
UniprotKB
ID Entry	name organism full

name oglcnacscore
oglcnac
sites

phosphorylation
sites PMIDS sequence intracellular extracellular cytosol nucleus mitochndrion endoplasmic

reticulum
golgi
apparatus

plasma
membrane

extracellular
region

0

Q4D1D3 Q4D1D3_TRYCC Trypanosoma
cruzi

NaN 19.946178 NaN NaN 30984116 GALTAMVEENQKQVEQLCADHDQA
RATMQAELVAHREMRNARINERLS
HPELCDSASPQMPPPNTEVPVAPEI
VRSEPLYSVTIDELNKTTTLNEQLTR
ALAQREADNEKLAEDLAQREADNE
KLAEDLAQREADNEKLAEDLAQREA
DNEKLAEDLAQREADNEKLAEELAQ
READIEKLTDELAQREADNEKLAED
LAQREADNEKLAEDLAQREADNEKL
AEDLAQREADNEKLAEDLAQREAD
NEKLAEDLAQREADNEKLTDELAQR
EADNEKLAEDLAQREADNEKLAEEL
AQREADNEKLTDELAQREADNEKLA
EDLAQREADNEKLTEDLAQREADN
EKLAEDLAQREADNEKLTDELAQRE
ADNEKLAEDLAQREADNEKLTEDLA
QREADNEKLAEELAQREADNEKLAE
DLAQREADNEKLVEELAQREADNE
KLAEELAQREADNEKLAEDLAQREA
DNEKLAEELAQREAVIEGAEADASK
TIEGVYSRCRELEELAARRELAATGD
VDILERELADALVQLKALEGENAALA
ALLAAKKAEMVEASDAAGRSVRELE
SRLSAAVSEASHERAMAEKLISTTRG
ALTAMVEENQKQVEQLRADHDQAR
ATMQAELVAHREMRNARINERLSH
PELCDSASPQMPPPNTEVPVAPEIVR
SEPLYSVTIDELNKTTTLNEQLTRAL
AQREADNEKLAEDLAQREADNEKL
AEDLAQREADNEKLAEDLAQREAD
NEKLAEELAQREADIEKLTDELAQR
EADNEKLAEDLAQREADNEKLVEEL
AQREADIEKLTDELAQREADNEKLA
EELAQREADIEKLTDELAQREADNE
KLAEDLAQREADNEKLAEDLAQREA
DNEKLAEDLAQREADNEKLAEDLA
QREADNEKLAEDLAQREADNEKLA
EDLAQREADNEKLTDELAQREADN
EKLAEDLAQREADNEKLAEELAQRE
AVIEGAEADASKTIEGVYSRCRELEE
LAARRELAATGDVDILERELADALVQ
LKALEGENAALAALLAAKKAEMVEA
SDAAGRSVRELESRLSAAVSEASHE
RAMAEKLISTTRGALTAMVEENQKQ
VEQLRADHDQARATMQAELVAHRE
MRNARINERLSHPELCDSASPQMPP
PNTEVPVAPEIVRSEPLYSVTIDELNK
TTTLNEQLTRALAQREADNEKLAED
LAQREADIEKLTDELAQREADIEKLT
DELAQREADNEKLTDELAQREADN
EKLAEDLAQREADNEKLAEDLAQRE
ADNEKLAEDLAQREADNEKLAEDLA
QREADNEKLAEELAQREADNEKLTE
ELAQREADNEKLAEDLAQREADNE
KLAEDLAQREADNEKLTEELAQREA
DNEKLAEDLAQREADNEKLTEELAQ
READIEKLAEDLAQREADNEKLAEE
LAQREADNEKLAEELAQREADNEKL
AEELAQREADNEKLAEELAQREADN
EKLAEDLAQREADNEKLTEDLAQRE
ADNEKLAEELAQREADNEKLAEELV
QREADNEKLAEDLAQREADNEKLA
EDLAQREADNEKLAEELAQREADN
EKLTEELAQREADNEKLTEELAQRE
ADNEKLAEDLAQREADNEKLAEELA
QREAVIEGAEADASKTIEGVYSRCRE
LEELAARRELAATGDVDILERELADA
LVQLKALEGENAALAALLAAKKAEM
VEASDAAGRSVRELESRLSAAVSEAS
HERAMAEKLISTTRGALTAMVEENQ
KQVEQLRADHDQARATMQAELVAH
REMRNARINERLSHPELCDSASPQ
MPPPNTEVPVAPEIVRSEPLYSVTID
ELNKTTTLNEKLTRALAQREADNEK
LAEDLAQREADNEKLAEDLAQREAD

None None None None None None None None None



NEKLAEDLAQREADNEKLAEDLAQR
EADNEKLAEDLAQREADNEKLAEDL
AQREADNEKLAEDLAQREADNEKL
VEELAQREADNEKLAEDLAQREADN
EKLVEELAQREADNEKLTDELAQRE
ADNEKLAEDLAQREADNEKLAEDLA
QREADNEKLAEDLAQREADNEKLA
EDLAQREADNEKLAEDLAQREADN
EKLAENLAQREADNEKLAEDLAQRE
ADNEKLAENLAQREADIEKLTDELA
QREADNEKLAEDLAQREADNEKLA
EDLAQREADNEKLVEELAQREADN
EKLTDELAQREADNEKLAEDLAQRE
ADNEKLAEDLAQREADNEKLAEELA
QREAVIEGAEADASKTIEGVYSRCRE
LEELAARRELAATGDVDILERELADA
LVQLKALEGENAALAALLAAKKAEM
VEASDAAGRSVRELESRLSAAVSEAS
HERAMAEKLISTTRGALTAMVEENQ
KQVEQLRADHDQARATMQAELVAH
REMRNARINERLSHPELCDSASPQ
MPPPNTEVPVAPEIVRSEPLYSVTID
ELNKTTTLNEQLTRALAQREADNEK
LAEDLAQREADIEKLAEDLAQREAD
NEKLAEDLAQREADNEKLAEELAQR
EADNEKLAEDLAQREADNEKLAEDL
AQREADNEKLAEDLAQREADNEKL
AEDLAQREADIEKLAEDLAQREADN
EKLAEDLAQREADNEKLAEELAQRE
ADIEKLAEDLAQREADNEKLAEELA
QREADIEKLAEDLAQREADIEKLTDE
LAQREADNEKLAEDLAQREADNEKL
AEDLAQREADNEKLVEELAQREADI
EKLTDELAQREADNEKLAEDLAQRE
ADNEKLAEDLAQREADIEKLTDELA
QREADNEKLVEELAQREADIEKLTD
ELAQREADNEKLAEDLAQREADNE
KLTEDLAQREADNEKLAEDLAQREA
DIEKLAEDLAQREADNEKLAEDLAQ
READNEKLAEELAQREADIEKLAED
LAQREADNEKLAEELAQREADNEKL
AEDLAQREADNEKLAEDLAQREAD
NEKLAEELAQREADIEKLAEDLAQR
EADNEKLAEDLAQREADIEKLTDEL
AQREADNEKLAEDLAQREADNEKL
AEELAQREADIEKLAEDLAQREADIE
KLTDELAQREADNEKLAEDLAQREA
DNEKLTDDLAQREADNEKLVEELAQ
READIEKLTDELAQREADNEKLAED
LAQREADNEKLVEELAQREADNEKL
AEDLVRREADCHKLVAELDVIESKL
NSAMSGLHVFSSGDGGVIEMLEGY
MERASLVSGAEKDALERLSLSNKEL
AMLRSDFLAERDLMSREIELEKAEK
ARLLGELEVTQRNLETLKNAPVVAS
GENELSVLRQKICDLEEVVDVKNAH
LESLNERLEGLVEELHDKREELFHV
IGQLDDFVVKFEKAREGEKVAVEKL
AARDQELFELERMHRELQTEHEQIV
SHLQKQVEELRAQQSDDAIALEDLK
SDIKGLRGSLQEVQGALREKNDEIN
RLKEEILAQQEEAQALIDELAEERDQ
KSLEVSDSLKKLEEFVELMEDARKC
EEEALQRSADAERSLCRTQEELERL
RTRQVEGRDNPKASELDTLRAALDE
ACDVKEHAEEENKKLKLCVRLLTDA
LSKNQSRFTASSGVLEEACDALSNM
QEG


