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gi|73980567|ref|XP_540091.2| DVVTVEKRRSSSHSKAVTTFTITVRPKN-AALGPGRAQS-GELILKR--CVPIH-QQHNYAAPSPYVESEDVP---PQKKIKSEASPRPLKS-------------VIPP----KAKSLSPRNSDSEDSERRRNHNILERQRRNDLRSSFL   450
gi|194671518|ref|XP_874112.3| DVVTVEKRRSSSSSKAVTTFTITVRPKS-AALGPGRAAS-GELILKR--CVPIH-QQHNYAAPSPYVESEEAP---PQKKIKSEASPRPLKS-------------VPPP----KAKSLSPRNSDSEDSERRRNHNILERQRRNDLRSSFL   450
gi|71895107|ref|NP_001026262.1| DVVTVEKRRSSSN-KAVTTLTITVRPKN-TTFPSVRTQQ-NELILKR--CAPIH-QQHNYAAPSPYMESEDVP---PQKKLKAEV-PRPVKP-------------MIQP----KSKSSSPRNSDSEDSERRRNHNILERQRRNDLRSSFL   450
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