
PGT121 UCA

Q V Q L Q E S G P G L V K P S
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15

C
N/A

A
N/A

G
0.68

G
1.07

T
0.61

G
0.42

C
0.18

A
0.26

G
2.21

C
3.09

T
0.53

G
1.27

C
0.18

A
0.47

G
0.64

G
0.11

A
0.89

G
0.46

T
0.52

C
0.38

G
0.03

G
0.18

G
0.19

C
0.15

C
0.14

C
0.18

A
0.55

G
0.64

G
0.24

A
0.58

C
0.13

T
0.35

G
0.30

G
0.99

T
0.90

G
0.27

A
0.56

A
1.37

G
0.16

C
0.93

C
0.18

T
0.62

T
0.40

C
1.76

G
0.19

PGT121

Q M Q L Q E S G P G L V K P S
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15

C
N/A

A
N/A

G
0.43

A
0.65

T
1.24

G
3.11

C
0.18

A
1.38

G
1.61

T
0.27

T
1.50

A
2.03

C
1.33

A
0.37

G
0.64

G
0.11

A
0.89

G
0.46

T
0.52

C
0.38

G
0.03

G
0.18

G
0.19

C
0.15

C
0.10

C
0.19

C
0.09

G
0.82

G
0.21

A
0.58

C
0.13

T
0.35

G
0.30

G
0.99

T
0.90

G
0.27

A
0.56

A
1.37

G
0.16

C
0.93

C
0.18

T
0.62

T
0.40

C
1.76

G
0.19

PGT121 UCA

E T L S L T C T V S G G S I S
16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30

G
0.39

A
0.62

G
0.18

A
0.75

C
0.41

C
0.31

C
0.22

T
0.62

G
0.15

T
0.56

C
0.37

C
0.32

C
0.47

T
0.41

C
0.16

A
0.86

C
0.58

C
1.08

T
0.25

G
1.27

C
0.94

A
1.58

C
0.84

T
0.30

G
0.15

T
0.48

C
0.24

T
0.32

C
0.36

T
0.48

G
0.30

G
0.99

T
0.78

G
0.19

G
2.14

C
0.27

T
0.37

C
0.19

C
0.33

A
1.31

T
0.45

C
0.73

A
0.83

G
4.19

T
1.49

PGT121

E T L S L T C S V S G A S I S
16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30

G
0.53

A
0.88

A
1.54

A
1.20

C
2.13

C
0.31

C
0.22

T
0.62

G
0.15

T
0.56

C
0.37

C
0.32

C
0.47

T
0.41

C
0.16

A
0.61

C
0.25

G
1.07

T
0.62

G
0.42

C
0.18

A
1.38

G
0.87

T
0.56

G
0.86

T
0.37

G
0.34

T
0.48

C
0.22

T
0.48

G
0.30

G
0.99

T
0.61

G
0.38

C
1.03

C
0.13

T
0.49

C
0.19

C
0.33

A
1.00

T
1.77

A
1.06

A
1.25

G
0.74

T
0.49

PGT121 UCA

S Y Y W S W I R Q P P G K G L
31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45

A
1.13

G
1.88

T
0.27

T
1.50

A
1.74

C
2.56

T
0.96

A
1.86

C
2.83

T
0.35

G
0.38

G
0.41

A
0.54

G
4.09

C
3.09

T
0.31

G
0.38

G
1.33

A
0.60

T
0.63

C
0.60

C
0.17

G
0.12

G
1.08

C
0.26

A
0.26

G
0.21

C
4.30

C
0.10

C
0.08

C
0.18

C
0.18

A
0.55

G
0.08

G
0.65

G
0.61

A
0.90

A
0.33

G
0.11

G
0.65

G
0.22

A
0.58

C
0.13

T
0.35

G
0.38

PGT121

D S Y W S W I R R S P G K G L
31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45

G
0.33

A
0.59

C
0.15

A
0.83

G
1.61

T
0.27

T
1.50

A
1.74

C
2.83

T
0.35

G
0.38

G
0.41

A
0.54

G
4.09

C
3.09

T
0.31

G
0.38

G
1.33

A
0.60

T
0.63

C
0.60

C
0.17

G
0.12

G
0.75

C
0.23

G
0.60

G
0.22

T
0.40

C
0.37

C
0.32

C
0.18

C
0.18

A
0.55

G
0.08

G
0.65

G
0.61

A
0.90

A
0.33

G
0.11

G
0.65

G
0.22

A
0.58

C
0.32

T
1.21

T
0.27

PGT121 UCA

E W I G Y I Y Y S G S T N Y N
46 47 48 49 50 51 52 53 54 55 56 57 58 59 60

G
0.41

A
0.89

G
1.47

T
0.69

G
0.60

G
1.33

A
0.51

T
0.67

T
0.52

G
0.10

G
0.64

G
5.15

T
2.02

A
2.27

T
1.42

A
2.75

T
0.36

C
1.53

T
1.05

A
2.70

T
1.00

T
1.43

A
2.03

C
1.33

A
0.83

G
0.87

T
0.69

G
0.28

G
0.65

G
0.94

A
0.54

G
0.70

C
3.96

A
0.77

C
0.47

C
0.47

A
0.57

A
1.20

C
1.73

T
0.96

A
1.48

C
1.31

A
0.61

A
0.66

C
2.13

PGT121

E W I G Y V H K S G D T N Y S
46 47 48 49 50 51 52 53 54 55 56 57 58 59 60

G
0.65

A
0.65

G
1.47

T
0.69

G
0.60

G
1.33

A
0.51

T
0.67

T
0.52

G
0.10

G
0.64

G
5.15

T
2.02

A
2.18

T
0.44

G
0.40

T
0.56

C
0.20

C
0.94

A
1.02

C
0.36

A
0.51

A
1.65

A
1.47

A
1.51

G
1.22

C
2.53

G
0.28

G
0.75

C
0.42

G
0.16

A
0.94

C
0.59

A
0.37

C
0.36

A
0.51

A
1.62

A
2.94

T
0.57

T
1.43

A
2.03

C
1.33

A
0.77

G
0.21

C
4.30

PGT121 UCA

P S L K S R V T I S V D T S K
61 62 63 64 65 66 67 68 69 70 71 72 73 74 75

C
0.54

C
0.20

C
0.47

T
0.49

C
0.36

C
0.32

C
0.47

T
0.41

C
0.41

A
0.66

A
0.71

G
0.29

A
0.42

G
0.46

T
0.52

C
0.11

G
0.17

A
0.85

G
0.46

T
0.63

C
0.16

A
0.86

C
0.47

C
0.27

A
1.00

T
1.52

A
2.75

T
0.46

C
0.73

A
0.83

G
4.19

T
1.49

A
2.46

G
0.20

A
0.74

C
0.59

A
0.90

C
0.25

G
0.49

T
0.57

C
0.20

C
0.54

A
0.79

A
0.71

G
0.31

PGT121

P S L K S R V N L S L D T S K
61 62 63 64 65 66 67 68 69 70 71 72 73 74 75

C
0.10

C
0.20

C
0.47

T
0.49

C
0.36

C
0.32

C
0.47

T
0.41

C
0.41

A
0.66

A
0.71

G
0.29

A
0.42

G
0.46

T
0.52

C
0.11

G
0.17

A
0.85

G
0.46

T
0.63

C
0.14

A
0.72

A
1.20

C
1.65

T
1.21

T
0.16

G
0.34

T
0.53

C
0.23

G
1.70

T
0.98

T
1.73

A
0.54

G
0.20

A
0.74

C
0.59

A
0.90

C
0.25

G
0.49

T
0.57

C
0.20

C
0.54

A
0.84

A
1.65

A
1.86

PGT121 UCA

N Q F S L K L S S V T A A D T
76 77 78 79 80 81 82 83 84 85 86 87 88 89 90

A
0.33

A
1.33

C
2.44

C
0.56

A
0.60

G
1.61

T
1.01

T
0.45

C
1.04

T
0.66

C
0.36

C
0.32

C
0.22

T
0.38

G
0.57

A
0.56

A
1.37

G
2.01

C
3.09

T
0.19

G
0.53

A
0.74

G
4.09

C
1.55

T
0.27

C
0.36

T
0.45

G
1.11

T
0.64

G
0.33

A
0.65

C
0.42

C
0.33

G
2.33

C
1.55

T
0.53

G
1.12

C
1.98

G
0.31

G
0.21

A
0.45

C
0.59

A
0.90

C
0.15

G
0.13

PGT121

N Q V S L S L V A A T A A D S
76 77 78 79 80 81 82 83 84 85 86 87 88 89 90

A
3.20

A
1.91

T
0.68

C
0.73

A
0.67

G
0.68

G
1.07

T
0.51

G
0.34

T
0.56

C
0.37

C
0.32

C
0.22

T
0.38

G
0.53

A
0.74

G
0.75

C
0.93

C
0.18

T
0.64

T
0.16

G
1.03

T
0.58

G
0.19

G
0.19

C
0.24

C
0.06

G
0.85

C
0.92

G
0.16

A
0.59

C
0.42

C
0.33

G
2.33

C
1.55

T
0.53

G
1.12

C
1.98

G
0.31

G
0.21

A
0.58

C
0.44

T
0.35

C
0.27

G
0.03

PGT121 UCA

A V Y Y C A R T L H G R S I F
91 92 93 94 95 96 97 98 99 100 101 102 103 104 105

G
0.75

C
0.24

C
0.11

G
1.03

T
0.67

G
4.51

T
1.60

A
2.62

T
1.00

T
1.43

A
1.74

C
2.83

T
0.30

G
1.11

T
0.60

G
0.29

C
0.15

G
0.26

A
1.15

G
0.98

A
0.33

A
1.00

C
1.31

A
0.48

C
0.84

T
0.85

G
1.27

C
0.94

A
1.25

C
0.15

G
0.18

G
0.54

G
0.94

A
0.31

G
1.59

G
0.11

A
0.54

G
0.70

C
4.54

A
1.09

T
1.01

T
0.47

T
0.75

T
0.68

T
0.61

PGT121

G K Y Y C A R T L H G R R I Y
91 92 93 94 95 96 97 98 99 100 101 102 103 104 105

G
0.18

G
9.28

C
0.13

A
0.49

A
1.62

A
2.15

T
1.48

A
2.56

T
1.00

T
1.77

A
2.86

T
1.01

T
0.54

G
1.12

C
0.21

G
1.22

C
0.92

G
0.26

A
1.15

G
0.98

A
0.33

A
1.00

C
1.31

A
0.48

C
0.84

T
0.85

G
1.27

C
0.94

A
1.25

C
0.15

G
0.18

G
0.54

G
0.94

A
0.31

G
1.59

G
0.11

A
0.62

G
0.98

A
0.30

A
1.40

T
1.35

T
0.58

T
1.71

A
2.59

T
1.84

PGT121 UCA

G V V A F N E W F T Y Y Y M D
106 107 108 109 110 111 112 113 114 115 116 117 118 119 120

G
0.21

G
0.41

A
0.89

G
1.47

T
0.69

G
0.64

G
1.30

T
0.27

T
0.43

G
0.38

C
1.03

C
0.18

T
0.62

T
0.43

C
4.57

A
0.68

A
2.15

T
0.48

G
0.46

A
0.65

G
1.47

T
0.69

G
0.64

G
1.30

T
1.06

T
0.32

C
0.54

A
0.86

C
0.58

C
1.01

T
1.31

A
1.86

C
2.56

T
0.96

A
1.86

C
2.56

T
0.96

A
1.48

C
1.23

A
1.16

T
1.05

G
0.85

G
0.17

A
1.03

C
0.33

PGT121

G I V A F N E W F T Y F Y M D
106 107 108 109 110 111 112 113 114 115 116 117 118 119 120

G
0.85

G
0.49

A
1.05

A
1.95

T
0.45

C
0.47

G
1.70

T
0.96

T
0.43

G
0.38

C
1.03

C
0.18

T
0.62

T
0.43

C
4.57

A
0.68

A
2.15

T
0.48

G
0.46

A
0.65

G
1.47

T
0.69

G
0.64

G
1.30

T
1.06

T
0.32

C
0.54

A
0.86

C
0.58

C
1.01

T
1.31

A
1.86

C
1.95

T
0.98

T
0.40

C
2.29

T
1.91

A
1.48

C
1.23

A
1.16

T
1.05

G
0.85

G
0.17

A
1.03

C
0.33

PGT121 UCA

V W G K G T T V T V S S
121 122 123 124 125 126 127 128 129 130 131 132

G
0.49

T
0.46

C
0.22

T
0.48

G
0.18

G
0.14

G
0.06

G
9.28

C
0.13

A
0.49

A
1.83

A
0.73

G
0.11

G
0.65

G
0.22

A
0.62

C
0.68

C
0.40

A
0.84

C
0.15

G
0.32

G
0.22

T
0.44

C
0.16

A
0.86

C
0.42

C
0.17

G
0.27

T
0.46

C
0.24

T
0.66

C
0.31

C
0.62

T
0.41

C
N/A

A
N/A

PGT121

V W G N G T Q V T V S S
121 122 123 124 125 126 127 128 129 130 131 132

G
0.49

T
0.46

C
0.22

T
0.48

G
0.18

G
0.14

G
0.06

G
9.28

C
0.13

A
0.63

A
2.15

T
1.47

G
0.08

G
0.65

G
0.22

A
0.58

C
0.44

T
0.45

C
0.35

A
0.67

G
0.68

G
0.06

T
0.44

C
0.16

A
0.86

C
0.42

C
0.17

G
0.27

T
0.46

C
0.24

T
0.66

C
0.31

C
0.62

T
0.41

C
N/A

A
N/A

0.66646 0.06264 0.70554 0.65808 0.80881 0.77746 0.84474 0.91997 0.93559 0.85804 0.90153 0.67287 0.66598 0.77866 0.69113

0.79977 0.78498 0.85422 0.82831 0.83439 0.74301 0.69641 0.11817 0.87063 0.86535 0.76622 0.08929 0.88034 0.64827 0.35128

0.01656 0.06395 0.54046 0.86403 0.33228 0.80078 0.72553 0.93359 0.04454 0.27935 0.92869 0.85774 0.76200 0.85136 0.90299

0.63998 0.74949 0.73694 0.81119 0.42219 0.12920 0.07631 0.00271 0.64090 0.82257 0.00794 0.68202 0.57324 0.57617 0.05549

0.82588 0.83235 0.84157 0.72795 0.78436 0.94018 0.80485 0.01245 0.08563 0.85801 0.21753 0.75588 0.76489 0.84827 0.71186

0.55282 0.67049 0.04135 0.80608 0.89022 0.01713 0.72118 0.00423 0.01509 0.04385 0.79101 0.46750 0.54705 0.78758 0.04915

0.01278 0.00300 0.42343 0.49936 0.71428 0.86539 0.72562 0.61845 0.75599 0.62176 0.85522 0.71215 0.39527 0.60234 0.00776

0.87503 0.01179 0.70348 0.74569 0.51348 0.51148 0.66867 0.72830 0.68275 0.74161 0.50769 0.07377 0.56870 0.51793 0.75697

0.81812 0.86322 0.17688 0.03817 0.85297 0.76020 0.00078 0.86818 0.76025 0.84973 0.81964 0.84720


