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YVHHMLFVEFGNLNTCCDPIIYSFYTPSFRADLADVVACCCA—RRAADASPRSVDRLSAPAGGAGVDMESDLSSNQQSSNAA-——-—————————
YVHHMLEFVEGNLNTCCDPIIYGFYTPSFRADLADVMACCCG—HRAADASPRSVDRLSAPVGGAAMEMESDLSSNOQSGNAG--—————————-—

Medakan3 L--RRSGTDIIPKARMKTLKMSVVIVLSEFVVCWTPYYLLGIWYWEQPDML--RVTPEYVHHILEVEGNLNTCCDPVIYGEFYTPSFRADLAA----CCR—WSKESSSPMSLNRLSTRRGPHSGEHEPQ-----—-—-—-—-——————————————
Tetraodon3 L--RRSGTDIIPKARLKTLRMTVVIVLSEVVCWTPYYLLGIWYWEQPDML--RVTPEYVHHVLEVEGNLNTCCDPLVYGEYTPSFRADLAA----CFR—QKRIKASARLPPOQHAGDEHTNQG----—-—-———————=—=—=—————————————
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Tetraodonnl ---LRRSHNNIPKARMRTLKMSIVIVTSFIVCWTPYYLLGLWYWLFPEKM-EETVSHSLTHMLEFIFGLEFNACLDPITYGLFTVRLHOGLKRCCRTANTOT-DLEN-NTCLVHMTRFSSORHYASGAHETHK-EMIDD-TCTNNCSRPIIP
Fugunl ---LRRSHNNIPKARMRTLKMSIVIVTSEFIVCWTPYYLLGLWYWLFPEKM-EETVSHSLTHMLFIFGLFNACLDPITYGLFTIHLHOGLKRCCRTANTRT-DLEN-NTCFVHMTRLSSHLHNASGGYHTDK-EEVND----DSRSRPIIP
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