Homo sapiens transforming growth factor beta receptor 1 (TGFBR1), transcript variant 1, mRNA
NCBI Reference Sequence: NM_004612.3
GenBank Graphics
>NM_004612.3:1630-6516 Homo sapiens transforming growth factor beta receptor
1 (TGFBR1), transcript variant 1, mRNA
TTCTACAGCTTTGCCTGAACTCTCCTTTTTTCTTCAGATCTGCTCCTGGGTTTTAATTTGGGAGGTCAATTGTTCTACCTCACTGAGAGGGAACAGAAGGATATTGCTTCCTTTTGCAGCAGTGTAATAAAGTCAATTAAAAACTTCCCAGGATTTCTTTGGACCCAGGAAACAGCCATGTGGGTCCTTTCTGTGCACTATGAACGCTTCTTTCCCAGGACAGAAAATGTGTAGTCTACCTTTATTTTTTATTAACAAAACTTGTTTTTTAAAAAGATGATTGCTGGTCTTAACTTTAGGTAACTCTGCTGTGCTGGAGATCATCTTTAAGGGCAAAGGAGTTGGATTGCTGAATTACAATGAAACATGTCTTATTACTAAAGAAAGTGATTTACTCCTGGTTAGTACATTCTCAGAGGATTCTGAACCACTAGAGTTTCCTTGATTCAGACTTTGAATGTACTGTTCTATAGTTTTTCAGGATCTTAAAACTAACACTTATAAAACTCTTATCTTGAGTCTAAAAATGACCTCATATAGTAGTGAGGAACATAATTCATGCAATTGTATTTTGTATACTATTATTGTTCTTTCACTTATTCAGAACATTACATGCCTTCAAAATGGGATTGTACTATACCAGTAAGTGCCACTTCTGTGTCTTTCTAATGGAAATGAGTAGAATTGCTGAAAGTCTCTATGTTAAAACCTATAGTGTTTGAATTCAAAAAGCTTATTTATCTGGGTAACCCAAACTTTTTCTGTTTTGTTTTTGGAAGGGTTTTTGTGGTATGTCATTTGGTATTCTATTCTGAAAATGCCTTTCTCCTACCAAAATGTGCTTAAGCCACTAAAGAAATGAAGTGGCATTAATTAGTAAATTATTAGCATGGTCATGTTTGAATATTCTCACATCAAGCTTTTGCATTTTAATTGTGTTGTCTAAGTATACTTTTAAAAAATCAAGTGGCACTCTAGATGCTTATAGTACTTTAATATTTGTAGCATACAGACTAATTTTTCTAAAAGGGAAAGTCTGTCTAGCTGCTTGTGAAAAGTTATGTGGTATTCTGTAAGCCATTTTTTTCTTTATCTGTTCAAAGACTTATTTTTTAAGACATGAATTACATTTAAAATTAGAATATGGTTAATATTAAATAATAGGCCTTTTTCTAGGAAGGCGAAGGTAGTTAATAATTTGAATAGATAACAGATGTGCAAGAAAGTCACATTTGTTATGTATGTAGGAGTAAACGTTCGGTGGATCCTCTGTCTTTGTAACTGAGGTTAGAGCTAGTGTGGTTTTGAGGTCTCACTACACTTTGAGGAAGGCAGCTTTTAATTCAGTGTTTCCTTATGTGTGCGTACATTGCAACTGCTTACATGTAATTTATGTAATGCATTCAGTGCACCCTTGTTACTTGGGAGAGGTGGTAGCTAAAGAACATTCTGAGTATAGGTTTTTCTCCATTTACAGATGTCTTTGGTCAAATATTGAAAGCAAACTTGTCATGGTCTTCTTACATTAAGTTGAAACTAGCTTATAATAACTGGTTTTTACTTCCAATGCTATGAAGTCTCTGCAGGGCTTTTACAGTTTTCGAAGTCCTTTTATCACTGTGATCTTATTCTGAGGGGAGAAAAAACTATCATAGCTCTGAGGCAAGACTTCGACTTTATAGTGCTATCAGTTCCCCGATACAGGGTCAGAGTAACCCATACAGTATTTTGGTCAGGAAGAGAAAGTGGCCATTTACACTGAATGAGTTGCATTCTGATAATGTCTTATCTCTTATACGTAGAATAAATTTGAAAGACTATTTGATCTTAAAACCAAAGTAATTTTAGAATGAGTGACATATTACATAGGAATTTAGTGTCAATTTCATGTGTTTAAAAACATCATGGGAAAAATGCTTAGAGGTTACTATTTTGACTACAAAGTTGAGTTTTTTTCTGTAGTTACCATAATTTCATTGAAGCAAATGAATGAGTTTGAGAGGTTTGTTTTTATAGTTGTGTTGTATTACTTGTTTAATAATAATCTCTAATTCTGTGATCAGGTACTTTTTTTGTGGGGGTTTTTTTTTTGTTTTTTTTTTTTTGTTGTTGTTTTTGGGCCATTTCTAAGCCTACCAGATCTGCTTTATGAAATCCAGGGGACCAATGCATTTTATCACTAAAACTATTTTTATATAATTTTAAGAATATACCAAAAGTTGTCTGATTTAAAGTTGTAATACATGATTTCTCACTTTCATGTAAGGTTATCCACTTTTGCTGAAGATATTTTTTATTGAATCAAAGATTGAGTTACAATTATACTTTTCTTACCTAAGTGGATAAAATGTACTTTTGATGAATCAGGGAATTTTTTTAAAGTTGGAGTTTAGTTCTAAATTGACTTTACGTATTACTGCAGTTAATTCCTTTTTTGGCTAGGGATGGTTTGATAAACCACAATTGGCTGATATTGAAAATGAAAGAAACTTAAAAGGTGGGATGGATCATGATTACTGTCGATAACTGCAGATAAATTTGATTAGAGTAATAATTTTGTCATTTAAAAACACAGTTGTTTATACTGCCCATCCTAGGATGCTCACCTTCCAAGATTCAACGTGGCTAAAACATCTTCTGGTAAATTGTGCGTCCATATTCATTTTGTCAGTAGCCAGGAGAAATGGGGATGGGGGAAATACGACTTAGTGAGGCATAGACATCCCTGGTCCATCCTTTCTGTCTCCAGCTGTTTCTTGGAACCTGCTCTCCTGCTTGCTGGTCCCTGACGCAGAGACCGTTGCCTCCCCCACAGCCGTTTGACTGAAGGCTGCTCTGGAGACCTAGAGTAAAACGGCTGATGGAAGTTGTGGGACCCACTTCCATTTCCTTCAGTCATTAGAGGTGGAAGGGAGGGGTCTCCAAGTTTGGAGATTGAGCAGATGAGGCTTGGGATGCCCCTGCTTTGACTTCAGCCATGGATGAGGAGTGGGATGGCAGCAAGGTGGCTCCTGTGGCAGTGGAGTTGTGCCAGAAACAGTGGCCAGTTGTATCGCCTATAAGACAGGGTAAGGTCTGAAGAGCTGAGCCTGTAATTCTGCTGTAATAATGATAGTGCTCAAGAAGTGCCTTGAGTTGGTGTACAGTGCCATGGCCATCAAGAATCCCAGATTTCAGGTTTTATTACAAAATGTAAGTGGTCACTTGGCGATTTTGTAGTACATGCATGAGTTACCTTTTTTCTCTATGTCTGAGAACTGTCAGATTAAAACAAGATGGCAAAGAGATCGTTAGAGTGCACAACAAAATCACTATCCCATTAGACACATCATCAAAAGCTTATTTTTATTCTTGCACTGGAAGAATCGTAAGTCAACTGTTTCTTGACCATGGCAGTGTTCTGGCTCCAAATGGTAGTGATTCCAAATAATGGTTCTGTTAACACTTTGGCAGAAAATGCCAGCTCAGATATTTTGAGATACTAAGGATTATCTTTGGACATGTACTGCAGCTTCTTGTCTCTGTTTTGGATTACTGGAATACCCATGGGCCCTCTCAAGAGTGCTGGACTTCTAGGACATTAAGATGATTGTCAGTACATTAAACTTTTCAATCCCATTATGCAATCTTGTTTGTAAATGTAAACTTCTAAAAATATGGTTAATAACATTCAACCTGTTTATTACAACTTAAAAGGAACTTCAGTGAATTTGTTTTTATTTTTTAACAAGATTTGTGAACTGAATATCATGAACCATGTTTTGATACCCCTTTTTCACGTTGTGCCAACGGAATAGGGTGTTTGATATTTCTTCATATGTTAAGGAGATGCTTCAAAATGTCAATTGCTTTAAACTTAAATTACCTCTCAAGAGACCAAGGTACATTTACCTCATTGTGTATATAATGTTTAATATTTGTCAGAGCATTCTCCAGGTTTGCAGTTTTATTTCTATAAAGTATGGGTATTATGTTGCTCAGTTACTCAAATGGTACTGTATTGTTTATATTTGTACCCCAAATAACATCGTCTGTACTTTCTGTTTTCTGTATTGTATTTGTGCAGGATTCTTTAGGCTTTATCAGTGTAATCTCTGCCTTTTAAGATATGTACAGAAAATGTCCATATAAATTTCCATTGAAGTCGAATGATACTGAGAAGCCTGTAAAGAGGAGAAAAAAACATAAGCTGTGTTTCCCCATAAGTTTTTTTAAATTGTATATTGTATTTGTAGTAATATTCCAAAAGAATGTAAATAGGAAATAGAAGAGTGATGCTTATGTTAAGTCCTAACACTACAGTAGAAGAATGGAAGCAGTGCAAATAAATTACATTTTTCCCAAGTGCCAGTGGCATATTTTAAAATAAAGTGTATACGTTGGAATGAGTCATGCCATATGTAGTTGCTGTAGATGGCAACTAGAACCTTTGAGTTACAAGAGTCTTTAGAAGTTTTCTAACCCTGCCTAGTGCAAGTTACAATATTATAGCGTGTTCGGGGAGTGCCCTCCTGTCTGCAGGTGTGTCTCTGTGCCTGGGGGCTTTTCTCCACATGCTTAGGGGTGTGGGTCTTCCATTGGGGCATGATGGACCTGTCTACAGGTGATCTCTGTTGCCTTTGGGTCAGCACATTTGTTAGTCTCCTGGGGGTGAAAACTTGGCTTACAAGAGAACTGGAAAAATGATGAGATGTGGTCCCCAAACCCTTGATTGACTCTGGGGAGGGGCTTTGTGAATAGGATTGCTCTCACATTAAAGATAGTTACTTCAATTTGAAGGCTGGATTTAGGGATTTTTTTTTTTCCTTATAACAAAGACATCACCAGGATATGAAGCTTTTGTTGAAAGTTGGAAAAAAAGTGAAATTAAAGACATTCCCAGACAAA
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