Anhang

V: Alignement des untersuchten GBV-C-E2 Aminosaugasazabschnitts
ﬂu 2’%“_ {_\{ \ a-lm { \ | - z?u - g -;?va - ﬂ : s?u . {_\ 3'?'1 | : { \W \ . 3?0

LI3ESH0-T
genlAYDET958-541-8155
oenl AYUEI0T3-541-D62
el AY931972-5A1-051
genlAYSS1361-5A1-B172
oen ] AYHE BEE-541-D0 1

grnt ABIGEZHT
ARDIIE00-1

CRV-C Genotypt{115)
GEVAG Genatypt{134)
GBV-C_Genalypt{(146) |
CRV-C_Genotyp1{238)
GEV-G. Genatyp 1 (252)
GBV-C_Genalypt (371}
GenAF 121250

rpen 20000
ganlAFD31E27
GanZUa5g66
genABDDEZES
gon2AF 10402
gen?UBIT1S
o2 AF S0O%GE
gen2Uq4:4402

e AFE1TRZ

BN 1DEN04-2

GEV-C Genatyp(00T;
GEV-C Gonatypz{ 139
GEV-D_GonalypZ{(151)
GEV-C_GenabypZ {258}
GEV-GGenalyp2{308)
guni0aird

R 3AFNOEE00
enaDE s
GeniDETTz
aeniDETTIE
AenIARINEI4Z
QendABDNAZI0
qrndDEFT1
rpahEEafaad
GeriDarT14
gen3DETTI0
gendARINEZE3

Uae585-3

DETT0S-2

Dansge-a

GBY-C_Ganalypd (1335
CRV-C Genatyp{371)
AendABDEEENE
QendABDTEGET
genhAYGEUTT 1060
genSAYSE1962-5A5-B175
gendAY AL 1976-2A5-L1204
genbAYA51859-0A5-R157
genBAYSS 106T-5A5-8253
eenbAYA5ETA57-5A0-B 42
2anbAYASTI65-SA5-B206
genSAYES 1 96d-5AR-B 100
gensAYGE1268-3A-BEG
OenSAY IS ET T EASL 1A
genBAYIS 1O66-5A5-B243
oenGAYI5E1063-5A5-B182
pendAYIs1950-5A5-8 161
genbAYOTB55-5A8-B124
GRY-C GenatypS(168)
GEV-G Genalyps{193) 1
GEV-C_Genolypi(zany || o R . 8. ! = Hou i : E B =N E :
GB"-"-C_GenoprHMM;- - I . | ! . i -8 E | N N . e e i e I Y

T S

SIS S

=l

R

——

S

R

Consarvation

"4

232



UAE3HO-1 GE
gAY I05E-5A1-B108 |

gen1AY51873-041-D62 5

gen AY951972-5A1-D5F |
qenlAYREI51-8A1-B172 |
genTAYISTEEE-8A1-02T |

aentABDOGEYT | i

ABD13500-1 .8

GRY-G Ganobypi{198) .
GEVLG_Gonolypt(13d)

GBV-C_Genolypt{148) .
GEV-C- Ganobypi{338) .
GEV-GGenolypd (252) |
GBV-C_Genalypt(371) .

GentAF1a 12860 |

qen0S0EN0

gan2fF021827 |

s T %] T

gan2U4RShE D

aunZABINGEEEE |
gerdfF 104402
gen2UB3T1E .
GRrZAF J0HSG6T
gerdi4440z
GenZAFNETTES .
AY105004-2

GBWY-C_Canobyp2 {007 . _

GRY-C Ganotyp2 {1349 .
GEV-C_GenolypZ(151) .

CRV-C_ Cenabyp2{258)

GBVAG Genotyp2{308) |
gurdDEVT1I
oen3AFNNESEN0
end0ETHs |
Gen3DEFT1Z |
GendDETTOE |

gendafiionaLz

GenIAB0NZEA0 |

GEnaDETTT L
GeNEITEEL
GEn30ATI

en3DETTI0 |
aenIABOEZEY |
US4585-2 .
DATTOU-3 .

DansEntd

GBV-C_ Genalypa(132)

GHEV-C Genokp3{371) 0L
gundABDOGEGE |
qondAB0TEEET L

SENBAYERTT-DA0 |
GendAYIL1962-5A5-B1T5
QenfAYIRIITE-ZAL-LIZ0A |

QenbAYIRIGRG-SAG-R16T 0

QenSAYEE1967-5A5-B253 .
penfA YIS TO57-BAG-514% |
enBAYSSIN55-5A5-B226 .
GUnaATIR NG SAR-B A0
QenSAYEE19E6-SA5-290 |
AenBSAYHETETT-8ASL1TA

GenGAY IS 1060-SA5-5240 L

aehBAYISTAG3-5AG-B183 |
aendAYHS 1960-5A5-8 161
genbAY a5 1955-5A0-B124 |

GBV-C_GenalypS(168) .-

CEYV-C Genoteps(193)
GBV-C GonobypS(268)

GRV-C GenobypS{131) L
10

Conservabion

i}

Abgebildet ist das vollstandige Alignement des untersuchten GER2-Bminosauresequenzabschnitts (67 Sequenzen, 334 Aminoséauren). Die HotengBkennzeichnet den Grad der Konservierung in

Prozent. Die schwarze Klammer kennzeichnet die vermutete Bindelhgsdie roten Klammern die mdglichen PhosphorylierungsstelledidiiProteinkinase C, die blauen Klammern die mdglichen N-

Glykosylierungsstellen, die braunen Klammern die mdglichen Phosmrangsstellen fir die Caseinkinase Il und die die grine Klammeemdgliche Phosphorylierungsstelle fir die cCAMP&cGMP-

Proteinkinase. Die schwarzen Pfeile kennzeichnen die Genotyp-spezifisciiemipblismen, identische Aminosauren werden als Punkte angezeigt, nichizdetgiAminosauren als Strich.
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