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HCTDVSNISRGARQKLLGRSWSIPVIQHLFSPLKDYFACE 851aa, chickenDNMT3B   
HYTDVSNMGRGARQKLLGRSWSVPVIRHLFAPLKDYFACE 853aa, humanDNMT3B   
HYTDVSNMGRGARQKLLGRSWSVPVIRHLFAPLKDYFACE 1046aa,chimpanzeeDNMT3B  
HYTDVSNMGRVARQKLPGRSWSVPVIRHLFAPRKDYFACE 852aa, pigDNMT3B    
HYTDVSNMGRVARQKLLGRSWSVPVIRHLFAPLKDYFACE 844aa, cattleDNMT3B   
HYTDVSNMGRGARQKLLGRSWSVPVIRHLFAPLKDYFACE 774aa, horseDNMT3B   
HYTDVSNMGRGARQKLLGRSWSVPVIRHLFAPLKDYFACE 859aa, ratDNMT3B   
HYTDVSNMGRGARQKLLGRSWSVPVIRHLFAPLKDYFACE 859aa, mouseDNMT3B   
HYTDVSNMGRGARQKLLGRSWSVPVIRHLFAPLKDYFACE 756aa, opossumDNMT3B   
HYTDVSNMGRGARQKLLGRSWSVPVIRHLFAPLKDYFACE 816aa, zebrafishDNMT3B   
  


