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Binding £ 2 8 % £ 2 28 28 8 £ £ 2 8 %8 & €3 3 3 3 38 3 3
experiments < T I I T T T T I I T T T T I T o o o o o o o
ALR-1 L2 0.90 0.68 0.73 0.61 0.61 054 0.62 0.70 0.65 0.55 0.58 0.54 0.50 0.59 0.60 0.61 0.66 0.72 0.82 0.82 0.80 0.80 0.81
BLMP-1 L1 0.92 0.67 0.80 0.66 0.52 0.62 0.62 0.68 0.67 048 0.55 054 0.62 059 0.64 0.62 0.67 0.71 0.85 0.87 0.85 0.82 0.85
CEH-14 L2 0.97 0.89 092 0.87 0.57 0.60 0.60 0.74 0.89 0.72 0.67 0.70 0.63 0.75 0.85 0.81 0.82 0.86 0.91 0.93 0.92 0.91 0.91
CEH-30 LE 0.95 0.70 0.80 0.77 0.58 0.60 0.60 0.70 0.84 0.58 0.60 0.54 0.62 0.65 0.75 0.72 0.81 0.89 0.90 0.90 0.90 0.86 0.88
EGL-27 L1 0.98 084 0.82 0.75 054 0.70 0.63 0.78 0.84 050 0.66 0.58 0.67 0.60 0.71 0.73 0.81 091 0.96 094 0.95 0.94 0.91
EGL-5L3 0.92 0.75 0.82 0.68 0.58 0.65 0.63 0.74 0.77 0.56 0.57 0.52 0.60 0.61 0.66 0.67 0.74 0.82 0.87 0.89 0.87 0.86 0.86
ELT-3 L1 0.94 0.71 0.76 0.64 0.59 0.63 0.61 0.68 0.70 0.52 0.55 0.54 0.60 0.60 0.63 0.63 0.64 0.73 0.90 0.91 0.88 0.88 0.90
EOR-1 L3 0.98 0.82 0.88 0.75 0.50 0.58 0.48 0.74 0.84 059 0.60 059 0.56 0.53 0.75 0.74 0.76 0.84 0.94 0.95 0.95 0.93 0.94
GEI-11 L4 0.91 0.70 0.71 0.63 0.55 0.58 0.55 0.63 0.66 0.53 0.56 0.53 0.59 0.53 0.58 0.59 0.75 0.77 0.77 0.83 0.85 0.81 0.82
HLH-1 MxE 0.93 0.84 0.80 0.75 0.56 0.55 0.63 0.73 0.57 0.58 0.58 0.58 0.64 0.64 0.71 0.71 0.79 0.82 0.86 0.85 0.86 0.82 0.83
LIN-11 L2 0.96 0.73 0.85 0.80 0.57 0.65 0.55 0.70 0.80 0.64 0.59 0.64 0.59 0.71 0.77 0.77 0.82 0.87 0.93 094 0.93 0.93 0.92
LIN-13 MxE 0.97 0.88 0.87 0.87 0.58 0.63 0.56 0.55 0.84 0.52 052 0.58 0.59 0.66 0.80 0.77 0.81 0.90 0.91 0.91 0.91 0.90 0.90
LIN-15B L3 0.97 0.86 0.88 0.85 0.56 0.57 0.61 062 0.86 0.69 0.61 065 0.54 068 0.78 0.70 0.72 0.84 0.91 0.92 0.90 0.90 0.87
LIN-39 L3 0.93 0.74 0.84 0.67 0.54 063 0.62 0.74 0.72 058 0.60 0.53 0.58 0.65 0.67 0.69 0.76 0.83 0.87 0.88 0.89 0.85 0.86
MAB-5 L3 0.94 0.79 084 0.73 0.54 0.59 061 0.73 0.80 0.57 053 0.55 0.61 0.63 0.71 0.71 0.75 0.83 0.92 091 0.92 0.89 0.90
MDL-1 L1 0.97 0.80 0.84 0.74 0.56 0.61 0.62 0.72 0.80 0.61 0.59 048 0.60 0.57 0.67 0.68 0.72 0.84 094 094 0.94 0.90 0.91
MEP-1 MxE 0.97 089 0.88 0.84 0.57 063 0.63 0.73 0.78 0.64 0.53 0.55 0.58 0.68 0.78 0.76 0.81 0.89 0.92 0.93 0.91 0.88 0.90
PES-1 L4 0.96 0.82 086 0.79 0.61 0.61 054 0.56 0.80 0.65 0.57 0.60 0.58 0.65 0.74 0.69 0.77 0.84 091 090 0.89 0.90 0.88
PHA-4 MxE 0.95 0.80 0.84 0.77 0.57 0.64 0.60 0.73 0.79 0.54 0.58 0.56 0.60 0.66 0.74 0.73 0.78 0.88 0.88 0.88 0.87 0.83 0.85
PHA-4 LE 094 082 0.86 0.75 0.56 0.64 0.64 0.72 0.78 050 0.58 0.56 0.61 0.66 0.72 0.70 0.76 0.68 0.87 0.88 0.86 0.81 0.83
PHA-4 L1 0.91 0.70 0.75 0.68 0.58 0.61 0.60 0.69 0.74 0.56 0.51 0.54 0.60 0.59 0.64 0.64 0.65 0.72 0.85 0.85 0.81 0.82 0.80
PHA-4 stvL1 0.90 0.69 0.81 0.64 0.58 0.62 0.60 0.68 0.73 0.52 0.56 0.54 0.61 0.61 0.64 0.61 0.63 0.74 0.83 0.84 0.82 0.81 0.79
PHA-4 L2 0.94 0.76 0.83 0.68 0.55 0.65 0.61 051 0.70 0.60 0.54 0.57 0.60 0.58 0.68 0.67 0.72 0.79 0.89 0.88 0.88 0.88 0.85
PHA-4 YA 0.96 0.75 0.83 0.68 0.53 0.57 0.50 0.70 0.75 0.59 0.53 0.55 0.57 0.51 0.70 0.69 0.75 0.83 0.93 0.94 0.94 0.94 0.94
PQM-1 L3 0.88 0.62 0.66 0.60 0.59 0.62 0.54 0.64 0.51 053 0.62 058 0.66 0.51 0.58 0.56 0.60 0.67 0.81 0.81 0.77 0.81 0.75
SKN-1 L1 0.96 0.81 0.87 0.76 0.56 0.62 0.58 0.70 0.83 0.64 0.58 0.60 0.57 0.67 0.65 0.72 0.74 0.80 0.91 0.93 0.89 0.90 0.89
UNC-130 L1 0.95 0.66 0.77 0.70 0.54 0.63 0.61 0.70 0.68 0.59 059 0.58 0.55 0.62 0.65 0.66 0.74 0.82 0.92 0.92 0.91 0.90 0.91
HOT (core) 0.99 0.84 0.77 0.90 0.61 0.73 049 0.79 0.86 0.62 063 058 0.71 0.63 0.84 0.73 0.85 0.97 098 0.99 097 0.97 0.96
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