Protein
name

Protein Sequence

MW (Da)

RIP2K

GAMAMNGEAICSALPTIPYHKLADLRYLSRGASGTVSSARHADWRVQVAV
KHLHIHTPLLDSERKDVLREAEILHKARFSYILPILGICNEPEFLGIVTEYMPN
GSLNELLHRKTEYPDVAWPLRFRILHEIALGVNYLHNMTPPLLHHDLKTQNI
LLDNEFHVKIADFGLSKWRMMSLSQSRSSKSAPEGGTIIYMPPENYEPGQKS
RASIKHDIYSYAVITWEVLSRKQPFEDVTNPLQIMYSVSQGHRPVINEESLPY
DIPHRARMISLIESGWAQNPDERPSFLKCLIELEPVLRTFEEI

34765.01

RIP2K 204

GAMAMNGEAICSALPTIPYHKLADLRYLSRGASGTVSSARHADWRVQVAV
KHLHIHTPLLDSERKDVLREAEILHKARFSYILPILGICNEPEFLGIVTEYMPN
GSLNELLHRKTEYPDVAWPLRFRILHEIALGVNYLHNMTPPLLHHDLKTQNI
LLDNEFHVKIADFGLSKWRMMSLSQSRSSKSAPEGGTIIYMPPENYEPGQKS
RASIKHDIYSYAVITWEVLSRKQPFEDVTNPLQIMYSVSQGHRPVINEESLPY
DIPHRARMISLIESGWAQNPDERPSFLKCLIELEPVFRTFEEI

34798.7

RIP2Ka7r

GAMAMNGEAICSALPTIPYHKLADLRYLSRGASGTVSSARHADWRVQVAV
RHLHIHTPLLDSERKDVLREAEILHKARFSYILPILGICNEPEFLGIVTEYMPN
GSLNELLHRKTEYPDVAWPLRFRILHEIALGVNYLHNMTPPLLHHDLKTQNI
LLDNEFHVKIADFGLSKWRMMSLSQSRSSKSAPEGGTIIYMPPENYEPGQKS
RASIKHDIYSYAVITWEVLSRKQPFEDVTNPLQIMYSVSQGHRPVINEESLPY
DIPHRARMISLIESGWAQNPDERPSFLKCLIELEPVLRTFEEI

34793.9

RIP2Kp16n

GAMAMNGEAICSALPTIPYHKLADLRYLSRGASGTVSSARHADWRVQVAV
KHLHIHTPLLDSERKDVLREAEILHKARFSYILPILGICNEPEFLGIVTEYMPN

GSLNELLHRKTEYPDVAWPLRFRILHEIALGVNYL LHNMTPPLLHHNLKTQNI
LLDNEFHVKIADFGLSKWRMMSLSQSRSSKSAPEGGTIIYMPPENYEPGQKS
RASIKHDIYSYAVITWEVLSRKQPFEDVTNPLQIMYSVSQGHRPVINEESLPY
DIPHRARMISLIESGWAQNPDERPSFLKCLIELEPVLRTFEEI

34764.9

RIP2KRr74a

GAMAMNGEAICSALPTIPYHKLADLRYLSRGASGTVSSARHADWRVQVAV
KHLHIHTPLLDSERKDVLREAEILHKAAFSYILPILGICNEPEFLGIVTEYMPN
GSLNELLHRKTEYPDVAWPLRFRILHEIALGVNYLHNMTPPLLHHDLKTQNI
LLDNEFHVKIADFGLSKWRMMSLSQSRSSKSAPEGGTIIYMPPENYEPGQKS
RASIKHDIYSYAVITWEVLSRKQPFEDVTNPLQIMYSVSQGHRPVINEESLPY
DIPHRARMISLIESGWAQNPDERPSFLKCLIELEPVLRTFEEI

34679.92

RIP2Kr740

GAMAMNGEAICSALPTIPYHKLADLRYLSRGASGTVSSARHADWRVQVAV
KHLHIHTPLLDSERKDVLREAEILHKADFSYILPILGICNEPEFLGIVTEYMPN
GSLNELLHRKTEYPDVAWPLRFRILHEIALGVNYLHNMTPPLLHHDLKTQNI
LLDNEFHVKIADFGLSKWRMMSLSQSRSSKSAPEGGTIIYMPPENYEPGQKS
RASIKHDIYSYAVITWEVLSRKQPFEDVTNPLQIMYSVSQGHRPVINEESLPY
DIPHRARMISLIESGWAQNPDERPSFLKCLIELEPVLRTFEEI

34723.93

RIP2KRr74H

GAMAMNGEAICSALPTIPYHKLADLRYLSRGASGTVSSARHADWRVQVAV
KHLHIHTPLLDSERKDVLREAEILHKAFFSYILPILGICNEPEFLGIVTEYMPN
GSLNELLHRKTEYPDVAWPLRFRILHEIALGVNY L LHNMTPPLLHHDLKTQNI
LLDNEFHVKIADFGLSKWRMMSLSQSRSSKSAPEGGTIIYMPPENYEPGQKS
RASIKHDIYSYAVITWEVLSRKQPFEDVTNPLQIMYSVSQGHRPVINEESLPY
DIPHRARMISLIESGWAQNPDERPSFLKCLIELEPVLRTFEEI

34746.28




