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Alignment der in Tab. 1 aufgefiithrten Aminosduresequenzen

der LysE und ArgO Proteine. Alignmentlicken (gaps) sind

W

durch ,-% gekennzeichnet.

einen ,*%“ gekennzeichnet.

YP 225551.1

ZP 05749209.1
NP_939452.1

ZP 03933958.1
YP 002834652.1
ZP 03711883.1
ZP 03922319.1
ZP 03931790.1
ZP 03918361.1
YP 002958101.1
ZP 05365683.1
ZP 04835056.1

YP 225551.1

ZP 05749209.1
NP_939452.1

ZP 03933958.1
YP 002834652.1
ZP 03711883.1
ZP 03922319.1
ZP 03931790.1
ZP 03918361.1
YP 002958101.1
ZP 05365683.1
ZP 04835056.1

YP 225551.1

ZP 05749209.1

NP_939452.1

ZP 03933958.1

YP 002834652.1
ZP 03711883.1

ZP 03922319.1

ZP 03931790.1

ZP_03918361.1

YP 002958101.1
ZP 05365683.1

ZP 04835056.1

YP 225551.1

ZP 05749209.1

NP_939452.1

ZP 03933958.1

YP 002834652.1
ZP_03711883.1

ZP 03922319.1

ZP 03931790.1

ZP 03918361.1

YP 002958101.1

——————————————————— MEIFITGLLLGASLLLSIGPONVLVIKQGIKREGLIAVLLV
——————————————————— MEIFVTGLLLGASLLLAIGPONVLVIKQGIKREGITAVIIV
——————————————————— MSIATAGEFLMGLSLIVAIGPONALITRQGIKREGLIPILVV
——————————————————— MSVLLAGFLLGLSLIVAIGPQNAY ITKMGVKRDHIGAIILA
MRRLEA--——————————— MSVLLAGFALGLSLIIAIGPQNAY ITKMGIKRDHVGPILLA
——————————————————— MSIAVAGFLLGLSLIVAIGPONALVIRQGVKREGLIVVLAT
——————————————————— MSIVLAGFFLGLSLIVAVGPONAMLLKYGIRRDHIGLIIVV
——————————————————— MSIVLAGEVLGLSLIVAVGPONAMLLKYGIRRDHIGLIIVV
MVPENLSFYLCVLLTHNKYVNVFFAGLLENLSLILALGPONALILKYGLRRQAITLVISV
M- WILAGTGLLTGLALIVAIGAQNAFVLROGVRREHVGAVVLV
——————————————————— MSIVLAGFFLGLSLIVAVGPONAMLLKYGIRRDHIGLIIVV
——————————————————— MSIAVAGFLLGLSLIVAIGPONALVIRQGVKREGLIVVLAT

* * * KK * *

CLISDVFLFIAGTLGVDLLSNAAPIVLDIMRWGGIAYLLWFAVMAAKDAMTNKVEA-———
CLLSDVVLFTLGTLGVGLISDTAPIILDILRWCGIAYLLWFAVMAARDALRARTEV-———
CILSDVILIFGGTAGVGALVDRAPIALVVLKWLGVAYLLYFGEFTCFKEAFKRHGQA-———
CLLSDVILINAGVGGMGVLVEKFPTGLIIMKYLGAAYLIYFGEFTCFRDAFKKEQEA-————
CLLSDVILITGGTAGVGVLVERFPTALVVVKYLGAAYLIYEFGEFTCFRDAFKKQQDA————
CILSDIFLIFGGTAGVGVIIEKAPLALVALKWEGAAYLAWFAVSCEFRDMV--KPRA-———
CALSDVILITSGTAGVGYLVEKFPNALQVLKYVGAAYLAYFTFTCFRDAFKTKGEA-———
CALSDVILITSGTAGVGYLVERFPNALEALKYIGAAYLAFFTFTCEFRDAFKTKGEAIDVE
CALCDITLIALSGVGVGVILQKAPIVLEILRYAGFLYLLWFAYTCEFRDATHPKTLA-———
CMASDAVLILAGTAGVGALVQAVPWLLEVLRWGGALYLLWFAVSSLRAAL-———— R-———-
CALSDVILITSGTAGVGYLVEKEFPNALQVLKYVGAAYLAYFTFTCEFRDALKTKGEA-———
CMLSDIFLIFGGTAGVGVIIEKAPLALVALKWEGAAYLAWFAVSCEFKDMVKPRALD ————

* * * * * * * * K *

-——PQ-TIE----- ETEP——-T--VP-——-— D-DTP-LG-———-—=--—- G——-—- SAVAT
———T-—FVE--—-- HSEP——-V--AA-——-- A-SAS-GG-—————-——- G-————-—-- %
————L-AVE----- QSEP——-V--AY-——-- E-PVA-DA--——-—--—- §-—--- SGVIT
————L-VVS--—-- STPP-—-5-—AP--—-- N-ETE-LG--—=—=-—=- G——=——- ATTV
————L-VIE----- ETTP-—-VAQVV-——-— D-ENS-GN-=-——=—--—- A--—-- GAPGT
---LD-85A--—-- TDDG-—-T-=SL--—=-- D-DAP-TAAHVSNVDTTSG-———- NGGQV
-——IE-V-FE--—-- STQP-—-K—-—AP--—-- Q-EVASFD--——-—--—- G——-—- SQARS
STSPN-STE--—-- EVAT-—-F--DG-——-- D-GDS-TG-=——=—=-—- GVGTEHGSVAT
-——TE-TVS--—-- ETKPHEEE--LP-——-- DVSST-TA-————————- G——-—- TTMAT
--—PQGLMA--—-- EQAP——-R--T--—-————————- A--————-——— G——-—- SVIAT
-——IE-V-FE--—-- STQP-—-K—-—-VP--—-- Q-EVASFD--——-—--—- G——-—- SQARN
--—35-ATDNGTSLDDAP---T--VAHI SNVD-STS-GN—--——-—--—- G——-—- GQVQT
DTRNRVRVEVS—-VDKQ——-—RVWVK——————— PMLMATVLTWLNPNAY LDAFVFIGGVG
TTKQRPRLRIT--SGTR——-—QVWVR————=—— PMLMATVLTWLNPNAY LDAFVFIGGVG
KTRTKAQPK-——-— SAQ--—-RTWVK--—--—- PVLAALAFTWLNPAAY IDVLVMLGGIA
MTKQRT—=-—=-—=- KS--—-RTWVK--—--—- PVMGAMATLTWLNPLAYVDVLVMLGGIA
SVLTKIRPRV-—=-- RS--—-KSWVK--—--—- PVLGALALTWLNPLAYVDALVMLGSTA
QTKTRPITTTA--PTRQAHPARPWVK—-——-——- PALAALAFTWLNPSAY IDTLVMLGGIA
TTKTAARVETK——-—-RS——-—PSWVK——-———— PLLTALALTWLNPGAYVDVVVMLGSTA
ATATQ-RQETK-—--RS-—--PSWVK-—--—-- PLLTALALTWLNPGAYVDVLVMLGGIA
ATVMETATTVK--EKTH-—--RRTFHIPQETKGPAVAAFVVSVINPAAWVDLEVVIGSTS

————————————————————————————————————— TLALTWLNPHVYLDTVVLLGSLA

Identische Aminosauren sind durch
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TTKTATRVEIK----RS-—---PSWVK-—-————— PLLTALALTWLNPGAYVDVVVMLGSIA
KTRPITTTAPTRQAHPA--—-—-RPWVK-—————— PALAALAFTWLNPSAYIDTLVMLGGIA

* K * * *

AQYGDTGRWIFAAGAFAASLIWEFPLVGFGAAALSRPLSSPRKVWRWINVVVAVVMTIALATK
AQYGETGRWIFAAGAFAASTIVWEPLVGYGAAALSRPLSSPRVWRWINIGVAVVLTGLAVK
NOHGPDGRWVEFALGALCASLTWEPFIGYTSTRFSTVLSRPAVWRYINIAIGIIMMIMCAR
QHYGDQ-RWVEFAAGATIMASAVWEPTVGYGAFKLSHVLAKPTTWRYVNFAIGCVMMLLTAK
NOYGDQ-RWVEFAGGAILASAVWEFPSLGFGAYKLSHVLAKPTTWRVVNIVIGCVMLALTAK
NOHGESGRWVEFAAGALMASAVWE PLLGFFSTRFSRVLSRPOAWRVINGVIGCIMVVMCIR
NOYGESGRWLFAVGAICASFTWEFPFIGEFGAARFSHVLSRPTVWRWINFGIGVIMIGLTLK
NOYGDPGRWLFAGGATIAASFTWEFPVIGEFGAARFSHVLSRPEVWRWINVGIGVIMIGLTLK
SSYGP-DKWAFLLGTMAASLVWEPAFGYGAAALSRPLSSPKVWRCINTGIGLFMVEMATEFR
NQHGPDARWVEAAGAVAASVLWFTALGYGARLLARVLADPKAWRVVDVVIAVVMAVLAVR
NOYGESGRWLFAVGAICASFTWEFPFIGEFGAARFSHVLSRPTVWRWINFGIGVIMIGLTLK
NQHGE SGRWVEFAAGALMASAVWEPLLGFFSTREFSRVLSRPQAWRVINGVIGCIMVVMCIR

* * K * * K * K * * * * K

LMLMG—-——-
LILMG—-——-
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Abbildung 2

Einstellung des Programmes Clone Manager 9 der Firma

Scientific and Educational Software zur Bestimmung der

Identitat zweier Aminosauresequenzen durch ein globales
Sequenzalignment.




