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Dataset Ssym composed of 684 single-site mutations inserted in 357 protein
structures. For each mutation of the dataset the following quantities are given :

• PDB code and chain

• Residue number and type of substitution

• Solvent accessibility of the mutated residue

• Change in amino acid volume (in Å3)

• Experimental ∆∆G0 (in kcal/mol)

• PubMed number of the literature reference

• pH and temperature (in ◦C) of ∆∆G0 measurements
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PDB Chain Wild Type Res Num Mutant SolventAcc Volume Change PDB Chain Wild Type Res Number Mutant SolventAcc Volume Change ΔΔGexp PubMed ID Condition pH Condition T 

Direct Mutation % (Å³) Inverse Mutation % (Å³)  (kcal/mol) (°C)
1amq A CYS 191 TYR 4.4 106.6 1qir A TYR 191 CYS 7.7 -106,6 -2,3 10708649 7,5 25
1amq A CYS 191 PHE 4.4 99.2 1qis A PHE 191 CYS 9.3 -99,2 -1,6 10708649 7,5 25
1amq A CYS 191 TRP 4.4 130.0 1qit A TRP 191 CYS 7.9 -130,0 -3,9 10708649 7,5 25
1amq A CYS 191 SER 4.4 -7.5 5eaa A SER 191 CYS 3.8 7,5 -1,9 10708649 7,5 25
1bni A PHE 7 LEU 11.6 -33.7 1brg A LEU 7 PHE 19.2 33,7 -4,1 3386721 6,2 25
1bni A LEU 14 ALA 0.0 -80.0 1brh A ALA 14 LEU 1.6 80,0 -4,5 1569557 6,3 25
1bni A THR 26 ALA 21.1 -41.0 1bns A ALA 26 THR 13.7 41,0 -1,7 1569557 6,3 25
1bni A ILE 51 VAL 0.0 -20.4 1bsa A VAL 51 ILE 0.6 20,4 -1,1 1569557 6,3 25
1bni A ILE 76 ALA 0.0 -72.6 1bri A ALA 76 ILE 0.0 72,6 -1,7 1569557 6,3 25
1bni A ILE 76 VAL 0.0 -20.4 1bsb A VAL 76 ILE 0.0 20,4 -1 1569557 6,3 25
1bni A TYR 78 PHE 3.5 -7.4 1bao A PHE 78 TYR 3.2 7,4 -1,1 1569557 6,3 25
1bni A ILE 88 ALA 0.0 -72.6 1brj A ALA 88 ILE 0.3 72,6 -4 1569557 6,3 25
1bni A ILE 88 VAL 0.0 -20.4 1bsc A VAL 88 ILE 0.0 20,4 -1,6 1569557 6,3 25
1bni A LEU 89 VAL 0.0 -27.7 1bse A VAL 89 LEU 0.0 27,7 -0,5 1569557 6,3 25
1bni A SER 91 ALA 1.6 -6.9 1ban A ALA 91 SER 1.2 6,9 -2,4 1569557 6,3 25
1bni A ILE 96 ALA 0.0 -72.6 1brk A ALA 96 ILE 2.0 72,6 -3,2 1569557 6,3 25
1bni A ILE 96 VAL 0.0 -20.4 1bsd A VAL 96 ILE 0.5 20,4 -3,1 1569557 6,3 25
1cey A ASP 12 ALA 6.5 -41.0 1e6k A ALA 12 ASP 0.7 41,0 2,5 11023787 7 25
1cey A ASP 13 ALA 37.2 -41.0 1e6l A ALA 13 ASP 18.5 41,0 2,7 11023787 7 25
1cey A ASP 57 ALA 8.3 -41.0 1e6m A ALA 57 ASP 7.4 41,0 3,3 11023787 7 25
1ey0 A THR 22 CYS 6.4 -26.5 2exz A CYS 22 THR 6.2 26,5 -0,9 7577991 7 20
1ey0 A THR 22 VAL 6.4 11.3 2ey1 A VAL 22 THR 7.2 -11,3 -0,9 7577991 7 20
1ey0 A VAL 23 LEU 0.7 27.7 2f0e A LEU 23 VAL 0.2 -27,7 -0,1 11705391 7 20
1ey0 A LEU 25 ILE 0.2 -7.3 2f0f A ILE 25 LEU 0.0 7,3 -1,7 11705391 7 20
1ey0 A THR 33 VAL 24.2 11.3 1ey5 A VAL 33 THR 26.7 -11,3 0,4 7577991 7 20
1ey0 A THR 41 CYS 4.8 -26.5 2ey2 A CYS 41 THR 7.2 26,5 0,6 7577991 7 20
1ey0 A THR 41 ILE 4.8 31.6 1ey6 A ILE 41 THR 3.9 -31,6 0,7 11023780 7 20
1ey0 A THR 41 SER 4.8 -34.0 2ey5 A SER 41 THR 6.5 34,0 -1,1 7577991 7 20
1ey0 A THR 41 VAL 4.8 11.3 2ey6 A VAL 41 THR 4.1 -11,3 0,8 7577991 7 20
1ey0 A THR 44 VAL 24.9 11.3 2eyf A VAL 44 THR 26.1 -11,3 0,1 7577991 7 20
1ey0 A SER 59 ALA 19.0 -6.9 1ey4 A ALA 59 SER 17.1 6,9 0,5 11023780 7 20
1ey0 A THR 62 SER 0.5 -34.0 2eyh A SER 62 THR 6.9 34,0 -2,1 7577991 7 20
1ey0 A THR 62 VAL 0.5 11.3 2eyj A VAL 62 THR 0.0 -11,3 -0,2 7577991 7 20
1ey0 A VAL 66 ILE 2.2 20.4 2f0g A ILE 66 VAL 3.6 -20,4 -1 11705391 7 20
1ey0 A VAL 66 LEU 2.2 27.7 2f0h A LEU 66 VAL 2.2 -27,7 -0,3 11705391 7 20
1ey0 A VAL 66 LYS 2.2 27.7 2snm A LYS 66 VAL 1.5 -27,7 -7,5 1920420 7 20
1ey0 A ILE 72 LEU 7.7 7.3 2f0i A LEU 72 ILE 8.0 -7,3 -0,2 11705391 7 20
1ey0 A ILE 72 VAL 7.7 -20.4 2f0j A VAL 72 ILE 8.1 20,4 -1,2 11705391 7 20
1ey0 A THR 82 SER 52.6 -34.0 2eyl A SER 82 THR 52.8 34,0 -0,7 7577991 7 20
1ey0 A ILE 92 VAL 0.5 -20.4 2f0d A VAL 92 ILE 0.7 20,4 -0,4 11705391 7 20
1ey0 A LYS 116 GLY 73.0 -102.2 1kab A GLY 116 LYS 39.3 102,2 1 8639591 7 20
1ey0 A PRO 117 ALA 39.8 -41.0 1syg A ALA 117 PRO 46.3 41,0 0,8 1610820 7 20
1ey0 A PRO 117 GLY 39.8 -63.2 1syc A GLY 117 PRO 38.1 63,2 0,9 1610820 7 20
1ey0 A PRO 117 THR 39.8 0.0 1sye A THR 117 PRO 42.8 0,0 1,1 8448112 7 0
1ey0 A THR 120 CYS 38.8 -26.5 2eym A CYS 120 THR 36.7 26,5 -1,7 7577991 7 20
1ey0 A THR 120 SER 38.8 -34.0 2eyo A SER 120 THR 38.6 34,0 -0,6 7577991 7 20
1ey0 A THR 120 VAL 38.8 11.3 2eyp A VAL 120 THR 35.4 -11,3 -1,8 7577991 7 20
1ey0 A SER 128 ALA 7.6 -6.9 1ey7 A ALA 128 SER 6.4 6,9 0,7 11023780 7 20
1ihb A PHE 71 ASN 17.0 -67.7 1mx2 A ASN 71 PHE 7.1 67,7 0,7 12370184 7,5 23
1ihb A PHE 82 GLN 35.0 -45.8 1mx4 A GLN 82 PHE 32.0 45,8 -0,4 12370184 7,5 23
1ihb A PHE 92 ASN 25.5 -67.7 1mx6 A ASN 92 PHE 27.1 67,7 -1,1 12370184 7,5 23
1iob A THR 9 GLY 3.8 -63.2 1hib A GLY 9 THR 0.0 63,2 -2,6 8394358 6,5 25
1l63 A MET 6 ALA 0.0 -73.8 245l A ALA 6 MET 0.4 73,8 -1,9 9514271 3 44
1l63 A MET 6 LEU 0.0 6.1 230l A LEU 6 MET 0.7 -6,1 -2,8 9541409 3 44
1l63 A GLU 11 HIS 23.4 5.9 1qt6 A HIS 11 GLU 20.7 -5,9 0,1 26325080 5,4 65
1l63 A GLU 11 ASN 23.4 -21.9 1qt7 A ASN 11 GLU 21.1 21,9 -0,1 26325080 5,4 65
1l63 A ILE 17 ALA 9.7 -72.6 239l A ALA 17 ILE 11.6 72,6 -2,7 9514271 3 44
1l63 A ASP 20 ALA 31.5 -41.0 253l A ALA 20 ASP 24.5 41,0 -0,3 26325080 5,4 65
1l63 A ASP 20 ASN 31.5 5.0 255l A ASN 20 ASP 30.9 -5,0 1,3 26325080 5,4 65
1l63 A ASP 20 SER 31.5 -34.0 254l A SER 20 ASP 24.1 34,0 0,7 26325080 5,4 65
1l63 A ILE 27 ALA 0.0 -72.6 240l A ALA 27 ILE 0.0 72,6 -3,1 9514271 3 44
1l63 A ILE 27 MET 0.0 1.2 1d2w A MET 27 ILE 0.0 -1,2 -3,1 10545167 5,4 65
1l63 A ILE 29 ALA 2.5 -72.6 241l A ALA 29 ILE 2.1 72,6 -2,6 9514271 3 44
1l63 A SER 38 ASN 38.9 39.1 1l61 A ASN 38 SER 50.1 -39,1 0 1911773 6,7 62
1l63 A ALA 41 SER 31.9 6.9 120l A SER 41 ALA 31.4 -6,9 -0,6 8218201 3 52
1l63 A ALA 42 VAL 0.0 52.3 1qtb A VAL 42 ALA 0.0 -52,3 -2,7 10623513 3 40
1l63 A ALA 42 SER 0.0 6.9 206l A SER 42 ALA 0.0 -6,9 -2,3 8218201 3 52
1l63 A LYS 43 ALA 19.7 -80.0 1l66 A ALA 43 LYS 21.6 80,0 -1 1570293 6,7 62
1l63 A SER 44 ALA 57.6 -6.9 1l68 A ALA 44 SER 46.9 6,9 0,3 1570293 6,7 62
1l63 A SER 44 ILE 57.6 65.7 108l A ILE 44 SER 60.5 -65,7 0,3 8289284 3 52
1l63 A SER 44 LEU 57.6 73.0 110l A LEU 44 SER 55.5 -73,0 0,4 8289284 3 52
1l63 A SER 44 LYS 57.6 73.0 109l A LYS 44 SER 55.1 -73,0 0,2 8289284 3 52
1l63 A SER 44 GLU 57.6 60.9 217l A GLU 44 SER 60.5 -60,9 0 8289284 3 52
1l63 A SER 44 GLY 57.6 -29.2 107l A GLY 44 SER 43.6 29,2 -0,5 8289284 3 52
1l63 A SER 44 ARG 57.6 74.3 113l A ARG 44 SER 60.4 -74,3 0,2 8289284 3 52
1l63 A SER 44 ASN 57.6 39.1 111l A ASN 44 SER 61.8 -39,1 -0,1 8289284 3 52
1l63 A SER 44 PHE 57.6 106.7 137l A PHE 44 SER 56.7 -106,7 0,1 8289284 3 52
1l63 A SER 44 PRO 57.6 34.0 112l A PRO 44 SER 45.3 -34,0 -3 8289284 3 52
1l63 A SER 44 THR 57.6 34.0 114l A THR 44 SER 60.3 -34,0 0 8289284 3 52
1l63 A SER 44 VAL 57.6 45.3 115l A VAL 44 SER 57.8 -45,3 0,1 8289284 3 52
1l63 A LEU 46 ALA 0.0 -80.0 1l67 A ALA 46 LEU 1.0 80,0 -1,9 1570293 6,7 62
1l63 A ASP 47 ALA 21.5 -41.0 1l65 A ALA 47 ASP 19.5 41,0 -1 1570293 6,7 62
1l63 A ALA 49 SER 37.2 6.9 221l A SER 49 ALA 38.5 -6,9 -0,5 8218201 3 52
1l63 A ILE 50 ALA 19.9 -72.6 242l A ALA 50 ILE 22.5 72,6 -2 9514271 3 44
1l63 A ILE 50 MET 19.9 1.2 1d2y A MET 50 ILE 19.1 -1,2 -0,4 10545167 5,4 65
1l63 A ILE 58 ALA 2.3 -72.6 243l A ALA 58 ILE 2.3 72,6 -3,2 9514271 3 44
1l63 A ILE 58 THR 2.3 -31.6 1g1v A THR 58 ILE 3.5 31,6 -3,4 11316887 5,4 65
1l63 A THR 59 ALA 44.0 -41.0 1lyj A ALA 59 THR 32.3 41,0 -1,5 1567817 6,5 63
1l63 A THR 59 ASP 44.0 0.0 1lyi A ASP 59 THR 47.7 0,0 -1,2 1567817 6,5 63
1l63 A THR 59 GLY 44.0 -63.2 1lyh A GLY 59 THR 27.7 63,2 -1,6 1567817 6,5 63
1l63 A THR 59 ASN 44.0 5.0 1lyg A ASN 59 THR 44.2 -5,0 -1,1 1567817 6,5 63
1l63 A THR 59 SER 44.0 -34.0 1lyf A SER 59 THR 37.9 34,0 -0,2 1567817 6,5 63
1l63 A THR 59 VAL 44.0 11.3 1lye A VAL 59 THR 48.8 -11,3 -1,5 1567817 6,5 63
1l63 A LEU 66 MET 2.0 -6.1 1d3j A MET 66 LEU 4.3 6,1 -1 10545167 5,4 65
1l63 A PHE 67 ALA 5.5 -113.7 246l A ALA 67 PHE 6.0 113,7 -1,9 9514271 3 44
1l63 A ASP 72 PRO 56.8 0.0 1l76 A PRO 72 ASP 30.4 0,0 -2,7 1733941 6,5 63
1l63 A ALA 73 SER 36.8 6.9 122l A SER 73 ALA 41.9 -6,9 -0,4 8218201 3 52
1l63 A VAL 75 THR 21.1 -11.3 127l A THR 75 VAL 20.1 11,3 -1,3 8218201 3 52
1l63 A ILE 78 ALA 0.0 -72.6 1ctw A ALA 78 ILE 0.0 72,6 -1,2 10545167 5,4 65
1l63 A ILE 78 MET 0.0 1.2 1cu0 A MET 78 ILE 0.0 -1,2 -1,5 10545167 5,4 65
1l63 A ILE 78 VAL 0.0 -20.4 1p2r A VAL 78 ILE 0.0 20,4 -0,8 12963380 5,4 61
1l63 A ALA 82 SER 74.6 6.9 123l A SER 82 ALA 75.3 -6,9 -0,3 8218201 3 52
1l63 A LEU 84 ALA 0.0 -80.0 247l A ALA 84 LEU 5.2 80,0 -2,6 9514271 3 44
1l63 A LEU 84 MET 0.0 -6.1 1cu2 A MET 84 LEU 0.0 6,1 -1,9 10545167 5,4 65
1l63 A VAL 87 ALA 1.5 -52.3 236l A ALA 87 VAL 0.3 52,3 -1,7 9514271 3 44
1l63 A VAL 87 MET 1.5 21.6 1cu3 A MET 87 VAL 0.0 -21,6 -2,3 10545167 5,4 65
1l63 A VAL 87 ILE 1.5 20.4 1p2l A ILE 87 VAL 3.3 -20,4 -0,3 12963380 5,4 61
1l63 A VAL 87 THR 1.5 -11.3 128l A THR 87 VAL 0.0 11,3 -1,6 8218201 3 52
1l63 A LEU 91 ALA 3.0 -80.0 1cu6 A ALA 91 LEU 11.3 80,0 -3,9 9514271 3 44
1l63 A LEU 91 MET 3.0 -6.1 1cu5 A MET 91 LEU 3.2 6,1 -0,8 8901549 5,4 59
1l63 A ASP 92 ASN 36.1 5.0 1l55 A ASN 92 ASP 43.2 -5,0 -1,4 1911773 6,7 62
1l63 A ALA 93 SER 70.1 6.9 224l A SER 93 ALA 76.6 -6,9 -0,2 8218201 3 52
1l63 A ALA 98 CYS 0.0 14.5 1qsb A CYS 98 ALA 0.0 -14,5 -1 10623513 3 40
1l63 A ALA 98 LEU 0.0 80.0 1qs5 A LEU 98 ALA 0.0 -80,0 -4,3 10623513 3 40
1l63 A ALA 98 SER 0.0 6.9 125l A SER 98 ALA 0.0 -6,9 -2,5 8218201 3 52
1l63 A ALA 98 VAL 0.0 52.3 1qs9 A VAL 98 ALA 0.0 -52,3 -3,2 10623513 3 40
1l63 A LEU 99 ALA 0.2 -80.0 1l90 A ALA 99 LEU 15.1 80,0 -4,5 8433369 5,7 65
1l63 A LEU 99 PHE 0.2 33.7 1l91 A PHE 99 LEU 0.0 -33,7 -0,3 8433369 5,7 65
1l63 A LEU 99 ILE 0.2 -7.3 1l92 A ILE 99 LEU 1.1 7,3 -1,5 8433369 5,7 65
1l63 A LEU 99 MET 0.2 -6.1 1l93 A MET 99 LEU 0.6 6,1 -0,6 8433369 5,7 65
1l63 A LEU 99 VAL 0.2 -27.7 1l94 A VAL 99 LEU 2.4 27,7 -2 8433369 5,7 65
1l63 A ILE 100 ALA 4.7 -72.6 244l A ALA 100 ILE 2.6 72,6 -3,4 9514271 3 44
1l63 A ILE 100 MET 4.7 1.2 1cup A MET 100 ILE 7.0 -1,2 -1,6 10545167 5,4 65
1l63 A ILE 100 VAL 4.7 -20.4 1p36 A VAL 100 ILE 2.3 20,4 -0,4 12963380 5,4 61
1l63 A ASN 101 ALA 0.0 -46.0 1i6s A ALA 101 ASN 1.3 46,0 -1,5 11316887 5,4 59



1l63 A MET 102 LEU 1.6 6.1 1l77 A LEU 102 MET 0.8 -6,1 -1 12963380 5,4 61
1l63 A VAL 103 ALA 5.7 -52.3 238l A ALA 103 VAL 5.8 52,3 -2,2 9514271 3 44
1l63 A VAL 103 ILE 5.7 20.4 1p7s A ILE 103 VAL 8.7 -20,4 -0,5 12963380 5,4 61
1l63 A VAL 103 MET 5.7 21.6 1cuq A MET 103 VAL 5.2 -21,6 -1,2 10545167 5,4 65
1l63 A PHE 104 MET 14.0 -39.8 1cv0 A MET 104 PHE 17.0 39,8 -0,4 10545167 5,4 65
1l63 A GLN 105 MET 30.0 5.9 1g1w A MET 105 GLN 30.4 -5,9 -1,2 11316887 5,4 59
1l63 A MET 106 ILE 26.3 -1.2 1p46 A ILE 106 MET 28.2 1,2 0,2 12963380 5,4 61
1l63 A MET 106 LEU 26.3 6.1 234l A LEU 106 MET 29.4 -6,1 0,5 9541409 3 47
1l63 A MET 106 LYS 26.3 6.1 231l A LYS 106 MET 28.4 -6,1 -3,4 9541409 3 47
1l63 A THR 109 ASP 79.4 0.0 1l62 A ASP 109 THR 89.7 0,0 0,6 1911773 6,7 62
1l63 A THR 109 ASN 79.4 5.0 1l59 A ASN 109 THR 80.8 -5,0 0,1 1911773 6,7 62
1l63 A VAL 111 ALA 0.2 -52.3 235l A ALA 111 VAL 0.9 52,3 -1,3 9514271 3 44
1l63 A VAL 111 ILE 0.2 20.4 2l78 A ILE 111 VAL 1.1 -20,4 -0,9 12963380 5,4 61
1l63 A VAL 111 MET 0.2 21.6 1cv1 A MET 111 VAL 1.4 -21,6 -0,7 10545167 5,4 65
1l63 A SER 117 PHE 0.6 106.7 1tla A PHE 117 SER 0.2 -106,7 1,1 8401213 5,4 65
1l63 A LEU 118 ALA 6.9 -80.0 1cvk A ALA 118 LEU 19.0 80,0 -3,2 10545167 5,4 65
1l63 A LEU 118 MET 6.9 -6.1 1cv4 A MET 118 LEU 5.2 6,1 -0,7 10545167 5,4 65
1l63 A MET 120 LEU 12.5 6.1 233l A LEU 120 MET 9.2 -6,1 0,5 9541409 3 47
1l63 A MET 120 LYS 12.5 6.1 232l A LYS 120 MET 23.4 -6,1 -1,6 9541409 3 47
1l63 A MET 120 TYR 12.5 47.2 1p6y A TYR 120 MET 20.0 -47,2 -0,1 12963380 5,4 61
1l63 A LEU 121 MET 0.8 -6.1 1cv3 A MET 121 LEU 1.6 6,1 -0,8 10545167 5,4 65
1l63 A ALA 129 PHE 0.6 113.7 1qtc A PHE 129 ALA 1.5 -113,7 -1,2 10623513 3 40
1l63 A ALA 129 TRP 0.6 144.5 1qtd A TRP 129 ALA 0.1 -144,5 -2,2 10623513 3 40
1l63 A ALA 130 SER 9.5 6.9 118l A SER 130 ALA 7.2 -6,9 1 8218201 3 52
1l63 A LEU 133 PHE 0.9 33.7 1p64 A PHE 133 LEU 0.0 -33,7 -0,3 12963380 5,4 61
1l63 A LEU 133 MET 0.9 -6.1 1cv5 A MET 133 LEU 1.0 6,1 -0,4 8901549 5,4 59
1l63 A ALA 134 SER 22.7 6.9 119l A SER 134 ALA 28.0 -6,9 -0,1 8218201 3 52
1l63 A ASN 144 GLU 67.2 21.9 1l39 A GLU 144 ASN 64.9 -21,9 0,5 1854726 6,5 65
1l63 A VAL 149 ALA 0.0 -52.3 237l A ALA 149 VAL 0.0 52,3 -3,2 9514271 3 44
1l63 A VAL 149 CYS 0.0 -37.8 1g07 A CYS 149 VAL 0.0 37,8 -2 11316887 5,4 59
1l63 A VAL 149 GLY 0.0 -74.5 1g0p A GLY 149 VAL 9.4 74,5 -4,9 11316887 5,4 59
1l63 A VAL 149 ILE 0.0 20.4 1g0q A ILE 149 VAL 0.0 -20,4 -0,1 11316887 5,4 59
1l63 A VAL 149 MET 0.0 21.6 1cv6 A MET 149 VAL 0.0 -21,6 -2,8 10545167 5,4 65
1l63 A VAL 149 THR 0.0 -11.3 126l A THR 149 VAL 0.0 11,3 -2,8 8218201 3 52
1l63 A VAL 149 SER 0.0 -45.3 1g06 A SER 149 VAL 0.0 45,3 -4,4 11316887 5,4 59
1l63 A THR 152 ALA 0.0 -41.0 1g0g A ALA 152 THR 1.1 41,0 -1,5 11316887 5,4 59
1l63 A THR 152 CYS 0.0 -26.5 1g0k A CYS 152 THR 0.0 26,5 -0,5 11316887 5,4 59
1l63 A THR 152 ILE 0.0 31.6 1g0m A ILE 152 THR 0.0 -31,6 -0,4 11316887 5,4 59
1l63 A THR 152 SER 0.0 -34.0 1g0j A SER 152 THR 0.0 34,0 -2 11316887 5,4 59
1l63 A THR 152 VAL 0.0 11.3 1g0l A VAL 152 THR 0.0 -11,3 0,2 11316887 5,4 59
1l63 A PHE 153 ALA 0.7 -113.7 1l85 A ALA 153 PHE 5.6 113,7 -3,8 8433369 5,7 65
1l63 A PHE 153 ILE 0.7 -41.1 1l86 A ILE 153 PHE 0.2 41,1 -0,2 8433369 5,7 65
1l63 A PHE 153 LEU 0.7 -33.7 1l87 A LEU 153 PHE 1.5 33,7 0,3 8433369 5,7 65
1l63 A PHE 153 MET 0.7 -39.8 1l88 A MET 153 PHE 1.5 39,8 -0,6 8433369 5,7 65
1l63 A PHE 153 VAL 0.7 -61.4 1l95 A VAL 153 PHE 1.5 61,4 -1,8 8433369 5,7 65
1lz1 A VAL 2 ALA 60.1 -52.3 1oug A ALA 2 VAL 64.7 52,3 -1,5 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 2 GLY 60.1 -74.5 1gay A GLY 2 VAL 68.0 74,5 -1,3 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 2 SER 60.1 -45.3 1gf8 A SER 2 VAL 62.0 45,3 -1,4 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 2 TYR 60.1 68.8 1gf9 A TYR 2 VAL 66.3 -68,8 -0,4 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 2 ASP 60.1 -11.3 1gfa A ASP 2 VAL 69.6 11,3 -1,4 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 2 ASN 60.1 -6.3 1gfe A ASN 2 VAL 61.9 6,3 -1,3 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 2 ARG 60.1 29.0 1gfg A ARG 2 VAL 75.8 -29,0 -0,4 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 2 LEU 60.1 27.7 1gb0 A LEU 2 VAL 56.3 -27,7 0,3 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 2 MET 60.1 21.6 1gb2 A MET 2 VAL 71.8 -21,6 -0,2 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 2 PHE 60.1 61.4 1gb3 A PHE 2 VAL 62.4 -61,4 -0,8 11087397 2,7 65
1lz1 A TYR 20 PHE 22.7 -7.4 1wqn A PHE 20 TYR 20.1 7,4 -0,5 9649316 2,7 65
1lz1 A ILE 23 ALA 8.2 -72.6 2heb A ALA 23 ILE 8.9 72,6 -2,5 9398521 2,7 65
1lz1 A ILE 23 VAL 8.2 -20.4 1yan A VAL 23 ILE 7.0 20,4 -0,4 7473760 2,7 65
1lz1 A TYR 38 PHE 9.3 -7.4 1wqo A PHE 38 TYR 10.3 7,4 -0,2 9649316 2,7 65
1lz1 A TYR 45 PHE 54.2 -7.4 1wqp A PHE 45 TYR 51.3 7,4 0,1 9649316 2,7 65
1lz1 A ALA 47 PRO 67.3 41.0 1lhl A PRO 47 ALA 68.9 -41,0 0,1 1643041 2,8 69
1lz1 A TYR 54 PHE 9.2 -7.4 1wqq A PHE 54 TYR 9.4 7,4 -1 9649316 2,7 65
1lz1 A ILE 56 ALA 1.4 -72.6 2hec A ALA 56 ILE 5.2 72,6 -3,7 9398521 2,7 65
1lz1 A ILE 56 THR 1.4 -31.6 1oua A THR 56 ILE 0.5 31,6 -4,3 9010773 2,7 65
1lz1 A ILE 56 VAL 1.4 -20.4 1yao A VAL 56 ILE 1.4 20,4 -1,2 7473760 2,7 65
1lz1 A ILE 59 ALA 1.6 -72.6 2hed A ALA 59 ILE 7.6 72,6 -1,7 9398521 2,7 65
1lz1 A ILE 59 GLY 1.6 -94.9 2hee A GLY 59 ILE 12.2 94,9 -3,8 9398521 2,7 65
1lz1 A ILE 59 VAL 1.6 -20.4 1yap A VAL 59 ILE 4.1 20,4 -1,1 7473760 2,7 65
1lz1 A TYR 63 PHE 51.1 -7.4 1wqr A PHE 63 TYR 46.2 7,4 -0,2 9649316 2,7 65
1lz1 A PRO 71 GLY 46.3 -63.2 1lhi A GLY 71 PRO 61.0 63,2 -1,6 1643041 2,8 69
1lz1 A VAL 74 ALA 54.5 -52.3 1ouh A ALA 74 VAL 47.4 52,3 -0,4 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 74 GLY 54.5 -74.5 1gb5 A GLY 74 VAL 38.5 74,5 -0,1 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 74 ILE 54.5 20.4 1gb6 A ILE 74 VAL 58.9 -20,4 -1,9 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 74 LEU 54.5 27.7 1gb7 A LEU 74 VAL 57.5 -27,7 -0,4 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 74 MET 54.5 21.6 1gb8 A MET 74 VAL 64.5 -21,6 -0,4 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 74 PHE 54.5 61.4 1gb9 A PHE 74 VAL 61.7 -61,4 0 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 74 TYR 54.5 68.8 1gfh A TYR 74 VAL 68.2 -68,8 -0,3 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 74 ASP 54.5 -11.3 1gfj A ASP 74 VAL 69.1 11,3 -0,4 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 74 ASN 54.5 -6.3 1gfk A ASN 74 VAL 65.4 6,3 -0,3 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 74 ARG 54.5 29.0 1gfr A ARG 74 VAL 81.3 -29,0 -0,1 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 74 SER 54.5 -45.3 1b7s A SER 74 VAL 62.0 45,3 -0,4 11927576 2,7 65
1lz1 A CYS 77 ALA 15.3 -14.5 1hnl A ALA 77 CYS 28.2 14,5 -4,6 1525170 4,5 57
1lz1 A ILE 89 ALA 3.7 -72.6 2hef A ALA 89 ILE 6.8 72,6 -2,7 9398521 2,7 65
1lz1 A ILE 89 VAL 3.7 -20.4 1yaq A VAL 89 ILE 3.4 20,4 -0,5 7473760 2,7 65
1lz1 A ASP 91 PRO 37.7 0.0 1lhk A PRO 91 ASP 22.1 0,0 -0,4 1643041 2,8 69
1lz1 A VAL 93 ALA 2.7 -52.3 1oui A ALA 93 VAL 2.0 52,3 -0,7 9020766 2,7 65
1lz1 A VAL 99 ALA 1.6 -52.3 1ouj A ALA 99 VAL 3.3 52,3 -1 9020766 2,7 65
1lz1 A VAL 100 ALA 0.8 -52.3 1oub A ALA 100 VAL 2.7 52,3 -0,3 9020766 2,7 65
1lz1 A PRO 103 GLY 92.4 -63.2 1lhj A GLY 103 PRO 100.0 63,2 -0,1 1643041 2,8 69
1lz1 A ILE 106 ALA 2.8 -72.6 2hea A ALA 106 ILE 6.8 72,6 -0,9 9398521 2,7 65
1lz1 A ILE 106 VAL 2.8 -20.4 1yam A VAL 106 ILE 7.4 20,4 -0,7 7473760 2,7 65
1lz1 A VAL 110 ALA 47.9 -52.3 1ouc A ALA 110 VAL 44.5 52,3 0,5 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 110 ASP 47.9 -11.3 1gfu A ASP 110 VAL 55.8 11,3 0,2 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 110 GLY 47.9 -74.5 1gbo A GLY 110 VAL 43.5 74,5 -2,2 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 110 ILE 47.9 20.4 1gbw A ILE 110 VAL 53.3 -20,4 -0,8 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 110 LEU 47.9 27.7 1gbx A LEU 110 VAL 58.6 -27,7 0,1 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 110 MET 47.9 21.6 1gby A MET 110 VAL 60.3 -21,6 0,4 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 110 ASN 47.9 -6.3 1gfv A ASN 110 VAL 59.8 6,3 0,1 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 110 ARG 47.9 29.0 1inu A ARG 110 VAL 78.2 -29,0 0,9 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 110 PHE 47.9 61.4 1gbz A PHE 110 VAL 65.6 -61,4 -1,9 11087397 2,7 65
1lz1 A VAL 110 PRO 47.9 -11.3 1lhh A PRO 110 VAL 50.6 11,3 0,5 1643041 2,8 69
1lz1 A VAL 110 TYR 47.9 68.8 1gft A TYR 110 VAL 72.6 -68,8 -0,1 11927576 2,7 65
1lz1 A VAL 121 ALA 8.0 -52.3 1oud A ALA 121 VAL 8.4 52,3 -1,4 9020766 2,7 65
1lz1 A TYR 124 PHE 8.6 -7.4 1wqm A PHE 124 TYR 6.8 7,4 -0,4 9649316 2,7 65
1lz1 A VAL 125 ALA 16.1 -52.3 1oue A ALA 125 VAL 8.1 52,3 -1,3 9020766 2,7 65
1lz1 A VAL 130 ALA 51.1 -52.3 1ouf A ALA 130 VAL 53.9 52,3 -0,8 9020766 2,7 65
1oh0 A TYR 32 PHE 0.0 -7.4 1dmq A PHE 32 TYR 0.0 7,4 0,2 10769113 7 25
1oh0 A TYR 57 PHE 4.8 -7.4 1dmm A PHE 57 TYR 4.7 7,4 -1,2 10769113 7 25
1rn1 C GLN 25 LYS 44.1 12.1 1rgc A LYS 25 GLN 47.5 -12,1 1,4 2663837 7 25
1vqb A ILE 47 LEU 2.0 7.3 1vqg A LEU 47 ILE 1.5 -7,3 -0,4 2000379 7,1 25
1vqb A ILE 47 MET 2.0 1.2 1vqh A MET 47 ILE 1.6 -1,2 -1,7 2000379 7,1 25
1vqb A ILE 47 VAL 2.0 -20.4 1vqi A VAL 47 ILE 2.5 20,4 -2 2000379 7,1 25
1vqb A VAL 35 ILE 6.1 20.4 1vqj A ILE 35 VAL 7.1 -20,4 -0,6 2000379 7,1 25
1vqb A TYR 41 PHE 80.1 -7.4 1yhb A PHE 41 TYR 77.7 7,4 -3,2 8378307 7,1 25
2lzm A ILE 3 LEU 12.1 7.3 149l A LEU 3 ILE 14.1 -7,3 0,7 8771182 5,4 70
2lzm A ILE 3 CYS 12.1 -58.1 172l A CYS 3 ILE 13.4 58,1 0 3405287 6,5 65
2lzm A ILE 3 PRO 12.1 -31.6 1l96 A PRO 3 ILE 20.0 31,6 -3 1420185 2 39
2lzm A ILE 3 TYR 12.1 48.4 1l18 A TYR 3 ILE 31.4 -48,4 -2,3 3405287 6,5 65
2lzm A ILE 3 VAL 12.1 -20.4 1l17 A VAL 3 ILE 11.4 20,4 -0,4 3405287 6,5 65
2lzm A MET 6 ILE 0.0 -1.2 150l A ILE 6 MET 1.5 1,2 -1,4 1854726 6,5 65
2lzm A LYS 16 GLU 53.6 -12.1 1l42 A GLU 16 LYS 69.2 12,1 0,5 1942034 5,3 67
2lzm A SER 38 ASP 42.3 34.0 1l19 A ASP 38 SER 48.9 -34,0 0,6 8771182 5,4 70
2lzm A ASN 55 GLY 74.8 -68.2 1l21 A GLY 55 ASN 51.1 68,2 -0,6 2511328 6,5 42
2lzm A LYS 60 PRO 46.4 -39.0 1l56 A PRO 60 LYS 44.3 39,0 0 1457724 6,5 65
2lzm A GLY 77 ALA 3.7 22.2 1l23 A ALA 77 GLY 8.7 -22,2 0,4 3477797 6,5 65
2lzm A ALA 82 PRO 73.9 41.0 1l24 A PRO 82 ALA 71.9 -41,0 0,8 3477797 6,5 65
2lzm A LYS 85 ALA 35.5 -80.0 3c81 A ALA 85 LYS 13.6 80,0 -0,6 19384988 5,4 58
2lzm A ASP 89 ALA 47.3 -41.0 3c83 A ALA 89 ASP 42.7 41,0 -0,5 19384988 5,4 58



2lzm A ARG 96 ALA 29.9 -81.2 3c7y A ALA 96 ARG 5.7 81,2 -2 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 ASP 29.9 -40.2 3c8q A ASP 96 ARG 12.9 40,2 -3,5 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 MET 29.9 -7.4 3cdv A MET 96 ARG 21.1 7,4 -2,7 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 GLU 29.9 -13.3 3c8s A GLU 96 ARG 22.9 13,3 -2,5 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 GLY 29.9 -103.4 3c8r A GLY 96 ARG 1.8 103,4 -2,6 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 GLN 29.9 -13.3 3cdr A GLN 96 ARG 21.1 13,3 -0,3 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 HIS 29.9 -7.4 3f8v A HIS 96 ARG 19.2 7,4 -3,1 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 ASN 29.9 -35.2 3cdt A ASN 96 ARG 7.4 35,2 -3 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 LYS 29.9 -1.3 3c7w A LYS 96 ARG 21.7 1,3 0 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 SER 29.9 -74.3 3cdq A SER 96 ARG 8.4 74,3 -2,6 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 TYR 29.9 39.8 3c80 A TYR 96 ARG 27.7 -39,8 -4,7 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 VAL 29.9 -29.0 3cdo A VAL 96 ARG 12.6 29,0 -2,4 19384988 5,4 58
2lzm A ARG 96 TRP 29.9 63.3 3fi5 A TRP 96 ARG 23.1 -63,3 -4,5 19384988 5,4 58
2lzm A ALA 98 VAL 0.0 52.3 1l48 A VAL 98 ALA 0.0 -52,3 -4,9 1920439 3 40
2lzm A GLN 105 ALA 29.6 -67.9 1l00 A ALA 105 GLN 35.9 67,9 -0,6 8460110 5,8 66
2lzm A GLN 105 GLU 29.6 0.0 1l98 A GLU 105 GLN 35.3 0,0 -1,1 8460110 5,8 66
2lzm A GLN 105 GLY 29.6 -90.1 1l99 A GLY 105 GLN 53.2 90,1 -1,5 8460110 5,8 66
2lzm A GLY 113 ALA 61.3 22.2 1l60 A ALA 113 GLY 70.8 -22,2 0,3 1457724 6,5 65
2lzm A THR 115 GLU 57.7 26.9 1l37 A GLU 115 THR 62.3 -26,9 0,3 1854726 6,5 65
2lzm A ASN 116 ASP 52.0 -5.0 1l57 A ASP 116 ASN 52.8 5,0 0,6 1911773 5,7 66
2lzm A ARG 119 GLU 44.4 -13.3 1l44 A GLU 119 ARG 57.0 13,3 0 1942034 5,3 67
2lzm A GLN 123 GLU 51.7 0.0 1l38 A GLU 123 GLN 49.5 0,0 0,4 1854726 6,5 65
2lzm A LYS 124 GLY 42.9 -102.2 1l22 A GLY 124 LYS 35.7 102,2 -0,1 2511328 6,5 42
2lzm A VAL 131 ALA 55.1 -52.3 1l33 A ALA 131 VAL 45.5 52,3 0,3 1304917 2 41
2lzm A VAL 131 ASP 55.1 -11.3 1dya A ASP 131 VAL 58.0 11,3 0,1 8289284 3 53
2lzm A VAL 131 GLY 55.1 -74.5 1dyb A GLY 131 VAL 43.5 74,5 -0,7 8289284 3 53
2lzm A VAL 131 ILE 55.1 20.4 1dyc A ILE 131 VAL 60.2 -20,4 0,2 8289284 3 53
2lzm A VAL 131 LEU 55.1 27.7 1dyd A LEU 131 VAl 62.1 -27,7 0,1 8289284 3 53
2lzm A VAL 131 SER 55.1 -45.3 1dye A SER 131 VAL 60.6 45,3 -0,1 8289284 3 53
2lzm A VAL 131 MET 55.1 21.6 1dyf A MET 131 VAL 64.4 -21,6 0,1 8289284 3 53
2lzm A VAL 131 GLU 55.1 15.6 1dyg A GLU 131 VAL 63.9 -15,6 0,2 8289284 3 53
2lzm A LEU 133 ALA 0.6 -80.0 1l69 A ALA 133 LEU 5.8 80,0 -4,2 1304917 2 41
2lzm A LYS 135 GLU 65.0 -12.1 1l45 A GLU 135 LYS 83.2 12,1 -1 1942034 5,3 67
2lzm A ASN 144 ASP 67.0 -5.0 1l20 A ASP 144 ASN 74.8 5,0 0,4 8771182 5,4 70
2lzm A LYS 147 GLU 38.0 -12.1 1l46 A GLU 147 LYS 41.4 12,1 -0,7 1942034 5,3 67
2lzm A VAL 149 CYS 0.0 -37.8 1l53 A CYS 149 VAL 0.0 37,8 -2,2 1920439 3 40
2lzm A THR 152 SER 0.0 -34.0 1l52 A SER 152 THR 0.0 34,0 -2,6 1920439 3 40
2lzm A ARG 154 GLU 32.8 -13.3 1l47 A GLU 154 ARG 45.4 13,3 -1,1 1942034 5,3 67
2lzm A GLY 156 ASP 20.3 63.2 1l16 A ASP 156 GLY 37.6 -63,2 -2,3 3680274 6,5 65
2lzm A THR 157 ALA 32.1 -41.0 1l02 A ALA 157 THR 26.2 41,0 -0,5 1993203 3 54
2lzm A THR 157 CYS 32.1 -26.5 1l03 A CYS 157 THR 42.1 26,5 -1,3 24591301 2 42
2lzm A THR 157 ASP 32.1 0.0 1l04 A ASP 157 THR 48.8 0,0 -1,1 24591301 2 42
2lzm A THR 157 GLU 32.1 26.9 1l06 A GLU 157 THR 58.4 -26,9 -0,8 1993203 3 54
2lzm A THR 157 PHE 32.1 72.7 1l07 A PHE 157 THR 59.7 -72,7 -2,4 24591301 2 42
2lzm A THR 157 GLY 32.1 -63.2 1l08 A GLY 157 THR 27.3 63,2 -1,1 24591301 2 42
2lzm A THR 157 HIS 32.1 32.8 1l09 A HIS 157 THR 56.2 -32,8 -2,1 24591301 2 42
2lzm A THR 157 ILE 32.1 31.6 1l10 A ILE 157 THR 42.3 -31,6 -1,5 1993203 3 54
2lzm A THR 157 LEU 32.1 39.0 1l11 A LEU 157 THR 46.9 -39,0 -1,7 1993203 3 54
2lzm A THR 157 ASN 32.1 5.0 1l12 A ASN 157 THR 36.2 -5,0 -1,2 1993203 3 54
2lzm A THR 157 ARG 32.1 40.2 1l13 A ARG 157 THR 49.4 -40,2 0,3 1993203 3 54
2lzm A THR 157 SER 32.1 -34.0 1l14 A SER 157 THR 23.4 34,0 -0,7 24591301 2 42
2lzm A THR 157 VAL 32.1 11.3 1l15 A VAL 157 THR 36.5 -11,3 -1,2 1993203 3 54
2rn2 A ASP 10 ASN 9.0 5.0 1rda A ASN 10 ASP 7.1 -5,0 0,9 8955106 6 50
2rn2 A GLU 48 GLN 11.1 0.0 1rdb A GLN 48 GLU 8.6 0,0 0,2 8955106 6 50
2rn2 A ALA 52 PHE 0.3 113.7 3aa5 X PHE 52 ALA 0.7 -113,7 -0,5 9228039 3,2 53
2rn2 A ALA 52 ILE 0.3 72.6 3aa2 A ILE 52 ALA 0.0 -72,6 1,9 9228039 3,2 53
2rn2 A ALA 52 LEU 0.3 80.0 3aa3 A LEU 52 ALA 0.0 -80,0 1,3 9228039 3,2 53
2rn2 A ALA 52 VAL 0.3 52.3 3aa4 A VAL 52 ALA 0.0 -52,3 1,7 9228039 3,2 53
2rn2 A HIS 62 ALA 66.1 -73.8 1rbs A ALA 62 HIS 53.2 73,8 0,4 1645658 5,5 25
2rn2 A HIS 62 PRO 66.1 -32.8 1rbr A PRO 62 HIS 55.7 32,8 1,1 1328237 5,5 25
2rn2 A ASP 70 ASN 36.3 5.0 1rdc A ASN 70 ASP 27.4 -5,0 0,9 8955106 6 50
2rn2 A VAL 74 LEU 0.5 27.7 1lav A LEU 74 VAL 0.0 -27,7 1 3191114 5,5 53
2rn2 A VAL 74 ILE 0.5 20.4 1law A ILE 74 VAL 0.0 -20,4 0,6 3191114 5,5 53
2rn2 A GLY 77 ALA 0.0 22.2 1gob A ALA 77 GLY 0.0 -22,2 -0,9 8393706 3 50
2rn2 A LYS 95 ALA 61.8 -80.0 1rbv A ALA 95 LYS 58.2 80,0 0,1 1331044 5,5 52
2rn2 A LYS 95 GLY 61.8 -102.2 1rbt A GLY 95 LYS 50.6 102,2 1,9 1331044 5,5 52
2rn2 A LYS 95 ASN 61.8 -34.0 1rbu A ASN 95 LYS 68.6 34,0 0,9 1331044 5,5 52
2rn2 A ASP 134 ALA 33.9 -41.0 1kva A ALA 134 ASP 22.3 41,0 2,1 8125123 5,5 50
2rn2 A ASP 134 HIS 33.9 32.8 1kvb A HIS 134 ASP 22.8 -32,8 2,3 8125123 5,5 50
2rn2 A ASP 134 ASN 33.9 5.0 1kvc A ASN 134 ASP 15.6 -5,0 1 8125123 5,5 50
4lyz A MET 12 PHE 1.5 39.8 1ios A PHE 12 MET 0.0 -39,8 0,5 11266617 5,5 35
4lyz A MET 12 LEU 1.5 6.1 1iot A LEU 12 MET 3.7 -6,1 -0,4 11266617 5,5 35
4lyz A THR 40 SER 0.8 -34.0 1her A SER 40 THR 1.8 34,0 -0,3 8535241 6,4 74
4lyz A GLY 49 ALA 22.3 22.2 1fn5 A ALA 49 GLY 28.4 -22,2 -0,7 11112507 2,7 25
4lyz A ILE 55 VAL 2.5 -20.4 1heo A VAL 55 ILE 1.3 20,4 -0,9 8535241 6,4 74
4lyz A ILE 58 MET 1.6 1.2 1ir8 A MET 58 ILE 1.4 -1,2 -1,2 11477222 5,5 35
4lyz A GLY 67 ALA 80.6 22.2 1flu A ALA 67 GLY 73.5 -22,2 -0,5 11112507 2,7 25
4lyz A GLY 71 ALA 37.0 22.2 1flw A ALA 71 GLY 73.8 -22,2 -2,1 11112507 2,7 25
4lyz A ILE 78 MET 30.1 1.2 1ir7 A MET 78 ILE 17.7 -1,2 -0,9 11477222 5,5 35
4lyz A SER 91 ALA 0.3 -6.9 1lsn A ALA 91 SER 6.0 6,9 -0,2 8535241 6,4 74
4lyz A SER 91 THR 0.3 34.0 1hem A THR 91 SER 3.5 -34,0 1 8535241 6,4 74
4lyz A ILE 98 MET 5.5 1.2 1ir9 A MET 98 ILE 5.0 -1,2 -0,9 11477222 5,5 35
4lyz A GLY 102 ALA 65.2 22.2 1fly A ALA 102 GLY 78.7 -22,2 -1,2 11112507 2,7 25
4lyz A GLY 117 ALA 90.0 22.2 1flq A ALA 117 GLY 93.1 -22,2 -0,8 11112507 2,7 25
5pti A PHE 22 ALA 9.8 -113.7 1bti A ALA 22 PHE 3.8 113,7 -1,2 7686069 2 25
5pti A TYR 23 ALA 6.2 -121.0 1bpt A ALA 23 TYR 3.4 121,0 -5,9 7686069 2 25
5pti A TYR 35 GLY 7.3 -143.3 8pti A GLY 35 TYR 17.3 143,3 -5 7686069 2 25
5pti A ASN 43 GLY 1.5 -68.2 1nag A GLY 43 ASN 15.9 68,2 -5,7 7686069 2 25
5pti A PHE 45 ALA 7.3 -113.7 1fan A ALA 45 PHE 16.3 113,7 -6,9 7686069 2 25


