
CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 
 
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      MALPYHIFLFTVLLPSFTLTAP--------PPC--RCMTSSSPYQEFLWRMQRP---GNI 47 
QHD43416.1                 ------MFVFLVLLPLVSSQCVNLTTRTQLPPAYTNSFTRGVYYPDKVFRSSVLHSTQDL 54 
                                 :*:* **** .:  .         **.  ..:* .  * : ::* .      :: 
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      DAPSYRS----------LSKGTPTFTAHT-HMPRNCYHSA-------------------- 76 
QHD43416.1                 FLPFFSNVTWFHAIHVSGTNGTKRFDNPVLPFNDGVYFASTEKSNIIRGWIFGTTLDSKT 114 
                             * : .           ::**  *   .  :  . *.::                     
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      ---------------------------TLCMHANTHYWTGKMINPSCPGGLGVTVCWTYF 109 
QHD43416.1                 QSLLIVNNATNVVIKVCEFQFCNDPFLGVYYHKNNKSWMESEFRVYSS---ANNCTFEYV 171 
                                                       :  * *.: *  . :.  .    . .  : *. 
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      TQTGMSDGGGVQDQAREKHVKEVISQLTRVHGTSSPYKGLDLSKLHETLRTHTRLVSLFN 169 
QHD43416.1                 SQPFLMDLEGK----------------------QGNFKNLRE---------------FVF 194 
                           :*  : *  *                       .. :*.*                 :.  
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      TTLTGLHEV-SAQNPTNCWICLPLNF---RPYVSIPVPEQWNNFSTEINTTSV------- 218 
QHD43416.1                 KNIDGYFKIYSKHTPINLVRDLPQGFSALEPLVDLPIGINITRFQTLLALHRSYLTPGDS 254 
                           ..: * .:: * :.* *    ** .*   .* *.:*:  : ..*.* :             
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      -----------LVGPLVS---------NLEI--------THTSNLTCVK----FSNTTYT 246 
QHD43416.1                 SSGWTAGAAAYYVGYLQPRTFLLKYNENGTITDAVDCALDPLSETKCTLKSFTVEKGIYQ 314 
                                       ** *           *  *           *: .*.     ..:  *  
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      TNSQCIRWVTPPTQIVCLP-------SG-I---------------------------FFV 271 
QHD43416.1                 TSN---FRVQPTESIVRFPNITNLCPFGEVFNATRFASVYAWNRKRISNCVADYSVLYNS 371 
                           *..     * *  .** :*        * :                           :   
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      CGTSAYRCLNGSS---ESMCFLSFLVPPMTIYTEQDLYSYVISKPRNKRVPILPFVIGAG 328 
QHD43416.1                 ASFSTFKCYGVSPTKLNDLCFTNVYAD--------------------------SFVIRGD 405 
                           .. *:::* . *    :.:** .. .                            *** .. 
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      VLGALGTGIGGITTSTQFYYKLSQELNGDMERVADSLVT--LQDQLNSLAAVV------- 379 
QHD43416.1                 EVRQIAPGQTG--KIADYNYKLPDDFTGCVIAWNSNNLDSKVGGNYNYLYRLFRKSNLKP 463 
                            :  :. *  *  . ::: *** :::.* :    .. :   : .: * *  :.        
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      LQNRRALDLLTAERGGTCLFLGEECCYYVNQ-SGIVTEKVK--------EIR-------- 422 
QHD43416.1                 FERDISTEIY-QAGSTPCNGVEGFNCYFPLQSYGFQPTNGVGYQPYRVVVLSFELLHAPA 522 
                           ::.  : ::     .  *  :    **:  *  *:   :           :          
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      ---------DRIQRRAEELRN--TGPWGLLSQWMPWILPFLGP------------LAAII 459 
QHD43416.1                 TVCGPKKSTNLVKNKCVNFNFNGLTGTGVLTESNKKFLPFQQFGRDIADTTDAVRDPQTL 582 
                                    : ::.:. ::.       *:*::    :***                   : 
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      LLLLFGPCIFNLLVNFVSSRIEAVKLQMEPKMQSKTKIYRRPLDRPASPRSDVNDIKGTP 519 
QHD43416.1                 EILDITPCSFGGVSVITPGTNTSNQV---------AVLYQ-----------DVNCTE--V 620 
                            :* : ** *. :  :. .   : ::         : :*:           ***  :    
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      PEEI--SAAQPLLRPNSAGSS--------------------------------------- 538 
QHD43416.1                 PVAIHADQLTPTWRVYSTGSNVFQTRAGCLIGAEHVNNSYECDIPIGAGICASYQTQTNS 680 
                           *  *  .   *  *  *:**.                                        
 
sp|Q9UQF0|SYCY1_HUMAN      ------ 538 
QHD43416.1                 PRRARS 686 
                                  


