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gi|45384000|ref|NP_990596.1| ARGGFNQQSKTLFVRGLSEDTTEE----TLRESFEGS---ISARIVTDRDTGSSKGFGFVDFSSPEDAKAAKEAMEDGEIDGNKVTLDFAKPKGEFQRGGG--------FGGGFGGRGGRGGR-------GGGRGGFGGRGGGR----GF   667
gi|115496812|ref|NP_001070120.1| RGN--SGPTKTLFVKGLSDDTTDQ----TLKDSFDGA---IAARIATDRDTGSSKGFGFVDFDNEQDCKAAKEAMDDGEIDGNKVTLDYAKPKGEGGRGG---------FGGGRGGFGGRGGG-------RGGFGGRGGGGRGGGFRGGR   670
gi|6321599|ref|NP_011675.1| ------EPSDTLFLGNLSFNADRD----AIFELFAKHGEVVSVRIPTHPETEQPKGFGYVQFSNMEDAKKALDALQGEYIDNRPVRLDFSSPRPNN-DGG----------RGGSRGFGGRGGGRGGNRG-FGGRGGARGGRGGF----RP   387
gi|50305507|ref|XP_452713.1| ------EPSDTLFLGNLSFEADRD----NLYEIFGKYGEIVSVRIPTHPETEQPKGFGYVQYGSIEDATKAFEGLQGEYINNRPVRLDYSIPKQNFGNNQ----------RGGFNRGGSDRGGRGGRGGSRGGRGGFGGNRGG-----RE   418
gi|45198625|ref|NP_985654.1| ------QPSDTLFLGNLSFNADRD----ALFELFSKHGNVISVRIPTHPESNQPKGFGYVQYGSVEEAQAALDALQGEYIDNRPVRIDFSSPRPPQ--------------QGGATR----------------GRGGFRGGRGG-----GR   369
gi|19114443|ref|NP_593531.1| ------EPSDTVFVGNLSFNATED----DLSTAFGGCGDIQSIRLPTDPQSGRLKGFGYVTFSDIDSAKKCVE-MNGHFIAGRPCRLDFSTPRTGG--GS----------RGGRGGFGGRGG--------FGGRGGFGGGRGR-----GR   476
gi|39951004|ref|XP_363342.1| ------PESDTLFVGNLPFDADED----SVGAFFSEVAEVKSLRLPTEQESGRRKGFGYVTFNSVEDAKSAFEQLNGQSINGRNCRLDYSTPRPPREDGG-FGG-----RGGGRGGFGGRGGG-------RGG-GGFGGRGGGG----RG   460
gi|32420169|ref|XP_330528.1| ------PESDTLFVGNMPFSADES----VVSDFFNSVASVASLRIPTDQESGRPKGFAYVTFNSVEDAKNAFEQLNGSDLNGRPVRLDYAKPRDNNGGGGGFGGGRGGGRGGGRGGFGGRGGG-------RGGRGDFGGRGGG-------   406
gi|15229678|ref|NP_188491.1| ------SQSRTIYVRGFSSSLGEDEIKKELRSHFSKCGEVTRVHVPTDRETGASRGFAYIDLTS--GFDEALQLSGSEIGGGN-IHVEESRPR-DSDEGRSSN------RAPARGAPRGRHSDR-APRGGRFSDRAPRGRHSDRG---AP   605
gi|15222009|ref|NP_175322.1| ------GDEKKIFVKGFDASLSEDDIKNTLREHFSSCGEIKNVSVPIDRDTGNSKGIAYLEFSE--GKEKALELNGSDMGGGFYLVVDEPRPRGDSSGGGGFG------RGNGRFGSGGGRGRD-GGRG-RFGSGGGRGRDGGRGRFGSG   531
gi|115460618|ref|NP_001053909.1| ------SSGNTIFIKGFDTSLDIHQIRNSLEEHFGSCGEITRVSIPKDYETGASKGMAYMDFADNGSLSKAYELNGSDLGGYS-LYVDEARPRPDNNREGGFS------GGRDFNSSG--RGGRRGGRGDGSRGRGDRGRGRGFG--RGD   678
gi|115475163|ref|NP_001061178.1| ------GSSQSIFVKGFDSSLEESKIRESLEGHFADCGEITRVSVPMDRETGASKGIAYIDFKDQASFSKALELSGSDLGGYN-LYVDEAKPKGDSRDGGGRR------GGRSGDRFGGRSGDRFGGRSGGRFGGRDGGRRGGRG--GRD   542
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                                      .                     *.*  *    
gi|55956788|ref|NP_005372.2| GGRGG---FRGGRGGGG----DHKPQGKKTKFE---   710
gi|114583889|ref|XP_516145.2| GGRGG---FRGGRGGGG----DHKPQGKKTKFE---  1006
gi|73993958|ref|XP_850477.1| GGRGG---FRGGRGGGG----DHKPQGKKTKFE---   699
gi|12018306|ref|NP_072143.1| GGRGG---FRGGRGGGG----DHKPQGKKTKFE---   715
gi|76682880|ref|XP_614626.2| GGRGG---FRGGRGGGG----DHKPQGKKTKFE---   720
gi|45384000|ref|NP_990596.1| GGRGGG--FRGGRGGGG----DHKPQGKKIKFE---   694
gi|115496812|ref|NP_001070120.1| GGRGGGGGFRGGRGGGGRGGFGDRPQGKKIKFDD--   704
gi|6321599|ref|NP_011675.1| SGSGANTAPLGRSRNTA------SFAGSKKTFD---   414
gi|50305507|ref|XP_452713.1| FSSGSNASPLGATRQTA------SFQGTKKTFD---   445
gi|45198625|ref|NP_985654.1| TGSGANNAPLGKPRQSA------AFKGTKKTFD---   396
gi|19114443|ref|NP_593531.1| GGARSGNPNRG---SVA------PFSGNKVTFD---   500
gi|39951004|ref|XP_363342.1| GGRGGGRGGFGGSRGGG------GFQGKKITF----   486
gi|32420169|ref|XP_330528.1| --RGGGRGGFGGSRGG--------FQGKKTTF----   428
gi|15229678|ref|NP_188491.1| RGRFSTRGRGPSKPSVMES-----SKGTKTVFNDEE   636
gi|15222009|ref|NP_175322.1| GGRGSDRGRG--RPSFTP-------QGKKTTFGDE-   557
gi|115460618|ref|NP_001053909.1| RG-HGGRG-TPFKQSAGTP-----SAGKKTTFGDDD   707
gi|115475163|ref|NP_001061178.1| GGRRGGRGGFQSRQSAGTA-----STGKKTTFGDE-   572
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