CLUSTAL 0O(1.2.4) multiple

sp|Q9UQFO0 | SYCY1 HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQF0 |SYCY1l HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQFO0 | SYCY1 HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQFO0 |SYCY1 HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQFO0 | SYCY1 HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQFO0 | SYCY1 HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQF0 |SYCY1l HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQFO0 | SYCY1 HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQF0 |SYCY1l HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQFO0 | SYCY1 HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQF0 |SYCY1l HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQFO0 | SYCY1 HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQFO0 | SYCY1 HUMAN
QHD43416.1

sp|Q9UQFO0 | SYCY1 HUMAN
QHD43416.1
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PRRARS 686

47
54
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114
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