Group A formation proteins from randomForest analysis

>epi 00394

MSFNEIIFKNFKONVTHYAIYLLSLVISVVLYFSFVTLKYAHHL
HGNQSFPAIKEGSQVGSYFLFIIIVVFLLYANFLFLKRRGRELSLLQIIGLTKKDIMK
MIMLEQLMTFMMTTIVGIILGIFGSKILLMIVLRLLGINVSVSIIFNYHAILETLLLI
AVSYVLIVFQSYVYLLKRSIKELASDVNKKEFSHTRTTLGEVVLGLLGIIMIVSGYIM
STKLVDNVETIIQPFAILFLTVIGSYFFFRSTVSLIFKAIQRLRNGTVSVTDVMEFTSP
IIYRVKKNAFSLTVMTVVSAITVSVLCFAALSRSTLTNEVLLSSPHDVTLKNQKQANE
LAFKLNNRNIEHYYNYKEVVYAKVYKDHLFSEGVYRPKEITVTSDKYIPNVSTKKGQT
DIIIPRGSLKDVVKTDKKRTAYVGSKKFRLKVSLRKGINKVYFMSDVDRGRPTLILND
EDYQKIREHIKEKNIVSQYGFDLKNKNDLPELEKLVSSINEDIETRSEAASEISSLTG
ILLFVTSFLGITFLIAAGCIIYIKQIDETEDELENYTILRKLGFTHQDMSKGLKLKVI
FNFGLPLIIALLHAYFASLAYMHLMNVTNQIPIFIVMAVYTATYAVFAIIAYNHSKRT
IKHSI

>epi 00430

MKNLFLSSVAVILSICLVLLLFLATNQNALAKVHKTICTFTKVK
TVSHNDIFPNLNMNHVAEASEKNSDHOKNVNKTNQQSVRTQASYDENPQECKVIALNY
AENHLSKKYNIERTFNESLHSVYVFSSENKLHQTKVKVNKSGTVHASNINNH

>epi 00538

MKDWT INNHSKRQLIIQSNHDDISIIEPLRNGSFKILAEFNALN
TDYIQVYDHTLVVSIHEKEISVFDRSSQSI

>epi 00542

MKLISKSIYLSFIFFIFSLMLFTNQSFANDNKRFQLKPGDIIVT
KGPVLNGFFGHCSLAIDHDTVLQIEGPGDKPMTEDFESYRDRYGKGKNEWIKVYRCSH
PNAGTKAAQWAKKHYENSDSEYLVTFNLKSETFTYCTKIIYQAYKYGVDKNSVSDHGL
YIISPYALTDNFTDEYKLKLVKTY

>epi 01643

MKNQDKIQNVVKLLSSLGVNIKKTKSRLDIINTLPTSNQVSHELK

>epi 01831

MQOQKIKRFLAHFVLDHVTIEYLKYGHQLTIEQLKLLIFILHFT
ENHKEDLSLNMIIFYKNYQKNQLLKSITHLYEFNWISKKRHPYDQRRLVITLTQNQCS
KITQLIEELEHFLEVKSTLINEINHSTLLSYYLKCHSQFRVIEQSCTSQHLTLEELYL
LGLLIISDNKTTFKSIKVHALKGIIAMGPIIKTLQSKGYLIKSRSRDDERYIVLTLRK
EKVNVIQSEIEECYNKLEQGIQHV

>epi 01832

MRENYSIRVENNLAINTEKALSVKVFYCLKGKCEVTINVQKHIL
EKDDIAFVVMNDTYSLLSNTETMCCIIDIPIHRYLSQKDTQFLISGTKIDESSRDRIK
YWILKILELHCLSYNDVSEIQRLIQFLLIELSYLKKPKLDVNKDFYLSEDIHQYLVDH
HDSKINKHELAEAVNLSNQALTSMFKQTPFQTFNQYLNQLRLKFCLIDILTTHKPIEE
IAIDHGFHHYSRFIQLFKNTYGYTPKLIRRDYIATSIFKNTAEEIDLDRHFLMNIHEL
QDLDSKIISKKYIKMSDKGKKYRSYDIYIEDNRSTILDQEQIVHIKRNLSLSQKSMRY
VIELNYTSMIENKELCRYEMLKILRFCSGLNLIPTFKIITDRHDTFTSKEKMALKLTF
OMLFIMLREFNQLEIEFIVEDMMLKQVVQLKKMISSYFEYYKLNYRIKNEKIGNVNYQ
NLEKQVTQIFIPIDQLHLYIKEMSFEKVILETSYLTDLKSEVVEYPWLQHIHTLIKMC
GLVRGVLIQPSFDYATTYTYHSNLKPHHILSYVIRMFNQLRGTIVYKDDAIIMTKYKY
EYQATAIFLKNRIKENVNHQQLIFSDIQSLNHAEYEYIEMMPLLMNENNELDSHIPYP
HOYWLAKLKSKESQQAIVDLPKMSIAHLTFLCS

>epi 01980

MDIKQSSEKQGRPHHLSDSRTVLKRNFILIPTYILLQSIIPIIV
VFGSLGITAMITQQAPPQWLYHCSLSLSFVIAQGLILIIFYKIHQSVINDVMKQQWI I
AKNKIIKIVIVAIVVYLLLLIIRVIGTSLPNHLSYHLTQSEQRTLGLFKSPYVLLVTF
ISMVFLRPMVEQIIYRYLIIHELGKVWNRQFVIGLSIVIETIVHVYDMASIFEIFPYI
VIASAATILYIKSRDNLIVAYIFQVILQCILFIEILCKYTNF

>epi 02055

MSFYEFMONFLGDDTPLGELVDWINQDINFPKDVTSQKEILTYF
RNHPCPENIPVTSIKRALAVENQFTKV



>epi 02098

MKKISLIATTVLTGLLLFPSVNDTTTHAAEVTSHDAQAVAIQAM
KNSGGNPDLONFKKVKDKGDYFTIDINNKSGAGVGTYKVYKNGVVLYKSGNYGEYSQL
NTRQCYVAQDIATTSSQVKRHSTQQTQAVDSTRELNSYYVGQVQSSDLPQQSSSDMLP
NTGMKDKNENTNGIISLFLLTAGFITLYHQPLRKMS

>epi 02108

MSFYHFIQNFVGDETPLGKLATCINQDEDLPMEETTAHNILNYF
NQLNYFDDDCIEAVKRSLSLYEQSKVAL

>epi 02134

MTFKILWKMIKQNFVNQRHIIVPFISVISILFGIEYILLSLTTN
IYFNEHHPELKISAIIGIVFMTMLLFIFLIYANHFVMNHRKKEFALNMALGMEKKHLR
LIILIELFIQFIISAILSIVGGYLFGELFFMLFNKIVNTHQPQLSDYPFDVLSMKITL
TMLLSLMIILFVINNFKISFKNSLQLLIKNKSKTHEKSRVRLIIFLILGLIFIGIGYY
LAIKPNTAIGSLGIIFFAILSTLIGTYLLFVSLGSIVLEMLOKLDHYYYKPNHFFFIA
GLKSRVKSSAIGLATISFMCTFLIVTLSMTVSTYRNMDHRFEFAFKNDYAGYYIGDFH
KDSKIQRKIENLKKDIRQEVPTGQFKIYARGMVGAELQGGLKHKKLKRQTVSSGLENF
GNKQKFNSFISIYNKSDYNKNNKKIKLDDDEIAISTSVSLFKKMKTLNIFGKTYRVKY
IESTNIDNLLYADGITLIVNQQQLMDRIVNEYRNHNDENLIITPNQVQTAVEFNVLKE
KDKLNHRIKKIGVQHDIEFQVKKONLLMWKQVNSSLIFVGSVVSLVLLIGIFLMMYYK
QVSEGHEDRDAY ITMKQLGLDEILIKKTINKQVIWVFLIPVIVAIIHTLAAFRIIYSV
LGIVGQYDLGLYATSYVGVIVVFIIFYSMMYWITSRIYYTMINDKH

>epi 02135

MLLEVKNVKKVYGRGMNTTMALNQMNLEIDENEFVAIMGESGSG
KSTLLNLIATFDRTTEGLIKLDGLPLNQLKNKDIARFRREMMGFVFQDFNVLNTMSNK
DNILMPLVLANERPKIMOKRLMEISEQLGIEDLLEKYPSEISGGQKQRIAIARALIAR
PKLLLADEPTGALDSKTSKNLMCLFRKINQKHQTILMVTHSNIDASYANRVIFIKDGR
LYHEIYRGEESQTDYQKRIADSLAILNGVGD

>epi 02136

MKFAYIQSIRNEISIILIILLFFALIFYVFSLPFDAYVLAISII
LLLMCVRWWIKYLSFKKNEHLKDKVAYLEHELAHVKNQQIEYRNDVESYFLTWVHQIK
TPITASQLLLERNEENVVNRVRQEIVHIDNYTSLALSYLKLLNEESDMTITKVTVDDL
IRPLILKYRIQFIEQKTQIHYEKSEDIILTDAQWASIMIEQLLNNALKYAKGKDIWID
FDVANQTLQIKDNGIGISKADIPKIFDKGYSGFNGRLNEQSTGIGLFIVQHIANHLNI
QVTVQSELNHGTVFFIHFTKEK

>epi 02137

MKIFIVEDDLVIAESLANELSKWNYEVHVVDNFEKIMEDFRRVE
PQLVLLDINLPTLNGFHWCQEMRKVSHVPIMFISSRTDNMDQILAIQMGGDDFIEKPF
NLSLTVAKIQALLRRTYDLSIARDEIAVKGCKLIVDEAKLSKDNEHVQLSLTELQILK
LLFQNENKYVSRTALIEKCWESENFIDDNTLAVNMTRLRKKLLSIGVDDLIETKKNVG
YRV

>sap 00201
MTKLEVINPATNEVLERLDYATHEQINHQIKQAHQAFQNWKKVDAHERSAKLAQWAQLID
DHQDELARLITLEGGKPLAEAKGEVAYANSYVKWYAEEAKRVYGRTIPANSPSKKIVIDK
FPVGVVGAITPWNFPAAMITRKMAPALAAGCTIICKPAVKTPLTTIKLVELAHQAGFPKD
AISYIIASGKDAGDIFTNHSLISKVTFTGSTAVGKSLIESSAQQVKNVIMELGGLAPLIV
HNDADIEAAVDGTIASKFRNAGQTCICANRIYVHEDIAEAYNEKLIEKVHALSVGDGLKE
EVKIGPLIDNQAVEKVLTHIKDAQEKGGQLSRSIEDIQALGGNFLKPVVITNANLDMKAM
HEETFGPVAPVMTYSDLDEVINIANDTEFGLASYFFTNDYRTGLKLENELEYGVIGWNDG
GPSAAHAPFGGLKESGYGREGGVEGIEPYLETKYLSIQE

>sap 00203
MKNHLHRWVIEALSFMALGLFGSLIIGLILETIGNQTLIPQIDLSFLSEIGKVAMSVTGA
AIGVAIAYGLGAKPLVIFSCVIVGTLGYTTFGGGAVGAYIATLIVVELSREYASKTKIDI
IVIPLLTIVIGGAIAKLFGPALNEFMTGLGKVIIVATEQQPLIMGILVSVLFGLALTAPI
SSAALALMLDLSGLAAGAATIGCAAQMVGFAVNGYKDNGWSGILSIGIGTSMLQVPNIIK
HPMILVPPTIASAVVAPVMTTLFPMTNNAAGAGMGTSGLIGQIMTINTMGGSLQTWLLII
IFHIILPAVISFALYKYFFKKQWIMPGDQLIHVAN

>sap 00398
MKVFLKLGWFFKQQKTSYLIGLGTLLLIALIEIVPPQIIGRTIDEMTSNRLTPRLLAIYL



FILVITAILTYVLRYVWRLSIFGTSQKLGKILRTYLYKKYTEMSAIFFONRRTGDLMAHA
TNDIRAVONAAGAGILMIADSLITGGTVIITMATTVSWKLTLIAMIPLPFMVLLTSIYGS
LLSKGFKKAQAAFSKLNDKTQESVAGIKVTKTFGYEPSDOQADFKHLSDDVVAKNLKVSKI
DALFDPTITLVIGMSYFLSTIAFGAQMVFHNDISLGQLITEFNTYLGMLVWPLLALGLEFENI
VORAKASYERIEEIGELPNDIDTSYVIDERPOQGDIRENINQFYFPGNEDQGIYDIHEFTIK
EGSTVGIVGRTGSGKSALIRLLLREFDTQHAQDIEFGGHPIRDYNVESLRAQFGYVPQEH
FLESTTIRNNIAFSNETIDDEKIFEASKLSHIHDDIMQOQEFSKDYQTVVGERGVSLSGGQKQ
RVSIARALLVNPEILILDDSLSAVDAQTEEAILENLERLRSGKTNIITAHRMSAVKHADL
IIVMNEGRIIERGNHATLMSKKGWYYDTYQAQALQEQLSRNLDSLTKGDGEND

>sap 00399
MTENANLTAKDQGSALIRLFKYTLPYKWIIVLAFITLILSTIASMMTPYMVKIFIDDYLT
PRHFPKETMVWLIVIFISIQLIGAITLYFSQYLFQYLAFKVIQQLRIDAFNKLGKLGMRY
FDKVPGGSIVSRLTNDTETIVDMIVGVFSTFIMAFFMMISSYIMMFVLDVKLALIALIFL
PIIMIILASYRKYSAFLFSKSRQRLSDLNSKLAESIEGMKIIQAFNQERRLNKEFNKIND
EHYQYMLKTVKLDSLLLRPAISSISIFAVVMILGYFGVISFTTGITAGVVFAFVQYMERF
FEPINQVSQNLNILQQALVSASRVFALINDDTYEPQQEANNDNAIETGEIEFDNVSFSYD
GETDVLKNISLTAKPGEMIALVGHTGSGKSSIINLFMRFYEFNRGDIKIDGNSIKKIPKT
ELKEKIGLVLQDAFMFYGTIASNIKLYHPSMTFEQVKAAAEFVHANHF IEKLPNQYQHKV
IEKGSAFSSGERQLIAFARTIATNPKILILDEATANIDSETEEQIQQSLNKMRKGRTTLA
IAHRLSTIQDADQIFVLNKGEIVERGTHAQLIAQKGIYHNMYLLONG

>sap 00643
MSVLVLGGAGYIGSHAVDQLISRGYDVVVVDNLGTGHRAAVNKDARFYEGDIRDKPFLDQ
VFTTETIEGVFHFCAYSLVGESVEKPLAYFNNNVNGLQVLLEVMYDHQVKHI IFSSTAAV
YGEPDTVPITEADSKTPTSPYGESKLMMEKMMHWSHNAYGVNYAALRYFNVAGAKEEGTI
GEDHRPETHLVPIVLQVALGQREALTIFGDDYDTEDGSCIRDYLHVVDLIDAHILAYQHL
ONGGESGAFNLGSSQGYSVFEILEAARKVTNKPIEAKVGPRRAGDPSKLVASSDKAQSIL
GWKPKHDNIHDIIDSAWRWHNQHPNGYQEDTEV

>sap 00760
MNISNPKIYEQVADIILENIKSEDYQVGDKLPSIQKLSKQFGVSTASVREALNALRTIGV
IEMKQGYGTFIKQIEPTFFEFGDKENSLVQIKELLELREIVESATVANAARYRNKADLEK
LATALSVMGEAVIDGTSGEKADLEFHLAIAHAAQNSLLVELLNNISELMONSMEETRKIF
IYDKQKTMTKLLEEHEMIYHAILEQDDKTAVKAMQSHLLEVKQTILANFKET

>sap 01003
MKTKHLSLKIVIALVLGIAIGSIFNVFSNTAFVENVDKYLFNVIGQIFLNLIFMLVVPVV
FVSIVLGVVGVGDPKLLGGIGIKTITFFLTTTAIAIIIGITLALVLQPGAGKSELLNSDD
VSSYQQTLEKEDSSQDSAAKQTFDQTLINLFPKNPLOAMTDENMLQIISFAIFIGVGIIM
VGSKAQMVHKFLEQTNDVLMY IVTMIMSVFAPIGTFGLVAHAFTGAGFGAIQQLGMYFFI
VLLGLGIHFFVVYGAAVKFMAKSSPLKFFKDFIPAITLGFSASSSTATLPVSLECTKKMG
VRREIASFVQPLGATINMDGTAIMQOGVATIFIAQISGVTLSVSQIITVVVIAVVASIGTA
GVPGVGLIMLAMVLNAVGLDPAAIGIILGIDRLLDMTRTSGNITGDAACALVISNAEERK
LAKERTLNE

>sap 01607
MKYKTVFDIIGPTMVGPSSSHTAGAVRIGLVARDLENQLPKQADIYLYGSFMETYKGHGT
DVALVGGLLGYDTDDDRIQTSLETAEEAGMKVNFIEMAEERSHPNTAI INMRDGDKEISV
EGVSIGGGKIEVVAINGFNIAISGNYPALLVFHKDTFGTIGRVANILGDSSINVGSMQVS
RKEKGDQALMTCELDDAVNDET IEKIKNVDGVVTVSLMGDA

>sap 02162
MKYKTVFDIIGPTMVGPSSSHTAGAVRIGLVARDLENQLPKQADIYLYGSFMETYKGHGT
DVALVGGLLGYDTDDDRIQTSLETAEEAGMKVNFIEMAEERSHPNTAI INMRDGDKEISV
EGVSIGGGKIEVVAINGFNIAISGNYPALLVFHKDTFGTIGRVANILGDSSINVGSMQVS
RKEKGDQALMTCELDDAVNDET IEKIKNVDGVVTVSLMGDA



