UniprotKB

D Entry name organism full name |oglcnacscore [oglcnac sites phosphorylation sites PMIDS sequence intracellular extracellular cytosol nucleus mitochndrion
000571 DDX3X_HUMAN [Homo ATP- 20.091133 S114;T204;S584;S588;5611;S616(S82;586;5S90;5S102;T104;S131;S181; |34725712;38665916;33214551;328 [MSHVAVENALGLDQQFAGLDLNSS [True True 4.407 [5.0 5.0
sapiens  |dependent S183;5240;5269;5S429;T438;S442;S (70666;35254053;40592469;314928 |DNQSGGSTASKGRYIPPHLRNREAT
RNA 456;T469;5470;S520;T542;5S543;S5 |38;39990658;32119511;35083852;2 [KGFYDKDSSGWSSSKDKDAYSSFGS
helicase 94;5605;S612 6853435;34019948;30444036;3721 [RSDSRGKSSFFSDRGSGSRGRFDDR
DDX3X 7939;30397120;40596516;2851044 |GRSDYDGIGSRGDRSGFGKFERGGN

7;33465208;29351928

SRWCDKSDEDDWSKPLPPSERLEQ
ELFSGGNTGINFEKYDDIPVEATGN
NCPPHIESFSDVEMGEIIMGNIELTR
YTRPTPVQKHAIPIIKEKRDLMACAQ
TGSGKTAAFLLPILSQIYSDGPGEALR
AMKENGRYGRRKQYPISLVLAPTRE
LAVQIYEEARKFSYRSRVRPCVVYGG
ADIGQQIRDLERGCHLLVATPGRLVD
MMERGKIGLDFCKYLVLDEADRML
DMGFEPQIRRIVEQDTMPPKGVRHT
MMFSATFPKEIQMLARDFLDEYIFL
AVGRVGSTSENITQKVVWVEESDKR
SFLLDLLNATGKDSLTLVFVETKKGA
DSLEDFLYHEGYACTSIHGDRSQRD
REEALHQFRSGKSPILVATAVAARGL
DISNVKHVINFDLPSDIEEYVHRIGR
TGRVGNLGLATSFFNERNINITKDLL
DLLVEAKQEVPSWLENMAYEHHYK
GSSRGRSKSSRFSGGFGARDYRQSS
GASSSSFSSSRASSSRSGGGGHGSS
RGFGGGGYGGFYNSDGYGGNYNSQ
GVDWWGN




