}J];l iprotKB Entry name organism [full name |oglcnacscore (S)ig{t;nac phosphorylation sites PMIDS sequence
Q5VT52-3 |RPRD2_HUMAN [Homo Isoform 3 [40.271955 NaN S16;S356;T358;S374;S473;S476;S4 |32119511;34725712;35132862;316 |MAAGGGGGSSKASSSSASSAGALES
sapiens |of 79;T482;S485;T517;S564;S593;T59 (37018;29249144;23301498;325740 |[SLDRKFQSVTNTMESIQGLSSWCIE

Regulation 8;S614;S663;5665;S716;T723;S730; [38;36240223;22661428;30059200;2 INKKHHSTIVYHWMKWLRRSAYPHR
of nuclear T732;S758;S762;T763;S769;S817;S [0068230;35289036;33214551;2923 |LNLFYLANDVIQNCKRKNAIIFRESF
pre-mRNA 826;S900;S909;5S928;5965;S976;S1 |7092;30379171;34019948;3525405 |ADVLPEAAALVKDPSVSKSVERIFKI
domain- 068;S1099 3;37340703;28657654;34931806;35 WEDRNVYPEEMIVALREALTSTNPK
containing 138101;27114449;34846842;30620 [AALKSKIVAEFRSQALIEELLLYKRSE
protein 2 550;31492838;29351928 DQIELKEKQLSTMRVDVCSTETLKC

LKDKTGGKKFSKEFEEASSKLEEFV
NGLDKQVKNGPSLTEALENAGIFYE
AQYKEVKVVANAYKTFANRVNNLKK
KLDQLKSTLPDPEESPVPSPSMDAP
SPTGSESPFQGMGGEESQSPTMESE
KSATPEPVTDNRDVEDMELSDVEDD
GSKIIVEDRKEKPAEKSAVSTSVPTK
PTENISKASSCTPVPVTMTATPPLPK
PVNTSLSPSPALALPNLANVDLAKIS
SILSSLTSVMKNTGVSPASRPSPGTP
TSPSNLTSGLKTPAPATTTSHNPLAN
ILSKVEITPESILSALSKTQTQSAPAL
QGLSSLLQSVTGNPVPASEAASQSTS
ASPANTTVSTIKGRNLPSSAQPFIPK
SFNYSPNSSTSEVSSTSASKASIGQS
PGLPSTTFKLPSNSLGFTATHNTSPA
APPTEVTICQSSEVSKPKLESESTSPS
LEMKIHNFLKGNPGFSGLNLNIPILS
SLGSSAPSESHPSDFQRGPTSTSIDN
IDGTPVRDERSGTPTQDEMMDKPTS
SSVDTMSLLSKIISPGSSTPSSTRSPP
PGRDESYPRELSNSVSTYRPFGLGSE
SPYKQPSDGMERPSSLMDSSQEKFY
PDTSFQEDEDYRDFEYSGPPPSAMM
NLEKKPAKSILKSSKLSDTTEYQPILS
SYSHRAQEFGVKSAFPPSVRALLDSS
ENCDRLSSSPGLFGAFSVRGNEPGS
DRSPSPSKNDSFFTPDSNHNSLSQS
TTGHLSLPQKQYPDSPHPVPHRSLF
SPQNTLAAPTGHPPTSGVEKVLASTI
STTSTIEFKNMLKNASRKPSDDKHF
GQAPSKGTPSDGVSLSNLTQPSLTAT
DQQQQEEHYRIETRVSSSCLDLPDS
TEEKGAPIETLGYHSASNRRMSGEPI
QTVESIRVPGKGNRGHGREASRVG
WFDLSTSGSSFDNGPSSASELASLG
GGGSGGLTGFKTAPYKERAPQFQES
VGSFRSNSFNSTFEHHLPPSPLEHG
TPFQREPVGPSSAPPVPPKDHGGIFS
RDAPTHLPSVDLSNPFTKEAALAHA
APPPPPGEHSGIPFPTPPPPPPPGEH
SSSGGSGVPFSTPPPPPPPVDHSGVV
PFPAPPLAEHGVAGAVAVFPKDHSS
LLQGTLAEHFGVLPGPRDHGGPTQR
DLNGPGLSRVRESLTLPSHSLEHLG
PPHGGGGGGGSNSSSGPPLGPSHR
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