C Y 17,11 9 2 F2:202598 0,000149224 7,082E-05 0,000130429 6,08648E-05 0,00012582 9,30793E-05 1613 1621 3,50E-04 2,80E-04 -1,25274399 0,48041024

Q9P2P6|STAR9_HUMAN V VSKKVVAALP S Y 19,81 10 2 F2:207398 0,000323319 0,000165247 0,000260857 0,000243459 0,0002097 0,000139619 2736 2745 7,49E-04 5,93E-04 -1,264255447 0,405178546

Q9P2P6|STAR9_HUMAN S HAAPAQDR K Y 15,1 8 1 F2:228437 2,48707E-05 0 3,72653E-05 0 2,097E-05 2,32698E-05 2668 2675 6,21E-05 4,42E-05 -1,40452645 0,678332353

Q9P2P6|STAR9_HUMAN R HGFLG A N 14,6 5 1 F1:195778 0,000124353 0,00021246 0,000260857 0,00012173 0,00018873 9,30793E-05 4540 4544 5,98E-04 4,04E-04 -1,481073874 0,264101729

Q9P2P6|STAR9_HUMAN G FAQGVNP L Y 19,59 7 1 F2:219693 0,000198965 0,000306887 0,000130429 0,000162306 0,00010485 0,000162889 3226 3232 6,36E-04 4,30E-04 -1,479568621 0,312669205

Q9P2P6|STAR9_HUMAN A ASATTLTHV G Y 14,42 9 2 F1:213658 0 9,44267E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1468 1476 1,32E-04 8,48E-05 -1,552672977 0,630057011

Q9P2P6|STAR9_HUMAN S KGGDT L N 15,6 5 1 F2:216015 9,94827E-05 0,000188853 0,000204959 0,00012173 0,00012582 4,65397E-05 1526 1530 4,93E-04 2,94E-04 -1,677366914 0,19061802

Q9P2P6|STAR9_HUMAN C TARAALARK G Y 14,06 9 2 F1:208361 0,000298448 0,000413117 0,000344704 0,000202883 0,00012582 0,000267603 905 913 1,06E-03 5,96E-04 -1,771355557 0,046205178

Q9P2P6|STAR9_HUMAN D TAGLRGSALGLP Q Y 25,34 12 2 F2:220330 4,97413E-05 7,082E-05 3,72653E-05 0 4,194E-05 4,65397E-05 4096 4107 1,58E-04 8,85E-05 -1,783762907 0,272578371

Q9P2P6|STAR9_HUMAN S LYPHGPRQTAGHGKAVKT F Y 20,95 18 3 F2:205544 0,000198965 0,000165247 9,31633E-05 8,1153E-05 0,00010485 4,65397E-05 1010 1027 4,57E-04 2,33E-04 -1,966845508 0,122788616

Q9P2P6|STAR9_HUMAN L AASATT L N 12,23 6 1 F2:208856 0,000174095 0,000191214 0,000242225 4,05765E-05 8,388E-05 0,000139619 1467 1472 6,08E-04 2,64E-04 -2,300605318 0,03626999

Q9P2P6|STAR9_HUMAN S HNSSVSNVLAASATT L Y 17,95 15 2 F1:209930 0,000149224 7,082E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 1458 1472 2,57E-04 1,06E-04 -2,432350328 0,265424482

Q9P2P6|STAR9_HUMAN R GSALGLP Q Y 14,56 7 1 F1:219097 0 4,72134E-05 5,5898E-05 0 2,097E-05 0 4101 4107 1,03E-04 2,10E-05 -4,917090735 0,251796369

Q9UBC5|MYO1A_HUMAN V LMAEAVKK V Y 19,96 8 2 F1:209289 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 894 901 1,78E-04 8,48E-05 -2,095390741 0,04177636

Q9UBD0|HSFX1_HUMAN E DNLLSLPF P Y 14,39 8 2 F2:212076 0,000149224 0,000306887 0,000601835 0,000243459 0,00018873 0,000162889 92 99 1,06E-03 5,95E-04 -1,777827732 0,36463693

Q9UBD6|RHCG_HUMAN D RYIVVGVENLIN A Y 16,82 12 2 F2:193095 9,94827E-05 0,00028328 0,000508672 0,000162306 0,00010485 9,30793E-05 116 127 8,91E-04 3,60E-04 -2,474589313 0,271450384

Q9UBS9|SUCO_HUMAN E GNKSISENATATAAP K Y 21,31 15 2 F2:203062 0,000154198 0,000217181 0,000257131 0,000111585 0,00016776 0,000127984 523 537 6,29E-04 4,07E-04 -1,543002645 0,116924264

Q9UFH2|DYH17_HUMAN L TKSQNEFK I Y 17,3 8 2 F1:212607 0,000198965 9,44267E-05 0,000186327 0,000263747 0,00016776 0,000162889 3568 3575 4,80E-04 5,94E-04 1,239051236 0,457342866

Q9UFV3|YO007_HUMAN I HILPT N N 14,01 5 1 F1:213206 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,00012173 0 6,98095E-05 118 122 1,09E-04 1,92E-04 1,7516248 0,520244883

Q9UGI6|KCNN3_HUMAN S TATSGPGG G Y 14,23 8 1 F2:204622 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000167694 0,00012173 0,00023067 0,000209428 149 156 3,37E-04 5,62E-04 1,668468571 0,163286393

Q9UGK3|STAP2_HUMAN P APCTGGPKPLSP A Y 20,73 12 2 F2:197673 4,97413E-05 0,000118033 0,000111796 0,000162306 6,291E-05 0,000186159 279 290 2,80E-04 4,11E-04 1,471451298 0,38344873

Q9UHC9|NPCL1_HUMAN L VSAVGMSVEFV S Y 31,88 11 2 F2:231945 2,48707E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 6,291E-05 9,30793E-05 1199 1209 1,28E-04 1,76E-04 1,377361908 0,53952662

Q9UHE5|NAT8_HUMAN F KKTGQSFF C Y 14,78 8 2 F1:234302 0,000124353 0 5,5898E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 194 201 1,80E-04 1,50E-04 -1,201466304 0,807315507

Q9UHI6|DDX20_HUMAN F EASGALAA V Y 17,8 8 1 F1:213212 9,94827E-05 0,000118033 5,5898E-05 2,02883E-05 0,00014679 6,98095E-05 6 13 2,73E-04 2,37E-04 -1,154192869 0,786989864

Q9UHI8|ATS1_HUMAN A KQCASLNGVNQ D Y 18,81 11 2 F1:201793 4,97413E-05 7,082E-05 7,45306E-05 0,00012173 4,194E-05 4,65397E-05 415 425 1,95E-04 2,10E-04 1,07748731 0,866788288

Q9UHV7|MED13_HUMAN M VQTLPPHI K Y 16,69 8 2 F2:208944 0,000124353 0,000165247 0,000149061 0,000202883 0,0002097 0,000314143 1674 1681 4,39E-04 7,27E-04 1,656688234 0,10483656

Q9UHV7|MED13_HUMAN P ASAQGSVKYEN S Y 22,01 11 2 F1:207872 0,000248707 0,000306887 0,000204959 0,000202883 0,00010485 6,98095E-05 1028 1038 7,61E-04 3,78E-04 -2,01448528 0,066764151

Q9UIF8|BAZ2B_HUMAN E FGGLGTLGTPD A Y 26,81 11 2 F2:208426 0,000149224 7,082E-05 0,000186327 0,000162306 0,00018873 0,000186159 89 99 4,06E-04 5,37E-04 1,321932452 0,327887565

Q9UIF8|BAZ2B_HUMAN K AKTALGEHLLNVGVNR D Y 26,58 16 2 F1:231288 0,000198965 0,00014164 0,000316755 0,000101441 0,00025164 0,000511936 1158 1173 6,57E-04 8,65E-04 1,315894664 0,636168039

Q9UIF8|BAZ2B_HUMAN N KTTSS V N 15,5 5 1 F2:210413 0,000174095 0,00021246 0,000167694 0,000182594 0,00018873 0,000162889 674 678 5,54E-04 5,34E-04 -1,037505135 0,703409307

Q9UIF8|BAZ2B_HUMAN F SSPVN L N 19,74 5 1 F1:201976 0,000273577 0,000330493 0,000204959 0,000182594 0,00014679 0,000162889 532 536 8,09E-04 4,92E-04 -1,643458158 0,090949864

Q9UIF9|BAZ2A_HUMAN L EPFNSLAPEPV S Y 15,32 11 2 F2:197391 0,000124353 0,000129837 0,000124839 0,000133902 8,80739E-05 0,000127984 300 310 3,79E-04 3,50E-04 -1,083061953 0,570989047

Q9UIH9|KLF15_HUMAN S PPPGGASAGGAQGPG G Y 19,41 15 2 F2:192800 0,000136789 7,082E-05 0,00010248 8,1153E-05 5,2425E-05 6,98095E-05 194 208 3,10E-04 2,03E-04 -1,524618704 0,194331557

Q9UIW2|PLXA1_HUMAN T ITGENLGLR F Y 22,1 9 2 F1:206813 0,000447672 0,000684594 0,000996847 0,000511264 0,000656361 0,000279238 884 892 2,13E-03 1,45E-03 -1,471537803 0,312065051

Q9UIW2|PLXA1_HUMAN A FAELQT D N 15,75 6 1 F2:213897 0,000149224 0,000118033 0,000449047 4,05765E-05 0,00010485 0,000162889 1300 1305 7,16E-04 3,08E-04 -2,323286031 0,326417176

Q9UIW2|PLXA1_HUMAN L TLFGQLLTKKHFL L Y 15,11 13 2 F1:211509 0,000161659 9,44267E-05 0,000260857 2,02883E-05 7,3395E-05 2,32698E-05 1356 1368 5,17E-04 1,17E-04 -4,420092981 0,097014245

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN W QAPKGQPPVPHEIPT S Y 14,47 15 2 F2:241634 0 0 1,86327E-05 4,05765E-05 0 2,32698E-05 588 602 1,86E-05 6,38E-05 3,426582046 0,338493384

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN S PGSSLPVVV S Y 20,62 9 2 F1:201227 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 985 993 8,57E-05 1,50E-04 1,749725495 0,064306322

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN G LSESPGSSLPVVVSEVASVSP G Y 13,95 21 3 F1:198877 0,000211401 0,000316329 0,000354021 0,00050112 0,000513765 0,000423511 981 1001 8,82E-04 1,44E-03 1,631294978 0,02831456

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN T QPPASGAPMAQPAAPP A Y 25,88 16 2 F1:208310 0,00018653 0,00010623 7,45306E-05 0,000192738 0,000136305 0,000197794 300 315 3,67E-04 5,27E-04 1,434386624 0,256793482

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN P GAPMAHPPPPGT P Y 14,85 12 2 F1:201084 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 0,000116349 136 147 1,53E-04 2,19E-04 1,433758934 0,426822586

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN Q VPTAPPATQVP A Y 15,53 11 2 F2:221355 0,000149224 0,00021246 0,000130429 0,000223171 0,00016776 0,000302508 542 552 4,92E-04 6,93E-04 1,409104971 0,233150474

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN G APMAQPPTPGVLMVH P Y 16,39 15 2 F1:204836 0,000136789 3,541E-05 2,7949E-05 6,08648E-05 7,3395E-05 0,000116349 117 131 2,00E-04 2,51E-04 1,252119662 0,695976745

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN P AVLQAQPGPPVAAAN F Y 15,47 15 2 F2:238936 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 691 705 1,16E-04 1,29E-04 1,116524775 0,698773214

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN F QPASLNAFKGPS A Y 16,21 12 2 F2:200588 7,4612E-05 7,082E-05 9,31633E-05 0,000142018 4,194E-05 6,98095E-05 797 808 2,39E-04 2,54E-04 1,063588447 0,882642435

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN P IVPAPPLGGPM G Y 15,86 11 2 F1:189756 0,000422801 0,000188853 0,000428551 0,000284036 0,000346005 0,000430492 89 99 1,04E-03 1,06E-03 1,01954055 0,944413476

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN P GSSLPV V N 17,31 6 1 F2:208181 0,000223836 0,000188853 0,000167694 8,1153E-05 0,00016776 0,000328105 986 991 5,80E-04 5,77E-04 -1,005833226 0,989190104

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN P ALGGPIVPAPPLGG P Y 23,49 14 2 F2:211752 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 2,097E-05 4,65397E-05 84 97 1,53E-04 1,28E-04 -1,190678675 0,559679518

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN L NAFKGPSAAS E Y 15,21 10 2 F2:194186 0,000716275 0,001140202 0,000627921 0,000426053 0,000889127 0,000625958 802 811 2,48E-03 1,94E-03 -1,279866147 0,432922444

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN Q EASKTSVEP P Y 14,21 9 2 F2:208669 0,00037306 0,000474494 0,000883188 0,000547783 0,000316647 0,000442127 870 878 1,73E-03 1,31E-03 -1,324659438 0,471564513

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN F LAKLHK K N 14,43 6 2 F1:213096 2,48707E-05 0 9,31633E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1201 1206 1,18E-04 8,78E-05 -1,344382636 0,757817442

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN Q ATATTQEASKTSVE P Y 10,24 14 2 F2:213709 0,000248707 0,000188853 0,000223592 0,00012173 8,388E-05 0,000116349 864 877 6,61E-04 3,22E-04 -2,05353106 0,008164905

Q9UJ55|MAGL2_HUMAN G APMAQPAAP P Y 14,95 9 1 F2:221277 2,48707E-05 7,082E-05 1,86327E-05 0 4,194E-05 0 306 314 1,14E-04 4,19E-05 -2,725880428 0,327897088

Q9UJQ4|SALL4_HUMAN T FVGPSTLSPGMTPL L Y 32,21 14 2 F1:209212 9,94827E-05 0,000236067 0,000299986 0,000101441 0,00012582 0,000255968 845 858 6,36E-04 4,83E-04 -1,315183568 0,542867613

Q9UJY5|GGA1_HUMAN N RATNPLNKEL D Y 14,47 10 2 F1:195039 9,94827E-05 7,082E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 0,00014679 0,000139619 16 25 2,26E-04 3,68E-04 1,624937147 0,140042733

Q9UK61|TASOR_HUMAN S KTSKAGV Q N 17,84 7 1 F1:227001 2,48707E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 1068 1074 8,57E-05 1,08E-04 1,260587754 0,459858023

Q9UKE5|TNIK_HUMAN S EGSPVLPHEPAKV K Y 19,35 13 2 F1:204217 4,97413E-05 4,72134E-05 2,7949E-05 4,05765E-05 6,291E-05 9,30793E-05 767 779 1,25E-04 1,97E-04 1,573738935 0,2544828



Q9UKF6|CPSF3_HUMAN S AIPAE E N 14,01 5 1 F1:194349 0,000198965 0,000118033 0,000372653 0,000243459 0,00023067 0,000116349 3 7 6,90E-04 5,90E-04 -1,167955244 0,7236451

Q9UKG9|OCTC_HUMAN F SKSGGGGNFV L Y 17,84 10 2 F2:211986 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 6,291E-05 2,32698E-05 531 540 1,16E-04 1,06E-04 -1,085652994 0,867387908

Q9UKL0|RCOR1_HUMAN T KTSVM D N 14,8 5 1 F2:203585 0,000104457 0,000118033 0,000126702 0,000129845 0,000138402 8,84254E-05 239 243 3,49E-04 3,57E-04 1,021420333 0,892042732

Q9UKN7|MYO15_HUMAN E KASMALDVG C Y 13,79 9 2 F1:217405 0 0 9,31633E-06 1,01441E-05 2,097E-05 2,32698E-05 2219 2227 9,32E-06 5,44E-05 5,837485694 0,045705416

Q9UKN7|MYO15_HUMAN P ATGSVGT G Y 17,5 7 1 F1:209044 3,7306E-05 5,90167E-05 3,72653E-05 0,000101441 5,2425E-05 9,30793E-05 2779 2785 1,34E-04 2,47E-04 1,848560752 0,113793672

Q9UKN7|MYO15_HUMAN P AASRGG P N 15,23 6 1 F2:200734 0,000124353 0,00021246 1,86327E-05 0,00012173 0,00025164 0,000162889 2311 2316 3,55E-04 5,36E-04 1,508690623 0,430897107

Q9UKN7|MYO15_HUMAN G KTEAT K N 17,09 5 1 F1:208091 0,000547155 0,000118033 0,000508672 0,000754723 0,00044037 0,000470051 1321 1325 1,17E-03 1,67E-03 1,418519826 0,394086287

Q9UKN7|MYO15_HUMAN T KSAGPT P Y 18,2 6 1 F2:210961 0,000104457 0,000115673 8,57102E-05 0,000113614 0,00012582 0,000116349 1003 1008 3,06E-04 3,56E-04 1,163299675 0,187984213

Q9UKN7|MYO15_HUMAN F RSASAFFWGLHTGP Q Y 14,29 14 2 F2:224854 3,97931E-05 1,4164E-05 4,84449E-05 3,85477E-05 3,3552E-05 3,49047E-05 54 67 1,02E-04 1,07E-04 1,04494455 0,895771461

Q9UKN7|MYO15_HUMAN L AGMDPEKPGT P Y 16,17 10 2 F2:206993 0,000131815 0,000127476 0,000130429 0,000148104 0,00012582 0,000130311 615 624 3,90E-04 4,04E-04 1,037247339 0,552770291

Q9UKP6|UR2R_HUMAN P EPPGGPN A Y 14,86 7 1 F1:207879 0,000198965 0,00014164 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 0,000139619 23 29 3,97E-04 2,42E-04 -1,635580089 0,377951117

Q9UKU6|TRHDE_HUMAN N TEGELKELK N Y 14,76 9 2 F1:207902 0,000174095 0,000377707 0,000337251 4,05765E-05 0,00018873 0,000209428 971 979 8,89E-04 4,39E-04 -2,026400745 0,14234685

Q9UKV0|HDAC9_HUMAN P LATKERISPGIRG T Y 14,87 13 2 F2:212180 0,000111918 4,72134E-05 0,00010248 0,000142018 0,000115335 5,81746E-05 424 436 2,62E-04 3,16E-04 1,206093334 0,604605304

Q9UKV0|HDAC9_HUMAN L SKSATKDTP T Y 17,96 9 2 F1:205076 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 153 161 1,11E-04 1,29E-04 1,166732191 0,503794987

Q9UKV3|ACINU_HUMAN V VSATKGVPAGNS D Y 20,8 12 2 F2:206098 0,000298448 0,00053115 0,000409919 0,000775011 0,000832509 0,000793501 827 838 1,24E-03 2,40E-03 1,937062156 0,023247457

Q9UKY4|POMT2_HUMAN T FAVHFMVLSKSGPGDG F Y 14,01 16 3 F1:201701 0,000124353 0,00014164 0,000130429 0,00012173 4,194E-05 4,65397E-05 298 313 3,96E-04 2,10E-04 -1,885845612 0,133698002

Q9UL03|INT6_HUMAN L TTTSGVQDEL H Y 16,99 10 2 F2:216024 4,97413E-05 0,000188853 0,000204959 0,00012173 4,194E-05 0,000116349 135 144 4,44E-04 2,80E-04 -1,584015924 0,398789675

Q9ULC8|ZDHC8_HUMAN K IEAGT F N 14,58 5 1 F2:195593 0,000651612 0,000639741 0,000504945 0,000632994 0,00029358 0,000465397 321 325 1,80E-03 1,39E-03 -1,290471505 0,306541439

Q9ULC8|ZDHC8_HUMAN G RSKSKGS L Y 17,64 7 2 F1:220444 2,48707E-05 2,36067E-05 0,000260857 0 4,194E-05 2,32698E-05 296 302 3,09E-04 6,52E-05 -4,743682284 0,410968

Q9ULH0|KDIS_HUMAN G PPRAPSGYSQPPSVCS S Y 14,37 16 2 F1:237086 2,48707E-05 0 0 4,05765E-05 0 0 1088 1103 2,49E-05 4,06E-05 1,631500357 0,761153352

Q9ULH0|KDIS_HUMAN G KSFLL K N 10,26 5 1 F2:204738 7,2125E-05 5,90167E-05 4,28551E-05 2,63747E-05 1,8873E-05 6,98095E-06 472 476 1,74E-04 5,22E-05 -3,33144147 0,021258818

Q9ULH7|MKL2_HUMAN P SQFLSSSP L Y 16,16 8 1 F2:214117 0,000124353 0,000165247 3,72653E-05 8,1153E-05 6,291E-05 4,65397E-05 525 532 3,27E-04 1,91E-04 -1,714904894 0,351936124

Q9ULJ7|ANR50_HUMAN L RGLPNGPT H Y 15,52 8 2 F1:221435 1,24353E-05 0 9,31633E-06 1,01441E-05 0 0 1151 1158 2,18E-05 1,01E-05 -2,144261898 0,485756391

Q9ULL0|K1210_HUMAN E KPSGNVHQT F Y 19,8 9 2 F1:205141 2,48707E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 4,194E-05 4,65397E-05 732 740 1,04E-04 1,70E-04 1,625217929 0,253793632

Q9ULL0|K1210_HUMAN S IPAPA T N 16,74 5 1 F1:205911 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1422 1426 1,78E-04 1,49E-04 -1,190023513 0,398667388

Q9ULL0|K1210_HUMAN Y KGKKEGSTK G Y 19,96 9 1 F2:201810 0,002133904 0,001118956 0,000808657 0,000734435 0,000530541 0,000723692 55 63 4,06E-03 1,99E-03 -2,042331401 0,224097291

Q9ULL5|PRR12_HUMAN P SVPAR G N 14,81 5 1 F1:213631 0,000298448 0,000568921 0,00046768 0,000365189 0,0004194 0,000400241 495 499 1,34E-03 1,18E-03 -1,126785587 0,59309504

Q9ULL5|PRR12_HUMAN P HQAAPPPPPPPPPPP A Y 19,41 15 2 F2:200507 9,94827E-05 0,000236067 0,000186327 0,00012173 6,291E-05 0,000186159 214 228 5,22E-04 3,71E-04 -1,407439783 0,400294407

Q9ULM3|YETS2_HUMAN P SKVVGVPV G Y 17,26 8 1 F1:226231 4,97413E-05 0 5,5898E-05 2,02883E-05 6,291E-05 2,32698E-05 648 655 1,06E-04 1,06E-04 1,007844818 0,990786537

Q9ULT8|HECD1_HUMAN L RHGANPDL R Y 29,83 8 2 F2:217939 0 0 0 2,02883E-05 2,097E-05 0 448 455 0,00E+00 4,13E-05 #DIV/0! 0,183614859

Q9ULT8|HECD1_HUMAN L GSTKT E N 14,66 5 1 F1:201263 0,000499901 0,000639741 0,000204959 0,000468659 0,00050328 0,000581746 1400 1404 1,34E-03 1,55E-03 1,155498567 0,645649173

Q9ULT8|HECD1_HUMAN S RMAAAGGTVSGPSSACKPGR S Y 34,49 20 2 F1:200198 9,94827E-05 7,082E-05 0,000111796 4,05765E-05 6,291E-05 0,000209428 239 258 2,82E-04 3,13E-04 1,109239306 0,866001006

Q9ULT8|HECD1_HUMAN R FILDGKLAT M Y 19,53 9 2 F2:203582 1,49224E-05 7,7902E-05 6,70776E-05 6,49224E-05 5,4522E-05 3,95587E-05 696 704 1,60E-04 1,59E-04 -1,005653432 0,989547053

Q9ULT8|HECD1_HUMAN L SRMAAAGGTVSGPS S Y 25,03 14 2 F2:189133 0,000427776 0,000278559 0,000339114 0,000314468 0,000331326 0,000314143 238 251 1,05E-03 9,60E-04 -1,089081194 0,579223655

Q9ULT8|HECD1_HUMAN F EAGGL N N 16,78 5 1 F2:225744 2,48707E-05 3,541E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 140 144 7,89E-05 6,45E-05 -1,222930453 0,431500802

Q9ULT8|HECD1_HUMAN S LGSTK T N 14,99 5 1 F2:185074 0,000529745 0,000391871 0,000318618 0,000282007 0,000362781 0,000288546 1399 1403 1,24E-03 9,33E-04 -1,328822678 0,235187353

Q9ULT8|HECD1_HUMAN A VTSQLPQVP A Y 17,05 9 2 F2:202810 0,000599383 0,00049574 0,000486312 0,000263747 0,000442467 0,000139619 1727 1735 1,58E-03 8,46E-04 -1,86967847 0,092418148

Q9ULX3|NOB1_HUMAN S RSATLQVR D Y 15,68 8 2 F1:208887 0 4,72134E-05 3,72653E-05 8,1153E-05 4,194E-05 6,98095E-05 381 388 8,45E-05 1,93E-04 2,283446031 0,125464955

Q9ULX5|RN112_HUMAN G AVGAGLMGLAGGVVGAGMAAAALAAEA G Y 14,73 27 3 F1:216844 0,000273577 0,000165247 0,000167694 6,08648E-05 0,00014679 0,000186159 553 579 6,07E-04 3,94E-04 -1,54011568 0,24007191

Q9UMD9|COHA1_HUMAN L SFIPGPPGPPG P Y 15,79 11 2 F2:193762 0,000298448 0,000472134 0,00054221 0,000324612 0,000463437 0,000353701 1211 1221 1,31E-03 1,14E-03 -1,149806641 0,54237916

Q9UMD9|COHA1_HUMAN E TKIVTASSQSVSGT Y Y 10,59 14 2 F2:208532 0,000174095 0,00021246 0,000204959 6,08648E-05 8,388E-05 4,65397E-05 193 206 5,92E-04 1,91E-04 -3,092328079 0,001160457

Q9UMN6|KMT2B_HUMAN K EGPGPGPGTPR R Y 14,51 11 2 F1:201112 0,000273577 7,082E-05 0,000149061 0,00012173 0,0002097 9,30793E-05 270 280 4,93E-04 4,25E-04 -1,162422993 0,758293602

Q9UNW9|NOVA2_HUMAN A AAASGLLGPAGLAGVG A Y 17,34 16 2 F2:213540 7,4612E-05 0,000118033 2,7949E-05 5,07206E-05 4,194E-05 2,32698E-05 247 262 2,21E-04 1,16E-04 -1,902816686 0,310713611

Q9UNW9|NOVA2_HUMAN A SAAAASGLLG P Y 19,13 10 2 F1:215827 7,4612E-05 0,00021246 0,00046768 0,00012173 0,00018873 4,65397E-05 245 254 7,55E-04 3,57E-04 -2,114156353 0,371491045

Q9UP52|TFR2_HUMAN A KSAVGTAILLE L Y 29,04 11 2 F2:218564 4,97413E-05 9,44267E-05 0,000111796 6,08648E-05 4,194E-05 6,98095E-05 442 452 2,56E-04 1,73E-04 -1,482867357 0,27047581

Q9UPA5|BSN_HUMAN R KPHTVVVQ M Y 17,36 8 2 F1:206588 7,4612E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 0,000169857 6,98095E-05 1859 1866 1,17E-04 2,80E-04 2,39828546 0,300715779

Q9UPA5|BSN_HUMAN Q QPPVGAPHR A Y 22,17 9 2 F1:219610 0 4,72134E-05 0 2,02883E-05 0 4,65397E-05 538 546 4,72E-05 6,68E-05 1,415445322 0,768437428

Q9UPA5|BSN_HUMAN A DLEQKVPTNYEV I Y 14,38 12 2 F1:205572 4,66E-03 4,72E-03 5,53E-03 7,13E-03 6,19E-03 6,78E-03 3152 3163 1,49E-02 2,01E-02 1,347853086 0,011598251

Q9UPA5|BSN_HUMAN Q HGPGLSAPQSLVP L Y 14,86 13 2 F1:200806 4,97413E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 8,388E-05 4,65397E-05 2131 2143 1,29E-04 1,71E-04 1,323028324 0,457551449

Q9UPA5|BSN_HUMAN R HGARVEKYGPGP M Y 20,24 12 2 F1:217732 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000111796 8,1153E-05 8,388E-05 0,000139619 3327 3338 2,34E-04 3,05E-04 1,304041672 0,425393543

Q9UPA5|BSN_HUMAN F SPIEEAKDVESDLA S Y 15,77 14 2 F2:220711 0,000211401 0,00017705 5,5898E-05 0,000202883 0,000157275 0,000186159 3373 3386 4,44E-04 5,46E-04 1,229475922 0,550974082

Q9UPA5|BSN_HUMAN P SKTPSSVQEKKTR V Y 16,98 13 2 F1:200213 0,000310883 0,000401313 0,00027949 0,000253603 0,0004194 0,000511936 599 611 9,92E-04 1,18E-03 1,194872429 0,500658547

Q9UPA5|BSN_HUMAN I SSVPGT S N 14,59 6 1 F1:202875 0,000136789 0,000129837 0,00010248 0,00012173 0,000178245 0,000139619 1646 1651 3,69E-04 4,40E-04 1,190971009 0,310082771

Q9UPA5|BSN_HUMAN P GTAVVDLRTAVKP T Y 24,6 13 2 F1:211095 0,000248707 0,000165247 0,000121112 0,000142018 0,000136305 0,000279238 1662 1674 5,35E-04 5,58E-04 1,042041419 0,90662296

Q9UPA5|BSN_HUMAN Q ASATTPGHESP R Y 22,96 11 2 F2:207892 0,000417827 0,000420199 0,000532894 0,00050112 0,000415206 0,000495647 99 109 1,37E-03 1,41E-03 1,029945459 0,786833155

Q9UPA5|BSN_HUMAN G DAVGFQEASLAQ Y Y 14,81 12 2 F2:208744 4,97413E-05 7,082E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 2078 2089 1,39E-04 1,32E-04 -1,054198981 0,914488326

Q9UPA5|BSN_HUMAN T TRGSAPAASQ P Y 22,88 10 2 F2:207055 9,94827E-05 0,000165247 0,00010248 7,10089E-05 0,000136305 0,000127984 3807 3816 3,67E-04 3,35E-04 -1,095172597 0,738169011

Q9UPA5|BSN_HUMAN R QTSLADL E Y 15,28 7 1 F1:215068 0,00126343 0,001605254 0,001242798 0,001134113 0,001337885 0,001240282 3147 3153 4,11E-03 3,71E-03 -1,107535486 0,387202009

Q9UPA5|BSN_HUMAN A GQGTAV R Y 14,65 6 1 F1:209634 0,000149224 0,00014164 0,000167694 0,000223171 8,388E-05 9,30793E-05 2172 2177 4,59E-04 4,00E-04 -1,14602239 0,709036088

Q9UPA5|BSN_HUMAN S GAASRQPQTQQ Q Y 17,44 11 2 F1:194363 4,97413E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 6,291E-05 4,65397E-05 3770 3780 1,48E-04 1,30E-04 -1,139826431 0,769451687

Q9UPA5|BSN_HUMAN G ALPAE N N 14,01 5 1 F1:194349 0,000198965 0,000118033 0,000372653 0,000243459 0,00023067 0,000116349 1634 1638 6,90E-04 5,90E-04 -1,167955244 0,7236451

Q9UPA5|BSN_HUMAN P GPGPGPGPGAGKPP S Y 17,35 14 2 F2:196063 2,48707E-05 7,082E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 4,194E-05 4,65397E-05 24 37 1,52E-04 1,29E-04 -1,174594811 0,635795095

Q9UPA5|BSN_HUMAN G QAAGARGPHGGP S Y 25,36 12 2 F2:196181 7,4612E-05 0,000306887 0,000298123 0,000142018 0,00014679 0,000258295 1204 1215 6,80E-04 5,47E-04 -1,242218732 0,639757293

Q9UPA5|BSN_HUMAN K QVEQAVQTAPYRSGPRGRP R Y 17,9 19 3 F1:206670 7,4612E-05 0,000118033 0,000204959 0,000101441 8,388E-05 0,000116349 1776 1794 3,98E-04 3,02E-04 -1,318010285 0,494758926

Q9UPA5|BSN_HUMAN Q AAGAR G N 16,06 5 1 F1:207953 0,000124353 4,72134E-05 5,5898E-05 8,1153E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1205 1209 2,27E-04 1,70E-04 -1,340925139 0,53231077

Q9UPA5|BSN_HUMAN P EPPGP P N 17,28 5 1 F1:208180 9,94827E-05 0,00028328 0,000734127 0,000263747 0,0002097 0,000279238 1608 1612 1,12E-03 7,53E-04 -1,483873587 0,586339998

Q9UPA5|BSN_HUMAN P KEPLGNQRAAS P Y 23,16 11 2 F2:212152 2,48707E-05 8,26234E-05 0,000130429 6,08648E-05 2,097E-05 6,98095E-05 83 93 2,38E-04 1,52E-04 -1,568952795 0,461530255

Q9UPA5|BSN_HUMAN T KPSTAEPRPPAGEA P Y 21,86 14 2 F2:210540 0,000111918 0,000224263 0,000186327 9,12971E-05 0,00012582 0,000104714 311 324 5,23E-04 3,22E-04 -1,623546339 0,171854624

Q9UPA5|BSN_HUMAN A TAVPAGLGATEQ T Y 17,85 12 2 F2:213109 0,000273577 0,000259673 0,000130429 6,08648E-05 0,00016776 0,000139619 330 341 6,64E-04 3,68E-04 -1,802283492 0,15991717

Q9UPA5|BSN_HUMAN Q QGLGLQPPQ Q Y 18,5 9 2 F1:208265 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 0 4,65397E-05 3783 3791 1,53E-04 6,68E-05 -2,287257899 0,162955342

Q9UPA5|BSN_HUMAN A TAAAPAT P Y 16,67 7 1 F2:201121 9,94827E-05 0,00014164 0,000111796 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 3038 3044 3,53E-04 1,49E-04 -2,363119744 0,018812737

Q9UPA5|BSN_HUMAN P GFPRVPSAGA D Y 11,13 10 2 F1:219118 9,94827E-05 9,44267E-05 7,45306E-05 6,08648E-05 2,097E-05 2,32698E-05 1614 1623 2,68E-04 1,05E-04 -2,55402783 0,031757232

Q9UPA5|BSN_HUMAN P RPAGGPLPPGG D Y 13,16 11 2 F2:201447 0,000198965 0,000330493 0,00027949 0,00012173 6,291E-05 0,000116349 3515 3525 8,09E-04 3,01E-04 -2,687638728 0,030208409

Q9UPN3|MACF1_HUMAN K TGSIL P N 16,57 5 1 F2:199217 4,97413E-05 0,000118033 0,000242225 0,000346929 0,00037746 0,000279238 4409 4413 4,10E-04 1,00E-03 2,447874624 0,052578891

Q9UPN3|MACF1_HUMAN N FILAT Q N 13,42 5 1 F2:218992 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 8,1153E-05 0,00012582 0,000116349 3826 3830 1,40E-04 3,23E-04 2,301912552 0,046287158

Q9UPN3|MACF1_HUMAN S KKTTT A N 14,47 5 1 F2:226059 2,48707E-05 2,36067E-05 0 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 7374 7378 4,85E-05 1,08E-04 2,229621963 0,150410365

Q9UPN3|MACF1_HUMAN K KSREISLKEFG C Y 19,55 11 2 F2:216119 7,4612E-05 0,000165247 7,45306E-05 0,000101441 0,00010485 2,32698E-05 2843 2853 3,14E-04 2,30E-04 -1,369524102 0,522071421

Q9UPN3|MACF1_HUMAN P TKTETVKAQ A Y 15,42 9 2 F1:192457 9,94827E-05 0,0003541 0,000223592 6,08648E-05 0,00014679 0,000258295 4498 4506 6,77E-04 4,66E-04 -1,453321269 0,494033672

Q9UPN3|MACF1_HUMAN Q KTLGG K N 16,37 5 1 F1:201940 0,000124353 9,44267E-05 0,000111796 4,05765E-05 8,388E-05 9,30793E-05 6599 6603 3,31E-04 2,18E-04 -1,519639779 0,130717811

Q9UPN3|MACF1_HUMAN K KTFLAKD D Y 16,54 7 2 F1:208881 0,000124353 9,44267E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 4,65397E-05 2237 2243 2,37E-04 1,09E-04 -2,182746409 0,304471442

Q9UPN6|SCAF8_HUMAN P NDISSNAAILGGQ P Y 19,03 13 2 F2:193182 7,4612E-05 4,72134E-05 0,000223592 0,000162306 0,00018873 0,000162889 790 802 3,45E-04 5,14E-04 1,487837314 0,413546441

Q9UPN6|SCAF8_HUMAN D ISSNAAILGGQ P Y 19,59 11 2 F1:209756 4,97413E-05 0,00014164 0,000186327 0,000164335 0,0002097 0,000162889 792 802 3,78E-04 5,37E-04 1,421530792 0,31829976

Q9UPN6|SCAF8_HUMAN V KTFNS E N 14,03 5 1 F2:212521 2,48707E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 8,388E-05 2,32698E-05 5 9 1,23E-04 1,27E-04 1,036014292 0,958583875

Q9UPR3|SMG5_HUMAN A HASVDIKN V Y 14,54 8 2 F1:217101 0 0 0 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 997 1004 0,00E+00 1,06E-04 #DIV/0! 0,027833127

Q9UPR5|NAC2_HUMAN G TIVGSAAFN M Y 20,91 9 2 F1:213782 0 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 0 2,32698E-05 164 172 4,22E-05 4,36E-05 1,03122089 0,967848749

Q9UPU5|UBP24_HUMAN T CIKSLPSVLVI H Y 14,69 11 2 F2:233839 0 2,36067E-05 0 0 0 0 1873 1883 2,36E-05 0,00E+00 #DIV/0! 0,422649731

Q9UPU5|UBP24_HUMAN L HQLLEVL L Y 14,46 7 2 F2:194590 2,48707E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 0,00012582 0,000116349 2260 2266 1,04E-04 3,03E-04 2,903309077 0,062271811

Q9UPU5|UBP24_HUMAN V TGSLI A N 16,57 5 1 F2:199217 4,97413E-05 0,000118033 0,000242225 0,000346929 0,00037746 0,000279238 673 677 4,10E-04 1,00E-03 2,447874624 0,052578891

Q9UPU5|UBP24_HUMAN G PFRGGSTGGGGGF D Y 15,3 13 2 F2:209453 4,97413E-05 9,44267E-05 9,31633E-05 0,0002252 0,00016776 9,30793E-05 83 95 2,37E-04 4,86E-04 2,047933659 0,151033069

Q9UPU5|UBP24_HUMAN L LTSSAVHKWGTEIHEGI Y Y 20,39 17 2 F1:222715 4,47672E-05 3,77707E-05 0,000117386 9,3326E-05 0,000144693 9,30793E-05 188 204 2,00E-04 3,31E-04 1,656123249 0,236917338

Q9UPU5|UBP24_HUMAN H EILVIEDPIQVERVK F Y 20,69 15 2 F2:214932 0,000139276 4,72134E-05 0,000141608 0,000170421 0,00018873 0,000165216 2458 2472 3,28E-04 5,24E-04 1,598205678 0,164430621

Q9UPU5|UBP24_HUMAN P KDSGGGPSPGPGG G Y 18,36 13 2 F2:200833 0,000198965 0,000165247 0,000130429 0,000182594 0,000358587 0,000186159 56 68 4,95E-04 7,27E-04 1,470440432 0,312764741

Q9UPU5|UBP24_HUMAN Q HMTTLLCMGFSDPA T Y 27,29 14 2 F2:219727 0,000198965 0,00014164 9,31633E-05 0,000202883 0,00016776 0,000232698 8 21 4,34E-04 6,03E-04 1,39092726 0,204524092

Q9UPU5|UBP24_HUMAN A TIEALLS K Y 15,48 7 2 F2:188172 6,21767E-05 3,541E-05 9,31633E-06 6,08648E-05 6,291E-05 2,32698E-05 2194 2200 1,07E-04 1,47E-04 1,375494856 0,540555494

Q9UPU5|UBP24_HUMAN P GLPESLL S Y 19,96 7 2 F2:195085 1,49224E-05 4,48527E-05 5,5898E-06 3,24612E-05 6,291E-06 5,11936E-05 1712 1718 6,54E-05 8,99E-05 1,376057375 0,665985188

Q9UPU5|UBP24_HUMAN L TGSLLALIE M Y 20,27 9 2 F1:209039 0,000273577 9,44267E-05 0,00010248 0,000182594 0,000304065 0,000151254 2409 2417 4,70E-04 6,38E-04 1,355866257 0,49859885

Q9UPU5|UBP24_HUMAN Y QSTKLVIIE R Y 24,7 9 2 F1:216200 8,70474E-05 9,44267E-05 3,72653E-05 9,12971E-05 8,388E-05 0,000104714 917 925 2,19E-04 2,80E-04 1,279565397 0,376452998

Q9UPU5|UBP24_HUMAN A VAGPGGLSGSTL V Y 18,34 12 2 F1:204245 0,000248707 9,44267E-05 0,000374516 0,000182594 0,00029358 0,000349047 686 697 7,18E-04 8,25E-04 1,149894355 0,727903052

Q9UPU5|UBP24_HUMAN T SAHPDV Q Y 17 6 1 F2:198423 4,97413E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 0,00012173 2,097E-05 6,98095E-05 1467 1472 2,00E-04 2,13E-04 1,062194384 0,906204248

Q9UPU5|UBP24_HUMAN T RLEAASSALGGPT L Y 15,46 13 2 F2:198484 9,94827E-05 4,72134E-05 0,000244088 0,00012173 8,388E-05 0,000162889 876 888 3,91E-04 3,68E-04 -1,060476814 0,914873825

Q9UPU5|UBP24_HUMAN A ASSALGGPTLTH A Y 14,82 12 2 F2:216517 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 6,291E-05 2,32698E-05 880 891 1,16E-04 1,06E-04 -1,085652994 0,867387908

Q9UPU5|UBP24_HUMAN K CPAAK E N 17,68 5 1 F1:195807 0,000223836 0,000545314 0,00054221 0,000365189 0,000400527 0,000325778 2510 2514 1,31E-03 1,09E-03 -1,201437566 0,565374492

Q9UPU5|UBP24_HUMAN R LAAAVAGPG G Y 15,2 9 1 F1:216842 0,000174095 9,44267E-05 0,000167694 0,000162306 0,00010485 4,65397E-05 682 690 4,36E-04 3,14E-04 -1,39056874 0,39014086

Q9UPU5|UBP24_HUMAN R STKLVIIE R Y 16,28 8 2 F2:217408 2,48707E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 918 925 9,07E-05 6,45E-05 -1,40584832 0,420445425

Q9UPU5|UBP24_HUMAN E AASSALGGPTLT H Y 14,4 12 2 F1:207932 7,4612E-05 0,000236067 0,000242225 4,05765E-05 0,00018873 0,000116349 879 890 5,53E-04 3,46E-04 -1,599578995 0,38004422

Q9UPU5|UBP24_HUMAN L IAGEALSLLVT C Y 16,08 11 2 F1:220797 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0 4,194E-05 4,65397E-05 1406 1416 1,59E-04 8,85E-05 -1,798048652 0,277986036

Q9UPU5|UBP24_HUMAN R LGLSESDENCR R Y 16,43 11 2 F1:219803 0,000198965 2,36067E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 163 173 2,78E-04 1,32E-04 -2,109018813 0,463670213

Q9UPU5|UBP24_HUMAN I IKCIEDI K Y 14,12 7 2 F2:204199 4,97413E-05 5,6656E-05 4,09919E-05 8,1153E-06 2,097E-05 2,79238E-05 596 602 1,47E-04 5,70E-05 -2,585363657 0,016776326

Q9UPV0|CE164_HUMAN G STTFQGIIEANR R Y 15,44 12 2 F2:239707 7,4612E-05 7,082E-05 3,72653E-05 0,000182594 6,291E-05 0,000116349 1406 1417 1,83E-04 3,62E-04 1,980616494 0,220479002

Q9UPV0|CE164_HUMAN E GTLGGSPTKK A Y 25,21 10 2 F1:197478 4,97413E-05 7,082E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 1208 1217 1,76E-04 1,73E-04 -1,018254253 0,927512141

Q9UPV0|CE164_HUMAN L EERLSPPLP H Y 22,19 9 2 F2:202320 0,001099284 0,00138099 0,001632221 0,00133091 0,001501451 0,001170472 468 476 4,11E-03 4,00E-03 -1,027396138 0,851774583

Q9UPV0|CE164_HUMAN V HSSSE P N 18,24 5 1 F1:208116 9,94827E-05 9,44267E-05 0,000167694 0,000101441 8,388E-05 6,98095E-05 232 236 3,62E-04 2,55E-04 -1,417325752 0,269180901

Q9UPZ6|THS7A_HUMAN N QTALCGGGIQ T Y 19,55 10 2 F1:206654 0,000701353 0,001645385 0,000825427 0,001004269 0,000973007 0,00053986 451 460 3,17E-03 2,52E-03 -1,260227861 0,55820209

Q9UPZ9|ICK_HUMAN S SSGLSGKSSGT M Y 18,72 11 2 F2:212077 9,94827E-05 0,000118033 1,86327E-05 6,08648E-05 6,291E-05 4,65397E-05 521 531 2,36E-04 1,70E-04 -1,386545941 0,548300978

Q9UQ13|SHOC2_HUMAN A KASGGFGKESK E Y 25,85 11 2 F1:192953 0,000198965 0,00021246 0,000111796 0,000101441 8,388E-05 0,000232698 29 39 5,23E-04 4,18E-04 -1,251667409 0,573361835

Q9Y253|POLH_HUMAN L PNSLPTEYP G Y 14,98 9 2 F2:193668 0,00047503 0,000306887 0,00054221 0,000223171 0,000505377 0,000162889 564 572 1,32E-03 8,91E-04 -1,485386014 0,327188423

Q9Y295|DRG1_HUMAN P KGGGGGGPG E N 13,15 9 1 F2:219932 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0,000101441 0,00010485 0,000116349 46 54 1,16E-04 3,23E-04 2,791311938 0,010028836

Q9Y2F5|ICE1_HUMAN A EVATT N N 15,09 5 1 F1:200272 0,000124353 7,082E-05 0,000149061 8,1153E-05 0,00018873 0,000186159 1879 1883 3,44E-04 4,56E-04 1,324798418 0,435509941

Q9Y2F5|ICE1_HUMAN Q RSQTQ T N 19,75 5 1 F2:198453 0 9,44267E-05 5,5898E-05 6,08648E-05 4,194E-05 0 1598 1602 1,50E-04 1,03E-04 -1,462234907 0,657999421

Q9Y2G4|ANKR6_HUMAN Q TKKSGKSGP T Y 24,46 9 2 F2:207363 0,000273577 0,000472134 0,00082729 0,000426053 0,00031455 0,000679479 620 628 1,57E-03 1,42E-03 -1,107683076 0,808156672

Q9Y2H6|FND3A_HUMAN P KTLSTDSIQ Y Y 19,84 9 2 F1:204357 0,000378034 0,000361182 0,000674502 0,000456486 0,000517959 0,000577092 977 985 1,41E-03 1,55E-03 1,097485845 0,703778178

Q9Y2H6|FND3A_HUMAN S VVGAGPFSEV V Y 25,58 10 2 F2:201909 6,21767E-05 7,082E-05 0,000111796 8,1153E-05 6,291E-05 9,30793E-05 834 843 2,45E-04 2,37E-04 -1,032260654 0,893719429

Q9Y2H6|FND3A_HUMAN I KSGKGKGGTQVDTEI E Y 18,05 15 3 F1:198439 0,000325806 0,0003541 0,000337251 0,000182594 0,00016776 0,000444454 238 252 1,02E-03 7,95E-04 -1,279752034 0,496540632

Q9Y2H9|MAST1_HUMAN E QLSQHEPKT P Y 13,51 9 2 F2:223822 0,000136789 9,2066E-05 0,00010248 0,000150133 0,00018873 0,000197794 720 728 3,31E-04 5,37E-04 1,619682685 0,026572851

Q9Y2H9|MAST1_HUMAN G GMARAVAKAAL S Y 16,02 11 2 F1:210436 3,7306E-05 0,000118033 0,00017701 0,000111585 0,00014679 0,000104714 1402 1412 3,32E-04 3,63E-04 1,092492626 0,828629634

Q9Y2H9|MAST1_HUMAN K VIKSASATALSVMIPAV D Y 17,35 17 2 F1:243218 2,48707E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 0 2,32698E-05 909 925 6,71E-05 6,38E-05 -1,051117531 0,93516864

Q9Y2I9|TBC30_HUMAN S GSDVVL G N 15,88 6 1 F1:201390 0,000149224 5,90167E-05 9,31633E-05 3,04324E-05 4,194E-05 8,14444E-05 123 128 3,01E-04 1,54E-04 -1,959500508 0,1985553

Q9Y2K2|SIK3_HUMAN Y VLVCGALPF D N 14,95 9 2 F2:211084 0,000348189 0,00021246 0,000337251 0,000202883 0,00010485 0,000279238 197 205 8,98E-04 5,87E-04 -1,529720355 0,196438328

Q9Y2L5|TPPC8_HUMAN S SEKYTFADII F Y 16,37 10 2 F2:211060 6,21767E-05 0,000118033 0,000195643 0,000131874 0,00010485 0,000116349 1173 1182 3,76E-04 3,53E-04 -1,064519976 0,864047742

Q9Y2P5|S27A5_HUMAN G DVLAMDREGF L Y 14,04 10 2 F1:200963 0,000174095 7,082E-05 0,000186327 0,000182594 0,00016776 0,000162889 535 544 4,31E-04 5,13E-04 1,19015262 0,534737112

Q9Y2T1|AXIN2_HUMAN Y VFAPATSAN D Y 18,2 9 2 F2:199119 0,000273577 0,00014164 0,000223592 0,00012173 0,00023067 2,32698E-05 290 298 6,39E-04 3,76E-04 -1,700457022 0,296006475

Q9Y3B3|TMED7_HUMAN Y QTHFRLREAQ G Y 15,1 10 2 F1:210780 3,23319E-05 1,4164E-05 1,11796E-05 2,02883E-05 4,6134E-05 2,09428E-05 165 174 5,77E-05 8,74E-05 1,514769916 0,413253831

Q9Y3L3|3BP1_HUMAN E EGLFRLAAGASVLK R Y 14,88 14 2 F2:234814 0 0 1,86327E-05 8,1153E-05 2,097E-05 9,30793E-05 308 321 1,86E-05 1,95E-04 10,47635288 0,10966214

Q9Y3Q4|HCN4_HUMAN F RPPPGSGLGN L Y 17,24 10 2 F2:202841 7,4612E-05 2,36067E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 6,98095E-05 807 816 1,54E-04 1,31E-04 -1,173274827 0,731028966

Q9Y3R5|DOP2_HUMAN P QSELILYLSACK F Y 20,21 12 2 F2:213761 0,000198965 0,00028328 0,000167694 0,000223171 0,00025164 0,000232698 2143 2154 6,50E-04 7,08E-04 1,088576771 0,638059599

Q9Y3R5|DOP2_HUMAN M VTVPPIAPGI L Y 16,47 10 2 F1:207237 5,22284E-05 5,90167E-05 7,08041E-05 6,49224E-05 5,2425E-05 5,11936E-05 853 862 1,82E-04 1,69E-04 -1,080147839 0,55530811

Q9Y3R5|DOP2_HUMAN L SAATQTLLR R Y 20,29 9 2 F1:207801 0,000198965 0,000188853 0,000260857 4,05765E-05 0,0002097 0,000302508 279 287 6,49E-04 5,53E-04 -1,173470691 0,722748795

Q9Y3R5|DOP2_HUMAN Q EITQKILEAVG N Y 21,84 11 2 F2:208122 0,000273577 0,00021246 0,000186327 0,000142018 0,00025164 0,000162889 1830 1840 6,72E-04 5,57E-04 -1,208100562 0,417204353

Q9Y3S1|WNK2_HUMAN Q EPGPDPIAAAV E Y 16,49 11 2 F2:202633 0,000447672 0,000545314 0,000659596 0,000426053 0,000528444 0,000865638 123 133 1,65E-03 1,82E-03 1,101388126 0,729518281

Q9Y450|HBS1L_HUMAN I TGAAQADVAVL V Y 25,55 11 2 F1:192523 0,000323319 0,0003541 0,000318618 0,000263747 0,00027261 0,000302508 357 367 9,96E-04 8,39E-04 -1,187363193 0,031767409

Q9Y490|TLN1_HUMAN D LTTTLNEAASA A Y 20,92 11 2 F1:205116 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000142018 8,388E-05 0,000139619 1810 1820 1,34E-04 3,66E-04 2,723265341 0,050743199

Q9Y490|TLN1_HUMAN Q MALLDQTK T Y 22,34 8 2 F2:214373 0,000124353 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000202883 0,00012582 2,32698E-05 1759 1766 2,09E-04 3,52E-04 1,685432569 0,476201195

Q9Y490|TLN1_HUMAN N NLCEAANAAVQGH A Y 14,77 13 2 F2:198391 4,97413E-05 0,000188853 7,45306E-05 0,000142018 0,00018873 0,000186159 2406 2418 3,13E-04 5,17E-04 1,650796573 0,249357668

Q9Y490|TLN1_HUMAN A KNLGTALAELR T Y 27,45 11 2 F1:216864 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 9,30793E-05 1025 1035 9,20E-05 1,34E-04 1,460497595 0,629893339

Q9Y490|TLN1_HUMAN C TQDLGNSTKAVSSAIAQ L Y 17,53 17 3 F1:208366 0,000198965 0,000474494 0,000363337 0,000273891 0,000652167 0,000453762 1088 1104 1,04E-03 1,38E-03 1,330849247 0,450035737

Q9Y490|TLN1_HUMAN T AGTASVVNL T Y 18,76 9 1 F2:234570 0 4,72134E-05 1,86327E-05 2,02883E-05 4,194E-05 2,32698E-05 552 560 6,58E-05 8,55E-05 1,298454681 0,698346875

Q9Y490|TLN1_HUMAN A QTARGVAALTSD P Y 25,17 12 2 F2:197040 0,00012684 0,000148722 0,000204959 0,000158248 0,000222282 0,000202448 1133 1144 4,81E-04 5,83E-04 1,213218304 0,32082814

Q9Y490|TLN1_HUMAN V LGEAMTGISQNAK N Y 15,88 13 2 F2:210013 0,000223836 2,36067E-05 0,00017701 0,00012173 0,00025164 0,000139619 1403 1415 4,24E-04 5,13E-04 1,208586957 0,708959176

Q9Y490|TLN1_HUMAN I TAGTASVVNLTAGDP A Y 24,05 15 2 F2:213149 0,000161659 0,00010623 0,00010248 0,000111585 0,000157275 0,000151254 551 565 3,70E-04 4,20E-04 1,134312427 0,528899208

Q9Y490|TLN1_HUMAN C ITAASAVSGII A Y 14,47 11 2 F2:213723 7,4612E-05 0,00021246 0,000223592 6,08648E-05 0,00025164 0,000255968 1979 1989 5,11E-04 5,68E-04 1,113203054 0,822867131

Q9Y490|TLN1_HUMAN D KTLLTDEKKMEK L Y 20,42 12 2 F2:206686 0,000646637 0,00113312 0,000875735 0,001079335 0,000813636 0,000784193 149 160 2,66E-03 2,68E-03 1,008160837 0,96823394

Q9Y490|TLN1_HUMAN N SCRLASARTTNPT A Y 17,72 13 2 F2:196286 0,000149224 0,000236067 9,31633E-05 8,1153E-05 0,0002097 0,000186159 1508 1520 4,78E-04 4,77E-04 -1,003024141 0,993713144

Q9Y490|TLN1_HUMAN L ISAAR M N 16,49 5 1 F2:197856 7,4612E-05 9,44267E-05 0,000167694 8,1153E-05 8,388E-05 0,000162889 2394 2398 3,37E-04 3,28E-04 -1,026868853 0,943573778

Q9Y490|TLN1_HUMAN Q AAASATQTIAA A Y 23,63 11 2 F2:218372 9,94827E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 4,65397E-05 924 934 1,84E-04 1,50E-04 -1,22619544 0,625670024

Q9Y490|TLN1_HUMAN T MATAKAVEAGN S Y 24,31 11 2 F2:208705 0,000174095 0,000306887 5,5898E-05 6,08648E-05 0,00025164 0,000116349 2184 2194 5,37E-04 4,29E-04 -1,25189401 0,716582418

Q9Y490|TLN1_HUMAN P TQFARANQA I Y 25,59 9 2 F2:202439 0,000223836 0,000188853 0,000354021 0,000223171 0,00010485 0,000232698 1465 1473 7,67E-04 5,61E-04 -1,36736929 0,352082933

Q9Y490|TLN1_HUMAN V QASRGTP Q Y 14,06 7 1 F1:215090 0,000298448 0,000356461 0,000251541 0,000247517 0,000201312 0,000211755 1258 1264 9,06E-04 6,61E-04 -1,37219447 0,097108212

Q9Y490|TLN1_HUMAN E KMVGGIAQIIAA Q Y 18,26 12 2 F1:220056 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 4,65397E-05 2493 2504 1,34E-04 8,78E-05 -1,528738293 0,207945019

Q9Y490|TLN1_HUMAN G KMVAAAK A Y 17,58 7 1 F1:219014 0,000174095 0,000188853 0,000186327 4,05765E-05 0,00012582 0,000139619 999 1005 5,49E-04 3,06E-04 -1,794924977 0,117207562

Q9Y490|TLN1_HUMAN L AQAARGVAALTSD P Y 16,74 13 2 F2:198051 0,000223836 0,000165247 0,000447184 8,1153E-05 0,00014679 0,000232698 1132 1144 8,36E-04 4,61E-04 -1,815440242 0,285658826

Q9Y490|TLN1_HUMAN A TKGTRALEATT E Y 11,38 11 2 F2:198860 0,000248707 0,000306887 0,000223592 0,000142018 8,388E-05 0,000139619 2140 2150 7,79E-04 3,66E-04 -2,131736767 0,013170947

Q9Y490|TLN1_HUMAN Q HVKAHATGAGPAGR Y Y 10,13 14 2 F2:198332 0,000124353 0,00021246 0,000186327 0,000101441 6,291E-05 2,32698E-05 784 797 5,23E-04 1,88E-04 -2,788279821 0,032659441

Q9Y490|TLN1_HUMAN S QQRLAQ V N 10,6 6 2 F2:200572 0,000223836 0,000188853 0,00027949 0,000101441 2,097E-05 0,000116349 1182 1187 6,92E-04 2,39E-04 -2,899054118 0,01940976

Q9Y4B4|ARIP4_HUMAN F ATGRPKKT K Y 26,62 8 2 F2:219951 9,94827E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 4,05765E-05 6,291E-05 2,32698E-05 417 424 1,65E-04 1,27E-04 -1,304303575 0,659668288

Q9Y4C2|TCAF1_HUMAN L LAVGGIDT S Y 14,27 8 1 F2:220559 0,000850577 0,000592528 0,000560843 0,0003449 0,000484407 0,000607343 314 321 2,00E-03 1,44E-03 -1,394875689 0,189816298

Q9Y4C8|RBM19_HUMAN Q KYNATKS Q Y 17,72 7 2 F1:220507 0 0 0 2,02883E-05 1,0485E-05 1,16349E-05 531 537 0,00E+00 4,24E-05 #DIV/0! 0,044715527

Q9Y4D7|PLXD1_HUMAN E IVCVTGPAPGPLSGVV T Y 14,2 16 2 F2:206424 0,000599383 0,00021246 0,000167694 0,000243459 0,00037746 0,000511936 947 962 9,80E-04 1,13E-03 1,156520723 0,765791188

Q9Y4D8|HECD4_HUMAN L HGVVLDVDSVNEL V Y 17,34 13 2 F1:250551 0 0 1,86327E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 2372 2384 1,86E-05 6,45E-05 3,463170069 0,129972293

Q9Y4G8|RPGF2_HUMAN A VASSTTKGL I Y 24,18 9 2 F1:202311 7,4612E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0,000101441 6,291E-05 2,32698E-05 1380 1388 1,40E-04 1,88E-04 1,335780326 0,604347361

Q9Y4G8|RPGF2_HUMAN V KSETSPVAPR A Y 16,85 10 2 F1:200057 0,000223836 0,000259673 0,000169557 0,000223171 0,000337617 0,000302508 1018 1027 6,53E-04 8,63E-04 1,321910021 0,181386321

Q9Y4G8|RPGF2_HUMAN V LDVAQTGGHKKRV R Y 20,58 13 2 F2:222370 3,97931E-05 4,01313E-05 1,11796E-05 3,04324E-05 4,6134E-05 3,02508E-05 944 956 9,11E-05 1,07E-04 1,172474445 0,663927719

Q9Y4G8|RPGF2_HUMAN Q LSKAME I Y 15,33 6 1 F2:219848 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 6,291E-05 2,32698E-05 446 451 1,53E-04 1,27E-04 -1,205878306 0,530318894

Q9Y4H2|IRS2_HUMAN K RTYSLTT P Y 10,05 7 2 F1:216011 0 0 1,86327E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 574 580 1,86E-05 1,08E-04 5,800897672 0,041963355

Q9Y4H2|IRS2_HUMAN A AAAAAVPSA G Y 15,94 9 1 F1:207537 0,00066156 0,000377707 0,000298123 0,000405765 0,000429885 0,000349047 697 705 1,34E-03 1,18E-03 -1,128886891 0,692825928

Q9Y4H2|IRS2_HUMAN Q PIAAPP K N 15 6 1 F1:208860 0,000273577 0,000118033 0,000204959 8,1153E-05 6,291E-05 9,30793E-05 1086 1091 5,97E-04 2,37E-04 -2,515662657 0,111906413

Q9Y4K1|AIM1_HUMAN V ASALI P N 14,27 5 1 F1:213598 7,4612E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 0,000101441 4,194E-05 2,32698E-05 393 397 1,59E-04 1,67E-04 1,047522542 0,929403798

Q9Y4K1|AIM1_HUMAN S KGSSID V N 16,72 6 1 F2:196530 7,4612E-05 0,00014164 3,72653E-05 4,05765E-05 6,291E-05 6,98095E-05 1332 1337 2,54E-04 1,73E-04 -1,462915714 0,47761093

Q9Y4X5|ARI1_HUMAN G GGGSALGPG G Y 15,88 9 1 F1:201060 0,000124353 7,082E-05 3,72653E-05 0,000142018 8,388E-05 4,65397E-05 69 77 2,32E-04 2,72E-04 1,172082742 0,741026538

Q9Y520|PRC2C_HUMAN S TAPPI A N 20,98 5 1 F1:206781 0,000124353 4,72134E-05 0,000130429 6,08648E-05 0,00016776 9,30793E-05 2273 2277 3,02E-04 3,22E-04 1,065261439 0,882001046

Q9Y597|KCTD3_HUMAN S LGVPVDAL F Y 22,37 8 2 F1:188854 9,94827E-05 3,541E-05 7,45306E-05 3,04324E-05 7,3395E-05 8,14444E-05 277 284 2,09E-04 1,85E-04 -1,13035771 0,75900056

Q9Y5B0|CTDP1_HUMAN R EGVPPT A N 19,74 6 1 F2:218317 0,000124353 0,000188853 0,000204959 0,000101441 0,0002097 6,98095E-05 748 753 5,18E-04 3,81E-04 -1,360192031 0,415216401

Q9Y5G9|PCDG4_HUMAN MAAPPARPDH T Y 14,82 10 2 F2:189667 0,000236271 0,00021246 0,000232908 0,000162306 0,000241155 0,000314143 1 10 6,82E-04 7,18E-04 1,052760839 0,811524716

Q9Y5H8|PCDA3_HUMAN S VGAGH V N 11,92 5 1 F2:216385 0 0 1,86327E-05 4,05765E-05 4,194E-05 2,32698E-05 585 589 1,86E-05 1,06E-04 5,67746698 0,028308957

Q9Y5H8|PCDA3_HUMAN V AICAVSSLL V Y 17,47 9 2 F1:211086 3,7306E-05 7,082E-05 8,3847E-05 8,1153E-05 5,2425E-05 0,000151254 703 711 1,92E-04 2,85E-04 1,483707996 0,413985492

Q9Y5H8|PCDA3_HUMAN D NAPALLMPRVGG I Y 19,17 12 2 F2:226002 2,48707E-05 0 1,86327E-05 0 0 2,32698E-05 561 572 4,35E-05 2,33E-05 -1,869516596 0,565146941

Q9Y5I1|PCDAB_HUMAN E VAVTSLSLPVR E Y 15,13 11 2 F1:222585 1,49224E-05 1,88853E-05 4,84449E-05 4,6663E-05 3,5649E-05 6,98095E-06 349 359 8,23E-05 8,93E-05 1,085593027 0,889653112

Q9Y5I4|PCDC2_HUMAN Q TGPGPSGAQAAVT D Y 14,66 13 2 F1:219426 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 0 4,194E-05 9,30793E-05 815 827 1,16E-04 1,35E-04 1,168114751 0,83836646

Q9Y5Z0|BACE2_HUMAN Y TQGSWTGFVGE D Y 14,51 11 2 F2:203986 0,000161659 0,000226624 0,000260857 0,000198825 0,00016776 0,000325778 150 160 6,49E-04 6,92E-04 1,066582981 0,813609384

Q9Y5Z7|HCFC2_HUMAN T GYRFRV A Y 18,94 6 2 F2:214307 4,97413E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 0 4,65397E-05 648 653 1,11E-04 6,68E-05 -1,655196648 0,41140669

Q9Y620|RA54B_HUMAN K AGGVGLNLIGG S Y 14,39 11 2 F1:218000 2,48707E-05 0,00021246 0,000260857 0,000182594 0,00012582 0,000186159 722 732 4,98E-04 4,95E-04 -1,007309607 0,988405204

Q9Y620|RA54B_HUMAN G KSFIL K N 10,26 5 1 F2:204738 7,2125E-05 5,90167E-05 4,28551E-05 2,63747E-05 1,8873E-05 6,98095E-06 152 156 1,74E-04 5,22E-05 -3,33144147 0,021258818

Q9Y625|GPC6_HUMAN E ERPTT A N 15,27 5 1 F1:200869 7,4612E-05 4,72134E-05 7,45306E-05 2,02883E-05 8,388E-05 6,98095E-05 371 375 1,96E-04 1,74E-04 -1,12862749 0,750796657

Q9Y646|CBPQ_HUMAN V YGKAQN R Y 12,38 6 1 F2:214482 9,94827E-05 9,44267E-05 5,5898E-05 0,000162306 0,0002097 0,000162889 56 61 2,50E-04 5,35E-04 2,141228764 0,01082868

Q9Y678|COPG1_HUMAN C YVPARSLPYNQP G Y 24,88 12 2 F2:224677 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 8,388E-05 6,98095E-05 692 703 1,09E-04 1,94E-04 1,77656257 0,14321613

Q9Y678|COPG1_HUMAN V TARSLEEL P Y 14,18 8 2 F1:213816 0,000748607 0,000833316 0,001652717 0,000819646 0,000719271 0,000844695 857 864 3,23E-03 2,38E-03 -1,3570335 0,429209571

Q9Y6A2|CP46A_HUMAN L LGSAVLLAFGL C Y 15,55 11 2 F1:211557 0,000198965 9,44267E-05 0,000167694 0,000243459 0,00023067 0,000162889 8 18 4,61E-04 6,37E-04 1,381559413 0,21776578

Q9Y6D5|BIG2_HUMAN D STQVGDFL G Y 16,76 8 2 F2:216480 0,001606645 3,05E-03 0,001747744 2,15E-03 2,16E-03 2,68E-03 690 697 6,40E-03 6,99E-03 1,091938081 0,720524764

Q9Y6D6|BIG1_HUMAN G TGVKPRYISGTV R Y 20,86 12 2 F2:201155 0,000499901 0,000686954 0,000715494 0,000387506 0,000421497 0,000842368 1062 1073 1,90E-03 1,65E-03 -1,15198206 0,641677546

Q9Y6F6|MRVI1_HUMAN L PPTVSRPPL L Y 16,41 9 2 F2:217719 4,97413E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 4,194E-05 6,98095E-05 354 362 1,34E-04 1,32E-04 -1,01652782 0,964842625

Q9Y6F6|MRVI1_HUMAN T LSCLEELSQETPAR M Y 32,41 14 2 F2:211033 4,97413E-05 0,00017705 0,000223592 0,000111585 0,00014679 0,000151254 738 751 4,50E-04 4,10E-04 -1,099490275 0,820909936

Q9Y6M5|ZNT1_HUMAN G HGHGLPKGP R Y 17,18 9 2 F2:199214 4,97413E-05 0,000236067 0,000298123 0,000304324 0,00012582 0,000162889 155 163 5,84E-04 5,93E-04 1,015587297 0,97550477

Q9Y6M7|S4A7_HUMAN L FGGLI L N 14,55 5 1 F1:189916 0,000211401 0,00017705 0,000195643 8,1153E-05 0,000199215 0,000151254 582 586 5,84E-04 4,32E-04 -1,353253512 0,273491513

Q9Y6N6|LAMC3_HUMAN L TQASSSVQAATVT V Y 18,05 13 2 F1:197833 0,000124353 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1319 1331 2,09E-04 1,49E-04 -1,398325155 0,548510176

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN S TQGLTP F Y 15,23 6 1 F1:200716 0 0 3,72653E-05 6,08648E-05 4,194E-05 4,65397E-05 1709 1714 3,73E-05 1,49E-04 4,007597291 0,077219231

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN G CQPVST A Y 15,82 6 1 F2:207410 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 6,08648E-05 6,291E-05 4,65397E-05 2064 2069 1,09E-04 1,70E-04 1,55752548 0,072897634

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN L HAHQSGADVVVT T Y 16,71 12 2 F1:199603 2,48707E-05 4,72134E-05 0,000111796 0,000162306 4,194E-05 6,98095E-05 2169 2180 1,84E-04 2,74E-04 1,490404222 0,542137423

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN G PGGGSLVCTPASCGLG E Y 15,33 16 2 F2:204844 9,94827E-05 7,082E-05 9,31633E-05 6,08648E-05 8,388E-05 0,000209428 2036 2051 2,63E-04 3,54E-04 1,344284126 0,581924396

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN C QPSGGILSCVTKDPCHGVT C Y 24,14 19 3 F2:191352 9,94827E-05 0,000188853 0,000149061 0,000223171 0,0002097 0,000139619 1631 1649 4,37E-04 5,72E-04 1,308854828 0,285890389

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN S RTPDGSLLV R Y 30,6 9 2 F2:208735 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 2,02883E-05 0,00010485 6,98095E-05 5332 5340 1,53E-04 1,95E-04 1,275395939 0,625707171

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN G VSTQGLTPFTVTT K Y 34,13 13 2 F2:228150 4,97413E-05 0 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 6,98095E-05 1707 1719 8,70E-05 1,11E-04 1,276542792 0,736110762

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN V TVAGQVVSLAQ G Y 14,65 11 2 F2:211645 6,21767E-05 8,26234E-05 6,52143E-05 3,04324E-05 8,388E-05 0,000139619 4913 4923 2,10E-04 2,54E-04 1,209114073 0,690604259

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN C GPGGGSLVCTPA S Y 20,59 12 2 F2:206156 0,00012684 0,000127476 7,82572E-05 0,00012173 0,000144693 0,000116349 2035 2046 3,33E-04 3,83E-04 1,150937839 0,430795787

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN I SATDGPLAPCHGLV P Y 16,06 14 2 F1:196133 7,4612E-05 0,000165247 0,000335388 0,000182594 0,0002097 0,000255968 2270 2283 5,75E-04 6,48E-04 1,126929329 0,784598208

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN C VAVGSST C Y 14,65 7 1 F2:210937 8,70474E-05 0,000118033 0,00010248 8,1153E-05 0,00010485 0,000151254 1245 1251 3,08E-04 3,37E-04 1,096555005 0,691782888

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN Q VVGGKAGCV A Y 14,32 9 2 F1:197194 0 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 0 2,32698E-05 457 465 6,09E-05 6,38E-05 1,048862277 0,95363991

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN A QTKAISGLTI D Y 15,01 10 2 F2:217075 0,000174095 0,000165247 6,52143E-05 0,00012173 0,000178245 0,000116349 363 372 4,05E-04 4,16E-04 1,029088286 0,928003851

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN F DGARGATTSPGVYELSSRCPGL Q Y 17,49 22 3 F2:198865 0,000323319 0,000259673 0,000316755 0,000202883 0,00029358 0,000418857 5247 5268 9,00E-04 9,15E-04 1,017306993 0,943188475

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN L PGQSGPLCDALAT Y Y 14,69 13 2 F1:204671 0,000211401 0,000165247 0,000167694 0,000152162 0,0002097 0,000162889 1099 1111 5,44E-04 5,25E-04 -1,037333516 0,792397648

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN T TGCPGVSTQGLT P Y 40,82 12 2 F2:220171 6,21767E-05 2,36067E-05 7,45306E-05 4,05765E-05 2,097E-05 8,14444E-05 1702 1713 1,60E-04 1,43E-04 -1,121148237 0,818289891

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN S RRVSYVGL V Y 21,73 8 2 F2:209720 7,4612E-05 0,000153443 0,000260857 0,000131874 0,00014679 0,000127984 523 530 4,89E-04 4,07E-04 -1,202300489 0,662612038

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN C HGPPLGAENF T Y 20,8 10 2 F1:215955 0,000124353 0,000118033 0,000111796 0,00012173 0,00010485 4,65397E-05 2103 2112 3,54E-04 2,73E-04 -1,296806635 0,35706811

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN N ISAKAEMIG S Y 19,1 9 2 F2:215675 0,000509849 0,00053115 0,000506808 0,000284036 0,00046134 0,000453762 92 100 1,55E-03 1,20E-03 -1,290767742 0,180452496

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN L VTVAGQVVSLAQ G Y 18,95 12 2 F2:216977 2,98448E-05 1,4164E-05 1,49061E-05 1,2173E-05 1,8873E-05 1,39619E-05 4912 4923 5,89E-05 4,50E-05 -1,30899284 0,468745689

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN D CQLALSLPARFQDQV C Y 22,96 15 2 F2:202523 9,94827E-05 0,000118033 0,000149061 0,000101441 0,00010485 6,98095E-05 593 607 3,67E-04 2,76E-04 -1,327694364 0,178618379

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN W ATRGLCVLSMGAN L Y 14,25 13 2 F1:198876 0,000290987 0,000228985 0,000266447 0,000176508 0,000241155 0,000160562 5230 5242 7,86E-04 5,78E-04 -1,360057648 0,091546006

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN A DDLKAVGGKP A Y 16,39 10 2 F1:212082 4,97413E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 4,05765E-05 2,097E-05 4,65397E-05 2220 2229 1,53E-04 1,08E-04 -1,414174389 0,184943348

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN T ASSPVAVLSGHSCA Q Y 20,88 14 2 F1:210930 7,95862E-05 9,9148E-05 8,19837E-05 5,27495E-05 6,7104E-05 6,05016E-05 216 229 2,61E-04 1,80E-04 -1,445581875 0,028276983

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN S WPLYLSANV G Y 16,27 9 2 F2:218843 7,4612E-05 7,082E-05 0,000111796 6,08648E-05 6,291E-05 4,65397E-05 303 311 2,57E-04 1,70E-04 -1,510312827 0,144887747

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN A AGQRCQVVGGKAGCVAESTAVCRAQG D Y 14,82 26 3 F1:209434 0,000149224 9,44267E-05 0,000111796 8,1153E-05 0,00010485 4,65397E-05 451 476 3,55E-04 2,33E-04 -1,528522809 0,155172386

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN D LCVVGGERLSL C Y 17,58 11 2 F1:202201 7,4612E-05 2,36067E-05 3,72653E-05 4,05765E-05 2,097E-05 2,32698E-05 704 714 1,35E-04 8,48E-05 -1,59738126 0,38929133

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN V TQGASKALL V Y 15,43 9 2 F2:216940 0,000124353 8,26234E-05 0,000111796 3,04324E-05 4,194E-05 9,30793E-05 1775 1783 3,19E-04 1,65E-04 -1,926681509 0,100888705

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN H GSDVVI E N 15,88 6 1 F1:201390 0,000149224 5,90167E-05 9,31633E-05 3,04324E-05 4,194E-05 8,14444E-05 1353 1358 3,01E-04 1,54E-04 -1,959500508 0,1985553

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN W ATRGLCVLSDGAN L Y 24,42 13 2 F2:215682 0,000410366 0,00046033 0,000400602 0,000182594 0,00029358 0,000104714 5230 5242 1,27E-03 5,81E-04 -2,188541805 0,040901922

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN V MVNISAKA E Y 20,39 8 2 F1:205006 2,48707E-05 2,36067E-05 0 2,02883E-05 0 0 89 96 4,85E-05 2,03E-05 -2,389429069 0,424620573

Q9Y6R7|FCGBP_HUMAN V VAGAAGASVSVTLKG S Y 14,13 15 2 F2:211969 0,000174095 4,72134E-05 9,31633E-05 2,02883E-05 2,097E-05 9,30793E-05 162 176 3,14E-04 1,34E-04 -2,340904169 0,25711796

Q9Y6U3|ADSV_HUMAN L ELVPVPQSAH G Y 20,25 10 2 F1:191615 7,18E-03 4,57E-03 3,44E-03 3,73E-03 5,87E-03 3,64E-03 28 37 1,52E-02 1,32E-02 -1,147400474 0,653005153

Q9Y6V0|PCLO_HUMAN F KTIELNSTIA D Y 14,45 10 2 F1:208893 7,4612E-05 4,72134E-05 5,5898E-05 0,000162306 0,00018873 9,30793E-05 1599 1608 1,78E-04 4,44E-04 2,498913361 0,079892993

Q9Y6V0|PCLO_HUMAN S KTEVSATR S Y 17,35 8 2 F2:204729 4,97413E-05 4,72134E-05 1,86327E-05 7,10089E-05 5,2425E-05 2,32698E-05 2607 2614 1,16E-04 1,47E-04 1,269201918 0,580093291

Q9Y6V0|PCLO_HUMAN S KTTGPYPETRQVI S Y 15,14 13 2 F1:223933 0,000136789 0,000118033 6,52143E-05 7,10089E-05 5,2425E-05 6,98095E-05 2972 2984 3,20E-04 1,93E-04 -1,656131405 0,180475775

Q9Y6V0|PCLO_HUMAN P SGLTKPLA Q Y 17,66 8 1 F1:236062 2,48707E-05 4,72134E-05 3,72653E-05 2,02883E-05 2,097E-05 2,32698E-05 336 343 1,09E-04 6,45E-05 -1,694601104 0,144457632

Q9Y6V0|PCLO_HUMAN G LGTLGNTIRS A Y 15,42 10 2 F2:211150 0,000773478 0,001425843 0,000504945 0,000284036 0,00054522 0,000418857 4195 4204 2,70E-03 1,25E-03 -2,166685173 0,212470707

Q9Y6X6|MYO16_HUMAN L TCRAGASRATL D Y 14,79 11 2 F1:208092 7,4612E-05 0,000259673 0,000335388 0,00012173 0,00018873 0,000139619 515 525 6,70E-04 4,50E-04 -1,487903737 0,446874704

Q9Y6Y0|NS1BP_HUMAN T GCLSSPNATVQSP K Y 14,28 13 2 F2:195380 0,000298448 0,000380067 0,000242225 0,000304324 0,00023067 0,000232698 273 285 9,21E-04 7,68E-04 -1,199361373 0,348744785

Q9Y6Y1|CMTA1_HUMAN G QTYGGGGL K Y 19,8 8 2 F1:200696 4,97413E-05 2,36067E-05 1,86327E-05 0,000101441 0 4,65397E-05 496 503 9,20E-05 1,48E-04 1,608826291 0,597051228

Q9Y6Z4|KIAS1_HUMAN C RGGSV S N 15,11 5 1 F1:197821 4,97413E-05 0,000188853 9,31633E-05 4,05765E-05 4,194E-05 9,30793E-05 115 119 3,32E-04 1,76E-04 -1,88932786 0,336059301


