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Abb. 20:  cDNA- und Aminosäuresequenz der humanen LRRK1 
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Abb. 19:  cDNA- und Proteinsequenz der humanen LRRK1

1 atggagacgcttaacggtgccggggacacgggcggcaagccgtccacgcggggcggtgaccctgcagcgcggtcccgcaggacggaaggc 90
1 M  E  T  L  N  G  A  G  D  T  G  G  K  P  S  T  R  G G  D  P  A  A  R  S  R  R  T  E  G   30

91 atccgcgccgcgtacaggcggggagaccgcggcggcgcccgggacctgctggaggaggcctgcgaccagtgcgcgtcccagctggaaaag 180
31 I  R  A  A  Y  R  R  G  D  R  G  G  A  R  D  L  L  E E  A  C  D  Q  C  A  S  Q  L  E  K   60

181 ggccagcttctgagcatcccggcagcctatggggatctggagatggtccgctacctactcagcaagagactggtggagctgcccaccgag 270
61 G  Q  L  L  S  I  P  A  A  Y  G  D  L  E  M  V  R  Y L  L  S  K  R  L  V  E  L  P  T  E   90

271 cccacggatgacaacccagccgtggtggcagcgtattttggacacacggcagttgtgcaaaatacgctgcccaccgagcccacggatgac 360
91 P  T  D  D  N  P  A  V  V  A  A  Y  F  G  H  T  A  V V  Q  N  T  L  P  T  E  P  T  D  D   120

361 aacccagccgtggtggcagcgtattttggacacacggcagttgtgcaggaattgcttgagtccttaccaggtccctgcagtccccagcgg 450
121 N  P  A  V  V  A  A  Y  F  G  H  T  A  V  V  Q  E  L L  E  S  L  P  G  P  C  S  P  Q  R   150

451 cttctgaactggatgctggccttggcttgccagcgagggcacctgggggttgtgaagctcctggtcctgacgcacggggctgacccggag 540
151 L  L  N  W  M  L  A  L  A  C  Q  R  G  H  L  G  V  V K  L  L  V  L  T  H  G  A  D  P  E   180

541 agctacgctgtcaggaagaatgagttccctgtcatcgtgcgcttgcccctgtatgcggccatcaagtcagggaatgaagacattgcaata 630
181 S  Y  A  V  R  K  N  E  F  P  V  I  V  R  L  P  L  Y A  A  I  K  S  G  N  E  D  I  A  I   210

631 ttcctgcttcggcatggggcctatttctgttcctacatcttgctggatagtcctgaccccagcaaacatctgctgagaaagtacttcatt 720
211 F  L  L  R  H  G  A  Y  F  C  S  Y  I  L  L  D  S  P D  P  S  K  H  L  L  R  K  Y  F  I   240

721 gaagccagtcccttgcccagcagttatccgggaaaaacagctctccgtgtgaaatggtcccatctcagactgccctgggtagacctagac 810
241 E  A  S  P  L  P  S  S  Y  P  G  K  T  A  L  R  V  K W  S  H  L  R  L  P  W  V  D  L  D   270

811 tggctcatagacatctcctgccagatcacggagctcgacctttctgccaactgcctggcgaccctcccctcggttatcccctggggcctc 900
271 W  L  I  D  I  S  C  Q  I  T  E  L  D  L  S  A  N  C L  A  T  L  P  S  V  I  P  W  G  L   300

901 atcaatctccggaagctgaacctctccgacaaccacctgggggagctgcctggcgtgcagtcatcggacgaaatcatctgttccaggcta 990
301 I  N  L  R  K  L  N  L  S  D  N  H  L  G  E  L  P  G V  Q  S  S  D  E  I  I  C  S  R  L   330

991 cttgaaattgacatttccagcaacaagttgtcccacctccctcctggattcttgcacctctcaaaacttcaaaaactgacagcttcaaaa 1080
331 L  E  I  D  I  S  S  N  K  L  S  H  L  P  P  G  F  L H  L  S  K  L  Q  K  L  T  A  S  K   360

1081 aattgtttagaaaaattgttcgaagaagaaaatgccactaactggataggtttacggaagctacaggaacttgatatatctgacaataaa 1170
361 N  C  L  E  K  L  F  E  E  E  N  A  T  N  W  I  G  L R  K  L  Q  E  L  D  I  S  D  N  K   390

1171 ttgacagaactccctgccctgttccttcactctttcaagtccctcaattctctgaatgtctccagaaacaacctgaaggtgtttccagat 1260
391 L  T  E  L  P  A  L  F  L  H  S  F  K  S  L  N  S  L N  V  S  R  N  N  L  K  V  F  P  D   420

1261 ccctgggcctgccctttgaaatgttgtaaagcttccagaaatgccctggaatgtctgccagacaaaatggctgtcttttggaaaaatcac 1350
421 P  W  A  C  P  L  K  C  C  K  A  S  R  N  A  L  E  C L  P  D  K  M  A  V  F  W  K  N  H   450

1351 ctgaaggatgtggatttctcagaaaacgcactcaaagaagttcccctgggacttttccagcttgatgccctcatgttcttgaggttacag 1440
451 L  K  D  V  D  F  S  E  N  A  L  K  E  V  P  L  G  L F  Q  L  D  A  L  M  F  L  R  L  Q   480

1441 gggaaccagctggcggcacttccacctcaagagaagtggacctgcaggcagctcaaaaccctggatctctccagaaaccaacttggcaaa 1530
481 G  N  Q  L  A  A  L  P  P  Q  E  K  W  T  C  R  Q  L K  T  L  D  L  S  R  N  Q  L  G  K   510
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Abb. 19:  cDNA- und Proteinsequenz der humanen LRRK1

1 atggagacgcttaacggtgccggggacacgggcggcaagccgtccacgcggggcggtgaccctgcagcgcggtcccgcaggacggaaggc 90
1 M  E  T  L  N  G  A  G  D  T  G  G  K  P  S  T  R  G G  D  P  A  A  R  S  R  R  T  E  G   30

91 atccgcgccgcgtacaggcggggagaccgcggcggcgcccgggacctgctggaggaggcctgcgaccagtgcgcgtcccagctggaaaag 180
31 I  R  A  A  Y  R  R  G  D  R  G  G  A  R  D  L  L  E E  A  C  D  Q  C  A  S  Q  L  E  K   60

181 ggccagcttctgagcatcccggcagcctatggggatctggagatggtccgctacctactcagcaagagactggtggagctgcccaccgag 270
61 G  Q  L  L  S  I  P  A  A  Y  G  D  L  E  M  V  R  Y L  L  S  K  R  L  V  E  L  P  T  E   90

271 cccacggatgacaacccagccgtggtggcagcgtattttggacacacggcagttgtgcaaaatacgctgcccaccgagcccacggatgac 360
91 P  T  D  D  N  P  A  V  V  A  A  Y  F  G  H  T  A  V V  Q  N  T  L  P  T  E  P  T  D  D   120

361 aacccagccgtggtggcagcgtattttggacacacggcagttgtgcaggaattgcttgagtccttaccaggtccctgcagtccccagcgg 450
121 N  P  A  V  V  A  A  Y  F  G  H  T  A  V  V  Q  E  L L  E  S  L  P  G  P  C  S  P  Q  R   150

451 cttctgaactggatgctggccttggcttgccagcgagggcacctgggggttgtgaagctcctggtcctgacgcacggggctgacccggag 540
151 L  L  N  W  M  L  A  L  A  C  Q  R  G  H  L  G  V  V K  L  L  V  L  T  H  G  A  D  P  E   180

541 agctacgctgtcaggaagaatgagttccctgtcatcgtgcgcttgcccctgtatgcggccatcaagtcagggaatgaagacattgcaata 630
181 S  Y  A  V  R  K  N  E  F  P  V  I  V  R  L  P  L  Y A  A  I  K  S  G  N  E  D  I  A  I   210

631 ttcctgcttcggcatggggcctatttctgttcctacatcttgctggatagtcctgaccccagcaaacatctgctgagaaagtacttcatt 720
211 F  L  L  R  H  G  A  Y  F  C  S  Y  I  L  L  D  S  P D  P  S  K  H  L  L  R  K  Y  F  I   240

721 gaagccagtcccttgcccagcagttatccgggaaaaacagctctccgtgtgaaatggtcccatctcagactgccctgggtagacctagac 810
241 E  A  S  P  L  P  S  S  Y  P  G  K  T  A  L  R  V  K W  S  H  L  R  L  P  W  V  D  L  D   270

811 tggctcatagacatctcctgccagatcacggagctcgacctttctgccaactgcctggcgaccctcccctcggttatcccctggggcctc 900
271 W  L  I  D  I  S  C  Q  I  T  E  L  D  L  S  A  N  C L  A  T  L  P  S  V  I  P  W  G  L   300

901 atcaatctccggaagctgaacctctccgacaaccacctgggggagctgcctggcgtgcagtcatcggacgaaatcatctgttccaggcta 990
301 I  N  L  R  K  L  N  L  S  D  N  H  L  G  E  L  P  G V  Q  S  S  D  E  I  I  C  S  R  L   330

991 cttgaaattgacatttccagcaacaagttgtcccacctccctcctggattcttgcacctctcaaaacttcaaaaactgacagcttcaaaa 1080
331 L  E  I  D  I  S  S  N  K  L  S  H  L  P  P  G  F  L H  L  S  K  L  Q  K  L  T  A  S  K   360

1081 aattgtttagaaaaattgttcgaagaagaaaatgccactaactggataggtttacggaagctacaggaacttgatatatctgacaataaa 1170
361 N  C  L  E  K  L  F  E  E  E  N  A  T  N  W  I  G  L R  K  L  Q  E  L  D  I  S  D  N  K   390

1171 ttgacagaactccctgccctgttccttcactctttcaagtccctcaattctctgaatgtctccagaaacaacctgaaggtgtttccagat 1260
391 L  T  E  L  P  A  L  F  L  H  S  F  K  S  L  N  S  L N  V  S  R  N  N  L  K  V  F  P  D   420

1261 ccctgggcctgccctttgaaatgttgtaaagcttccagaaatgccctggaatgtctgccagacaaaatggctgtcttttggaaaaatcac 1350
421 P  W  A  C  P  L  K  C  C  K  A  S  R  N  A  L  E  C L  P  D  K  M  A  V  F  W  K  N  H   450

1351 ctgaaggatgtggatttctcagaaaacgcactcaaagaagttcccctgggacttttccagcttgatgccctcatgttcttgaggttacag 1440
451 L  K  D  V  D  F  S  E  N  A  L  K  E  V  P  L  G  L F  Q  L  D  A  L  M  F  L  R  L  Q   480

1441 gggaaccagctggcggcacttccacctcaagagaagtggacctgcaggcagctcaaaaccctggatctctccagaaaccaacttggcaaa 1530
481 G  N  Q  L  A  A  L  P  P  Q  E  K  W  T  C  R  Q  L K  T  L  D  L  S  R  N  Q  L  G  K   510
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Abb. 20:  DNA- und Aminosäuresequenz der humanen LRRK1 (Fortsetzung) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

LRR#12

LRR#13

LRR#14 Linker1

Roc-Domäne

COR-Domäne

1531 aatgaagatggactgaaaacgaagcgtattgcctttttcaccaccagaggtcgccagcgctccgggactgaggcagcaagtgtgctggaa 1620
511 N  E  D  G  L  K  T  K  R  I  A  F  F  T  T  R  G  R Q  R  S  G  T  E  A  A  S  V  L  E   540

1621 tttccggccttcctaagtgagtctttggaagtcctttgcctgaacgacaaccacctcgacacagtccctccctcggtttgcctactgaag 1710
541 F  P  A  F  L  S  E  S  L  E  V  L  C  L  N  D  N  H L  D  T  V  P  P  S  V  C  L  L  K   570

1711 agcttatcagagctctacttgggaaacaaccctggcctccgggagctccctcctgagctggggcagctgggcaacctctggcagctggac 1800
571 S  L  S  E  L  Y  L  G  N  N  P  G  L  R  E  L  P  P E  L  G  Q  L  G  N  L  W  Q  L  D   600

1801 actgaagacctgaccatcagcaatgtgcctgcagaaatccaaaaagaaggccccaaagcaatgctgtcttacctgcgtgctcagctgcgg 1890
601 T  E  D  L  T  I  S  N  V  P  A  E  I  Q  K  E  G  P K  A  M  L  S  Y  L  R  A  Q  L  R   630

1891 aaagcggaaaagtgcaagctgatgaagatgatcatcgtgggtcccccgcgccagggcaagtccaccctcctggagatcttacagacgggg 1980
631 K  A  E  K  C  K  L  M  K  M  I  I  V  G  P  P  R  Q G  K  S  T  L  L  E  I  L  Q  T  G   660

1981 agggccccccaggtggtgcatggagaggccaccatcaggaccaccaagtgggagctccagaggccggctggctcaagagccaaggttgag 2070
661 R  A  P  Q  V  V  H  G  E  A  T  I  R  T  T  K  W  E L  Q  R  P  A  G  S  R  A  K  V  E   690

2071 tccgtggagttcaacgtctgggacatcgggggaccggccagcatggccactgtcaaccagtgcttcttcacggacaaggccctgtacgtg 2160
691 S  V  E  F  N  V  W  D  I  G  G  P  A  S  M  A  T  V N  Q  C  F  F  T  D  K  A  L  Y  V   720

2161 gtggtctggaacctggcgctgggggaggaggccgtggccaacctccagttctggctgctcaacatcgaggccaaggccccaaacgccgtg 2250
721 V  V  W  N  L  A  L  G  E  E  A  V  A  N  L  Q  F  W L  L  N  I  E  A  K  A  P  N  A  V   750

2251 gtgctggtggtcgggacgcacctggatttaattgaagccaagttccgtgtggaaaggattgcaacgctgcgtgcctatgtgctggcactc 2340
751 V  L  V  V  G  T  H  L  D  L  I  E  A  K  F  R  V  E R  I  A  T  L  R  A  Y  V  L  A  L   780

2341 tgccgctccccctccggctccagggccacaggcttcccagacatcaccttcaaacacttacatgagatttcctgcaagagcctggaaggt 2430
781 C  R  S  P  S  G  S  R  A  T  G  F  P  D  I  T  F  K H  L  H  E  I  S  C  K  S  L  E  G   810

2431 caggaagggctgcgacagctgattttccacgtcacgtgcagcatgaaggacgtcggcagcaccatcggctgccaacgactggcagggcgg 2520
811 Q  E  G  L  R  Q  L  I  F  H  V  T  C  S  M  K  D  V G  S  T  I  G  C  Q  R  L  A  G  R   840

2521 ctgatccccaggagctacctgagcctgcaggaggccgtgctggcagagcagcagcgccgcagccgggacgacgacgtgcagtacctgacg 2610
841 L  I  P  R  S  Y  L  S  L  Q  E  A  V  L  A  E  Q  Q R  R  S  R  D  D  D  V  Q  Y  L  T   870

2611 gacaggcagctggagcagctggtggagcagacgcccgacaacgacatcaaggactacgaggacctgcagtcagccatcagcttcctcata 2700
871 D  R  Q  L  E  Q  L  V  E  Q  T  P  D  N  D  I  K  D Y  E  D  L  Q  S  A  I  S  F  L  I   900

2701 gaaaccggcaccctgctccatttcccggacaccagccacggcctgaggaacctctacttcctcgaccctatttggctctccgaatgtctg 2790
901 E  T  G  T  L  L  H  F  P  D  T  S  H  G  L  R  N  L Y  F  L  D  P  I  W  L  S  E  C  L   930

2791 cagaggatctttaatattaagggctctcgatcagtggccaagaatggggtgatcagagcagaagacctcaggatgctgctggtggggact 2880
931 Q  R  I  F  N  I  K  G  S  R  S  V  A  K  N  G  V  I R  A  E  D  L  R  M  L  L  V  G  T   960

2881 ggcttcacgcagcagacggaagagcagtacttccagttcctggccaagtttgagatcgccctgcccgtcgccaatgacagctacctcctg 2970
961 G  F  T  Q  Q  T  E  E  Q  Y  F  Q  F  L  A  K  F  E I  A  L  P  V  A  N  D  S  Y  L  L   990

2971 ccccatctccttccatctaaacctggcctggacacccacggtatgcggcaccccacagccaacaccattcagagggtatttaagatgagc 3060
991 P  H  L  L  P  S  K  P  G  L  D  T  H  G  M  R  H  P T  A  N  T  I  Q  R  V  F  K  M  S   1020

LRR#12

LRR#13

LRR#14 Linker1

Roc-Domäne

COR-Domäne

1531 aatgaagatggactgaaaacgaagcgtattgcctttttcaccaccagaggtcgccagcgctccgggactgaggcagcaagtgtgctggaa 1620
511 N  E  D  G  L  K  T  K  R  I  A  F  F  T  T  R  G  R Q  R  S  G  T  E  A  A  S  V  L  E   540

1621 tttccggccttcctaagtgagtctttggaagtcctttgcctgaacgacaaccacctcgacacagtccctccctcggtttgcctactgaag 1710
541 F  P  A  F  L  S  E  S  L  E  V  L  C  L  N  D  N  H L  D  T  V  P  P  S  V  C  L  L  K   570

1711 agcttatcagagctctacttgggaaacaaccctggcctccgggagctccctcctgagctggggcagctgggcaacctctggcagctggac 1800
571 S  L  S  E  L  Y  L  G  N  N  P  G  L  R  E  L  P  P E  L  G  Q  L  G  N  L  W  Q  L  D   600

1801 actgaagacctgaccatcagcaatgtgcctgcagaaatccaaaaagaaggccccaaagcaatgctgtcttacctgcgtgctcagctgcgg 1890
601 T  E  D  L  T  I  S  N  V  P  A  E  I  Q  K  E  G  P K  A  M  L  S  Y  L  R  A  Q  L  R   630

1891 aaagcggaaaagtgcaagctgatgaagatgatcatcgtgggtcccccgcgccagggcaagtccaccctcctggagatcttacagacgggg 1980
631 K  A  E  K  C  K  L  M  K  M  I  I  V  G  P  P  R  Q G  K  S  T  L  L  E  I  L  Q  T  G   660

1981 agggccccccaggtggtgcatggagaggccaccatcaggaccaccaagtgggagctccagaggccggctggctcaagagccaaggttgag 2070
661 R  A  P  Q  V  V  H  G  E  A  T  I  R  T  T  K  W  E L  Q  R  P  A  G  S  R  A  K  V  E   690

2071 tccgtggagttcaacgtctgggacatcgggggaccggccagcatggccactgtcaaccagtgcttcttcacggacaaggccctgtacgtg 2160
691 S  V  E  F  N  V  W  D  I  G  G  P  A  S  M  A  T  V N  Q  C  F  F  T  D  K  A  L  Y  V   720

2161 gtggtctggaacctggcgctgggggaggaggccgtggccaacctccagttctggctgctcaacatcgaggccaaggccccaaacgccgtg 2250
721 V  V  W  N  L  A  L  G  E  E  A  V  A  N  L  Q  F  W L  L  N  I  E  A  K  A  P  N  A  V   750

2251 gtgctggtggtcgggacgcacctggatttaattgaagccaagttccgtgtggaaaggattgcaacgctgcgtgcctatgtgctggcactc 2340
751 V  L  V  V  G  T  H  L  D  L  I  E  A  K  F  R  V  E R  I  A  T  L  R  A  Y  V  L  A  L   780

2341 tgccgctccccctccggctccagggccacaggcttcccagacatcaccttcaaacacttacatgagatttcctgcaagagcctggaaggt 2430
781 C  R  S  P  S  G  S  R  A  T  G  F  P  D  I  T  F  K H  L  H  E  I  S  C  K  S  L  E  G   810

2431 caggaagggctgcgacagctgattttccacgtcacgtgcagcatgaaggacgtcggcagcaccatcggctgccaacgactggcagggcgg 2520
811 Q  E  G  L  R  Q  L  I  F  H  V  T  C  S  M  K  D  V G  S  T  I  G  C  Q  R  L  A  G  R   840

2521 ctgatccccaggagctacctgagcctgcaggaggccgtgctggcagagcagcagcgccgcagccgggacgacgacgtgcagtacctgacg 2610
841 L  I  P  R  S  Y  L  S  L  Q  E  A  V  L  A  E  Q  Q R  R  S  R  D  D  D  V  Q  Y  L  T   870

2611 gacaggcagctggagcagctggtggagcagacgcccgacaacgacatcaaggactacgaggacctgcagtcagccatcagcttcctcata 2700
871 D  R  Q  L  E  Q  L  V  E  Q  T  P  D  N  D  I  K  D Y  E  D  L  Q  S  A  I  S  F  L  I   900

2701 gaaaccggcaccctgctccatttcccggacaccagccacggcctgaggaacctctacttcctcgaccctatttggctctccgaatgtctg 2790
901 E  T  G  T  L  L  H  F  P  D  T  S  H  G  L  R  N  L Y  F  L  D  P  I  W  L  S  E  C  L   930

2791 cagaggatctttaatattaagggctctcgatcagtggccaagaatggggtgatcagagcagaagacctcaggatgctgctggtggggact 2880
931 Q  R  I  F  N  I  K  G  S  R  S  V  A  K  N  G  V  I R  A  E  D  L  R  M  L  L  V  G  T   960

2881 ggcttcacgcagcagacggaagagcagtacttccagttcctggccaagtttgagatcgccctgcccgtcgccaatgacagctacctcctg 2970
961 G  F  T  Q  Q  T  E  E  Q  Y  F  Q  F  L  A  K  F  E I  A  L  P  V  A  N  D  S  Y  L  L   990

2971 ccccatctccttccatctaaacctggcctggacacccacggtatgcggcaccccacagccaacaccattcagagggtatttaagatgagc 3060
991 P  H  L  L  P  S  K  P  G  L  D  T  H  G  M  R  H  P T  A  N  T  I  Q  R  V  F  K  M  S   1020

LRR#12

LRR#13

LRR#14 Linker1

Roc-Domäne

COR-Domäne

1531 aatgaagatggactgaaaacgaagcgtattgcctttttcaccaccagaggtcgccagcgctccgggactgaggcagcaagtgtgctggaa 1620
511 N  E  D  G  L  K  T  K  R  I  A  F  F  T  T  R  G  R Q  R  S  G  T  E  A  A  S  V  L  E   540

1621 tttccggccttcctaagtgagtctttggaagtcctttgcctgaacgacaaccacctcgacacagtccctccctcggtttgcctactgaag 1710
541 F  P  A  F  L  S  E  S  L  E  V  L  C  L  N  D  N  H L  D  T  V  P  P  S  V  C  L  L  K   570

1711 agcttatcagagctctacttgggaaacaaccctggcctccgggagctccctcctgagctggggcagctgggcaacctctggcagctggac 1800
571 S  L  S  E  L  Y  L  G  N  N  P  G  L  R  E  L  P  P E  L  G  Q  L  G  N  L  W  Q  L  D   600

1801 actgaagacctgaccatcagcaatgtgcctgcagaaatccaaaaagaaggccccaaagcaatgctgtcttacctgcgtgctcagctgcgg 1890
601 T  E  D  L  T  I  S  N  V  P  A  E  I  Q  K  E  G  P K  A  M  L  S  Y  L  R  A  Q  L  R   630

1891 aaagcggaaaagtgcaagctgatgaagatgatcatcgtgggtcccccgcgccagggcaagtccaccctcctggagatcttacagacgggg 1980
631 K  A  E  K  C  K  L  M  K  M  I  I  V  G  P  P  R  Q G  K  S  T  L  L  E  I  L  Q  T  G   660

1981 agggccccccaggtggtgcatggagaggccaccatcaggaccaccaagtgggagctccagaggccggctggctcaagagccaaggttgag 2070
661 R  A  P  Q  V  V  H  G  E  A  T  I  R  T  T  K  W  E L  Q  R  P  A  G  S  R  A  K  V  E   690

2071 tccgtggagttcaacgtctgggacatcgggggaccggccagcatggccactgtcaaccagtgcttcttcacggacaaggccctgtacgtg 2160
691 S  V  E  F  N  V  W  D  I  G  G  P  A  S  M  A  T  V N  Q  C  F  F  T  D  K  A  L  Y  V   720

2161 gtggtctggaacctggcgctgggggaggaggccgtggccaacctccagttctggctgctcaacatcgaggccaaggccccaaacgccgtg 2250
721 V  V  W  N  L  A  L  G  E  E  A  V  A  N  L  Q  F  W L  L  N  I  E  A  K  A  P  N  A  V   750

2251 gtgctggtggtcgggacgcacctggatttaattgaagccaagttccgtgtggaaaggattgcaacgctgcgtgcctatgtgctggcactc 2340
751 V  L  V  V  G  T  H  L  D  L  I  E  A  K  F  R  V  E R  I  A  T  L  R  A  Y  V  L  A  L   780

2341 tgccgctccccctccggctccagggccacaggcttcccagacatcaccttcaaacacttacatgagatttcctgcaagagcctggaaggt 2430
781 C  R  S  P  S  G  S  R  A  T  G  F  P  D  I  T  F  K H  L  H  E  I  S  C  K  S  L  E  G   810

2431 caggaagggctgcgacagctgattttccacgtcacgtgcagcatgaaggacgtcggcagcaccatcggctgccaacgactggcagggcgg 2520
811 Q  E  G  L  R  Q  L  I  F  H  V  T  C  S  M  K  D  V G  S  T  I  G  C  Q  R  L  A  G  R   840

2521 ctgatccccaggagctacctgagcctgcaggaggccgtgctggcagagcagcagcgccgcagccgggacgacgacgtgcagtacctgacg 2610
841 L  I  P  R  S  Y  L  S  L  Q  E  A  V  L  A  E  Q  Q R  R  S  R  D  D  D  V  Q  Y  L  T   870

2611 gacaggcagctggagcagctggtggagcagacgcccgacaacgacatcaaggactacgaggacctgcagtcagccatcagcttcctcata 2700
871 D  R  Q  L  E  Q  L  V  E  Q  T  P  D  N  D  I  K  D Y  E  D  L  Q  S  A  I  S  F  L  I   900

2701 gaaaccggcaccctgctccatttcccggacaccagccacggcctgaggaacctctacttcctcgaccctatttggctctccgaatgtctg 2790
901 E  T  G  T  L  L  H  F  P  D  T  S  H  G  L  R  N  L Y  F  L  D  P  I  W  L  S  E  C  L   930

2791 cagaggatctttaatattaagggctctcgatcagtggccaagaatggggtgatcagagcagaagacctcaggatgctgctggtggggact 2880
931 Q  R  I  F  N  I  K  G  S  R  S  V  A  K  N  G  V  I R  A  E  D  L  R  M  L  L  V  G  T   960

2881 ggcttcacgcagcagacggaagagcagtacttccagttcctggccaagtttgagatcgccctgcccgtcgccaatgacagctacctcctg 2970
961 G  F  T  Q  Q  T  E  E  Q  Y  F  Q  F  L  A  K  F  E I  A  L  P  V  A  N  D  S  Y  L  L   990

2971 ccccatctccttccatctaaacctggcctggacacccacggtatgcggcaccccacagccaacaccattcagagggtatttaagatgagc 3060
991 P  H  L  L  P  S  K  P  G  L  D  T  H  G  M  R  H  P T  A  N  T  I  Q  R  V  F  K  M  S   1020
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Abb. 20: DNA- und Aminosäuresequenz der humanen LRRK1 (Fortsetzung) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

COR-Domäne

Linker2

Kinasedomäne

3061 ttcgttcccgttggcttctggcaaaggtttatagcacggatgctgatcagcctggcggagatggacctgcagctttttgaaaacaagaag 3150
1021 F  V  P  V  G  F  W  Q  R  F  I  A  R  M  L  I  S  L A  E  M  D  L  Q  L  F  E  N  K  K   1050

3151 aatactaaaagcaggaacaggaaagtcaccatttacagttttacaggaaaccagagaaatcgctgtagcacattcagagtgaaaagaaat 3240
1051 N  T  K  S  R  N  R  K  V  T  I  Y  S  F  T  G  N  Q R  N  R  C  S  T  F  R  V  K  R  N   1080

3241 cagaccatctattggcaggaagggctcctggtcacttttgatgggggctacctcagtgtggaatcttccgacgtgaactggaaaaagaag 3330
1081 Q  T  I  Y  W  Q  E  G  L  L  V  T  F  D  G  G  Y  L S  V  E  S  S  D  V  N  W  K  K  K   1110

3331 aaaagcggaggaatgaaaattgtttgccaatcagaagtgagggacttctcagccatggctttcatcacggaccacgtcaattccttgatt 3420
1111 K  S  G  G  M  K  I  V  C  Q  S  E  V  R  D  F  S  A M  A  F  I  T  D  H  V  N  S  L  I   1140

3421 gatcagtggtttcccgccctgacggccacagagagcgacgggacgccactcatggagcagtacgtgccctgcccggtctgcgagacagcc 3510
1141 D  Q  W  F  P  A  L  T  A  T  E  S  D  G  T  P  L  M E  Q  Y  V  P  C  P  V  C  E  T  A   1170

3511 tgggcccagcacacggaccccagtgagaaatcagaggatgtgcagtacttcgacatggaagactgtgtcctgacggccatcgagcgggac 3600
1171 W  A  Q  H  T  D  P  S  E  K  S  E  D  V  Q  Y  F  D M  E  D  C  V  L  T  A  I  E  R  D   1200

3601 ttcatctcctgccccagacacccggacctccccgtgccgctgcaggagctggtccctgaactgttcatgaccgacttcccggccaggctc 3690
1201 F  I  S  C  P  R  H  P  D  L  P  V  P  L  Q  E  L  V P  E  L  F  M  T  D  F  P  A  R  L   1230

3691 ttcctggagaacagcaagctggagcacagcgaggacgagggcagcgtcctgggccagggcggcagtggcaccgtcatctaccgggcccgg 3780
1231 F  L  E  N  S  K  L  E  H  S  E  D  E  G  S  V  L  G Q  G  G  S  G  T  V  I  Y  R  A  R   1260

3781 taccagggccagcctgtggccgtcaagcgcttccacatcaaaaaattcaagaactttgctaacgtaccggcagacaccatgctgaggcac 3870
1261 Y  Q  G  Q  P  V  A  V  K  R  F  H  I  K  K  F  K  N F  A  N  V  P  A  D  T  M  L  R  H   1290

3871 ctgcgggccaccgatgccatgaagaacttctccgagttccggcaggaggccagcatgctgcacgcgctgcagcacccctgcatcgtggcg 3960
1291 L  R  A  T  D  A  M  K  N  F  S  E  F  R  Q  E  A  S M  L  H  A  L  Q  H  P  C  I  V  A   1320

3961 ctcatcggcatcagcatccacccgctctgcttcgccctggagctcgcgccgctcagcagcctcaacaccgtgctgtccgagaacgccaga 4050
1321 L  I  G  I  S  I  H  P  L  C  F  A  L  E  L  A  P  L S  S  L  N  T  V  L  S  E  N  A  R   1350

4051 gattcttcctttatacccctgggacacatgctcacccaaaaaatagcctaccagatcgcctcgggcctggcctacctgcacaagaaaaac 4140
1351 D  S  S  F  I  P  L  G  H  M  L  T  Q  K  I  A  Y  Q I  A  S  G  L  A  Y  L  H  K  K  N   1380

4141 atcatcttctgtgacctgaagtcggacaacattctggtgtggtcccttgacgtcaaggagcacatcaacatcaagctatctgactacggg 4230
1381 I  I  F  C  D  L  K  S  D  N  I  L  V  W  S  L  D  V K  E  H  I  N  I  K  L  S  D  Y  G   1410

4231 atttcgaggcagtcattccatgagggcgccctaggcgtggagggcactcctggctaccaggccccagagatcaggcctcgcattgtatat 4320
1411 I  S  R  Q  S  F  H  E  G  A  L  G  V  E  G  T  P  G Y  Q  A  P  E  I  R  P  R  I  V  Y   1440

4321 gatgagaaggtagatatgttctcctatggaatggtgctctacgagttgctgtcaggacagcgccctgcactgggccaccaccagctccag 4410
1441 D  E  K  V  D  M  F  S  Y  G  M  V  L  Y  E  L  L  S G  Q  R  P  A  L  G  H  H  Q  L  Q   1470

4411 attgccaagaagctgtccaagggcatccgcccggttctggggcagccggaggaagtgcagttccggcgactgcaggcgctcatgatggag 4500
1471 I  A  K  K  L  S  K  G  I  R  P  V  L  G  Q  P  E  E V  Q  F  R  R  L  Q  A  L  M  M  E   1500

4501 tgctgggacactaagccagagaagcgaccgctggccctgtcggtggtgagccagatgaaggacccgacttttgccaccttcatgtatgaa 4590
1501 C  W  D  T  K  P  E  K  R  P  L  A  L  S  V  V  S  Q M  K  D  P  T  F  A  T  F  M  Y  E   1530

COR-Domäne

Linker2

Kinasedomäne

3061 ttcgttcccgttggcttctggcaaaggtttatagcacggatgctgatcagcctggcggagatggacctgcagctttttgaaaacaagaag 3150
1021 F  V  P  V  G  F  W  Q  R  F  I  A  R  M  L  I  S  L A  E  M  D  L  Q  L  F  E  N  K  K   1050

3151 aatactaaaagcaggaacaggaaagtcaccatttacagttttacaggaaaccagagaaatcgctgtagcacattcagagtgaaaagaaat 3240
1051 N  T  K  S  R  N  R  K  V  T  I  Y  S  F  T  G  N  Q R  N  R  C  S  T  F  R  V  K  R  N   1080

3241 cagaccatctattggcaggaagggctcctggtcacttttgatgggggctacctcagtgtggaatcttccgacgtgaactggaaaaagaag 3330
1081 Q  T  I  Y  W  Q  E  G  L  L  V  T  F  D  G  G  Y  L S  V  E  S  S  D  V  N  W  K  K  K   1110

3331 aaaagcggaggaatgaaaattgtttgccaatcagaagtgagggacttctcagccatggctttcatcacggaccacgtcaattccttgatt 3420
1111 K  S  G  G  M  K  I  V  C  Q  S  E  V  R  D  F  S  A M  A  F  I  T  D  H  V  N  S  L  I   1140

3421 gatcagtggtttcccgccctgacggccacagagagcgacgggacgccactcatggagcagtacgtgccctgcccggtctgcgagacagcc 3510
1141 D  Q  W  F  P  A  L  T  A  T  E  S  D  G  T  P  L  M E  Q  Y  V  P  C  P  V  C  E  T  A   1170

3511 tgggcccagcacacggaccccagtgagaaatcagaggatgtgcagtacttcgacatggaagactgtgtcctgacggccatcgagcgggac 3600
1171 W  A  Q  H  T  D  P  S  E  K  S  E  D  V  Q  Y  F  D M  E  D  C  V  L  T  A  I  E  R  D   1200

3601 ttcatctcctgccccagacacccggacctccccgtgccgctgcaggagctggtccctgaactgttcatgaccgacttcccggccaggctc 3690
1201 F  I  S  C  P  R  H  P  D  L  P  V  P  L  Q  E  L  V P  E  L  F  M  T  D  F  P  A  R  L   1230

3691 ttcctggagaacagcaagctggagcacagcgaggacgagggcagcgtcctgggccagggcggcagtggcaccgtcatctaccgggcccgg 3780
1231 F  L  E  N  S  K  L  E  H  S  E  D  E  G  S  V  L  G Q  G  G  S  G  T  V  I  Y  R  A  R   1260

3781 taccagggccagcctgtggccgtcaagcgcttccacatcaaaaaattcaagaactttgctaacgtaccggcagacaccatgctgaggcac 3870
1261 Y  Q  G  Q  P  V  A  V  K  R  F  H  I  K  K  F  K  N F  A  N  V  P  A  D  T  M  L  R  H   1290

3871 ctgcgggccaccgatgccatgaagaacttctccgagttccggcaggaggccagcatgctgcacgcgctgcagcacccctgcatcgtggcg 3960
1291 L  R  A  T  D  A  M  K  N  F  S  E  F  R  Q  E  A  S M  L  H  A  L  Q  H  P  C  I  V  A   1320

3961 ctcatcggcatcagcatccacccgctctgcttcgccctggagctcgcgccgctcagcagcctcaacaccgtgctgtccgagaacgccaga 4050
1321 L  I  G  I  S  I  H  P  L  C  F  A  L  E  L  A  P  L S  S  L  N  T  V  L  S  E  N  A  R   1350

4051 gattcttcctttatacccctgggacacatgctcacccaaaaaatagcctaccagatcgcctcgggcctggcctacctgcacaagaaaaac 4140
1351 D  S  S  F  I  P  L  G  H  M  L  T  Q  K  I  A  Y  Q I  A  S  G  L  A  Y  L  H  K  K  N   1380

4141 atcatcttctgtgacctgaagtcggacaacattctggtgtggtcccttgacgtcaaggagcacatcaacatcaagctatctgactacggg 4230
1381 I  I  F  C  D  L  K  S  D  N  I  L  V  W  S  L  D  V K  E  H  I  N  I  K  L  S  D  Y  G   1410

4231 atttcgaggcagtcattccatgagggcgccctaggcgtggagggcactcctggctaccaggccccagagatcaggcctcgcattgtatat 4320
1411 I  S  R  Q  S  F  H  E  G  A  L  G  V  E  G  T  P  G Y  Q  A  P  E  I  R  P  R  I  V  Y   1440

4321 gatgagaaggtagatatgttctcctatggaatggtgctctacgagttgctgtcaggacagcgccctgcactgggccaccaccagctccag 4410
1441 D  E  K  V  D  M  F  S  Y  G  M  V  L  Y  E  L  L  S G  Q  R  P  A  L  G  H  H  Q  L  Q   1470

4411 attgccaagaagctgtccaagggcatccgcccggttctggggcagccggaggaagtgcagttccggcgactgcaggcgctcatgatggag 4500
1471 I  A  K  K  L  S  K  G  I  R  P  V  L  G  Q  P  E  E V  Q  F  R  R  L  Q  A  L  M  M  E   1500

4501 tgctgggacactaagccagagaagcgaccgctggccctgtcggtggtgagccagatgaaggacccgacttttgccaccttcatgtatgaa 4590
1501 C  W  D  T  K  P  E  K  R  P  L  A  L  S  V  V  S  Q M  K  D  P  T  F  A  T  F  M  Y  E   1530
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Abb. 20: DNA- und Aminosäuresequenz der humanen LRRK1 (Fortsetzung) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Abb. 20: DNA- und Aminosäuresequenz der humanen LRRK1. Die Nummerierung der Nukleotid- und 

Aminosäuresequenz ist links angegeben. Die Proteindomänen sind farblich unterlegt: Ankyrin-Repeats (orange), 

leucine-rich Repeats (LRR, gelb), Roc-Domäne (rot), COR-Domäne (blau), Proteinkinasedomäne (grün), WD-

40-Repeats (grau). Die Linker-Regionen-1 und -2 (transparent) aus Bosgraaf et al. [1]. und ein Serine-reicher 

Abschnitt (pink) sind ebenfalls dargestellt. 

WD-40#1

WD-40#2

WD-40#3

WD-40#4

WD-40#5

Serin-reicher Abschnitt

WD-40#6

WD-40#7

4591 ctgtgctgtgggaagcagacagccttcttctcatcccagggccaggagtacactgtggtgttttgggatggaaaagaggagtccaggaac 4680
1531 L  C  C  G  K  Q  T  A  F  F  S  S  Q  G  Q  E  Y  T V  V  F  W  D  G  K  E  E  S  R  N   1560

4681 tacacggtggtgaacacagagaagggcctcatggaggtgcagaggatgtgctgccctgggatgaaggtgagctgccagctccaggtccag 4770
1561 Y  T  V  V  N  T  E  K  G  L  M  E  V  Q  R  M  C  C P  G  M  K  V  S  C  Q  L  Q  V  Q   1590

4771 agatccctgtggacagccaccgaggaccagaaaatctacatctacaccctcaagggcatgtgccccttaaacacaccccaacaggccttg 4860
1591 R  S  L  W  T  A  T  E  D  Q  K  I  Y  I  Y  T  L  K G  M  C  P  L  N  T  P  Q  Q  A  L   1620

4861 gatactccagctgtcgtcacctgcttcttggccgtgcctgttattaaaaagaattcctacctggtcttagcgggcctcgccgatgggctt 4950
1621 D  T  P  A  V  V  T  C  F  L  A  V  P  V  I  K  K  N S  Y  L  V  L  A  G  L  A  D  G  L   1650

4951 gtggctgtgtttcccgtggtgcggggcaccccaaaggacagctgctcctacctgtgctcacacacagccaacaggtccaagttcagcatc 5040
1651 V  A  V  F  P  V  V  R  G  T  P  K  D  S  C  S  Y  L C  S  H  T  A  N  R  S  K  F  S  I   1680

5041 gcggatgaagacgcacggcagaacccctacccagtgaaggccatggaggtggtcaacagcggctctgaggtctggtacagcaatgggccg 5130
1681 A  D  E  D  A  R  Q  N  P  Y  P  V  K  A  M  E  V  V N  S  G  S  E  V  W  Y  S  N  G  P   1710

5131 ggcctccttgtcatcgactgtgcctccctggagatctgcaggcggctggagccctacatggccccctccatggttacgtcagtcgtgtgc 5220
1711 G  L  L  V  I  D  C  A  S  L  E  I  C  R  R  L  E  P Y  M  A  P  S  M  V  T  S  V  V  C   1740

5221 agctctgagggcagaggggaggaggtcgtctggtgcctggatgacaaggccaactccttggtgatgtaccactccaccacctaccagctg 5310
1741 S  S  E  G  R  G  E  E  V  V  W  C  L  D  D  K  A  N S  L  V  M  Y  H  S  T  T  Y  Q  L   1770

5311 tgtgcccggtacttctgcggggtccccagccccctcagggacatgtttcccgtgcggcccttggacacggaacccccggcagccagccac 5400
1771 C  A  R  Y  F  C  G  V  P  S  P  L  R  D  M  F  P  V R  P  L  D  T  E  P  P  A  A  S  H   1800

5401 acggccaacccaaaggtgcctgagggggactccatcgcggacgtgagcatcatgtacagtgaggagctgggcacgcagatcctgatccac 5490
1801 T  A  N  P  K  V  P  E  G  D  S  I  A  D  V  S  I  M Y  S  E  E  L  G  T  Q  I  L  I  H   1830

5491 caggaatcactcactgactactgctccatgtcctcctactcctcatccccaccccgccaggctgccaggtccccctcaagcctccccagc 5580
1831 Q  E  S  L  T  D  Y  C  S  M  S  S  Y  S  S  S  P  P R  Q  A  A  R  S  P  S  S  L  P  S   1860

5581 tccccagcaagttcttccagtgtgcctttctccaccgactgcgaggactcagacatgctacatacgcccggtgctgcctccgacaggtct 5670
1861 S  P  A  S  S  S  S  V  P  F  S  T  D  C  E  D  S  D M  L  H  T  P  G  A  A  S  D  R  S   1890

5671 gagcatgacctgacccccatggacggggagaccttcagccagcacctgcaggccgtgaagatcctcgccgtcagagacctcatttgggtc 5760
1891 E  H  D  L  T  P  M  D  G  E  T  F  S  Q  H  L  Q  A V  K  I  L  A  V  R  D  L  I  W  V   1920

5761 cccaggcgcggtggagatgttatcgtcattggcctggagaaggattctggcgcccagcggggccgagtcattgccgtcttaaaagcccga 5850
1921 P  R  R  G  G  D  V  I  V  I  G  L  E  K  D  S  G  A Q  R  G  R  V  I  A  V  L  K  A  R   1950

5851 gagctgactccgcatggggtgctggtggatgctgccgtggtggcaaaggacactgttgtgtgcacctttgaaaatgaaaacacagagtgg 5940
1951 E  L  T  P  H  G  V  L  V  D  A  A  V  V  A  K  D  T V  V  C  T  F  E  N  E  N  T  E  W   1980

5941 tgcctggccgtctggaggggctggggcgccagggagttcgacattttctaccagtcctacgaggagctgggccggctggaggcttgcact 6030
1981 C  L  A  V  W  R  G  W  G  A  R  E  F  D  I  F  Y  Q S  Y  E  E  L  G  R  L  E  A  C  T   2010

6031 cgcaagagaaggtaa 6045
2011 R  K  R  R  *   2014

WD-40#1

WD-40#2

WD-40#3

WD-40#4

WD-40#5

Serin-reicher Abschnitt

WD-40#6

WD-40#7

4591 ctgtgctgtgggaagcagacagccttcttctcatcccagggccaggagtacactgtggtgttttgggatggaaaagaggagtccaggaac 4680
1531 L  C  C  G  K  Q  T  A  F  F  S  S  Q  G  Q  E  Y  T V  V  F  W  D  G  K  E  E  S  R  N   1560

4681 tacacggtggtgaacacagagaagggcctcatggaggtgcagaggatgtgctgccctgggatgaaggtgagctgccagctccaggtccag 4770
1561 Y  T  V  V  N  T  E  K  G  L  M  E  V  Q  R  M  C  C P  G  M  K  V  S  C  Q  L  Q  V  Q   1590

4771 agatccctgtggacagccaccgaggaccagaaaatctacatctacaccctcaagggcatgtgccccttaaacacaccccaacaggccttg 4860
1591 R  S  L  W  T  A  T  E  D  Q  K  I  Y  I  Y  T  L  K G  M  C  P  L  N  T  P  Q  Q  A  L   1620

4861 gatactccagctgtcgtcacctgcttcttggccgtgcctgttattaaaaagaattcctacctggtcttagcgggcctcgccgatgggctt 4950
1621 D  T  P  A  V  V  T  C  F  L  A  V  P  V  I  K  K  N S  Y  L  V  L  A  G  L  A  D  G  L   1650

4951 gtggctgtgtttcccgtggtgcggggcaccccaaaggacagctgctcctacctgtgctcacacacagccaacaggtccaagttcagcatc 5040
1651 V  A  V  F  P  V  V  R  G  T  P  K  D  S  C  S  Y  L C  S  H  T  A  N  R  S  K  F  S  I   1680

5041 gcggatgaagacgcacggcagaacccctacccagtgaaggccatggaggtggtcaacagcggctctgaggtctggtacagcaatgggccg 5130
1681 A  D  E  D  A  R  Q  N  P  Y  P  V  K  A  M  E  V  V N  S  G  S  E  V  W  Y  S  N  G  P   1710

5131 ggcctccttgtcatcgactgtgcctccctggagatctgcaggcggctggagccctacatggccccctccatggttacgtcagtcgtgtgc 5220
1711 G  L  L  V  I  D  C  A  S  L  E  I  C  R  R  L  E  P Y  M  A  P  S  M  V  T  S  V  V  C   1740

5221 agctctgagggcagaggggaggaggtcgtctggtgcctggatgacaaggccaactccttggtgatgtaccactccaccacctaccagctg 5310
1741 S  S  E  G  R  G  E  E  V  V  W  C  L  D  D  K  A  N S  L  V  M  Y  H  S  T  T  Y  Q  L   1770

5311 tgtgcccggtacttctgcggggtccccagccccctcagggacatgtttcccgtgcggcccttggacacggaacccccggcagccagccac 5400
1771 C  A  R  Y  F  C  G  V  P  S  P  L  R  D  M  F  P  V R  P  L  D  T  E  P  P  A  A  S  H   1800

5401 acggccaacccaaaggtgcctgagggggactccatcgcggacgtgagcatcatgtacagtgaggagctgggcacgcagatcctgatccac 5490
1801 T  A  N  P  K  V  P  E  G  D  S  I  A  D  V  S  I  M Y  S  E  E  L  G  T  Q  I  L  I  H   1830

5491 caggaatcactcactgactactgctccatgtcctcctactcctcatccccaccccgccaggctgccaggtccccctcaagcctccccagc 5580
1831 Q  E  S  L  T  D  Y  C  S  M  S  S  Y  S  S  S  P  P R  Q  A  A  R  S  P  S  S  L  P  S   1860

5581 tccccagcaagttcttccagtgtgcctttctccaccgactgcgaggactcagacatgctacatacgcccggtgctgcctccgacaggtct 5670
1861 S  P  A  S  S  S  S  V  P  F  S  T  D  C  E  D  S  D M  L  H  T  P  G  A  A  S  D  R  S   1890

5671 gagcatgacctgacccccatggacggggagaccttcagccagcacctgcaggccgtgaagatcctcgccgtcagagacctcatttgggtc 5760
1891 E  H  D  L  T  P  M  D  G  E  T  F  S  Q  H  L  Q  A V  K  I  L  A  V  R  D  L  I  W  V   1920

5761 cccaggcgcggtggagatgttatcgtcattggcctggagaaggattctggcgcccagcggggccgagtcattgccgtcttaaaagcccga 5850
1921 P  R  R  G  G  D  V  I  V  I  G  L  E  K  D  S  G  A Q  R  G  R  V  I  A  V  L  K  A  R   1950

5851 gagctgactccgcatggggtgctggtggatgctgccgtggtggcaaaggacactgttgtgtgcacctttgaaaatgaaaacacagagtgg 5940
1951 E  L  T  P  H  G  V  L  V  D  A  A  V  V  A  K  D  T V  V  C  T  F  E  N  E  N  T  E  W   1980

5941 tgcctggccgtctggaggggctggggcgccagggagttcgacattttctaccagtcctacgaggagctgggccggctggaggcttgcact 6030
1981 C  L  A  V  W  R  G  W  G  A  R  E  F  D  I  F  Y  Q S  Y  E  E  L  G  R  L  E  A  C  T   2010

6031 cgcaagagaaggtaa 6045
2011 R  K  R  R  *   2014
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Abb. 21A: Multiples Sequenzalignment der Roc- und COR-Domänen von ROCO-Proteinen verschiedener 
Organismen 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Chl.tep.TLS AE012908
Meth.bark ZP_00077191
Meth.sarc.C2A NP_617214
Tri.ery.      ZP_00072574
Nos.punc.     ZP_00110347
Meth.bark.    ZP_00295295
Nos.sp.       NP_484168
Nos.punc.     ZP_00110172
Magn.sp.      ZP_00044166
Nos.punc ZP_00106558
C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK
H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1
D.discoideum  QkgA
D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC
H.sapiens     MASL1

Chl.tep.TLS AE012908
Meth.bark ZP_00077191
Meth.sarc.C2A NP_617214
Tri.ery.      ZP_00072574
Nos.punc.     ZP_00110347
Meth.bark.    ZP_00295295
Nos.sp.       NP_484168
Nos.punc.     ZP_00110172
Magn.sp.      ZP_00044166
Nos.punc ZP_00106558
C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK
H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1
D.discoideum  QkgA
D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC
H.sapiens     MASL1

COR-Domäne

Chl.tep.TLS AE012908
Meth.bark ZP_00077191
Meth.sarc.C2A NP_617214
Tri.ery.      ZP_00072574
Nos.punc.     ZP_00110347
Meth.bark.    ZP_00295295
Nos.sp.       NP_484168
Nos.punc.     ZP_00110172
Magn.sp.      ZP_00044166
Nos.punc ZP_00106558
C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK
H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1
D.discoideum  QkgA
D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC
H.sapiens     MASL1

Chl.tep.TLS AE012908
Meth.bark ZP_00077191
Meth.sarc.C2A NP_617214
Tri.ery.      ZP_00072574
Nos.punc.     ZP_00110347
Meth.bark.    ZP_00295295
Nos.sp.       NP_484168
Nos.punc.     ZP_00110172
Magn.sp.      ZP_00044166
Nos.punc ZP_00106558
C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK
H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1
D.discoideum  QkgA
D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC
H.sapiens     MASL1

LRR#12        LRR#13                 LRR#14              Linker 1             Roc-Domäne

Chl.tep.TLS AE012908
Meth.bark ZP_00077191
Meth.sarc.C2A NP_617214
Tri.ery.      ZP_00072574
Nos.punc.     ZP_00110347
Meth.bark.    ZP_00295295
Nos.sp.       NP_484168
Nos.punc.     ZP_00110172
Magn.sp.      ZP_00044166
Nos.punc ZP_00106558
C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK
H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1
D.discoideum  QkgA
D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC
H.sapiens     MASL1

Chl.tep.TLS AE012908
Meth.bark ZP_00077191
Meth.sarc.C2A NP_617214
Tri.ery.      ZP_00072574
Nos.punc.     ZP_00110347
Meth.bark.    ZP_00295295
Nos.sp.       NP_484168
Nos.punc.     ZP_00110172
Magn.sp.      ZP_00044166
Nos.punc ZP_00106558
C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK
H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1
D.discoideum  QkgA
D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC
H.sapiens     MASL1

Roc-Domäne

Chl.tep.TLS AE012908
Meth.bark ZP_00077191
Meth.sarc.C2A NP_617214
Tri.ery.      ZP_00072574
Nos.punc.     ZP_00110347
Meth.bark.    ZP_00295295
Nos.sp.       NP_484168
Nos.punc.     ZP_00110172
Magn.sp.      ZP_00044166
Nos.punc ZP_00106558
C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK
H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1
D.discoideum  QkgA
D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC
H.sapiens     MASL1

Chl.tep.TLS AE012908
Meth.bark ZP_00077191
Meth.sarc.C2A NP_617214
Tri.ery.      ZP_00072574
Nos.punc.     ZP_00110347
Meth.bark.    ZP_00295295
Nos.sp.       NP_484168
Nos.punc.     ZP_00110172
Magn.sp.      ZP_00044166
Nos.punc ZP_00106558
C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK
H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1
D.discoideum  QkgA
D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC
H.sapiens     MASL1

Roc-Domäne                                COR-Domäne

Chl.tep.TLS AE012908
Meth.bark ZP_00077191
Meth.sarc.C2A NP_617214
Tri.ery.      ZP_00072574
Nos.punc.     ZP_00110347
Meth.bark.    ZP_00295295
Nos.sp.       NP_484168
Nos.punc.     ZP_00110172
Magn.sp.      ZP_00044166
Nos.punc ZP_00106558
C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK
H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1
D.discoideum  QkgA
D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC
H.sapiens     MASL1

Chl.tep.TLS AE012908
Meth.bark ZP_00077191
Meth.sarc.C2A NP_617214
Tri.ery.      ZP_00072574
Nos.punc.     ZP_00110347
Meth.bark.    ZP_00295295
Nos.sp.       NP_484168
Nos.punc.     ZP_00110172
Magn.sp.      ZP_00044166
Nos.punc ZP_00106558
C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK
H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1
D.discoideum  QkgA
D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC
H.sapiens     MASL1

COR-Domäne
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Abb. 21B: Multiples Sequenzalignment der Linker 2 Region von ROCO-Proteinen verschiedener Organismen 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Abb. 21: Multiples Sequenzalignment der Roc- und COR-Domänen von ROCO-Proteinen verschiedener 

Organismen. Die Proteinnamen und Organismen sind links und die Domänenstruktur der ROCO-Proteine 

oberhalb des Sequenzalignments angegeben. Die Bezeichnung der Linker-1- und Linker-2-Region ist von 

Bosgraaf et al. [1] übernommen worden. A Vergleich der Sequenzen von ROCO-Proteinen des MASL1- und des 

LRRK-Typs über drei LRRs, Roc- und COR-Domäne. B ROCO-Proteine des LRRK-Typs enthalten einen 

zusätzlichen konservierten Bereich (Linker 2) N-terminal zur Kinasedomäne. 

Alle konservierten Aminosäuren sind farblich unterlegt nach dem Jalview ClustalX-Schema [10]: hydrophob 

(hellblau), Tyrosin und Histidin (dunkelblau),positiv geladen (rot), negativ geladen (pink), Serin, Threonin und 

Asparagin (grün). Alle Glycine (braun) und Proline (gelb) sind farblich unterlegt.  

COR-Domäne

Linker 2                                                        Kinasedomäne

C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK

H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1

D.discoideum  QkgA

D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC

A.gambiae LRRK

C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK

H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1

D.discoideum  QkgA

D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC

A.gambiae LRRK

C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK

H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1

D.discoideum  QkgA

D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC

A.gambiae LRRK

C.elegans LRRK
D.melanogast. LRRK

H.sapiens     LRRK2
H.sapiens     LRRK1

D.discoideum  QkgA

D.discoideum pats1
D.discoideum  GbpC

A.gambiae LRRK
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Abb. 22A: Sequenzalignment der einzelnen WD-40-Repeats in den C-Termini von ROCO-Proteinen 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

G protein �Untereinheit 3 H.sapiens

G protein �Untereinheit B.taurus

LRRK1 C-Terminus H.sapiens

LRRK1 C-Terminus M.musculus

(repeats 4-7)

LRRK1 C-Terminus R.norvegicus

LRRK1 C-Terminus X.laevis

(repeats 3-7)

LRRK1 C-Terminus T.nigroviridis

(repeats 4-7)

LRRK2 C-Terminus H.sapiens

LRRK2 C-Terminus M.musculus

LRRK2 C-Terminus R.norvegicus

LRRK2 C-Terminus G.gallus
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Abb. 22A: Sequenzalignment der einzelnen WD-40-Repeats in den C-Termini von ROCO-Proteinen 
(Fortsetzung) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

LRRK C-Terminus A.gambiae

LRRK2 C-Terminus T.nigroviridis

LRRK2 C-Terminus X.laevis

LRRK C-Terminus D.melanogaster

LRRK C-Terminus C.elegans

LRRK C-Terminus A.melliifera

Roco4 C-Terminus D.discoideum

Roco6 C-Terminus D.discoideum

Roco7 C-Terminus D.discoideum

pats1 C-Terminus D.discoideum
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Abb. 22B: SekundärstrukturVorhersage der WD-40-Repeats in den C-Termini von ROCO-Proteinen 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Abb. 22: WD-40-Repeats in den C-Termini von ROCO-Proteinen. A Sequenzalignment der einzelnen WD-40-

Repeats in den C-Termini von ROCO-Proteinen. Dargestellt sind die �-Untereinheiten von G-Proteinen (HS beta 

3: β-Untereinheit 3 aus H. sapiens und P62871: β-Untereinheit aus B. tauris) und die C-Termini der ROCO-

Proteine. Alle Sequenzen sind in sieben Repeats unterteilt mit je drei konservierten hydrophoben Blöcken. 

Proteinbezeichnung, Organismus und Nummerierung der Repeats ist links angegeben. Die LRRK1 Sequenzen 

aus M. musculus, X. laevis und T. nigroviridis sind nur unvollständig in den Datenbanken vorhanden. B 

SekundärstrukturVorhersage der WD-40-Repeats in den C-Termini von ROCO-Proteinen. Beispielhaft sind die 

SekundärstrukturVorhersagen (berechnet mit PSIPRED [94]) von pats1 (D.discoideum), LRRK1, LRRK2 (beide 

H.sapiens) und LRRK (D.melanogaster) gezeigt. Die kalkulierten �-Faltblätter (gelbe Pfeile) und �-Helices (rote 

Zylinder) mit der größten Wahrscheinlichkeit (Neigungswert größer 5 in einer Skala von 0-10) sind über den 

Sequenzen aus den Sequenzalignments aus A dargestellt. Grauer Kasten: Serin-reicher Bereich C 

Gesamtdarstellung der WD-40-Repeats in den C-Termini von ROCO-Proteinen. Die Ergebnisse aus A und B 

sind in einem multiplen Sequenzalignment zusammengefasst. Mit einbezogen sind die kompletten 

Aminosäuresequenzen der �-Untereinheiten von G-Proteinen und den C-Termini der ROCO-Proteine. 

Theoretisch erwartete �-Faltblätter und WD-40-Repeats sind oberhalb der Sequenzen dargestellt. In der Sequenz 

des Roco6-Proteins wurde der Bereich einer Pleckstrin-homologen Domäne (PH-Domäne [144, 145], weisser 

Kasten) ausgespart. Die Farbkodierung der Sequenzalignments entspricht denen in Abbildung 21. 

 

pats1 C-Terminus
(D.discoideum):

-----------------MEVQRMC-CP----------GMKVSCQLQVQR----------------------SLWTATE---------------DQKIYIYTLKGM

------------CPLNTPQQALDTPAVVT-------CFLAVPVIKKNS-----------------------YLVLAGLA--------------DGLVAVFPVVRG

---TPKDSCSYLCSHTANRSKFSIADEDARQNP-----YPVKAMEVVNSGS--------------------EVWYSN----------------GPGLLVIDCASL

-------------------EICRRLEPYMAPS-------MVTSVVCSSEGRGEE-----------------VVWCLDDK--------------ANSLVMYHSTTY

-------------QLCARYFCGVPSPLRDMFPVRPLDTEPPAASHTANPKVPEGDSIADVS----------IMYSEEL---------------GTQILIHQESLTDYCSMSSYSSSPPRQAARSPSSLPSSPASSSSVPFSTD

----------------PMDGETFSQ----H-------LQAVKILAVRD-----------------------LIWVPRR---------------GGDVIVIGL

--------------------GRVIAVLKARELTPHGVLVDAAVVAK-------------------------DTVVCTF-----------ENENTEWCLAVWRG

LRRK1 C-Terminus
(H.sapiens):

----NRELLPN-----------------QGTIQCLIKV-GGNGC-------------QVWAGTG----------------NGFISTWKI

---YIQRLFEANKD-------------KKRIHCLYPYMN------------------TVWCGSA----------------DDSITIWDI

---YQKIKSYSVEGP----------------SCITRVGN------------------TMWVGTI----------------VNTIHIYDL

-KKTKYKGKIS-LDSP---------------IECLLRRDQ----E-------------VWVATL-----------------GNIARIDV

SLRVVQMTKAHER----------------AIHAMIQV------------------DDHVWTASS----------------DGTIKVWSS

-CQSVHTIENAHSSR-------------IFTLELVGD--------------------FVWSGSW----------------DTTIKIWST

-----DYHLVSENSGKHK--------DAISSFVYISNDQPLQTNERPIQ-------KQVWSGSW----------------DSSICVWALPND
TNSRFSSDSQFNLNGGSSNSITNSNSNSNNNLNGNLNNSNNSINNNYIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIITIIIIIIIIIIVIM

LRRK2 C-Terminus 
(H.sapiens):

--SAELVCLTRRILLPKN------------VIVECMVATHHNSRNA-----------------SIWLGCGHTD-------------RGQLSFLDLNTE

---GYTSEEVADSRIL--------------CLALVHLPVEKE---------------------SWIVSGTQ---------------SGTLLVINTEDG

---KKRHTLEKMTDSVT--------------CLYCNSFSKQSKQK------------------NFLLVGTA---------------DGKLAIFEDKTV

KLKGAAPLKILN-IGNVSTP-----------LMCLSESTNSTER-------------------NVMWGGC----------------GTKIFSFSNDFT

IQKLIETRTSQLFSYAAFS------------DSNIITVVVDT---------------------ALYIAKQN---------------SPVVEVWDKKTE

-KLCGLIDCVHFLREVMVKENKESKHKMS--YSGRVKTLCLQKNT------------------ALWIGTG----------------GGHILLLDLSTR

----RLIRVIYNFCN----------------SVRVMMTAQLGSLKNV----------------MLVLGYNRKNTEGTQKQKE----IQSCLTVWDIINLPHEVQNLEKHIEVRKELAEKMRRTSVE

LRRK C-Terminus
(D.melanogaster):

---APECIHLLDVVAMPHSEKIVCGVFQSLV---------GMGDDERCGL--------------------ELWLPSF---------------GSRIDILDCSPSGSLL

QCNSISCSPQPQVAPPKTPENGANSRARSAQRLPK-----MNMLCCCLVGE-------------------AIWMGDV---------------SGNLHAYSTSTY-

----------------------AHLFSYMLDP--NIK--SAVISLVYMEKIA------------------RVAVGTH---------------NGRVFLVDATQMP

----------------SNCAFAEGSFVLTEICSG-FVLHAACSVVVDGIY--------------------ELWCGEIA--------------GKINVFPLNEN

--------------GVSGHQALCHSEEPNLIED--------VKVARMCSN--------------------ESHVFSCLY-------------PGCMVYQWDVISK

-RIENKLDCSKLLPCSESLQSIAIDEHVNLIKCQ-------ISALAAHN---------------------SELYIGTT--------------WGCLIVAELHTL

-------------------RPISVFRPY-ENE---------IKSIITLSKDNV-----------------PLIATIGRRYR-----------LISRYVDSAES
STKSSAVSTPTHGAAKSVPPADVDNHIHCLLWRAKHWT

Serin-haltiger Bereich

pats1 C-Terminus
(D.discoideum):

-----------------MEVQRMC-CP----------GMKVSCQLQVQR----------------------SLWTATE---------------DQKIYIYTLKGM

------------CPLNTPQQALDTPAVVT-------CFLAVPVIKKNS-----------------------YLVLAGLA--------------DGLVAVFPVVRG

---TPKDSCSYLCSHTANRSKFSIADEDARQNP-----YPVKAMEVVNSGS--------------------EVWYSN----------------GPGLLVIDCASL

-------------------EICRRLEPYMAPS-------MVTSVVCSSEGRGEE-----------------VVWCLDDK--------------ANSLVMYHSTTY

-------------QLCARYFCGVPSPLRDMFPVRPLDTEPPAASHTANPKVPEGDSIADVS----------IMYSEEL---------------GTQILIHQESLTDYCSMSSYSSSPPRQAARSPSSLPSSPASSSSVPFSTD

----------------PMDGETFSQ----H-------LQAVKILAVRD-----------------------LIWVPRR---------------GGDVIVIGL

--------------------GRVIAVLKARELTPHGVLVDAAVVAK-------------------------DTVVCTF-----------ENENTEWCLAVWRG

LRRK1 C-Terminus
(H.sapiens):

----NRELLPN-----------------QGTIQCLIKV-GGNGC-------------QVWAGTG----------------NGFISTWKI

---YIQRLFEANKD-------------KKRIHCLYPYMN------------------TVWCGSA----------------DDSITIWDI

---YQKIKSYSVEGP----------------SCITRVGN------------------TMWVGTI----------------VNTIHIYDL

-KKTKYKGKIS-LDSP---------------IECLLRRDQ----E-------------VWVATL-----------------GNIARIDV

SLRVVQMTKAHER----------------AIHAMIQV------------------DDHVWTASS----------------DGTIKVWSS

-CQSVHTIENAHSSR-------------IFTLELVGD--------------------FVWSGSW----------------DTTIKIWST

-----DYHLVSENSGKHK--------DAISSFVYISNDQPLQTNERPIQ-------KQVWSGSW----------------DSSICVWALPND
TNSRFSSDSQFNLNGGSSNSITNSNSNSNNNLNGNLNNSNNSINNNYIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIITIIIIIIIIIIVIM

LRRK2 C-Terminus 
(H.sapiens):

--SAELVCLTRRILLPKN------------VIVECMVATHHNSRNA-----------------SIWLGCGHTD-------------RGQLSFLDLNTE

---GYTSEEVADSRIL--------------CLALVHLPVEKE---------------------SWIVSGTQ---------------SGTLLVINTEDG

---KKRHTLEKMTDSVT--------------CLYCNSFSKQSKQK------------------NFLLVGTA---------------DGKLAIFEDKTV

KLKGAAPLKILN-IGNVSTP-----------LMCLSESTNSTER-------------------NVMWGGC----------------GTKIFSFSNDFT

IQKLIETRTSQLFSYAAFS------------DSNIITVVVDT---------------------ALYIAKQN---------------SPVVEVWDKKTE

-KLCGLIDCVHFLREVMVKENKESKHKMS--YSGRVKTLCLQKNT------------------ALWIGTG----------------GGHILLLDLSTR

----RLIRVIYNFCN----------------SVRVMMTAQLGSLKNV----------------MLVLGYNRKNTEGTQKQKE----IQSCLTVWDIINLPHEVQNLEKHIEVRKELAEKMRRTSVE

LRRK C-Terminus
(D.melanogaster):

---APECIHLLDVVAMPHSEKIVCGVFQSLV---------GMGDDERCGL--------------------ELWLPSF---------------GSRIDILDCSPSGSLL

QCNSISCSPQPQVAPPKTPENGANSRARSAQRLPK-----MNMLCCCLVGE-------------------AIWMGDV---------------SGNLHAYSTSTY-

----------------------AHLFSYMLDP--NIK--SAVISLVYMEKIA------------------RVAVGTH---------------NGRVFLVDATQMP

----------------SNCAFAEGSFVLTEICSG-FVLHAACSVVVDGIY--------------------ELWCGEIA--------------GKINVFPLNEN

--------------GVSGHQALCHSEEPNLIED--------VKVARMCSN--------------------ESHVFSCLY-------------PGCMVYQWDVISK

-RIENKLDCSKLLPCSESLQSIAIDEHVNLIKCQ-------ISALAAHN---------------------SELYIGTT--------------WGCLIVAELHTL

-------------------RPISVFRPY-ENE---------IKSIITLSKDNV-----------------PLIATIGRRYR-----------LISRYVDSAES
STKSSAVSTPTHGAAKSVPPADVDNHIHCLLWRAKHWT

Serin-haltiger Bereich
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Abb. 22C: Gesamtdarstellung der WD-40-Repeats in den C-Termini von ROCO-Proteinen 
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Tabelle 1: Auflistung der unterschiedlichen LRRK1-EST-Datenbankeinträge (expressed sequence tags) 
 
  

vorhanden 
 
nicht vorhanden 

71 bp 
Duplikation 

Eileiter, Tumor; 8053058J1, Incyte 
Eileiter, Tumor; 7383958R8, Incyte 
Sequenz von Manning et al.  
Sequenz dieser Arbeit 

Lymphknoten; CF137082, GenBank 
Lymphknoten; AW502884, GenBank 
Kopf/Hals; BE178723, GenBank 

Exon 13 Sequenz von Manning et al.  Lymphknoten; BU431621, GenBank 
Darm; BG959015, GenBank 
Embr. Stammz.; CN365709 GenBank 
Sequenz dieser Arbeit 

Verlängerung 
des Exon 16 

Sequenz von Manning et al. Hautmelanom; BU166882, GenBank 
Mandeln; AA282745, GenBank 
Mandeln; AA287802, GenBank 
Kopf; BI000807, GenBank 
Sequenz dieser Arbeit 

  
Exon 35 

 
Exon 36 

Alternative 
Stop-Kodons 

Gebärmutterhals, Karz.; BC005408 
Gebärmutterhals, Karz.; BC020379 
(beide GenBank) 
 

Darm; BF813830, GenBank 
Lymphknoten; BQ064084, GenBank 
Lymphknoten; CF142832, GenBank 
Lymphknoten; AW502376, GenBank 
Hoden; CD243942, GenBank 
Embryonales Karz.; BG388614, GenBank 
Fettgewebe; CB268975, GenBank 
Rhabdomyom, Karz.; BF303665, GenBank 
Sequenz von Manning et al. 
Sequenz dieser Arbeit 

 
 

Tabelle 1: Auflistung der unterschiedlichen LRRK1-EST-Datenbankeinträge (expressed sequence tags). Die in 

Abschnitt 3.1.1 erwähnten Unterschiede in den EST-Datenbankeinträgen der LRRK1 sind aufgelistet. Die ESTs, 

die von Manning et al. [110] veröffentlichte und die dieser Arbeit zu Grunde liegende Sequenz sind nach 

Präsenz oder Fehlen einer 71 bp Insertion, des Exon 13 und einer Verlängerung des Exon 16 aufgelistet. Die 

ESTs der Exons 35 und 36 enthalten beide Stop-Kodons und kodieren für alternative C-Termini der LRRK1.  


