
Sequenzanalyse von Proteinen II

Sequenzalignment und Pattern Search der Glucose Oxidasen

Consensus symbol s:
 !  i s anyone of  I V • Enzym – Coenzym Kont akt e
 $ i s anyone of  LM • Li gander kennung,  Mechani smus

 % i s anyone of  FY • N- Gl ycol ysi er ung

 # i s anyone of  NDQEBZ X, Y GMC- Oxi dor edukt ase Si gnat ur en

 Name:  1CF3Ax0        Len:    588  Aspergillus niger
 Name:  1GPEBx1        Len:    588  Penicilium amagasakiense
 Name:  Consensus      Len:    588

1                                                   50
. . . . . . . GI E ASLLTDPKDV SGRTVDYI I A GGGLTGLTTA ARLTENPNI S
YLPAQQI DVQ SSLLSDPSKV AGKTYDYI I A GGGLTGLTVA AKLTENPKI K
. . . . . . . . ! # . SLL. DP. . V . G. T. DYI I A GGGLTGLT. A A. LTENP. I .

       •••••••       •••
51                                                 100
VLVI ESGSYE SDRGPI I EDL NAYGDI FGSS VDHAYETVEL ATNNQTALI R
VLVI EKGFYE SNDGAI I EDP NAYGQI FGTT VDQNYLTVPL I . NNRTNNI K
VLVI E. G. YE S#. G. I I ED.  NAYG#I FG. .  VD. . Y. TV. L . . NN. T. . I .

•  ••• •  •      • •         ••••
•

101                                                150
SGNGLGGSTL VNGGTWTRPH KAQVDSWETV FGNEGWNWDN VAAYSLQAER
AGKGLGGSTL I NGDSWTRPD KVQI DSWEKV FGMEGWNWDN MFEYMKKAEA
. G. GLGGSTL ! NG. . WTRP.  K. Q! DSWE. V FG. EGWNWDN . . . Y. . . AE.
•••••  ••••  ••••••

  •
 XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX
151                                                200
ARAPNAKQI A AGHYFNASCH GVNGTVHAGP RDTGDDYSPI  VKALMSAVED
ARTPTAAQLA AGHSFNATCH GTNGTVQSGA RDNGQPWSPI  MKALMNTVSA
AR. P. A. Q. A AGH. FNA. CH G. NGTV. . G.  RD. G#. . SPI  . KALM. . V. .

                ••••   ••••
201                                                250
RGVPTKKDFG CGDPHGVSMF PNTLHEDQVR SDAAREWLLP NYQRPNLQVL
LGVPVQQDFL CGHPRGVSMI  MNNLDENQVR VDAARAWLLP NYQRSNLEI L
. GVP. . . DF.  CG. P. GVSM.  . N. L. E#QVR . DAAR. WLLP NYQR. NL#! L



251                                                300
TGQYVGKVLL SQNGTTPRAV GVEFGTHKGN THNVYAKHEV LLAAGSAVSP
TGQMVGKVLF KQTASGPQAV GVNFGTNKAV NFDVFAKHEV LLAAGSAI SP
TGQ. VGKVL.  . Q. . . . P. AV GV#FGT. K. .  . . #V%AKHEV LLAAGSA! SP

  ••••    ••••                            ••••• • 

                  YYYYYY

301                                                350
TI LEYSGI GM KSI LEPLGI D TVVDLPVGLN LQDQTTATVR SRI TSAGAGQ
LI LEYSGI GL KSVLDQANVT QLLDLPVGI N MQDQTTTTVS SRASSAGAGQ
. I LEYSGI G$ KS! L#. . . ! .  . . . DLPVG. N $QDQTT. TV.  SR. . SAGAGQ
 •
YYYYYYYYY

351                                                400
GQAAWFATFN ETFGDYSEKA HELLNTKLEQ WAEEAVARGG FHNTTALLI Q
GQAVFFANFT ETFGDYAPQA RDLLNTKLDQ WAEETVARGG FHNVTALKVQ
GQA. . FA. F.  ETFGDY. . . A . #LLNTKL#Q WAEE. VARGG FHN. TAL. ! Q

         • •••                        ••••
401                                                450
YENYRDWI VN HNVAYSELFL DTAGVASFDV WDLLPFTRGY VHI LDKDPYL
YENYRNWLLD EDVAFAELFM DTEGKI NFDL WDLI PFTRGS VHI LSSDPYL
YENYR#W. . # . #VA%. ELF$ DT. G. . . FD.  WDL. PFTRG.  VHI L. . DPYL
                 • •     •

451                                                500
HHFAYDPQYF LNELDLLGQA AATQLARNI S NSGAMQTYFA GETI PGDNLA
WQFANDPKFF LNEFDLLGQA AASKLARDLT SQGAMKEYFA GETLPGYNLV
. . FA. DP. %F LNE. DLLGQA AA. . LAR#. .  . . GAM. . YFA GET. PG. NL.

 •                           ••• •

501                                                550
YDADLSAWTE YI PYHFRPNY HGVGTCSMMP KEMGGVVDNA ARVYGVQGLR
QNATLSQWSD YVLQNFRPNW HAVSSCSMMS RELGGVVDAT AKVYGTQGLR
. #A. LS. W. # Y! . . . FRPN.  H. V. . CSMM.  . E$GGVVD. .  A. VYG. QGLR

  •  •• •

551                                   588
VI DGSI PPTQ MSSHVMTVFY AMALKI SDAI  LEDYASMQ
VI DGSI PPTQ VSSHVMTI FY GMALKVADAI  LDDYAKSA
VI DGSI PPTQ . SSHVMT! FY . MALK! . DAI  L#DYA. . .
  ••     ••••  •
              •



Identifizierung von Sequenzmustern mit  Prosite

Die Prosite Datenbank enthält eine Zusammenstellung von Sequenzmustern, die
einer definierten  Funktion zugeordnet werden können oder in Proteinfamilien
konserviert sind.
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1. M. A. S. Saqi, Identification of  protein sequence motifs, in: Protein Structure Prediction

(Ed. M. J. E. Sternberg), Oxford University Press, Oxford 1996.
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Syntax

- Jede Sequenzposition im Motiv ist durch einen Bindestrich getrennt

- Ein Buchstabe steht für eine Aminosäure, die in dieser Position vorkommt.

- { ...}  steht für einen Satz von verbotenen Aminosäuren

- [...] steht für einen Satz von erlaubten Aminosäuren

- (n) steht für eine n-fache Wiederholung

- (n,m) steht für eine n bis m-fache Wiederholung

- x eine beliebige Aminosäure

Beispiel

[AG]-x(4)-G-K-[ST]

Signifikanz der Prosite Resultate

(YA)-x-D-T-D-S-(LIVM)

Relative Häufigkeit der Aminosäuren in Sequenzdatenbanken

Y Tyr 0.032 A Ala 0.077

D Asp 0.052 T Thr 0.058

S Ser 0.071 L Leu 0.091

I Ile 0.054 V Val 0.065

M Met 0.023



Die Wahrscheinlichkeit für das zufällige Auftreten dieses Motivs beträgt

(0.032+0.077) · 0.052 · 0.058 · 0.052 · 0.071 · (0.091 + 0.054 + 0.065 + 0.023) =2.83·10-7

Wenn man eine Datenbank mit 109 Sequenzen durchsucht, beträgt die erwartete Anzahl von

Treffern 283.

Prosite Pattern Search für die Glucose Oxidase

N- gl ycosyl at i on s i t e.
N- { P} - [ ST] - { P} .
Randomi zed pr obabi l i t y :  5. 138e- 03 .

Si t e :    43 t o   46 NI SV.    I dent i t y.
Si t e :    89 t o   92 NQTA.    I dent i t y.
Si t e :   161 t o  164 NASC.    I dent i t y.
Si t e :   168 t o  171 NGTV.    I dent i t y.
Si t e :   258 t o  261 NGTT.    I dent i t y.
Si t e :   355 t o  358 NETF.    I dent i t y.
Si t e :   388 t o  391 NTTA.    I dent i t y.
Si t e :   473 t o  476 NI SN.    I dent i t y.
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
Pr ot ei n k i nase C phosphor yl at i on s i t e.
 [ ST] - x- [ RK] .
Randomi zed pr obabi l i t y :  1. 423e- 02 .
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
Casei n k i nase I I  phosphor yl at i on s i t e.
[ ST] - x( 2) - [ DE] .
Randomi zed pr obabi l i t y :  1. 482e- 02 .
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
N- myr i st oyl at i on s i t e.
G- { EDRKHPFYW} - x( 2) - [ STAGCN] - { P} .
Randomi zed pr obabi l i t y :  1. 397e- 02 .
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
Regul at or  of  chr omosome condensat i on ( RCC1)  s i gnat ur e 2.

[ LI VMFA] - [ STAGC] ( 2) - G- x( 2) - H- [ STAGLI ] - [ LI VMFA] - x- [ LI VM] .
Randomi zed pr obabi l i t y :  1. 710e- 06 .
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
GMC oxi dor educt ases si gnat ur e 1.
Pr osi t e access number :  PS00623
Pr osi t e document at i on access number :  PDOC00543
[ GA] - [ RKN] - x- [ LI V] - G( 2) - [ GST] ( 2) - x- [ LI VM] - N- x( 3) - [ FYWA] - x( 2) -
[ PAG] - x( 5) - [ DNESH] .
Randomi zed pr obabi l i t y :  8. 116e- 11 .

Si t e :    97 t o  120 GNGLGGSTLVNGGTWTRPHKAQVD.    I dent i t y.
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -



GMC oxi dor educt ases si gnat ur e 2.
Pr osi t e access number :  PS00624
Pr osi t e document at i on access number :  PDOC00543
[ GS] - [ PSTA] - x( 2) - [ ST] - P- x- [ LI VM] ( 2) - x( 2) - S- G- [ LI VM] - G.
Randomi zed pr obabi l i t y :  1. 087e- 09 .

Si t e :   290 t o  304 GSAVSPTI LEYSGI G.    I dent i t y.
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
7 di f f er ent  pat t er ns f ound.

N-Acetylglucosamin ist an 7 von potentiellen 8 der Glycosilierungspositionen der Glucose
Oxidase gebunden

GMC-Oxidoreduktasen

Glucose Oxidase : Glucose + O2 ->  Gluconolacton + H2O2

Methanol Oxidase: Methanol + O2 -> Acetaldehyd + H2O2

CH3OH      CH3CHO

Cholin Dehydrogenase: Cholin + ?   -> Betain Acetaldehyd + ?
          +N(CH3)3 -(CH2)2-OH    +N(CH3)3 -CH2-CHO

Glucose Dehydrogenase: Glucose + ? -> Gluconolacton + ?

OH

N

OH

OH

O
OH

H

CH3

O



Bisherige Ergebnisse der Sequenzanalyse der Glucose Oxidasen

Paarweises Sequenzalignment

- Die FAD-bindenden Aminosäuren sind weitgehend konserviert, ebenso die Aminosäuren,

die an der Substraterkennung bzw. am Mechanismus beteiligt sind.

- Die Sequenzidentität liegt bei 65%.

- Wegen der hohen Sequenzidentität lassen sich die funktionell relevanten Aminosäuren nur

schwer identifizieren.

Prosite Pattern Search

- Die Proteine lassen sich den GMC-Oxidoreduktasen zuordnen.

- Die GMC-Signaturen überlappen teilweise in der Sequenz mit den den FAD-bindenden

Aminosäuren.

- In der Aspergillus niger Sequenz finden sich 8 potentielle Glycolysierungsstellen, die zu

50% auch in der Penicilium amagasakiense Sequenz vorkommen.

- Aminosäuren, die am Mechanismus und an der Substratbindung beteiligt sind, werden

nicht erkannt.

- Es werden weitere Sequenzmuster gefunden, deren Funktion im Zusammenhang mit der

Glucose Oxidase bisher nicht fest steht.



Multiples Sequenzalignment von GMC-Oxidoreduktasen

Mul t al i n ver si on 5. 3. 2
Symbol  compar i son t abl e:  bl osum62
Gap wei ght :  12
Gap l engt h wei ght :  2
Consensus l evel s:  hi gh=90% l ow=50%
Consensus symbol s:
 !  i s anyone of  I V
 $ i s anyone of  LM
 % i s anyone of  FY
 # i s anyone of  NDQEBZ

 MSF:     743    Check:    0         . .
 Name:  ALOX_PI CAN Len:  743 Check:  3902  Wei ght :   1. 25 Al kohol  Oxi dase
 Name:  BETA_ECOLI  Len:  743 Check:  1981  Wei ght :   0. 63 Chol i n Dehydr ogenase
 Name:  DHGL_DROPS Len:  743 Check:  5257  Wei ght :   0. 63 Gl ucose Dehydr ogenase
 Name:  GOX_ASPNG  Len:  743 Check:  4857  Wei ght :   1. 49 Gl ucose Oxi dase
 Name:  Consensus  Len:  743 Check:  9220  Wei ght :   4. 00

 1                                                   50
ALOX_PI CAN  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .
BETA_ECOLI   . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .
DHGL_DROPS  MATSPSSCDC LVGVPTGPTL ASTCGGSAFM LFMGLLEVFI  RSQCDLEDPC
GOX_ASPNG   . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . M QTLLVSSLVV SLAAALPHYI  RSN. GI E. . .
Consensus   . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . s. . .  . . . . . l . . . i  r s . . . . e. . .

            51                                                 100
ALOX_PI CAN  . . . . . . . MAI  PD. EFDI I VV GGGSTGCCI A GRLANLDDQN LTVALI EGGE
BETA_ECOLI   . . . . . . . . . .  . . MQFDYI I I  GAGSAGNVLA TRLT. . EDPN TSVLLLEAGG
DHGL_DROPS  GRASTRFRSE PDYEYDFI VI  GGGSAGSVVA SRLS. . EVPQ WKVLLI EAGG
GOX_ASPNG   ASLLTDPKDV SGRTVDYI I A GGGLTGLTTA ARLT. . ENPN I SVLVI ESGS
Consensus   . . . . t . . . . .  . . . . . DyI ! .  GgGst G. . . A . RLt . . #. p# . sVl l i E. G.

     •••••••     • ••  •••
            101                                                150
ALOX_PI CAN  NNI NNPWVYL PGVYPRNMRL DSKTATFYSS RPSKA. . LNG RRAI V. . PCA
BETA_ECOLI   PDYRFDFRTQ MPAALAFPLQ GKRYNWAYET EPEPF. . MNN RRMEC. . GRG
DHGL_DROPS  DE. . . PVGAQ I PS. MFLNFI  GSDI DYRYNT EPERMACLSS MEQRCYWPRG
GOX_ASPNG   YE. SDRGPI I  EDLNAYGDI F GSSVDHAYET VELAT. . . NN QTALI . . RSG
Consensus   . #. . . . . . . .  . . . . . . . . . .  gs. . d. aYet  . p. . . . . . nn . . a. . . . . . g

      •  •      • •           • ••    ••
 •                         X

            151                                                200
ALOX_PI CAN  NI LGGGSSI N FLMYTRASAS DYDDWESE. .  . . GWSTDELL PLI KKI ETY.
BETA_ECOLI   KGLGGSSLI N GMCYI RGNAL DLDNWAQEPG LENWSYLDCL PYYRKAETR.
DHGL_DROPS  KVLGGTSVMN GMMYI RGNRE DYDEWAAQ. G NPGWSYQDVL PFFKKSEDNL
GOX_ASPNG   NGLGGSTLVN GGTWTRPHKA QVDSWETVFG NEGWNWDNVA AYSLQAERAR
Consensus   ngLGGssl . N g. . yt R. . . .  #. D. We. . . g negWs. d#vl  py. . kaE. . .

        •• ••• ••••
          •

           XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX



  201                                                250
ALOX_PI CAN  QRPCN. . . . .  . . . NRDLHGF DGPI KVS. . .  FGNYTYPTCQ DFLRAAESQG
BETA_ECOLI   . . DMG. . . . .  . . . ENDYHGG DGPVSVTT. .  SKPGVNPLFE AMI EAGVQAG
DHGL_DROPS  ELDAV. . . . .  . . . GTEYHAK GGLLPVGK. .  F. PYNPPLSY ALLKAGEEMG
GOX_ASPNG   APNAKQI AAG HYFNASCHGV NGTVHAGPRD TGDDYSPI VK ALMSAVEDRG
Consensus   . . . a. . . . . .  . . . n. . . Hg.  . G. v. vg. . .  . g. . . . P. . .  al . . A. e. . G

                  ••••  ••••
            251                                                300
ALOX_PI CAN  I PVVDDLEDF KTSHGAEHWL KWI NRDLGRR SDSAHAYVHP TMRNKQSLFL
BETA_ECOLI   YPRTDDLNGY QQEGFGP. . M DRTVTPQGRR ASTARGYLDQ A. KSRPNLTI
DHGL_DROPS  FS. VQDLNGQ NSTGFMI . . A QMTAR. NGI R YSSARAFLRP A. RMRNNLHI
GOX_ASPNG   VPTKKDFGCG DPHGVSM. . F PNTLHEDQVR SDAAREWLLP N. YQRPNLQV
Consensus   . p. . . Dl . . .  . . . g. . . . . .  . . t . . . . g. R sd. Ar . . l . p . . . . r pnL. .

            301                                                350
ALOX_PI CAN  I TSTKCDKVI  I EDGKAVAVR TVPMKPLNPK KPVSRTFRAR KQI VI SCGTI
BETA_ECOLI   RTHA. MTDHI  I FDG. K. . . R AVGVEWLEGD STI PTRATAN KEVLLCAGAI
DHGL_DROPS  LLNTTVTKVL I HPGTK. . . N VVGVEVSDQF GSM. RKI LVK KEVI VSGGAV
GOX_ASPNG   LTGQYVGKVL LSQNGTTP. R AVGVEFGTHK GNT. HNVYAK HEVLLAAGSA
Consensus   l t . . . v . kvl  i . . g. . . . . r  aVgve. . . . k  g. . . . . . . ak k#! l l . aG. .

               ••••     ••••                            ••••

                   YY

            351                                                400
ALOX_PI CAN  SSPLVLQRSG I GAAHHLRSV GVKPI VDLPG VGENFQDHYC FFTPYYVKPD
BETA_ECOLI   ASPQI LQRSG VGNAELLAEF DI PLVHELPG VGENLQDHLE MYLQYECKEP
DHGL_DROPS  NSPQI LLLSG VGPKEDLQKV NVRPVHHLPG VGKNLQNHVA YFTNFFI DDA
GOX_ASPNG   VSPTI LEYSG I GMKSI LEPL GI DTVVDLP.  VGLNLQDQTT ATVRSRI TSA
Consensus   . SP. ! L. . SG ! G. k. . L. . .  g! . . ! vdLPg VG. Nl Q#h. .  . . . . . . i . . a

             •
            YYYYYYYYYYYYY

            401                                                450
ALOX_PI CAN  VPTFDDFVRG DPVAQKAAFD QWYSNKDGPL TTNGI EAGVK I RPTEEELAT
BETA_ECOLI   VSLYPALQWW N. . . QPKI GA EWLFGGTGVG ASNHFEAGGF I RSREEFAWP
DHGL_DROPS  DTAPLNWATA M. . . EYLLFR DGLMSGTGI .  . . SDVTAKMA TRWADRPNLP
GOX_ASPNG   GAGQGQAAWF . . . . . . ATFN ETF. . GDYSE KAHELLNTKL EQWAEEAVAR
Consensus   . . . . . . . aw.  . . . . . . a. f .  #. . . . gdg. .  . . . . . . a. . .  . r wa#e. . a.

                                ••••

 451                                                500
ALOX_PI CAN  ADEDFRRGYA EYFENKPDKP LMHYSVI SGF FGDHTKI PNG KFMTMFHFLE
BETA_ECOLI   NI QYHFLPVA I NYNG. . . . .  . . . . . . . SNA VKE. . . . . . H GFQCHVGSMR
DHGL_DROPS  DLQLYFGGYL ASCAR. . . . .  . . . . . . . TGQ VGELLSNNSR AI QI FPAVLN
GOX_ASPNG   GGFHNTTALL I QYENYRDWI  VNHNVAYSEL FLD. . . . . TA GVASFDVWDL
Consensus   . . . . . . . . . l  i . yen. . d. .  . . h. . . . s . .  f . #. . . . . . .  g. . . f . . . . .

                ••••               •  •     •



 501                                                550
ALOX_PI CAN  YPFSRGFVRI  TSANPY. DAP DFDPGFLNDE RDLWPMVWAY KKSRETARRM
BETA_ECOLI   SP. SRGHVRI  KSRDPH. QHP AI LFNYMSHE QDWQEFRDAI  R. . . . . . . . .
DHGL_DROPS  PK. SRGYI TL RSADPL. DPP RI FANYLTDE RDVKTLVEGI  K. . . . . . . . .
GOX_ASPNG   LPFTRGYVHI  LDKDPYLHHF AYDPQYFLNE LDLLGQAAAT Q. . . . . . . . .
Consensus   . pf sRGy! . i  . s. #Py. . hp a. dp. %. . . E . Dl . . . . . a.  . . . . . . . . . .

                               •

 551                                                600
ALOX_PI CAN  ESFAGEVTSH HPLFKVDSPA RARDLDLETC SAYAGPKHLT ANLYHGSWTV
BETA_ECOLI   . . I TREI MHQ PAL. . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . DQYRGR. . .
DHGL_DROPS  . . FAI RLSQT SPL. . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . KQYGMRLDK
GOX_ASPNG   . . LARNI SNS GAM. . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . QTYFAGETI
Consensus   . . . ar . i s . .  . a$. . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . . Y. . . . t .

            ••••

 601                                                650
ALOX_PI CAN  PI DKPTPKND FHVTSNQVQL HSDI EYTEED DEAI VNYI KE HTETTWHCLG
BETA_ECOLI   EI SPGVECQ.  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . T DEQLDEFVRN HAETAFHPCG
DHGL_DROPS  TVVKGCESHA F. . . . . . . . .  . . . . . . . . AS DAYWECAVRQ NTGPENHQAG
GOX_ASPNG   PGDNLAYDAD L. . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . SAWTEYI PY HFRPNYHGVG
Consensus   p. d. . . . . . d . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  d. aw. ey! . .  h. . p. . H. . G

                                                          • •••
 651                                                700

ALOX_PI CAN  TCSMAPREGS KI APKGGVLD ARLNVYGVQN LKVADLSVCP DNVGCNTYST
BETA_ECOLI   TCKMG. . YDE M. . . . . SVVD GEGRVHGLEG LRVVDASI MP QI I TGNLNAT
DHGL_DROPS  SCKMGPSHDP M. . . . . AVVN HELRVHGVRG LRVMDTSI MP KVTAGNTHAP
GOX_ASPNG   TCSMMPKEM.  . . . . . GGVVD NAARVYGVQG LRVI DGSI PP TQMSSHVMTV
Consensus   t CsM. p. e. .  . . . . . ggVv# . . . r VyGvqg Lr V. D. S! . P . . . . . n. . . .

                                             ••   •••
                                                        •

 701                                         743
ALOX_PI CAN  ALTI GEKAAT LVAEDLGYSG SDLDMTI PNF RLGTYEETGL ARF
BETA_ECOLI   TI MI GEKI AD MI RGQEALPR STAGYFVANG MPVRAKK. . .  . . .
DHGL_DROPS  AVMI AEKGAY LLKRAWGAKV . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . .
GOX_ASPNG   FYAMALKI SD AI LEDYASMQ . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . .
Consensus   . . . i aeKi ad . i . ed. a. . .  . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . .  . . .

            •



Ergebnisse des multiplen Alignments der GMC-Oxidasen

- 9% der Aminosäuren sind konserviert.

- weitere 24% der Aminosäuren sind in mindestens 2 Enzymen konserviert.

- Ein großer Anteil davon besteht aus Aminosäuren, die bei der Glucos Oxidase das FAD

binden.

- Die Glykolisierungsmuster sind nicht konserviert und haben daher keine allgemeine

Bedeutung für die GMC-Oxidoreduktasen.

- Substratbindende Aminosäuren sind meist nicht konserviert. Unterschiedliche Substrate

bzw. Mechanismen erfordern unterschiedliche Funktionalitäten und Geometrien im

aktiven Zentrum.


