
                     *        20         *        40         *        60         *        80         *       100
CAH8_Drer : ­­­MADNVIE­­­­­­­­ESGNY­PGKDELDWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLLFPEANGEYQSPINLNSREARYDPQLLDVGLNPNYVVCRDCEVIND :  76
CAH8_Omyk : ­­­MADSVIE­­­­­­­­ESDYY­PGKDELDWGYQG­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLLFPDANGEYQSPINLNSREARYDPLLLDEGLTPNYVVCRDCEVIND :  76
CAH8_Gacu : ­­­MADSVNE­­­­­­­­ESDYN­PGKDELAWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLHFPSANGEYQSPINLNSREAEYDPSLLDAGLSPNYVVCRECEVIND :  76
CAH8_Olat : ­LCMGGGVEESLSFLQRRQNDQR­LRKDELDWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLHFPAANGEYQSPINLNSREAQYDPSLLDVGLSPNYVVCRDCEVVND :  86
CAH8_Trub : ­­­MADSINE­­­­­­­­ELDYKESGNEELDWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLLFPSANGEYQSPINLNSREAQYDPSLLDVGLSPNYVVCRDCEVIND :  77
CAH8_Tnig : ­­LVQES­­­­­­­­­­­­­­WYLKGVSPLS­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLLFPSANGEYQSPINLNSREARYDPALLDVGLAPNYLVCRDCEVLND :  67
CAH8_Ggal : ­­MADRSLIEGAEPFPRREEAP­­­­­­­­EWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLIFPDANGEYQSPINLNSREAKYDPSLLEVRLSPNYVVCRDCEVIND :  78
CAH8_Tgut : ­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­S­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLIFPDANGEYQSPINLNSREAKYDPSLLEVRLSPNYVVCRDCEVIND :  53
CAH8_Cpor : ­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­GVEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  52
CAH8_Cfam : ­­MADLSFIEDSVAFRGYEEGGVLNRK­LHQWGWPE­­­­­­­­­­­­­­­­­GGVEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  86
CAH8_Rnor : ­­MADLSFIEDAVAFPEKEEDEEEEEE­GVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  85
CAH8_Mmus : ­­MADLSFIEDAVAFPEKEEDEEEEEEEGVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  86
CAH8_Btau : ­­MADLSFIEDSVAFPEKEEDEEEEEE­GVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDIRLSPNYVVCRDCEVAND :  85
CAH8_Mmur : ­­­­­LSFIEDSVAF­EKEEDEEEEEE­GVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDIRLSPNYVVCRDCEVTND :  81
CAH8_Opri : ­­MADLSFIEDSVAFPEKEEDEEEEEE­GVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  85
CAH8_Ecab : ­­MADLSFIEDSVAFPEKEEDEEEEEE­GVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  85
CAH8_Sscr : ­­MADLSFIEDSVAFPEKEEDEEEEEEEGVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  86
CAH8_Pabe : ­­MADLSFIEDTVAFPEKEEDEEEEEE­GVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  85
CAH8_Ptro : ­­MADLSFIEDTVAFPEKEEDEEEEEE­GVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  85
CAH8_Mmul : ­­MADLSFIEDTVAFPEKEEDEEEEEE­GVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  85
CAH8_Hsap : ­­MADLSFIEDTVAFPEKEEDEEEEEE­GVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  85
CAH8_Cjac : ­­MADLSFIEDTVAFPEKEDDEEEEEE­GVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  85
CAH8_Ppyg : ­­MADLSFIEDTVAFPEKEEDEEEEDE­GVEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  85
CAH8_Tsyr : ­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  51
CAH8_Ttru : ­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVAND :  51
CAH8_Mluc : ­­­­­­­­­­­­­TFPQENEQGGEGVE­­­­­STEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDVRLSPNYVVCRDCEVTND :  70
CAH8_Mdom : ­­­­SLTFCKTNLSVSELKSDSQPGEK­­­KWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLDIRLSPNYVVCRDCEVTND :  81
CAH8_Oana : ­­­­­LSWGFETLFL­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLVFPDANGEYQSPINLNSREARYDPSLLEVRLSPNYVVCRDCEVTND :  62
CAH8_Acar : ­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLIFPDANGEYQSPINLNSREAKYDPLLLEVSLSPNYVVCRDCEVIND :  52
CAH8_Xtro : ­­MADKHYIED­­­­­­­­­EAVQGEKENQEWGYEE­­­­­­­­­­­­­­­­­G­VEWGLLYPEANGDYQSPININSREAMYDPSLLEVRLTPSYVVCRDCEVIND :  77
CAH8_Spur : MSILKFTKFRKRYLRGKLLTRRSDSREKLIPWVHEDTFDDLLCSLPIKAFSYRGTAEWGIHFQEANGDCQSPIDINSREAVYREGLNQPPLEVNYALCRDCDLINT : 106
CAH8_Blan : ­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­EWGLHWPYANGDQQSPVNINSRTATFDETLAERPLLISYCLCREWELSND :  50
CAH8_Tadh : ­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­MILGPSRWNDYFPAAKGNRQSPININVDNQHCDGDLKEDPLDIRYIHSRTNAIKNT :  56
               *       120         *       140         *       160         *       180         *       200         *
CAH8_Drer : GHTVRIMLKSKSVVTGGPLPSDHEYELSEVRFHWGKENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFNSVEEAMGKKRGILIIALFVQVGKEHLGLKAITDVLQDLQY : 182
CAH8_Omyk : GHTVRIMLRSKSVVTGGPLQIDHEYELHEVRFHWGKENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNTTLFSSVEEALGKTNGVLIIALFVQIGKEHLGLKAITEVLQDLQY : 182
CAH8_Gacu : GHTVRIILKSKSVVSGGPLPSDHEYELHEVRFHWGKENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFNTLEDALGKKNGVLTIALFVQIGKEHLGLKAVTEVLQDLQY : 182
CAH8_Olat : GHTVRILLKSKSVVTGGPLPSDHEYELHEVRFHWGKENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFNSLEDALGRKNGVLIIALFVQVGKEHLGLKAITEVLQDLQY : 192
CAH8_Trub : GHTVRIILKSKSVVTGGPLPSGHEYELHEVRFHWGKENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFNTLEDALGKKKKSILAQEFVQIGKEHLGLKAITEVLQDLQY : 183
CAH8_Tnig : GHTVRILLRSKSVVAGGPLPSGHEYELHEVRFHWGKENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNTTLFSTLEDALGQKNGVLIIALFVQIGKEHLGLKAITEVLQDLQY : 173
CAH8_Ggal : GHSIQIALKSKSVLIGGPLPRGHEFELHDVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLMHWNSTLYSSIDEAVGKKHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 184
CAH8_Tgut : GHSIQIALKSKSVLIGGPLPRGHEFELHDVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLMHWNSTLYSSIDEAVGKKHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 159
CAH8_Cpor : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSVDEAVG­PHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 157
CAH8_Cfam : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 192
CAH8_Rnor : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGQEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIVIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 191
CAH8_Mmus : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGQEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 192
CAH8_Btau : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 191
CAH8_Mmur : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 187
CAH8_Opri : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 191
CAH8_Ecab : GHTIQVILKSKSVLLGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFSSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHAGLKAVTEILQDIQY : 191
CAH8_Sscr : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 192
CAH8_Pabe : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 191
CAH8_Ptro : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 191
CAH8_Mmul : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 191
CAH8_Hsap : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 191
CAH8_Cjac : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 191
CAH8_Ppyg : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 191
CAH8_Tsyr : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 157
CAH8_Ttru : GHAIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPRGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 157
CAH8_Mluc : GHTIQVILKSKSVLSGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLFGSIDEAVGKPHGIAIIALFVQIGKEHVGLKAVTEILQDIQY : 176
CAH8_Mdom : GHTIQIVLKSKSVLTGGPLPQGHEFELYEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLYSSIDEAVGKTHGIAIIALFVQIGKEHIGLKAVTDVLQDIQY : 187
CAH8_Oana : GHTIQIIFKSKSVLAGGPLPRGHEFELHEVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLYSSIDEAVGKTHGVAIIALFVQIGKEHVGLKAVTDILQDIQY : 168
CAH8_Acar : GHSVQILLKSKSVLVGGPLPRGHEFELHDVRFHWGRENQRGSEHTVNFKAFPMELHLVHWNSTMYHNIDEAIGKKNGIAIIALFVQIGKEHSGLKTVTEILQDIQY : 158
CAH8_Xtro : GHVVQILLKSKSVLKGGPLPRGHEYELNEVRFHWGKENQRGSEHTVNFKAFPMELHLIHWNSTLYRSLEEAMGKVHGIVIISLFVQIGKENIGLKAITEVLQDIFY : 183
CAH8_Spur : GTGIQIIFKYKPVLSGGPLPQNSKFELAACAFHWGQKDDRGSEHTVNFKAYPMELHLIHWNSSTYSTLEEAMGKPHGISIIALFIQVGREHAGLRTFTDYLEAVQY : 212
CAH8_Blan : GHAVQVVPKPKTVTSGGPLPEGHEFELCHLRFHWGREDDRGSEHTVNFKAFPMELHLLHWNTSLYSNLADAMGKRDGIVIMSVIVQIGRENAGVKNFTDHLEDIQY : 156
CAH8_Tadh : GNTIRISFSPGSTIQGGPL­­EHQYELLHCSFHWGKTNSRGSEHTVIGKQFPMEVQLLHWNTSLYKQAEDAMTAPQGLAIMAAFIQIGQENPDLKAITDVITEVRY : 160
                 220         *       240         *       260         *       280         *       300         *
CAH8_Drer : KGKTKIIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTTPPCSENVTWILYRYPLTISQMQIEEFRRLRPHVKGAEL­PEGNDGMLGDNFRPTQPLSDRVVRAAFQ : 281
CAH8_Omyk : KGKTKIIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTTPPCSESVTWILYRYPLTISQLQIEEFRRLRSHLKGADL­PEGNDGMLGDNFRPSQPLSDRTVRAAFQ : 281
CAH8_Gacu : KGKNKIIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTTPPCSERVTWILYRYPLTISQSQIEEFRRLRSHVKGAEL­LEGNDGMLGDNFRPTQPLSDRTVRAAFQ : 281
CAH8_Olat : KGKSKIIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYDGSLTTPPCSENVTWILYRYPLTISQMQIEEFRRLRSHVKGAEL­LEGNDGMLGDNFRPTQPLSDRTVRAAFQ : 291
CAH8_Trub : KGKNKLIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTTPPCSEKVTWILFRYPLTISQIQIEEFRRLRSHVKGAEL­LEGNDGLLGDNFRPTQPLSDRTVRAAFQ : 282
CAH8_Tnig : KGKSKIIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTTPPCSEKVTWILFRYPLTISQVQIEEFRRLRSHIKGAEL­LEGNDGLLGDNFRPTQPLSDRMVRAAFQ : 272
CAH8_Ggal : KGKSKTIPC­FNPNSLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTVSQVQIEEFRRLRTHVKGAEL­LEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 283
CAH8_Tgut : KGKSKTIPC­FNPNSLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTVSQVQIEEFRRLRTHVKGAEL­LEGSDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 258
CAH8_Cpor : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYDGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 256
CAH8_Cfam : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 291
CAH8_Rnor : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAFSS : 290
CAH8_Mmus : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQMQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 291
CAH8_Btau : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 290
CAH8_Mmur : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 286
CAH8_Opri : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 290
CAH8_Ecab : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 290
CAH8_Sscr : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 291
CAH8_Pabe : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 290
CAH8_Ptro : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 290
CAH8_Mmul : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 290
CAH8_Hsap : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 290
CAH8_Cjac : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 290
CAH8_Ppyg : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 290
CAH8_Tsyr : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 256
CAH8_Ttru : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHAKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 256
CAH8_Mluc : KGKSKIIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQLQIEEFRRLRTHVKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 275
CAH8_Mdom : KGKTKIIPC­FNPNTLLPEKPDPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQIQIEEFRRLRTHVKGAEL­LEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 289
CAH8_Oana : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTIPPCSEGVTWILFRYPLTISQIQIEEFRRLRTHIKGAEL­VEGCDGILGDNFRPTQPLSDRVIRAAFQ : 267
CAH8_Acar : KGKSKTIPC­FNPNSLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTVPPCSEGVTWILFRYPLTVSQLQIEEFRRLRTHVKGTEL­LDSCDGILGDNFRPTQPLSDRIIRAAFQ : 257
CAH8_Xtro : KGKSKTIPC­FNPNTLLP­­­DPLLRDYWVYEGSLTMPPCSEGVTWILFRYPLTVSQTQIEEFRRLRTHIKGADL­PDGCDGLMADNFRPTQPLSDRIIRAAFQ : 282
CAH8_Spur : KGRTLAVTTPFHPSCLLP­­­DPQLRDFWTYQGSLTTPPCYERVTWILLRYPLTISISQMEEFRRLKNHVKGDFS­FRGEEGLLVDNFRPTQPLNDRTIEASFQ : 312
CAH8_Blan : KGKSKTITTAFNPAAFLP­­­DPALREYWTYEGSLTSPPCYENVQWIIFRYPLTISHVQMEEFRRLRCHAKGQPP­PPGEEGMLCDNFRPTQPIKSRVIRASFQ : 256
CAH8_Tadh : KDDIREMRLPFNPIHLVP­­­­­RIRDYWTYDGSLTIPPCTENVTWIIFRYPLSISESQIQGYRSLRAFFRQDRQDVASREGALFDNFRPVQSMNNRPLRASFE : 259


