
AAC04355 C. trifolii
BAD04044 C. lagenarium
AAD17221 M. anisopliae
EAA77849 G. zeae
AAG38600 C. albicans
CAG89783 D. hansenii
XP_446753 C. glabrata
XP_453207 K. lactis
AAX55640 T. gondii
BAA08284 P. yoelii
XP_744815 P. chabaudi
NP_704880 P. falciparum
XP_666287 C. hominis
BAA76665 E. gracilis
XP_827379 T. brucei
CAD45617 C. elegans
CAE72620 C. briggsae
AAD16002 A. americanum
CAG44453 A. hebraeum
BAE19914 H. elegans
BAA18952 H. pulcherrimus
CAC00652 A. mellifera
EAA01109 A. gambiae
AAY84715 L. stagnalis
CAA45015 A. californica
CAG01116 T. nigroviridis
AAH77281 X. laevis
NP_001016403 X. tropicalis
XP_686379 D. rerio
AAM88381 C. familiaris
P36887 S. scrofa
CAA47627 B. taurus
NP_001009234 O. aries
NP_002721 H. sapiens
AAK97389 O. cuniculus
CAA41052 R. rattus
NP_032880 M. musculus
P25321 C. griseus
XP_341662 R. norvegicus
P34099 D. discoideum
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Glu127 Glu170 Glu230Leu198,Pro202,Leu205


