Tabellen

8 Tabdlen

Tab. 10: Daten zur Aktivitatsbestimmung von GST-PKCa

Probe ng GST-PKCa cpm

Background - 37

100 % - 997004

nur Histon - 4010

nur GST-PKCa 25 8836

0,1 ul 0,25 12313

05 ul 1,25 59906

1,0l 25 73505

3,0ul 75 235329

6,0ul 15 557582

9,0 ul 22,5 725868

12l 30 827169

15l 37,5 717649
Abb. 11 zeigt die Graphische Darstellung dieser Daten
Tab. 11: Cerenkov-Messung und Gegentiber stellung ausgeschnittener Gelstiicke

PMA Ro ?2cpm MW (kD)**°
Gelstiick cpm Gelstiick cpm
46 164 A 17 147 n.b.
4 103 o) 27 76 n.b.
41+55 5520+354 [+m 41+36 5797 17
18 358 b1+b0 44+24 290 30
1 24 e 15 9 n.b.
4-6 103+117+155 gt+h+i 20+36+24 295 n.b.
17 461 b4 130 331 30
19 490 ? 420 33
58 593 c0 67 525 33
24 493 ? n.b.
24a 242 c3 279 <0 n.b.
25 513 c5 120 393 n.b.
26 900 ? n.b.
22 724 cl 190 534 n.b.
39 550 ? n.b.
50 750 b1 24 700 28

n.b.: nicht bestimmt, Darstellung in Abb. 25

#10': Die Molekulargewichte wurden graphisch bestimmt.
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Tab. 12: Peptidsequenzen nach Hartinger

Probe| MW |ernmittelte Name Ami nosaur e- Sequenz potentielle | potentielle
(kD) | Peptidsequenzen | Gen/Protein CK2- PKC-
Notation Phosphoryl | Phosphory
ierung lierung
[302] [302]
(1) |33 |VNDAVITDGVQITR | I -Immunglobulin QSLTQPASVSGTLGQTVTI SCSGSSSNI GHSYSNVGAYQQ | SSDD, TTR
| EMBL: L07570 | PGTAPKTLI YGNNKRASGVPDRFSGSKSGNTATLTI SGL | SSEE. SSK
PR QAEDEADYYCGTYYSSDDI DGAFGGGTHLTI AGGPTSTPS | oy E
VSLFPPSSEEL SANKATVVCLI SDFSPSGLEVI WKVNDAV | S5
TTDGVQT TRSSKQENGKYAASSYL TRTSAQIKSYSSVSCQ
VKHQGKTVEKKL SPSEC
I SQTYQQQYGR Annexin IV ATKGGTVKAASGENAMEDAQT L RKAMKGLGTDEDAI | SVL | TDED, TVK,
GLGTDDNTLI R (Lipocortin IV, Endo- AYR“E% gﬁﬁﬁi&i&g@%ﬁ%ﬁ%ﬁ%‘; TPEE, TLR
AEI DMbXLDI R nexin I, Chromobindin 4, | pey’srvonoyGRSLEDD! RSDTSFVFGRVLVSL SAGGRD gLEB, glqé
DEGNYL DDAL VR Protein i, P32.5, EGNYL DDALVRQDAQDL YEAGEKKWGTDEVKFLTVLCSRN | SCKD, '
Placentdl anticoagulant | RNHLLHVFDEYKRI SQKDI EQSI KSETSGSFEDALLAI VK | SFED, SMK
protein 11, PAP-II, PP4- | CVRNKSAYFAEKL YKSVKGLGTDDNTLI RVMVSRAEI DM | SRAE,
X, 35-b Calcimedin, DI RAHFKRL YGKSL YSFI KGDTSGDYRKVLLVLCGGDD | TSGD
Carbohydrate-Binding
Protein P33/P41)
ANX4_human
P09525
4 nicht identifiziert -1 -- 1] - - -- --
(6) |30 [ VNDAVTTDGVQITR || -Immunglobulin//so |s.o. s. 0. S. 0.
30 | LVQAFQYTDK Antioxidant Enzyme NEALPLLAATTPDHGRHRRLLLLPLLLFLLPAGAVQG/ET | TTPD, TDK,
- TDXN HUMAN EERPRTREEECHFYAGGQVYPGEASRVSVADHSLHLSKAK | TREE. TPR
Q13162 | SKPAPYWEGTAVI DGEFKEL KLTDYRGKYLVFFFYPLDF | qyap 3*TLR
TFVCPTEI | AFGDRLEEFRS! NTEVVACSVDSGFTHLAW | 7'\
NTPRRQGGLGPI RI PLLSDLTHQ SKDYGVYLEDSGHTLR '
GLFI | DDKG LRQ TLNDLPVGRSVDETLRLVQAFQYTDK | SVDE
HGEVCPAGWKPGSETI | PDPAGKLKYFDKLN
30 4 nicht identifiziert -l - -- - --
) |29 |DPENFPFWLG\K RAB-7 MISRKKVLLKVI | LGDSGVGKTSLMIQYVNKKFSNQYKAT | 4* ( SWRD | 7% ( TSR,
FQSLGVAFYR RAB7_human L@Wtcﬁmgﬁ%ﬂt’gsﬁgéﬁgig;géﬁggg , SPRD, S | SRK, TFK
P51149 VWLGNKI DLENRQVATKRAQAWCYSKNNI PYFETSAKEAI ’é)KE’ TEV hswéhsg
NVEQAFQTI ARNALKQETEVEL YNEFPEPI KL DKNDRAKA ) TR
SAESCSC AK
3) |29 |LQWTAGER RAB-8 MAKTYDYLFKLLLI GDSGVGKTCVLFRFSEDAFNSTFI ST | - - SAK
(Oncogene C-MEL) | G DFKI RTI ELDGKRI KLQ WDTAGQERFRTI TTAYYRG
RABShuman ANMG MLVYDI TNEKSFDNI RNW RNI EEHASADVEKM LG
Poad07 NKCDVNDKRQVSKERGEKLALDYG KFVETSAKANI NVEN
4407 AFFTLARDI KAKVDKKL EGNSPQGSNQGVKI TPDQRKRSS
FFROVLL
@ |17 |VESGYNTR Lysozymer C MKALI VL GLVL L SVTVQGKVFERCEL ARTLKRL GVDGYRG | - - TLK
STDYG FQ NSR (EC 32117, 1,4-b-N- | ! SLANWWCLAKVESGYNTRATNYNAGDRSTDYG FQ NSR
L GVbXDGYR AcetyimuramideseC) | YVCNDOKTPGAVNACHL SCSALLQDNI ADAVACAKRVVRD
G SLANWDXCanLA | LYC human PQG RAVWAWRNRCQNRDVRQYVQGCGV
K P00695
YWCanNDGK
TEVNI TPAEVGVLVG | Profilin AGWKAY! DNLMADGTCQDAAI VGYKDSPSVWMAAVPCKTFV | TPAE, TDK
K PRO1 human NI TPAEVGVL VGKDRSSFYVNGLTLGGQKCSVI RDSLLQD | TCQp,
PO7737 GEFSNDLRTKSTGGAPTFNVTVTKTDKTLVLLMKEGVHG | TkTD
GLI NKKCYEMASHL RRSQY
WONNLLPSR Ribosomal protein S15A | VRVNVLADALKSI NNAEKRGKRQVLI RPCSKVI VRFLTVM | - - TR
RSIA human MKHGYI GEFE! | DDHRAGKI VWNLTGRLNKCGVI SPRFDV SPR
39007 QLKDLEKWONNL L PSRQFGFI VLTTSAGH MDHEEARRKHT
GGKI LGFFF
(5) |15 | NLQSEVEGVK Endobrevin MEEASEGGGNDL VRNL QSEVEGVKNI MTQWVERI LARGEN | SEVE SQK
EST66449 L EHL RNKTEDL EATSEHFKTTSQKVARKFVWAKNVKM VLI
Mips g2096192 CVI VFI | | LFI VLFATGAFS
ADAL QAGASQFETSA | Synaptobrevin 2 SATAATAPPAAPAGEGGPPAPPPNL TSNRRLQUTQAQVDE | SQFE, SNR
AK (Veside-associated VVDI MRVNVDKVL ERDQKL SEL DDRADAL QAGASQFETSA | SE| D
membrane protein 2 AKLKRKYWAKNLKMM | LGVI CAI I LI T T I VYFSS
VAMP-2)
SYB2_human
P19065
6 nicht identifiziert - -1l - -- - -
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Tab. 13: Rohdaten der Cerenkovmessung nach Gorg (s. Kap. 5.9.3.1)

1.Praparation 2.Préparation nach Phosphoimager-Kontrolle

Nr Probe Cpm Dcpm Nr Probe cpm Dcpm
1 0 17,13 0 0 0 16,5 0

39 GPMA38 46,25 29,12 1 a 88,38 71,88
40 GPMA39 51,38 34,25 2 b 30,25 13,75
41 GPMA40 44,25 27,12 3 c 53,63 37,13
42 GPMA41 36,25 19,12 4 d 57,13 40,63
43 GPMA42 91,5 74,37 5 e 41,88 25,38
44 GPMA43 31,38 14,25 6 f 122,88 106,38
45 GPMA44 55,75 38,62 7 g 39,63 23,13
46 GPMA45 124,63 107,5 8 h 45,75 29,25
a7 GPMA46 35,38 18,25 9 i 27,25 10,75
438 GPMA47 95 77,87 10 ] 47 30,5
49 GPMA48 82,5 65,37 11 k 39,38 22,88
50 GPMA49 58,63 41,5 12 I 38,5 22
51 GPMAS0 61,63 44,5 13 m 32,88 16,38
52 GPMAS1 42,5 25,37 14 n 17,5 1

53 GPMAS52 35,38 18,25 15 o] 26,25 9,75
54 GPMAS3 45,75 28,62 16 p 27,63 11,13
55 GPMAS54 41,88 24,75 17 q 26,38 9,88
56 GPMAS5 45,13 28 18 r 28,25 11,75
57 GPMAS56 35,38 18,25 19 S 33,75 17,25
58 GPMA57 73,13 56 20 t 126,75 110,25
59 GPMA58 35 17,87 21 u 38,38 21,88
60 Gro59 31,25 14,12 22 v 98,13 81,63
61 Gro60 59 41,87 23 w 19,75 3,25
62 Gro61 41,63 24,5 24 X 27,75 11,25
63 Gro62 34,63 17,5 25 y 39,5 23
64 Gro63 26 8,87

65 Gro64 39,5 22,37

66 Gro65 41,38 24,25

67 Gro66 30,38 13,25

68 Gro67 31 13,87

69 Gro68 65,38 48,25

70 Gro69 53,75 36,62

71 Gro70 4513 28

72 Gro71 33,13 16

GPMA: Proben aus dem Gel der PMA-Stimulation.
ar: 2.Préparation von Gelstiicken aus dem gleichen Gel der PMA-Stimulation

Gro: Proben aus der Ro 31-8220 Hemmung.

sy: 2.Préparation von Ro-Gelstiicken
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Zusammenstellung der aus Tab.

13 sequenzierten Proteine.

Probe Beschreibung Proteingehalt nach | vermutete Identitét | pl MW, (kD)**° cpm
CBB-Anférbung
42+ GPMA42+i Keine Farbung unbekannt sauer 22 85
Gl GPMA39+e deutliche Farbung | Annexin IV sauer 30 60
G2 GPMA35+d Keine Farbung unbekannt sauer 44 9
G3 GPMA34+c deutliche Farbung | unbekannt sauer 50 84
G4 GPMAA45+g schwache Farbung | Profilin | basisch 18 131
G5 GPMA46+f deutliche Farbung | Profilin| basisch 19 125
41 GPMA41 Keine Farbung Profilin|| sauer 18 19
44 GPMA44 Keine Farbung Profilin|| sauer 19 39
43 GPMAA43 Keine Farbung unbekannt sauer 20 14
40 GPMA40 schwache Farbung | Annexin IV sauer 29 27
G6 GPMA53 schwache Farbung | Annexin IV sauer 35 29
G7 GPMA54 schwache Farbung | Annexin IV sauer 34 25
G8 GPMADS55 deutliche Farbung | Annexin IV sauer 33 28
56 GPMA56 schwache Féarbung | unbekannt sauer 45 18
C1 cl Keine Farbung unbekannt basisch 6,4 70
G9 c2 Keine Farbung unbekannt basisch 6,4 52
G10 GPMA47 schwache Férbung | Rab-Protein basisch 27 78

#10- Die Molekulargewichte wurden graphisch bestimm.
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Tab. 14: Peptidsequenzen nach Gorg

Probe[ MW [ nachgew esene Name Aminosaure-Sequenz mdgliche | potentielle
(kD)* | Pept i de Gen/Protein CK2-site | PKC site
1o Notation [302] [302]
G3 50 AVDPDCDGHVSWDEY | Cab45 MWL VAMT PRQSSL CGLAAHGLWFLGLVLLMDATA | STRE, TPR, TAR,
K (Stromal cell-derived RPANHSSTRERAANREENEI MPPDHLNGVKLEMDG | SKVD, STR, SRR,
YSEFFTGSK factor 4, SDF-4) HLNKDFHQEVFL GKDVDGFDEDSEPRRSRRKLMWVI | SAKE, TDR, SAK
CB45_maus FSKVDVNTDRRI SAKEMQHW MEKTAEHFQEAVKE | SWDE,
Q611I2; Q61113 NKLHFRAVDPDGDGHVSWDEYKVKFLASKGHNERE | TEDE,
| AEAI KNHEEL KVDEETQEVL GNL RDRWYQADNPP | SLPE,
ADLLLTEDEFLSFLHPEHSRGMLKFMVKEI FRDLD | SNHD,
QDGDKQLSLPEFI SLPVGTVENQQRGDI DDNWWKD | TMEE
RKKEFEEL| DSNHDG VTMEEL ENYVDPMNEYNAL
NEAKQM Al ADENQNHHL EPEEI LKYSEFFTGSKL
MDYARNVHEEF
G3 50 DL GDFDEDEAPR Cab45 ahnlich / -- / -t -- - -
G5 19 LGGSAVI SLEGKPL Cofilin MASGVAVSDGVI KVFNDVKVRKSSTPEEVKKRKKA | STPE, SKK, SSK
(non-muscle isoform) VLFCLSEDKKNI | LEEGKEI LVGDVGQTVDDPYAT | TPEE,
COF1_human FVKM.PDKDCRYAL YDATYETKESKKEDL VFI FWA | TVDD,
P23528 PESAPLKSKM YASSKDAI KKKLTG KHELQANCY | SKKE,
EEVKDRCTLAEKLGGSAVI SLEGKPL SSKD,
TLAE
G4 |44 YEELQ TAGR Cytokeratin 1 SRQFSSRSGYRSGGGFSSGSAG | NYQRRTTSSST | SFID, SSR,
TLLEGEESR (CK 1, Hair a Protein) RRSGGGGCRFSSCGCEGEGSFGAGGEFGSRSLVNLG | TKWE, 4*STR,
K2C1_human GSKSI S| SVARGGGRGSGFGEGYCEEEGFGEEEFGE | SRLD, TRR, TIK,
P04264 GGFGEEE GEEEFGEFGSGEEEFCEEEFGEEEYEE | TNAE, SVR
GYGPVCPPGG QEVTI NQSLLQPLNVEI DPEI QKV | TKVD,
KSREREQ KSLNNQFASFI DKVRFLEQQNQVLQTK | SKAE,
VELLQQVDTSTRTHNLEPYFESFI NNLRRRVDQLK | SKYE,
SDQSRL DSEL KNMODMVEDYRNKYEDEI NKRTNAE | SKIE,
NEFVTI KKDVDGAYMTKVDLQAKL DNLQQEI DFLT | SEID,
ALYQAELSQVIITQI SETNVI LSMDNNRSLDLDSI | | 519D,
AEVKAQNEDI AQKSKAEAESL YQSKYEELQ TAGR | SDAE,
HGDSVRNSKI El SELNRVI QRLRSEI DNVKKQ SN | TLLE
LQQSI SDAEQRGENAL KDAKNKL NDL EDAL QQAKE
DLARLLRDYQELWNTKLALDLEI ATYRTLLEGEES
RVBGECAPNVSVSVSTSHTTI SGGGSRGEEGEGEGYG
SCGSSYGSCGEGESYGSCEEEEEERGS YGSGESSYGS
GGGSYGSGEEEEEHGSYGSGSSSCGEYRGGSGEGEEG
GSSGERGSGEGESSGESI GERGSSSGGVKSSGGSSS
VRFVSTTYSGVTR
G2, 44 GDVTAEEAAGASPAK | MacMARCKS GSQSSKAPRGDVTAEEAAGASPAKANGQENGHVKS | TAEE, SSK, SPK,
AAATPESQEPQAK (MRP) NGDL SPKGEGESPPVNGTDEAAGATGDAI EPAPPS | SNGD, TPK,
MRP_human QGAEAKGEVPPKETPKKKKKFSFKKPFKL SGLSFK | SPTE, 2¢SFK
P49006 RNRKEGGGDSSASSPTEEEQEQGE! GACSDEGTAQ | TEEE,
EGKAAATPESQEPQAKGAEASAASEEEAGPQATEP | TAQE,
STPSGPESGPTPASAEQNE SEEE
G10 | 27 LVFLGEQSVXK RAB-6 MSTGCEDFGNPLRKFKLVFLGEQSVGKTSLI TRFMY | TGGD, TVR,
RAB6_human DSFDNTYQATI G DFL SKTMYLEDRTVRLQLWDTA | SIEE, TTK, TER,
P20340 GQERFRSLI PSYI RDSTVAVWYDI TNVNSFQQIT | STQD, SAK
KW DDVRTERGSDVI | MLVGNKTDLADKRQVSI EE | SRED
GERKAKELNVIVFI ETSAKAGYNVKQLFRRVAAAL P
GVESTQDRSREDM DI KLEKPQEQPVSEGGCSC
G4 |44 | EQ SDI DDAVR P15 PKSKEL VSSSSSGSDSDSEVDKKL KRKKQVAPEKP | SGSD, TSR, SSK,
(activated RNA Polyme- | VKKQKTGETSRAL SSSKQSSSSRDDNVFQ GKMVRY | SDSD, SSR, SVR
rase ll, Transcriptional VSVRDFKGKVLI DI REYWVDPEGEMKPGRKG SLN | SDSE,
Coactivator P15, PC4, PEQWEQLKEQ SDI DDAVRKL SEVD,
P14). SSRD,
P15_human SRDD,
P53999 SVRD,
SDID
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Fortsetzung Tab. 14: Peptidsequenzen nach Goérg

Probe[ MW [ nachgew esene Name Aminosaure-Sequenz mdgliche | potentielle
(kD)* | Pept i de Gen/Protein CK2-site | PKC site
1o Notation [302] [302]

Gl 30 NQLTSNPENTVFDAK [ GRP78 MKLSLVAAM_LLL SAARAEEEDKKEDVGTWA DL | SNPE, TGK,

(78 KD Glucose GITYSCVGVFKNGRVEI | ANDQGNRI TPSYVAFTP | TVFD, TMK,
Regulated Protein EGERLI GDAAKNQL TSNPENTVFDAKRLI GRTWAD | TWND, STR, TIK,
Precursor, PSVQQDI KFLPFKVVEKKTKPYI QvDlI GGGQTKTF [ TNGD, SLK
Immunoglobulin Heavy APEEI SAWLTKMKETAEAYLGKKVTHAWTVPAY | TGKD,
Chain Binding Protein, FNDAQRQATKDAGT! AGLNVMVRI | NEPTAAAI AYG | SFYE,
BIP) LDKREGEKNI LVFDLGGGTFDVSLLTI DNGVFEWV | SDID,
GR78 human ATNGDTHL GGEDFDQRVVEHFI KL YKKKTGKDVRK | TASD,
P11021 DNRAVQKL RREVEKAKAL SSQHQAR! EI ESFYEGE | TAED,
DFSETL TRAKFEELNVDLFRSTMKPVQKVLEDSDL | TPEE,
KKSDI DEI VLVGGSTRI PKI QQLVKEFFNGKEPSR | TRNE,
G NPDEAVAYGAAVQAGVL SGDQDTGDLVLLHVCP | sSED,
LTLA ETVGGYMIKLI PSNTWPTKNSQ FSTASD SHQD,
NQPTVTI KVYEGERPLTKDNHLLGTFDLTG PPAP | TGEE
RGVPQ EVTFEI DVNG LRVTAEDKGTGNKNKI TI
TNDONRLTPEEI ERMWNDAEKFAEEDKKLKERI DT
RNELESYAYSLKNQ GDKEKL GGKL SSEDKETMEK
AVEEKI EW.ESHQDADI EDFKAKKKELEEI VQPI |
SKLYGSAGPPPTGEEDTAEKDEL
\Y 50 LSELEAALQR Cytokeratin 8 SI RVTQKSYKVSTSGPRAFSSRSYTSGPGSRI SSS | SFID, SIR, TQK,
LQAEI EGLK (K8, CK 8) SFSRVGSSNFRGGL GEGYGGASGMVSG TAVTVNGS | SNMD, SYK,
AQYEDI ANR K2C8 human LLSPLVLEVDPNI QAVRTQEKEQ KTLNNKFASFI | TEME, 2*SSR,
LEGLTDEI NFLR P0O5787 DKVRFL EQQONKMLETKWSL L QQQKTARSNVDNVFE | SRLE, TAR, TYR
TEMENEFVLI K SYI NNLRRQLETL GQEKLKLEAEL GNMQGLVEDFK | SRLE,
LVSESSDVLPK NKYEDEI NKRTEVENEFVLI KKDVDEAYMNKVELE | SRAE,
SRLEGLTDEI NFLRQLYEEEI RELQSQ SDTSWL | TKTE,
SVDNSRSLDVDSI | AEVKAQYEDI ANRSRAEAESM| SELE
YQ KYEELQSLAGKHGDDLRRTKTEI SEMNRNI SR
LQAEI EGLKGQRASLEAAI ADAECQRGELAI KDANA
KL SEL EAAL QRAKCQDVARQL REYQEL MNVKLAL DI
El ATYRKLLEGEESRLESGMONIVBI HTKTTGGYAG
GLSSAYGGELTSPGL SYSLGSSFGSGAGSSSFSRTS
SSRAVVVKKI ETRDGKLVSESSDVL PK
BP1 | 45 AG-ACGDDAPR b-Aktin MDDDI AAL VWDNGSGMCKAGFAGDDAPRAVFPSI V | TNWD, SKR,
AVFPSI VGR ACTB human GRPRHQGVMVGMGQKDSYVGDEAQSKRG LTLKYP | TTAE, TLK,
DSYVGDEAQSK P02570 | EHG VTNWDDVEKI WHHTFYNELRVAPEEHPVLL | SSLE, SGR, TER,
VAPEEHPVLLTEAPL TEAPLNPKANREKMIQl MFETENTPAMYVAI QAVL | SKQE TMK
NPK SLYASGRTTG VMDSGDGVTHTVPI YEGYALPHAI
GYSFTTTAER LRLDLAGRDLTDYLMKI LTERGYSFTTTAEREI VR
El TALAPSTIMK DI KEKLCYVAL DFEQEMATAASSSSLEKSYELPDG
PQEYDESGPSI VHR QVI TI GNERFRCPEALFQPSFLGVESCA HETTEN
SI MKCDVDI RKDL YANTVL SGGTTMYPG ADRMXK
El TALAPSTMKI KI | APPERKYSVW GGSI LASLS
TFQQWW SKQEYDESGPSI VHRKCF
\! 48 VI DDTNI TR Cytokeratin 18 SFTTRSTFSTNYRSL GSVQAPSYGARPVSSAASVY | SLND 2*TTR,
STFSTNYR (Keratin - type AGAGGSGSRI SVSRSTSFRGGMGSGGLATG AGGAL | SYLD SFR,
AQYDELAR cytoskeletal 18, , K18, AGVGE QNEKETMSLNDRLASYLDRVRSLETENR | TEIE SMR,
ETMox QSLNDR CK 18) RLESKI REHLEKKGPQVRDWSHYFKI | EDLRAQ F | TLTE SLR, TYR
KQSVENDI HALR K1CR human ANTVDNARI VLQ DNARLAADDFRVKYETELAVRQ | SLRE
SLGSVQAPSYGAR P05783 SVENDI HGLRKVI DDTNI TRLQLETEI EALKEELL | TRAE
FIVKKNHEEEVKGL QAQ ASSGLTVEVDAPKSQDLA
KI MADI RAQYDEL ARKNREEL DKYWSQQ EESTTV
VTTQSAEVGAAETTLTELRRTVQSLEI DLDSMRNL
KASLENSLREVEARYALQVEQLNG LLHLESELAQ
TRAEGQORQAQEYEALLNI KVKLEAEI ATYRRLLED
GEDFNLGDALDSSNSMQTI OQKTTTRRI VDGKVVSE
TNDTKVLRH
1 22 EAFNMox |1 DQNR regulatorische leichte SSKRTKTKTKKRPOQRATSNVFAMFDQSQ QEFKEA | TDPE SSK, SKR,
LNGTDPEDVI R Kette des FNM DONRDGFI DKEDLHDMLASL GKNPTDEYLDA | TIQE TKK
FTDEEVDELYR Myosinkomplexes 2A MWNEAPGPI NFTMFLTMFGEKLNGTDPEDVI RNAF [ TMGD
GNFNYI EFTR (Myosin RLC) ACFDEEATGT| QEDYLRELLTTMEDRFTDEEVDEL | TDEE
MLRM human YREAPI DKKGNFNYI EFTRI LKHGAKDKDD
P19105

#10- Die Molekulargewichte wurden graphisch bestimm.
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