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要旨

生物の進化を分子レベルから理解する目的で、生物の進化と遺伝子重複との関連性について、プロテイン

ホスファターゼ遺伝子族を用いて分子系統学的解析を行った。生物の形態進化は、遺伝子重複により新しい

遺伝子を次々と作り出すことで達成されたのだろうか。このことを明らかにする目的で、プロテインチロシ

ンホスファターゼ(PTP)遺伝子族とプロテインセリン ・スレオニンホスファターゼ(PP)遺伝子族の2つの遺伝

子族について、遺伝子重複による多様化が起きた時期を明らかにした。

まず、現存する動物門中最古に分Il皮した原始的な多細胞動物である海綿動物から、 RT-PCRにより PTP遺

伝子の探査を試みた。その結果、海綿動物から 10種類のPTP遺伝子の単離に成功した。さらに単離した遺伝

子を含めた分子系統学的解析から、機能の異なるサブタイプの多様化が、動物界最古の種分岐である海綿動

物とその他の動物の分岐前(1 0.7億年前 ~9.4億年前)に完了していたことがわかった。 続いて、機能は同じ

だがしばしば発現する組織の異なるアイソフォームの多緑化の時期を知る目的で、脊椎動物に最も近縁な無

脊惟動物である頭索動物、脊椎動物中最古に分岐する燕顎類、及び有顎類中最も原始的な軟骨魚類から、

RT-PCRにより PTP遺伝子の探査を試みた。その結果、頭索動物から9種類、無顎類から I1種類、軟骨魚類か

ら13種類のPTP遺伝子の単離に成功した。これらの遺伝子を含めた分子系統学的解析の結果、アイソフォー

ムの多機化は、有顎類と無顎類が分岐した5億年前ごろに集中して起きていることが明らかとなった。

次に、より幅広い生物種に存在しているPP遺伝子族と、真核生物の多様化がどう関連しているかを知る

目的で、現存する真核生物中最古に分岐したミトコンドリアをもたない原始的な原生生物であるギアルデイ

アのDNA配列データベースから、 PP遺伝子の探査を行った。その結果、ギアルデイアにも9種類のPP遺伝子

が存在することがわかった。さらにこのギアルデイアの遺伝子を含めた分子系統学的解析の結果、機能の異

なるサブタイプの多様化が、真核生物最古の種分岐であるギアルデイアとその他の真核生物の分岐前にほぼ

完了していたことが明らかとなった。またアイソフォームの多様化 した時期を知る目 的で、 PTP遺伝子族と

同様の多様な動物すなわち海綿動物・頭索動物 ・無顎類 ・軟骨魚類からRT-PCRにより PP遺伝子の探査を試

みた。その結果、海綿動物から6種類、頭索動物から4種類、無顎類から5種類、軟骨魚類から9種類のPP遺

伝子の単離に成功した。これらの遺伝子を含めた分子系統学的解析から、アイソフォームの多様化はPTP遺

伝子族同様、主に有顎類と無顎類が分岐したsf輩、年前ごろに集中して起きていることが示された。

以上の結果から、脊椎動物へ至る系統でみると、遺伝子重複による遺伝子の多様化は、生物の進化にとも

ない徐々に起きているのではなく、ある時期に限定して断続的に起きていることが明らかとなった。すなわ

ち断続的な遺伝子重複がみられる時期は、 A) 真核生物が核を獲得し細胞骨格や細胞内小器官などの細胞内

構造が進化 した時期、 B)動物が多細胞性を獲得した時期、 C)脊椎動物の神経系 -消化器系などの独立した

組織や器官が進化した時期、に対応する 。一方、断続的な遺伝子重複が見られない時期に起きた生物の進

化、例えば6 ~ 7億年前の多様な動物が爆発的に進化したカンブリア爆発と遺伝子重複とは関連が無 く 、その

ような生物の進化は新しい遺伝子を創造することな く既存の遺伝子を利用して達成されたと考えられた。
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序論

1.分子進化学の歴史

分子進化学は、 1965年のZuckerkandlとPaulingの分子時計に関する研究が発端となりス

ター卜した(Zuckerkandl& Pauling， 1965)。分子進化学は、進化の証拠を化石ではなく分子

情報、すなわち核酸やタンパク質の配列情報に求める学問であり、その最大の特徴は分子

情報を取り扱うことで進化に関する客観的すなわち定量的 ・統計的な解析が可能なことで

ある。そして、現在までに従来の進化学では明らかにされなかった多くの事実を解明して

きた。

般に進化学における研究は大きく二つの方向に分類される(Futuyma，1998)。一方は進

化の機構を分析する研究(機構の研究)であり、もう一方は個々の生物集団と生命の歴史

を推定する研究(歴史の研究)である。分子進化学も例外ではない。分子進化学における

機構研究の最も重要なものに木村の中立説がある。中立説は 「分子レベルでは、淘汰に有

利でも不利でもない中立な変異が集団に広まった結果、進化が起こる」と主張するもの

で、分子レベルで、は形態レベルと進化の機構が異なる(後述)、としづ事実を明らかにし

た(Kimura，1983)。また分子進化学における歴史の研究は、化石記録からは推定が困難で

あった生物の歴史を明らかにした。例えば、 1977年Woeseらは初めて分子を用いて、バク

テリアを含む全生物の系統分類を行った(Woese& Fox， 1977)。近年では様々な分類群に属

する生物の系統関係が、分子系統樹を用いて推定されている。また最近では、生物の分岐

年代を推定するという研究の重要性も増している(e.g.Doolittle et al.， 1996; Wray et al.， 1996; 

Nikoh et al.， 1997)。このように、近年の分子生物学の発展及び生命科学技術の向上に伴う

分子情報の蓄積に後押しされ、分子進化学は大きな成果をあげてきた。

しかし依然として、分子進化学が当初から掲げていた問題は未解決である (Kimura，

1991; l¥![i yata et al.， 1994)。すなわち 「生物の進化の分子的理解Jという問題が、未解決の

まま残されているのである。 この問題は、進化の機構と歴史というこつの研究の流れを統

口するものであり、分子進化学に残された最大のテーマだといえる。本論文はこの 「生物

の進化の分子的理解」をテーマに行ったものである。
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2.形態進化と分子進化

「生物の進化の分子的理解」は難題である。なぜなら現在、形態進化と分子進化は異な

る機構で起きる、と理解されているからである。形態の進化は、自然淘汰により環境に対

して有利な形質を もっ個体が子孫を多く残 し、その形質が集団に広まった結果、適応的に

起きる、と考え られている(Futuyma，1998)。実際にダーワイン ・フインチの嘆の進化など

は、適応的な進化の具体例とされる(Grant，1986)。一方分子の進化は、有利でも不利でも

ない中立な突然変異をもっ遺伝子が、偶然に集団に広まった結果、中立的に起きる、と考

えられている(K.imura，1983)。形態の進化で重要だと考えられている有利な突然変異は、

分子レベルで、は無視で、きるほど僅かだとされる。分子進化速度の一定性や偽遺伝子の進化

速度の上昇が、このことを証明している(K.imura，1983; K.imura， 1991)。このように「形態

の進化」と 「分子の進化」を支配する機構の聞には隔たりがある。 しかし、個体のもつ形

質の基盤は分子が決定 していると考えられるから、 「形態の進化Jと 「分子の進化J との

聞には何らかの関連があるはずである。それでは 「形態の進化Jと 「分子の進化」との聞

に存在するギャ ップを埋めるにはどうしたらよいか。すなわち、生物の形態進化を分子的

に理解するためにはどうしたらよいか。
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3.遺伝子重複と生物の進化

「生物の進化の分子的理解」という問題は、 「生物の形態進化にともなって遺伝子に何

が起きたか」という問題に置き換えることができる。 r遺伝子に何が起きたか」といった

場合には、遺伝子の突然変異・遺伝子の重複・ゲノムの再編成などが考えられるが、中立

説の基盤となった突然変異以外の要因に注目する必要があるだろう 。そこで本論文では遺

伝子重複に注目した。遺伝子重複は、既存の遺伝子の機能を保持したまま、新しい機能を

もった遺伝子を作り出す機構である(Ohno，1970)。すなわち遺伝子重複が起きて コピーが

出来ると、 一方が従来の機能を果たしながら、もう 一方は突然変異を蓄積し新しい機能を

もった遺伝子へと進化することが出来る。こうしてできた新しい遺伝子が、生物の新しい

r 体制や機能の獲得に関わった可能性は充分に考えられる(Ohno，1970; Ohta， 1991)0いいか

えれば、生物の形態進化にともなって、遺伝子重複により新しい遺伝子が次々と作り出さ

れている可能性がある。 したがって、生物の進化にともなって遺伝子重複により新しい遺

伝子が作り出されているかどっ か、作り出されているとしたらそれはどのような特徴を

もった遺伝子なのか、を解明することにより生物の進化を分子的に理解する手がかりが得

られると考えられる。
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4.これまでの研究

山部ら(Iwabeet al.， 1996)は25の遺伝子族について、生物進化の過程において、いつ遺伝

子重複が起きて新しい遺伝子が作り出されたのか、そしてそれはどのような特徴をもっ遺

伝子か、分子進化学的解析を行った。遺伝子族とは、共通の祖先配列から遺伝子重複が繰

り返さ れた結果作り出された遺伝子グループのことである。例えば、よく知られた遺伝子

族にプロテインキナーゼ遺伝子族がある。この遺伝子族に属する遺伝子には、 cAMP依存

性キナーゼ(PKA)やカルモジュリン依存性キナーゼなど、調節を受ける分子の異なる遺伝

子や、PKAの中でもPKAαやPKAsなど発現する組織の異なる遺伝子など(Tayloret al.， 1990 

for review)、多様な遺伝子が存在する 。岩部らはおの遺伝子族についてどの遺伝子がいつ

作り出されたのかを調べた。同じ遺伝子族に属する遺伝子は、遺伝子配列内に互いに相向

性のある領域が存在する 。 したがって、各遺伝子族について分子系統樹を推定することが

可能である 。岩部らは、様々な生物由来の遺伝子を含めて分子系統樹を推定することで、

遺伝子重複に より遺伝子が分かれた時期を推定した。その結果、脊椎動物に至る進化の過

程において、遺伝子重複が起きて多様な遺伝子が作り出された時期が、三つの時期に分類

されることを明らかにした。一つめは原核生物(真正細菌及び古細菌)と真核生物の分岐

後、動物-植物-菌類の分岐前の時期である(図1のA期) 。この時期には、イオンポン

プや細胞骨格タンパク質の遺伝子族で遺伝子重複が起き、細胞内局在の異なる遺伝子が作

り出された。二つめは動物・植物-菌類の分岐後、旧日動物と新口動物の分岐前の時期で

ある (図lのB期)。 この時期には、シグナル伝達に関わる遺伝子族で遺伝子重複が起

き、機能の異なる遺伝子が作り出された。三つめは旧口動物と新口動物の分岐後、硬骨魚

類と四足動物の分岐前の時期である(図lのC期) 。この時期には、様々な遺伝子族で遺

伝子重複が起き、発現する組織の異なる遺伝子が作り出された。岩部らは、遺伝子重複が

起きて多様な遺伝子が作り出された三期すなわちA期、 B期、 C期は、生物の形態上大きな

進化がみられた時期に対応するのではないか、と考察している。すなわち、遺伝子重複に

よる遺伝子族の多様化と、真核生物の初期進化 (A期)、動物における多細胞性の進化

(B期)、脊推動物の器官や組織の進化 (c期)、の聞に関連性のあることが示唆され

た。
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さらに菅ら(Sugaet al.， 1999a)は、 Gタンパク質 αサブユニット (0α)遺伝子族及びフ。ロテ

インチロシンキナーゼ(PTK)遺伝子族を用いて、 B期に起きた遺伝子重複について詳細な

解析を行った。菅らは遺伝子重複の起きた時期を限定する目的で、最も原始的な多細胞動

物である海綿動物及び二匹葉動物である刺胞動物からGα 遺伝子とPTK遺伝子をクローニ

ングし、分子進化学的解析を行った。その結果、 Gα 遺伝子族.PTK遺伝子族とも、遺伝

上重複が起きて機能の異なる遺伝子の作り出された時期が、菌類と動物の分岐後、海綿動

物とその他の動物の分11皮前という、多細胞動物進化の初期のごく限定された時期であるこ

とを示した (図1のB'期)。 同様の結果が、ホスホジエステラーゼ(PDE)遺伝子族

(Koyanagi et al.， 1998a)、ホスホリバーゼC(PLC)遺伝子族・プロテインキナーゼC(PKC)遺

伝子族(Koyanagiet aJ.， 1998b)、Pax遺伝子族(Hoshiyamaet al.， 1998)でも得られた。

また昔ら(Sugaet al.， 1999b)は、 PTK遺伝子族を用いてC期に起きた遺伝子重複について

も詳細な解析を行った。菅らは、脊椎動物に最も近い無脊椎動物である頭、索動物(Willmer，

1990; Wada and Satoh， 1994)、脊椎動物の中で最も原始的とされる無顎類(Romer& Parsons， 

1986)からPTK遺伝子をクローニングし、分子進化学的解析を行った。その結果、遺伝子

重複により発現する組織の異なる遺伝子の作り出された時期が、無顎類の分岐の周辺とい

う、脊椎動物進化の初期であることを示した(図lのC'期) 。

以上の結果から、遺伝子重複はB湖及びC'期という限定した時期に起きていることが明

らかとなった。それぞれの時期は、動物の初期進化において多細胞性が獲得された時期、

脊椎動物の初期進化において器官や組織の進化が起きた時期に対応する。 したがって、岩

部らの示唆するように、これらの遺伝子重複と生物の進化との聞には関連性のある可能性

がある 。 しかし一方で、、 B期やC期以外には遺伝子重複が起きていないことが明らかと

なった。 したがって、 B期やC期以外に起きた生物の進化、例えば多様な動物門が分j[皮し

たカンブリア爆発と遺伝子重複とは、関連の無いことが示唆された(Sugaet al.， 1999a; 

1999b; Koyanagi et al.， 1998a; 1998b; Hoshiyama et al.， 1998)。
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5.本論文の目的

これまでの研究から得られた結論は、生物の形態進化を分子レベルから理解するために

重要なものであるが、数遺伝子族により得られた結果であり、さらに多くのデータを蓄積

し検証する必要がある。また遺伝子重複が起きた時期をさらに限定し、生物の形態進化と

遺伝子重複の関係をより密接に関連づけて考察する必要がある 。そこで本論文では、プロ

テインホスファターゼ遺伝子族について、遺伝子重複により新しい遺伝子が作り出された

時期はいつか、その結果どのような特徴をもっ遺伝子が作り出されたのか、分子進化学的

解析を行った。

タンパク質のリン酸化-脱リン酸化は、細胞のシグナル伝達を通じて転写・翻訳・細胞

周期-代謝などの制御を行い、ひいては細胞の運命すなわち増殖-分化などの決定に関わ

る(Albertset al.， 1994)。このタンパク質のリン酸化の状態は、リン酸化を行うプロテイン

キナーゼと、脱リン酸化を行うプロテインホスファターゼが、表裏一体となり決定してい

る。これらプロテインキナーゼやプロテインホスファターゼの多様性は、細胞内のシグナ

ル伝達システムの複雑性に寄与するから、さらに高次のレベルにおける生命現象の複雑性

にも関与すると考えられる 。すなわち、タンパク質のリン酸化・脱リン酸化を制御する遺

伝子の多様化は、生物の進化に深く関与した可能性がある。この点から、プロテインホス

ファターゼは本論文のテーマに適した分子だといえる。

盲妓生物のタンパク質において は、主にチロシン残基・セリン残基・スレオニン残基が

リン酸化を受ける(Albertset al.， 1994)。本論文では、チロシン残基を脱リン酸化する酵素

であるチロシンホスファターゼ(PTP)遺伝子族と、セリン残基・スレオニン残基を脱リン

酸化する酵素であるセリン・スレオニンホスファターゼ(PP)遺伝子族の二遺伝子族につい

て解析を行った。PTP遺伝子は、動物・植物・菌類・細胞性粘菌に存在しており、特に動

物においては多様なPTP遺伝子が存在することが知られている (Streuli，1996; Charbonneau 

& Tonks， 1992 for review)。これに対して、 PP遺伝子は古細菌と真核生物に広く存在してお

り、真核生物において多様なPP遺伝子が存在することが知られている(Shenolikar，1994; 

Mumby & Wa1ter， 1993 for review)。

これまでの研究から、遺伝子族の遺伝子重複による多様化の起きた時期は、 三つの時期

(A期， B'期， C'期)に分類されることが示された。それではPTP遺伝子族及びPP遺伝子族

の多様な遺伝子も、この三期に作り出されたのだろうか。本論文ではこのことを明らかに

する目的で、時期推定に重要だと考えられる複数の生物種からプロテインホスファターゼ

遺伝子のクローニングを行い、分子進化学的解析を行った。特に本論文においては、 A，
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B'，C'の各期について、以下の点に注目しより詳細な解析を行った。

B'1tsには、 Gα.PTK . PDE . PLC . PKC . Pax遺伝子族で、遺伝子重複による多様化が見

られ、このことと動物の多細胞化との関連が示唆されている。遺伝子重複と多細胞化との

関連を考える上で特に、受容体型のPTP遺伝子はよい材料となる 。なぜなら、受容体型の

PTP遺伝子の中には細胞接着に密接に関わる遺伝子があり (Brady-Kalnay& Tonks， 1995; 

Schaapveld et al.， 1997 for review)、多細胞性の獲得に重要だったと考えられるからである。

本論文では、原始的な多細胞動物である海綿動物から、受容体型PTP遺伝子の単離を試み

た。

c期に起きた遺伝子重複については、 PTK遺伝子族一つでしか詳細な解析がされていな

い。PTK遺伝子族の結果から、遺伝子重複が起きた時期は無顎類と有顎類の分|岐周辺であ

ることが明らかとなったが、本論文ではその時期が無顎類と有顎類の分Il皮以前であったの

か以降であったのか明らかにすることを試みる。また、さらにその時期を限定する目的

で、軟骨魚類に注目した。これまでの結果から遺伝子重複が起きた時期は、少なくとも硬

骨魚類と四足動物の分岐前であることが示されているが、硬骨魚類よりも古くに分岐する

とされる軟骨魚類(Romer& Parsons， 1986; Colbert & Morales， 1991)の分岐以前であったのか

以降であったのかについてはわかっていない。本論文ではこの問題を明らかにした。

A期に起きた遺伝子重複については、これまで詳細な解析がされていない。本論文で

は、真核生物の中で最も古い時期に分岐する原生生物と考えられているギアルデイア

(Sogin et al.， 1989; Hashimoto et al.， 1994)のDNA配列データベース(材料と方法の章参照)

を用いて、遺伝子重複の起きた時期の限定を試みた。尚、 PTP遺伝子族についてはこの時

期に多様化がみられないことから、 A期についてはPP遺伝子族についてのみ解析を行つ

た。
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6.プロテインホスファターゼの分類及び機能

プロテインホスファターゼの研究は、プロテインキナーゼに比べて遅れていた。 しか

し、最近になりプロテインホスファターゼの研究は急速に進み、その役割が明らかとなっ

ている(Hunter，1995; Zolnierowicz & Hemmings， 1996;武田、 1998for review)。当初、タンパ

ク質のリン酸化状態は特異性の高い膨大な種類のプロテインキナーゼによって決定され、

プロテインホスファターゼは基質特異性がきわめて広く絶えず活性をもっ状態で存在して

いる、とする説があった。しかしその後、フロテインホスファターゼにも多くの種類が存

在し、積極的にタンパク質機能の調節に関わり、 細胞機能に不可欠な役割を果たしている

ことが明らかとなった。例えば、ショウジョウパエの受容体型のPTPであるDLARは、神

経系の発生において、神経細胞の標的細胞の認識に必要であることが、変異体の解析から

明らかとなった(Chien，1996; Stoker& Dutta， 1998 forreview)。また、マウスの細胞質型の

PTPであるSHP2は、任発生の初期段階で重要な役割を果たすことが、ノックアウ トマウス

の解析から明らかとなっている(SaxJonet al.， 1997)。さらに、 PTPはPTKと比べて活性が非

常に高いため、その機能が非常に厳しく 制御 される必要性のあることも指摘されている

(Hunter， 1995)。このように研究の進展にともない、プロテインホスファターゼの重要性が

明らかとなってきた。

真核生物のタンパク質においては、主にチロシン残基 ・セリン残基 ・スレオニン残基が

リン酸化を受ける(Albertset al.， 1994)。プロテインホスファターゼは、この脱 リン酸化す

るアミノ酸の特異性により 3つに分類される(Hunter，1995; ZolnierowIcz & Hemmings， 

1996)。すなわち、プロテインチロシンホスファターゼ(PTP)、フロテインセリン ・スレオ

ニンホスファタ ーゼ(PP)、プロテインセリン ・スレオニン ・チロシンホスファターゼ(二

重特異性ホスファターゼ、 DSP)、である(表1)。 さらにPPは、PP1やPP2Aなどの主要

な分子の属するPP (あるいはppp)遺伝子族と、 NIg2+イオンに依存性があり PP遺伝子族

とは相同性のないPPNI遺伝子族とに分類される。このうち本論文では、大きな遺伝子族を

成すPTP遺伝子族とPP遺伝子族の二遺伝子族をとりあげる。PTP遺伝子と PP遺伝子の間に

相向性は認められず、両者の脱リン酸化反応機構も全く異なっている(Denuet al.、 1996)。

したがって二遺伝子族は異なる起源をもち、異なる進化の過程を経て、別々の遺伝子族を

形成したと考えられる。

動物のPTP遺伝子は、細胞の増殖・分化 ・接着の制御を通じて、発生や造血細胞の分化

介どの生命現象に関わっている(Charbonneau& Tonks、1992;Hunter、1995;Streuli， 1996 for 

review)。植物においては、発生や環境応答などの生命現象に関与する ことが示唆されてい
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る(Xuet al.， 1998)0また菌類においては、細胞分裂の制御などの機能を果たしている(e.g.

Ottilie et al.， 1992)。一万pp遺伝子は、幅広い生物すなわち古細菌と真核生物に存在してい

る。pp遺伝子は、主に代謝、細胞周期、転写の調節など細胞の基本的な機能の調節を行

うことが知られている(Shenolikar，1994; Mumby & Walter， 1993 for review)。

表l プロテインホスファターゼ遺伝子族の分類

脱1)ン酸化を受けるアミノ酸

チロシン残基

セリン・スレオニン残基

チロシン残基及びセリン ・スレオニン残基

遺伝子族

PTP本

PP本 (PPP)

PPM 

VH 

ヒトの主な遺伝子

LCA， LAR， SH-PTPl 

PPlα，PP2Aα，PP2Bα 

PP2Cα， PP2Cs 

CLtOO， VHR 

Cdc25 Cdc25A， Cdc25B， Cdc25C 

Hunter， 1995; Zolnierowicz & Hemmings， 1996に基づき、 プロテインホスファターゼ遺伝子族の分類をまとめ

た。本論文で解析を行う遺伝子族に*を記した。
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材料と方法

l. プロテインホスファターゼ遺伝子のクローニング

生物試料の入手

カワカイメン、ナメクジワオ、ヌタウナギ及びボタモトリゴンモトロ(淡水エイ)か

ら、チロシンホスファターゼ(PTP)遺伝子及びセリン ・スレオニンホスファターゼ(PP)遺

伝子の探査を行った。カワカイメ ンは、茨城県霞ヶ浦において採集されたものを、本研究

室で無機培養した(後述)。ナメ クジウオは、愛知県渥美半島沖の海底から採集されたも

のを、東京大学海洋研究所の窪)11かおる博士より提供を受けた。ヌタウナギは、神奈川県

f ' 二崎海岸沖で、採集されたものを、東京大学理学部付属臨海実験所より提供を受けた。淡水

エイは熱帯魚販売庖 (京都熱帯魚)より購入した。四種の生物の和名、生物種名、学名及

び分類群を表2に示した。

表2 材料に用いた生物種の和名、生物種名、学名及び分類群

和名 生物種名 学名 分類群

(common name) 

カワカイメン sponge Ephydatia t7uviatiJjs 海綿動物門、普通海綿綱

ナメクジウオ amphioxus Branchiostomll belcheri 脊索動物門、頭索動物亜門、

ナメクジウオ綱

ヌタワナギ hagfish Eptatretus burgeri 脊索動物門、脊椎動物亜門、

無顎動物下門、メクラウナギ綱

ポタモトリゴンモトロ ray Potamotrygon motoro 脊索動物門、脊椎動物亜門、

軟骨魚綱

分煩群は岩波生物学梓典第4版(1996)に基づいた。
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RNAの抽出と cDNAの作成

カワカイメ ンは生育条件の悪化に対応するために、芽球(gemmule)と呼ばれる休眠構造

を作る。この芽球は、細胞が多数集合して球状塊をつくり、その外側を硬い殻が覆ったも

のである(Harrison& Cowden， 1982)。芽球を用いることでカワカイメンの無機培養が可能

であり、他生物の混入の危険性を抑えることができる。そこで、試料として芽球を発芽さ

せたものを用いた(Rasmont，1961; Seimiya et al.， 1994)。

ナメ クジウオは生体を超純水で、洗浄した6個体を用いた。

ヌタウナギ及びエイに関しては、 700/0エタノーノレで麻酔 ・洗浄後、解剖を行った 。他生

物の混入の危険性のある消化管は除き、ヌタウナギにおいては脳・肝臓・眼 (痕跡器官)

を、エイにおいては脳 ・肝臓 ・眼・卵巣 ・牌臓を摘出した。

以上の各試料をホモジェナイズし、 TRIZOL(GIBCOBRL)又はセパゾーノレRNAI(nacalai 

tesque)を用いてRNAを抽出した。抽出したtoullRNAは、 5'末端にアダプター配列のついた

oligo-dTブ。ライマー(5'-GGCCACGCGTCGACTAGT ACTTTTTTTTTTTTTTTTT _3')を用い、

mRNAを選択的に逆転写しcDNAを作成した(3'RACE System for Rapid Amplification of 

cDNA Ends， GIBCO BRL)。

degenerate PCR法によるホスファターゼ遺伝子の探査

cDNAを鋳型としてdegenerateprimerを用いたPCRにより、プロテインホスファターゼ、遺

伝子断片の増幅を行った。degenerateprimerの設計は以下の手順で、行った。まず、既知の

PTP遺伝子及びPP遺伝子を問い合わせ配列として、 既存のデータベース(後述)に対して

相向性検索(後述)を行い、データベースからPTP遺伝子及びPP遺伝子のデータを抽出 し

た。抽出されたPTP遺伝子配列群及びPP遺伝子配列群をそれぞれアライメント(後述)

し、配列全体でアミノ酸が連続して保存している領域を複数個所選択 した。そして、選択

された領域で保存しているアミノ酸を コード し得る全ての塩基配列を含むように

degenerate primerを設計した(表3) 。

表3のdegenerateprimerを用いPCR反応を行った。サーマルサイクラーにはGeneAmpPCR 

System2400、9600，9700(PE Applied Biosystems)を、反応液にはExpandHigh Fidelity PCR 

System(Roche)ある いはAmpliTaq Gold(PE Applied Biosystems)を用いた。 目的の長さの断片

が得 られなかっ た場合には、最初のPCR反応液を鋳型として、最初に用いたdegenerate

pnmerの内側に位置する別のdegenerateprimerを用いてnestedPCRを行った。PCRの反応温

度、時間及びサイ クル数は、 94度で、2分(ExpandIiigh Fidelity PCR System)または9分(Ampli

Taq Gold)後、 94度0.5-1分、 45-46度1-2分、 72度2-5分を5-10回に続いて、 94度0.5分、 60度1
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分、 72度2分を 20-30 向、 60度5分、 72度 10分とした (IIJ~のある値は、増幅する DNA断片の

長さ、 degenerateprimerのmeltingtemperature等に応じる)。各遺伝子について用いた

degenerate primerの詳細な組み合わせは付録1-1に示した。

表3 PTP遺伝子及びPP遺伝子の単離に用いたdegenerateprimer 

primer名 塩基配列 アミノ酸配列

(5'側→3'側) (N側→C側)

PTP遺伝子

S ptp-l CAGGATCC-TYTGG恥lGNATGRTNTGG FWRM(I/V)乱4

ptp-2 CAGGATCC-INGA YTTYTGGMGNATG XDFWR乱f

A ptp-a GTGAATTC-R YICCIGCNSWRCARTG HCSAG(V庁/A)

ptp-b GAGAATTC-GTICKNCCNACNCCNGC AGVGRT 

PP遺伝子

S pp-l CACTGTCG-GGIGA YNYNCA YGGNCA GD(I/V/L庁)HGQ

pp-2 GCTGTTCA-WIGGNGA YT羽rYGTNGAY (Lルf爪nGD(Y/F)VD

pp-3 CTCATGGA-GA YTWYGTNGA YMGNGG D(Y/F)VDRG 

A pp-a CTGAT AGG-T ARTTIGGNGCNSWRAA YNPASF 

塩基配列はIUBコードで示した。1はイノ シンを表す。各プライマーの5'末端側には、 PCR反応の後半におい

てアニーリング温度を上げ目的の遺伝子を得やすくする目的で8塩基を付加した。付加する8塩基について

は、プライマー全体のGC含量が 50%前後になること、プライマーの5'末端側の上流で比較的保存している

アミノ酸配列をコードする塩基配列を含むこと、を考慮した。PTP-a.PTP-bはPTPの活性中心のアミノ酸配

列を含んでいる。Sはセンス側のプライマ一、 Aはアンチセンス側のプライマーである。

PTP遺伝子族に関しては、表3のdegenerateprimerを用いても特定のサブタイプ (サブタ

イプの定義は結果と考察1-1参照)が得られない場合があった。その場合には、ある特定

のサブタイプが増幅されるように、サブタイプに特徴的な配列を含むdegenerateprimerを

作成した。すなわち、あるサブタイプのみでアミノ酸が連続して保存しており、その他の

サブタイプではそのアミノ酸が保存していないような領域を選択し、選択された箇所で

degenerate primerを作成した (表的 。各遺伝子について用いたdegenerateprimerの詳細な組

み合わせは付録1-2に示した。
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表4 PTP遺伝子の特定のサブタイ プの単離に用いたdegenerateprimer 

サブタイ プ pnmer名 塩基配列 アミノ酸配列

(5'側→3'1則) (N側→C側)

PTPR2A S R2A-l ACGGNCARCANTTYACNTGG GQ(Q/H)FTW 

PTPR4 A R4-a GTGAATTC-ADYTCNGTRTCNCCRTA YGDTE(L/l) 

PTPR5 S R5-1 TGCCGATG-AAISANTTYSYNAARCA (K月可)(H/Q/E)F(PjV/A)KH 

R5-2 CAGGATCG-MANCA YCCNGANAA Y AA (N/Q)HP(D/E)NK 

A R5-a GTGAATTC-CKYTGISWICKDA TRTG HIR(S庁)QR

PTPN3 S N3-1 GTGCATTC-AA Y孔1GNTA YMGNGA YGT NRYRDV 

A N3-a GTGAATTC-GTYTGDATNARNCCCAT MGLIQT 

PTPN6 S N6-1 CAGT AGGC-TTYTGGGARGAR TTYGA FWEEFE 

A N6-a TGTCGCGG-ATIA YRTCDATNARDAT ILID(IjV)I 

N6-b CGATGT AC-TGYTGNACNGCCA TRT A YMAVQ(Q舟-1)

塩基配列はIUBコードで示した。1はイノシンを表す。各プライマーの5'末端側には、 PCR反応の後半におい

てアニーリング温度を上げ目的の遺伝子を得やすくする目的で8塩基を付加 した (R2A-lを除く) 。付加す

る8塩基については、プライマー全体のGC含量が 50%前後になること、プライマーの5'末端側の上流で比

較的保存しているアミノ酸配列をコードする塩基配列を含むこと、を考慮した。サブタイプ名は結果及び考

察の章1-1を参照。Sはセンス側のプライマ一、 Aはアンチセンス側のプライマーである。

PCRで増幅したDNA断片のクローニング及び遺伝子配列の決定

PCRで増幅したDNA断片は、 GeneClean II(BIO 101 Inc.)あるいはQIAquickGel Extraction 

Kit(QIAGEN)を用いて精製した。精製さ れたDNA断片は、 Ready-To-Go T4 DNA Ligase 

(Pharmacia Biotech)あるいはDNA Ligation Kit Ver.2 (TaKaRa)を用いて、プラスミド

pT7Blue(Novagen)に組み込んだ。DNA断片が組み込まれたプラスミドによ って、コンピテ

ント 細胞のH5a ，TOYOBO)を形質転換させた。プラスミドを保持したコロニーに対して、

プラスミドのマルチク ローニングサイトの両端に相補的な内向きのプライマ一対を用いて

PCR反応を行い、 プラスミド内に目的のDNA断片が入っているコロニーを選択した。イン

サートが目的の長さのDNA断片であった場合には、塩基配列の決定を行った。シーケン

サはABIPRISM 377(PE Applied Biosystems)ある いは島津DNAシーケンサDSQ-

1 OOOL( SHIMADZU)を用いた。シーケンサとしてABIPRISM 377を使用 した場合には、 ABI

PRISM dRhodamine Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction Kit (PE Applied Biosystems) 

あるいはABIPRISM BigDye Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction Kit (PE Applied 

Biosystems)を用い、ダイターミネータ一法によ り塩基配列を決定した。また、 シーケンサ
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として島津DNAシーケンサDSQ-IOOOLを使用した場合には、 ThermoSequenase fluorescent 

labelled primer cycle sequencing kit with 7 -deaza-dGTP (Amersham)を用い、ダイプライマ一法

により塩基配列を決定した。

TRACE法による3'末端側の遺伝子配列の決定

DNA断片の遺伝子配列を決定し相同性検索(後述)を行った結果、そのDNA断片がプ

ロテインホスファターゼ遺伝子であった場合には、 3'RACE法(Frohmanet al.， 1988)により

その遺伝子の3f末端側の塩基配列を、上記と同様の手段により決定した(3'孔生CESystem 

for Rapid Amplification of cDNA Ends， GIBCO BRL)。

その他

cDNA作成時の逆転写反応のエラー、 PCR反応時の複製エラー及び種内多型を考慮、し

て、最終的な遺伝子配列は独立の複数のクローンのコンセンサス配列とした。選択的スプ

ライシングバリアントと思われるような複数種類のクローンが存在した場合には 、他の

生物のホモログと思われる遺伝子と最も広い領域にわたって相向性の認められるクローン

を選んだ。

他の生物種の混入には細心の注意を払い、同時期に 2種類以上の生物種は扱わなかっ

た。

特に記載のない実験手順についてはSambrooket al.(l989)によった。
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2. 分子進化学的解析

遺伝子配列データベース

遺伝子配列データベースとして、 DDBJリリース39、PIRリリース61を利用 した。尚、線

虫の遺伝子は分子進化速度が速く、特にゲノムプロジェクトで配列の決定されたもの中に

はエキソンが正しく 推定されていないと思われる配列が存在した。このような遺伝子を分

子系統樹推定に含めると、遺伝子重複を実際よりも多く見積もる危険性がある。そのた

め、結論が変わらないことを確認した上で、本論文では線虫の遺伝子は除いて分子進化学

的解析を行った。

この他にギアルディアの遺伝子配列データベースとして、現在進行中のGiardialamblia 

のゲノムプロジェク ト(Smithet al.， 1998)で公開 しているデータベース(http://evo13.mbl.edu/

GiardiaHTML/giardia_data.html)を利用した。これは、ショ ッ トガン法によるゲノムDNA断

片配列のデータベースである。現在28328本の断片配列が公開され、断片配列の平均長は

884ヌクレオチドである。本論文では、公開されているDNA断片配列を、ソフトウェア

PHRAP(http://www .genome. washington.edu凡JWGC/analysistools/phrap.htm)により連結・再構

成した。 したがって最終的な遺伝子配列は、複数のDNA断片配列から成る。 このギアル

ディアのDNA配列データベースは予備的に公開されたもので、配列内にエラーが含まれ

る可能性が指摘されている(http://evo13.mbl.edu/GiardiaHTML/giardia_data.html)。そ こで本

論文においては、配列の信頼度を高めるために、以下の修正を加えたものを最終的な遺伝

子配列とした。すなわち、複数のDNA断片配列間で塩基の食い違う座位は、多数決によ

り塩基を決定し、最終的な遺伝子配列とした。多数決で決定出来ない場合には、分子系統

樹推定などの解析において、その座位は除外した。欠失・挿入が見られる場合には、他の

生物のホモログと思われる遺伝子と最も広い領域にわたって相向性の認め られる方を選ん

だ。また、現在のところ、ギアノレデ、イアにはイントロンは存在しないと考えられている

(Adam、1991for review)。したがって最終的な遺伝子配列を翻訳したものが、その遺伝子の

コードする タンパク質の推定アミ ノ酸配列だと考えられる。本論文ではこのアミ ノ酸配列

を解析に用いた。
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十日同性検索(ホモロジーサーチ)

本日間性検索を行うソフトウェアとして、 FASTAversion3.0(Pearson & Lipman， 1988)及び

BLAST version 2.0(Altschul et al.， 1997)を用いた。ホモロジーのある配列全てをデータベー

スから抽出する際にはFASTAを利用した。またBLASTには、 FASTAに比べてアライメン

トの際にギャップを考慮しないために、ホモロジー検出能力は劣るが高速なプログラムが

ある。そこで¥塩基配列を決定した配列に対して、ホモロジーのある配列がデータベース

中に存在するか否かを確認する際にはBLASTを利用した。

ドットマトリクス

二配列聞のホモロジーの有無の確認には、 ドットマトリクス法(Tohet al.， 1983)を利用し

た。また、遺伝子内における繰り返し構造の検出にも用いた。

遺伝子配列群のアライメント

アライメントとは配列間のホモロジーが最大になるように、配列中に適宜ギャップを挿

入して、配列の整列を行うことである。二配列のアライメン トはダイナミックプログラミ

ング法(Needleman& Wunsch， 1970)により行った。多数本の配列のアライメン トはKatohの

方法により行った(Katohet al.， manuscript in preparation)。この方法はFeng& Doolittle( 1987) 

の方法に改良を加え、高速なアルゴリズムを適用することで計算量の問題を改善したもの

である。 さらに目視による修正も行った。分子系統樹の推定には、一義的にアライメント

される領域のみを用い、一配列でもアミノ酸の欠失のみられる座位は除いた。
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分子系統樹の推定

分子系統樹の推定方法は、推定に用いる配列の本数に応じて使い分けた。

A.網羅的探査による最尤法

最尤法(Kishinoet al.， 1990; Adachi & Hasegawa， 1996)は、考えられる系統樹の樹形を網羅

的に探査して、尤度(データが実現する確率)が最大となる系統樹を求める方法である。

この方法は、仮定したアミノ酸置換のモデ、ルが現実と違った場合にも頑強であることが知

られている(Hasegawa& Fujiwara， 1993)。また、異なる樹形聞の統計的な比較が可能であ

る。本論文では、アミノ酸置換の確率法則としてJTTモデノレ(Joneset al.， 1992)を用い、 ソ

フトウェアとしてはfvrOLPHY2.3s3(Adachi& Hasegawa， 1996)を用いて、最尤系統樹推定を

行-った。

系統樹の確からしさは、 RELL法(Kishinoet al.， 1990)に基づき、系統樹上の各分岐点にお

いて分岐点以下の配列が単系統となるブートストラッフ。確率(Felsenstein，1985)を求めて検

証した。

B.発見的探査による最尤法

最尤法は系統関係を推定したい配列の数(系統樹における操作上の分類単位:OTU，

Operational Taxonomic Unit) の増加に伴いその計算量が膨大になり、 OTUが10以上の場合

には、最尤系統樹の網羅的探査が事実上不可能となる。そこで、 OTUが10以上の場合には

発見的探査により最尤系統樹を推定 した。本論文における発見的探査は、以下の手}I慎で

行った。まず近隣結合法(後述)により系統樹を推定する。これを初期系統樹とし、 Tree

Bisection and Reconnection(TBR， Swotford et al.， 1996)による変形をほ どこす。 TBRにより得

られる全ての変形された系統樹に対して尤度を計算し、その中で最も尤度の高い系統樹を

求める。 この最尤系統樹と初期系統樹の尤度を比較し、尤度が改善されていれば、この最

尤系統樹を初期系統樹として再びTBRによる変形をほどこす。この過程を尤度が改善され

なくなるまで繰り返す。こうして得られた最終的な系統樹を最尤系統樹とする。OTUが20

程度の分子系統樹であれば、 この方法により最尤系統樹が得られることが経験的に示され

ている(Katoh& Miyata， in press)。

系統樹の確からしさは、系統樹上の各分岐点において、分岐点の局所ブートストラップ

確率(LBP、Adachi& Hasegawa、1996)を求めて検証した。このLBPの値は、分岐点の内部枝

について局所的再配置を施し、得られた三種類の樹形を比較した際に、もとの樹形が得ら

れるブートストラップ確率である。 したがってLBPの値は、本来のブートストラップ確率

20 



の値よりも大きくなることに注意する必要がある。

C.近隣結合法

OTUが30以上の場合には、近隣結合法(Saitou& Nei， 1987)を用いた。近隣結合法は、

個々の配列間のアミノ酸置換数から得られる距離行列をもとに、最小進化の原理により分

子系統樹を推定する。この方法は、計算が簡単で計算量 も少ないことから、広く使われて

いる方法である。ただし、分子進化速度が系統によ って異な ったり、多重置換効果が大き

くなる場合には (すなわち距離行列が正しく推定できない場合には)、誤った系統樹を推

定することが知 られている (Hasegawa& Fujiwara， 1993)。本論文ではOTUが30以上となる

場合、また発見的探査による最尤法を行う|療の初期系統樹を得る場合に限って近隣結合法

を用いた。近隣結合法では距離行列を正しく推定することが重要である(Hasegawa& 

Fujiwara， 1993) 0 そこで、距離行列の推定には最尤法を用いた。すなわち、最尤法を二本

のOTUからなる系統樹に適用することで、 二本の配列聞のアミノ酸置換数を推定した O ア

ミノ酸置換の確率法則としてはJTTモデル(Joneset al.， 1992)を用いた。

系統樹の確からしさは、ブブ、一トストラ ツフ

分山岐支点において、分岐点以下のOTUが単系統となるブートストラップ確率を求めて検証し

た。

遺伝子重複が起きた時期の推定

分子系統樹上の分岐点は、生物種の分岐もしくは遺伝子重複を示す。ある分岐点が生物

種の分岐であるか遺伝子重複であるかの判断は、その分岐が生物の系統関係を反映してい

るか否かに基づいて行う 。 したがって、遺伝子重複の推定をする際には、生物の系統関係

を正しく仮定する必要がある。本論文においては、形態的、分子系統学的に支持される図

2の系統関係を仮定した。
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古細菌

ギアルディア

同・・・・・・・・・・ 植物

- 細胞性粘菌

菌類

海綿動物
回

節足動物
回- .....-

環形動物

回- 尾索類

園圃園田
.....- 頭索類

国.圃圃圃

無顎類

-- 軟骨魚類

両生類

鳥類

日甫乳類

図2 本論文において仮定した生物の系統関係

ギアルデ、イアの分11皮はSoginet a1.， 1989; Hashimoto et <11.， 1994、植物及び菌類の分11皮はNikohet a1.， 1994、細

胞性粘菌の分岐はKumaet a1.， 1995b、海綿動物の分|岐はWillmer，1990; Wainright et a1.， 1993; Kobayashi et a1.‘ 

1993、尾索類及び頭索類の分11皮はWillmer1990; Wada and Satoh， 1994に基づいた。それ以外の系統関係、は

Romer & Parsons， 1986を参考に基づいた。
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遺伝子重複が起きた時期及びその回数の推定は、分子系統樹に基づき行った。時期の推

定は生物種の分岐を指標に行った。ただし分子系統樹中には、分岐点のブートストラ ップ

確率が低 く、信頼性の低い分岐も含まれる。そこで、遺伝子重複が起きた時期及び回数の

信頼性を統計的に検定する目的で、ブートストラ ップ。検定を行った。

A.最尤法で分子系統樹を推定した場合

最尤法で尤度を計算した全ての系統樹のうち、最尤系統樹との尤度差が一標準誤差範囲

内にあり棄却されない系統樹の中には、真の系統樹が含まれる可能性がある。そこで¥一

標準誤差範囲内で棄却されない系統樹全てについて、遺伝子重複が起きた回数を数え上げ

た。そして、各系統樹について得られた遺伝子重複回数を、各系統樹のブートストラップ

確率を規格化した値で重みづけし、足し合わせた。この値を、ブートストラップ検定によ

り得 られた遺伝子重複回数とした。すなわち、 bxを樹形Xのブートストラップ確率、 Bxを

樹形xの規格化されたブートストラップ確率、 Nxを樹形xに基づ、いて得られた遺伝子重複

の回数とすれば、ブートストラ ップ検定による遺伝子重複回数Nは、以下の式で求められ

る。

Bx二 bx/2:bi 

N二2:Ni Bi (nは一標準誤差範囲で、棄却されない系統樹の総数)

B.近隣結合法で系統樹を推定した場合

ブ一トストラ ツフ

法と同じ手jI順|頃慎でで、iω00の系統樹を生成し、それぞれの系統樹について遺伝子重複回数を数え

上げ、平均及び分散を求めた。
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分子進化速度の推定

分子系統樹の枝の長さは、その系統で蓄積したアミノ酸置換を反映している。 したがっ

て分子系統樹の枝の長さに、年代の情報を与えることで¥各系統における分子進化速度の

推定が可能である。分子進化速度を推定する際には、表5の生物の分岐年代を仮定した。

また、系統樹上異なる系統問で分子進化速度の平均を求める場合、すなわち複数の枝の平

均長を求める場合には、各系統に属する遺伝子数に影響されないよう考慮する必要があ

る。そこで、複数の枝の平均分子進化速度は、分岐点から出る 2本の校長の平均をJI慎々 に

足し合わせることで求めた。例えば図3において、黒丸からA"--'Eに至る系統までの平均分

子進化速度は以下の式から求めた。

taverage =l (t1 +t2)/2+t3 + {(t4+tS)/2+t6+t7) }/2+t8] / 2 

表5 本論文において仮定した分岐年代

分岐

動物/植物/菌類

海綿動物/真正後生動物本

節足動物/脊椎動物

I歓骨魚類/その他の有顎類

分I[皮年代(億年前)

10.7 

9.4 

7.0 

4.。

Dickerson， 1971; Dayhoff， 1978; Nikoh et al.， 1997に基づいた。中真正後生動物とは、海綿動物以外の多細胞動

物の総称である。

同義置換数及び非同義置換数の推定

系統樹推定はアミノ酸配列に基づいて行ったが、配列聞の分岐が比較的最近に起きた場

合には、必要に応じて塩基配列の比較も行った。塩基配列の同義置換(アミノ酸置換を伴

わない置換)数及び非同義置換(アミノ酸置換を伴う置換)数は、Miyata & Yasunaga 

( 1980)の方法により推定した。多重置換の補正はJukes& Cantor(l969)の方法で行った。

PEST配列の検索

PEST配列とは、寿命の短いタンパク質に共通にみられるモチーフである(Rogerset al.， 

1986)。単離したPTP遺伝子にこのPEST配列が存在するか調べる目的で、 PEST配列検索ソ

フトウェアPESTfind(http://embl.bcc.univie.ac.at/embnet/tools/bio/PEST / tind)を用いた。
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図3 分子進化速度の推定方法

tl -----t8は枝の長さを示す。
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結果と考察

l. プロテインチロシンホスファターゼ(PTP)遺伝子族

1-1. PTP遺伝子族のサブタイプの多様化

動物には数多 くのPTP遺伝子が存在することが知られている。その多くはPTPドメイン

以外に多様なドメイ ンをもち、大きく二つ、受容体型と 細胞質型とに分類される(図

-+)。 これに対 して植物 ・細胞性粘菌 ・菌類のPTP遺伝子は全て細胞質型で、 PTPドメイン

以外の ドメインをもたない。 このことから、動物で特異的に見られる受容体型PTP遺伝子

や多様なドメイ ンをもっPTP遺伝子は、動物の系統で独自に作り出されたものと考えられ

る。動物に見られるPTP遺伝子族の多様なドメインは、結合するリガンドや基質特異性、

細胞内局在の決定等に関わっている(:NIauro& Dixon， 1994 for review)。したがって、動物は

多様なドメイ ンをもっPTP遺伝子を作り出し、各遺伝子は多様かっ複雑な機能を担 うよう

進化した、と考えることができる。同じドメイン構造を持つ遺伝子群は、共通の機能を担

うまとまったグノレープと考えられることから、本論文ではこれをサブタイプと 呼ぶことに

する。現在、動物には10種類以上のサブタイプが知られており、それぞれが固有の機能を

果たしている(Charbonneau& Tonks， 1992; Hunter， 1995; Streuli， 1996 for review)。

動物にみられるPTP遺伝子の多様なサブタイプは、遺伝子重複とそれに続くドメイン

シャツフリングにより作り出されたものと考えられる。それでは、動物の進化の過程にお

いて、 PTP遺伝子族の多様なサブタイプが作り出された時期はいつだ、ろうか。この問題を

明らかにする目的で¥動物の中で最初に分岐 した(Willmer，1990; Wainright et al.， 1993; 

Kobayashi et al.、1993)原始的な多細胞動物である海綿動物に注目した(図5)。海綿動物

は、細胞同士の接着が弱く細胞間の協調もほとんどみられない原始的な多細胞動物である

(Margulis & Schwartz， 1998)。この海綿動物が他の動物 と分岐する時点では、どれ程のサブ

タイプが作り出されていたのだろうか。いし 1かえれば、海綿動物にはどれだけのサブタイ

プが存在するのだろうか。また、動物の多細胞性の進化を分子レベルから理解する上で、

受容体型のPTP遺伝子は重要である。受容体型PTP遺伝子は細胞接着に深く関与しおり、

多細胞動物の進化に重要な役割を果たしたと考えられる。例えばPTPμ遺伝子はホモフィ

リック な結合をすることが知られており 、細胞接着の制御に関与することが示唆されてい

る(Sapetal.，1994)。それでは、原始的な多細胞動物である海綿動物に、 この受容体型PTP
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遺伝子はどれだけ存在するのだろうか。以上のことを明らかにする目的で、 RT-PCRによ

りカワカイメンからPTP遺伝子を探査し、分子進化学的解析を行った。

受容体型

細胞質型

4露子容器4・・・・Eー

. 一一一一 . 4:・:-:.:・l

圃-PTP 11 トlいTrans附 nbran

⑨ 町 n吋e印ωωct凶ti川in巾tv川附附tvpe-I叩附附p閃除附e争引-1州11川川川11川川|川川li附k陥ωedo吋ma問a印in .n. 1m … globu凶川lin川川i打川川川n川川巾1什叶li

く二:::>cωar巾伽b凶onicにcA州nh川vdraselike domain 

G蕊>MAM(Meprin，A5，PTP-!l)domain 感DSrc Homology 2 domain 

r・~~.~!l Cellular Retinaldehyde Binding Protein homology domain 

Band4. I like domain o PDZ (PSD-95，DlgA， ZOI )domain 

図4 動物のPTP遺伝子の多擬なサブタイプ

多傑なドメイ ンをもっ動物のPTP遺伝子を模式的に示した。 ドメインはStreuli，1996; Stoker， 1996に基づい

た。本論文において 「ドメインJ とは、既知の配列と相向性が認められ、何らかの機能を果たしていると考

'えられる遺伝子内の領域を指す。すなわち、進化の過程でエキソンシャツフリングなどの機構により、 PTP

ツインと連結されたと考えられる遺伝子上の単位である。
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本節で注目する海綿動物の系統的位置を模式的に示した。枝の長さは概ね時間を反映しているが正確では
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結果

カワカイメ ンのPTP遺伝子のクローニング

RT-PCRによりカワカイメンからPTP遺伝子の探査を試みた。その結果、カワカイメン

より 10種類のPTP遺伝子の単離に成功した(塩基配列及び推定アミノ酸配列は付録2-1に示

した)。 塩基配列を決定した領域は、 PTPドメインのN末側約1/3から終止コドンまでに相

当する。

単離したカワカイメンのPTP遺伝子は、菌類のPTP遺伝子と 26~41%、 他の動物のPTP

遺伝子と 30~7 1%の一致度を示し、 PTPsignature motif 'HCXXGXXR(S/T)， (Denu et al.， 

1996)が保存していた(図6)。 したがって、これらの遺伝子はPTPとして機能しているも

のと思われる。

単離したカワカイメンの 10種類のPTP遺伝子のうち、 3種類はPTPドメインを二つ持って

いた (図6)。現在までに知られている動物の細胞質型PTP遺伝子は全て、 PTPドメインを

一つしか持たない。 これに対し、受容体型PTP遺伝子の多くは、 PTPドメインを二つ繰り

返して持つo したがって、この3遺伝子は受容体型のPTP遺伝子であることが予想され

る。
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図6 カワカイメンのPTP遺伝子の活性中心付近のアライメント

単離されたカワカイメンのPTP遺伝子におけるPTPドメインの活性中心付近のアライメン トを示した。

PTP siganature motif 'HCXXGXXR(S{f)'(Denu et al.， 1996)を白抜き文字で示した。l)PTPドメインを一つもつカ

ワカイメンの遺伝子のPTPドメインo 2)PTPドメインを二つもつカワカイメンの遺伝子のN末側のPTPドメイ

ン。3)PTPドメインを二つもつカワカイメンの遺伝子のC末側のPTPドメイン。比較のためヒトのPTPNl遺伝

子を最上に示した。遺伝子名は図7の分子系統解析に基づき名付けた。括弧内はその領域に存在するアミノ

酸の総数。
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PTP遺伝子族の分子系統樹の推定

PTP遺伝子族の多様なサブタイプが遺伝子重複により作り出された時期を知る目的で、

既存のデータベース中に存在するPTP遺伝子と、単離されたカワカイメンのPTP遺伝子を

併せて、近隣結合法により分子系統樹を推定した。その結果、動物のPTP遺伝子群は、植

物・細胞性粘菌 -菌類のPTP遺伝子群に対して単系統群を形成した。このことは、動物に

存在する多様なサブタイプが、植物・細胞性粘菌-菌類との分岐後に、動物の系統で独自

に作り出されたことを意味する。この結果は、動物のみが多様なドメインをもっというこ

ととも 一致する。図7に、アウトグループとして動物に最も近縁な(Nikohet al.， 1994)菌類

のPTP遺伝子群のみを用いた、より信頼性の高い分子系統樹を示す。

ヌ17の分子系統樹から、同じサブタイプに属する(同じドメイン構造をもっ)遺伝子は

単系統群を形成することがわかった(網掛けで示した)。この分子系統樹をもとに、 PTP

遺伝子族は18種類のサブタイプに分類された。サブタイプの名前は Charbonneauand Tonks 

( 1992)及びBrady-Kainayand Tonks (1995)を参考に、受容体型のものをPTPRl---9、細胞質

刑のものをPTPNl---9と名付け、系統樹の右側に示した。

単離した10種類のカワカイメンの遺伝子(白抜き文字で示した)のうち、 8種類はいず

れかのサブタイプと明らかに近縁だった。すなわち、 sPTPR2B、sPTPR3，sPTPR7、

sPTPN1、sPTPN2、sPTPN3，sPTPN6、sPTPN8は、それぞれPTPR2B、PTPR3，PTPR 7、

PTPN1、PTPN2、PTPN3，PTPN6、PTPN8サブタイプのホモログだと考えられた。残りの

2種類の遺伝子、 sPTPR4とsPTPR5は、明らかにどのサブタイプに属するとはいえなかっ

たO ただし、アウトグループの菌類の遺伝子を除き、分子系統樹推定に用いるアミノ酸領

域を増やした分子系統樹からは、 sPTPR4はPTPR4サブタイプに、 sPTPR5はPTPR5サブタ

イプに属することが示されている 。特に、 sPTPR5にはPTPR5サブタイプに認められる特

徴が存在していた。すなわち、 二つめのPTPドメインの活性中心のシステイン残基がアス

パラギン酸残基に変化している、という特徴がみられた(図6)。このことは、sPTPR5が

PTPR5サブタイプに属することを支持する。
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図7 PTP遺伝子族の分子系統樹

PTPドメイン約 3分の 2に相当するアライメント領域(133アミノ酸座位)に基づき、近隣結合法により

推定した分子系統樹を示した。アライメントは付録5-1に示した。アウトグループには菌類のPTP遺伝子を用

いた。遺伝子配列を決定したカワカイメンの遺伝子は白抜き文字で示した。各系統の記号は以下を表す。h，

human; m， mouse; r， rat; c， chicken; x， Xenopus; sh， shark; d， Drosophila; 1， 1eech;ce， Saccharomyces cerevisiae ; po， 

Schizosaccharom yces pombe.系統樹推定に用いた遺伝子の名前及び、GenBankのアクセッションナンバーは表9

に示した。同じドメイン構造を保持する遺伝子群を網掛けで示し、同じサブタイプに分類した。サブタイプ

名はCharbonneauand Tonks (1992)及び Brady-Kainayand Tonks (1995)を参考に右側に記した。 ドメインの模式

図は図4と同じである。本論文における「ドメイン構造Jとは、 ドメインの種類及びその並び)11買を指し、 ド

メインの繰り返しの数は問わない。なぜなら繰り返しの数は、遺伝子内における遺伝子変換などの機構によ

り変化する可能性があるからである。図に示したドメイン構造は、サプタイプ内のヒトの遺伝子で最長のも

のを代表させて表した。また膜貫通部分の括弧は、サブタイプ内の遺伝子により、あるいは選択的スプライ

シングにより、受容体型の遺伝子と細胞質型の遺伝子の両方が存在することを意味する。ノード付近に示し

た数字はブートストラップ確率を示す。

黒丸は海綿動物と真正後生動物の分岐を、菱形は異なるサブタイプを作り出した遺伝子重複を示す。この

うち黒い菱形は菌類と動物の分岐後、海綿動物と真正後生動物の分岐前に起きたものを、白黒の菱形は、菌

類と動物の分岐後、海綿動物と真正後生動物の分岐前か後か不明のものである。

尚、 PTPドメインを二つ繰り返しでもつ遺伝子については、両ドメインを含めた分子系統解析から、その

繰り返し構造が、サブタイプの分岐前に起きた1回のイベントで作り出されたことが示された。遺伝子重複

の起きた時期を推定する際に両ドメインを含めた分子系統樹を用いると、同じ遺伝子重複を2度数え上げる

ことになる。 したがって、 PTPドメインを二つもつ遺伝子に関しては、 N末側のPTPドメインを分子系統樹

推定に用いた。N末端側のPTPドメインを用いたのは、 C末端側PTPドメインの中には酵素活性をもたず進化

速度が高い遺伝子が存在するため、 N末端側のPTPドメインの方が系統樹推定に適当だと考えたからであ

る。(Schaapveldet a1.， 1997)。
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PTP遺伝子族のサブタイプを作り出す遺伝子重複が起きた時期の推定

図7の分子系統樹から、 PTP遺伝子の多様なサブタイプが遺伝子重複により作り出され

た時期が推定できる。分子系統樹上で、異なるサブタイプを作り出した遺伝子重複に、菱

形の印を付した。すると、そのような遺伝子重複19回のうち17回が、動物界最古の種分岐

である海綿動物とその他の動物(真正後生動物)の分岐(黒丸)前に起きたことがわかっ

た(黒い菱形)。残りの2回の遺伝子重複については、遺伝子重複が起きた時期が、海綿

動物と真正後生動物の分岐の前なのか後なのかは明らかでない(白黒の菱形)。また、海

綿動物と真正後生動物の分岐後には、異なるサブタイプを作り出した遺伝子重複はみられ

なかった。
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この結果は、図7の分子系統樹に基づいて得られた結果である。図7の分子系統樹には、

分岐点のブートストラップ確率が低く、信頼性の低い分|岐も含まれる。そこで、異なるサ

ブタイプを作り出した遺伝子重複が起きた時期を統計的に検定する目的で、ブートスト

ラップ検定を行った(図8)。その結果、異なるサブタイプを作り出した遺伝子重複のう

ち、菌類と動物の分岐後、海綿動物と真正後生動物の分岐前(これをI期とする)に起き

たものは平均で14.5回、海綿動物と真正後生動物の分岐後(これをII期とする)に起きた

ものは平均で1.1回、 I期なのかII期なのか不明なものが平均で2.8回となった。この値は図7

の分子系統樹に基づいて得られた値と概ね一致する。このことから、ほとんどのサブタイ

プがI期に集中的に作り出されたことが確かめられた。
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図8 PTP遺伝子族のサブタイプを作り出す遺伝子重複が起きた時期のブー トストラップ検定

ブートストラップ検定に基づき、異なるサブタイプを作り出す遺伝子重複が起きた時期及び回数の頻度分

布を求め、ヒストグラムに示した。矢印は平均を示す。異なるサブタイプを作り出す遺伝子重複のうち、 I

期に起きたものを黒、 II期に起きたものを白で表した。
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PTP遺伝子族のサブタイプを作り出すドメインシャツフリングが起きた時期の推定

PTP遺伝子の多様なサブタイプを作り出したドメインシャツフリングが起きた時期につ

いてはどうだろうか。 PTPR2A、PTPR3、PTPN6サブタイプに関しては、これらのサブタ

イプに属する節足動物と脊椎動物の遺伝子が存在する。すなわち節足動物と脊椎動物の間

でドメイン構造が保存していること から、少なくとも節足動物と脊椎動物の分岐以前に、

ドメインシャツフ リングが起きたと考えられる。単離したカワカイメンのPTP遺伝子が、

ホモログと思われる高等動物の遺伝子と同様のドメイン構造を保持していた場合には、 ド

メインシャツフリングが起きた時期はさ らに古 くに遡ることになる。すなわち、遺伝子重

複のみでなくドメインシャツフリ ングもまたI期に起き、サブタイプの特徴であるドメイ

ン構造がI期には完成していたことになる 。PTPN2サブタイプとPTPN3サブタイプについ

ては、この問題に関する示唆が得られる。なぜ、なら、 ドメイン構造は存在しないものの、

これらのサブタイプのC末端側には特徴ある配列が存在しているからである 。PTPN2サブ

タイプはPTPドメインに続き、そのC末側にPEST配列 と呼ばれる寿命の短いタンパク質に

共通のモチーフが存在している(Rogerset al.， 1986; Matthews et al.， 1992)。カイメンの

sPTPN2遺伝子の C末側の領域にもPEST配列が存在することが、 PEST配列検索ソフ トウ ェ

アPESTfind(材料と方法の章参照)の結果から示された (付録2-1参照)。 また、 PTPN3

サブタイプはPTPドメ インの C末側に 100---200アミノ酸程の保存されていない領域があ

り、そのC末端に疎水性のアミノ酸が30アミノ酸前後連続している。この疎水性のアミノ

酸の連続は、小胞体などの細胞内膜系との結合に寄与することが示唆されている(Mauro& 

Dixon， 1994)。カワカイメンのsPTPN3遺伝子にもまた、 PTPドメインの C末側に250アミノ

酸程に続き、 C末端に疎水性のアミノ酸が25残基程連続していた(付録2-1参照)。した

がって、 PTPN2サブタイプ及びPTPN3サブタイ プにおいては、機能に関して重要な役割を

もっと考えられる特徴的な配列が、カワカイメンのPTP遺伝子にも保存されていることが

わかった。このことから、 ドメインシャ ツフ リングもまたI期に起きたことが示唆され

る。

ただし、 PTPR5サブタイプにおいては、脊椎動物に見られる CAドメイン (Carbonic

Anhydrase like domain)が節足動物で、は欠けている。したがってPTPR5サブタイプについて

は、 ドメインシャツフリングが起きた時期が、脊椎動物と節足動物の分岐後である可能性

がある。あるいはI期にドメインシャツフリングが起きた後、節足動物の系統でCAドメイ

ンが失われたのかもしれない。
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分子進化速度の比較

文17の分子系統樹はI期にアミノ酸置換の頻度(分子進化速度)が高いことも示してい

る。分子系統樹の枝の長さは、その系統で蓄積したアミノ酸置換を反映している。した

がって分子系統樹の枝の長さに、年代の情報を与えることで、各系統における分子進化速

度の推定が可能である。そこで、菌類と動物の分岐年代を10.7億年前、海綿動物と真正後

生動物の分岐年代を9.4億年前として(Nikohet al.， 1997)、各サブタイプについて、 I期とII

期における分子進化速度の比較を行った。その結果、サブタイプごとに分子進化速度は異

なるものの、総じてI期はII期に比べて分子進化速度が高く、平均で約6倍となることがわ

かった(表6) 。すなわち、 I期には遺伝子重複のみでなくアミノ酸の置換も多く起きてい

ることがわかった。

表6 分子進化速度の比較

サブタイプ名 VI Vn VINrr 

PTPR2B 1.5 x10-9 0.30 x10-9 5.0 

PTPR3 1.6 0.48 3.3 

PTPR7 1.8 0.53 3.4 

PTPN1 2.4 0.43 5.6 

PTPN2 1.9 0.65 3.0 

PTPN3 3.9 0.35 11.0 

PTPN6 2.8 0.24 11.6 

PTPN8 2.9 0.51 5.6 

図7の分子系統樹に基づき、 lアミノ酸座位当たり、 l年当たりに起きたアミノ酸の置換数 (進化速度)を推

定した。VIはI期の分子進化速度を、 VntまII期の分子進化速度を表す。各サブタイプの最も古い分岐を海綿

動物と真正後生動物の分岐 (9.4億年前)と仮定して計算した。この仮定はVIを過小評価することになり、

本論文の結論に対して不利に働く。
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考察

結果のまとめ

RT-PCRによりカワカイメンから計10種類のPTP遺伝子の単離に成功したO

単離した遺伝子を含めて分子進化学的解析を行った結果、動物のPTP遺伝子の多様なサ

ブタイプは、菌類と動物の分岐(約10.7億年前、 Nikohet al.， 1997)後、海綿動物と真正後

生動物の分岐 (約9.4億年前、 Nikohet al.， 1997)前の、約1億年の聞に、急激に作り出され

たことが示された (図9)。また、海綿動物と真正後生動物の分岐後現在に至るまでの、

約9億年の聞には、新しいサブタイプを作り出す遺伝子重複は見られないこともわかっ

た。

原始的な多細胞動物であるカワカイメンからも、細胞接着に重要な役割を果たすPTPμ

のホモログを含む、 4種類の受容体型と予想、されるPTP遺伝子が存在した。またこの他の

受容体型サブタイプも、その起源が非常に古いことから、カワカイメンにも存在すること

が示唆される 。

多様なサブタイプを作り出した遺伝子重複が集中的に起きた時期は、そうでない時期と

比べて、分子進化速度が高かった。
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PTP遺伝子族のサブタイプの多様化のまとめ

PTP遺伝子族のサブタイプの多様化の時期を模式的に示した。本論文の結果から明らかとなった、サブタ

イプの多様化が見られた時期を網掛けで示した。枝の長さは概ね時間を反映しているが正確ではない。数字

図9

4i 

は分岐年代を示す(Nikohet al.， 1997)。



他の遺伝子族との比較

PTP遺伝子族の多様なサブタイプが、遺伝子重複により作り出された時期は、菌類と動

物の分岐後、海綿動物と真正後生動物の分l岐前に集中していた。同様の結果は、細胞のシ

グナル伝達に関わる他の遺伝子族、 Gタンパク質 αサブユニット (Gα)遺伝子族、ホスホジ

エステラーゼ(PDE)遺伝子族、ホスホリバーゼC(PLC)遺伝子族・プロテインキナーゼC

(PKC)遺伝子族や、形態形成に関与する転写因子であるPax遺伝子族で、もみられる(表7、

Suga et al.， 1999a; 1999b; Koyanagi et al.， 1998a; 1998b; Hoshiyama et al.， 1998) 。また小柳ら

により、 PDE遺伝子族においては、多様なサブタイプを作り出したドメインシャツフリン

グが起きた時期もまた、海綿動物と真正後生動物の分岐前であることが示されている

(Koyanagi et al.， 1998a)。

表7 多様なサブタイプを作り出す遺伝子重複が起きた時期及びその回数

遺伝子族 I期 II期

Gα 8.5::t0.9 (回) l.1土1.2(回)

PTK 22.5::t 2.3 2.1士1.9

PDE 5.0::t0.l 0.0土0.0

PLC 3.0土0.3 0.0::t 0.1 

PKC 2.8::t 0.7 0.1 ::t 0.4 

Pax 2.5::t 0.6 0.2土0.6

Suga et al.， 1999a; 1999b; Koyanagi et al.， 1998a; 1998b; Hoshiyama et al.， 1998に基づいた。
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PTP遺伝子族のサブタイプの多様化がみられた時期には、分子進化速度も速かった。同

様の結果は、 Gα遺伝子族 ・PTK遺伝子族 ・PDE遺伝子族 .PLC及びPKC遺伝子族 ・Pax遺

伝子族でもみられる(表8)。この分子進化速度の上昇については、次節(1-2)で詳しく考

察する。

表8 分子進化速度の比較

遺伝子族 Vr Vn Vr/Vrr 

Gα l.5 x 10-9 0.24 x 10-9 6.3 

PTK 1.4 0.34 4.1 

PDE 2.1 0.36 5.8 

PLC 0.91 0.26 3.5 

PKC 0.43 0.28 l.5 

Pax 0.33 0.10 3.3 

VrはI期の分子進化速度を、 Vn~まII期の分子進化速度を表す。 Suga et al.， 1999a; 1999b; Koyanagi et al.， 1998a; 

1998b; Hoshiyama et al.， 1998に基づいた。
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PTP遺伝子族のサブタイ プの多様化がみ られた時期に起きた生物の進化

PTP遺伝子族のサブタイプの多様化は、菌類と動物の分岐後、海綿動物と 真正後生動物

の分岐前の時期に集中していることが示された。この時期は、動物進化の初期に相当し、

動物が多細胞性を獲得した時期である 。 したがって、この時期にみられた遺伝子族のサブ

タイプの多様化と動物の多細胞性の獲得との間には、何らかの関連性のある可能性があ

る。 また、細胞のシグナル伝達に関わる他の遺伝子族でも、同様にサブタイプの多様化が

見ら れた。これらの遺伝子族の多様化が、細胞間コミュニケーションの複雑化に寄与し、

多細胞性の獲得につながったのかもしれない。

サブタイプの多様化と多細胞性の進化の関連性を検証する上で、今後、カワカイメンの

PTP遺伝子の各サブタイプが、カワカイメンにおいてどのような機能を果たしているのか

を解明することは重要である。例えば本論文において、細胞接着に重要な役割を果たす複

数の受容体型PTP遺伝子がカワカイメンから単離された。 しかし海綿動物は、細胞同士の

嬢着が弱く細胞間の協調もほとんどみられない原始的な多細胞動物である(Margulis& 

Schwartz， 1998)。カワカイメンの受容体型PTP遺伝子が細胞接着と密接に関わっているの

か、すなわち多細胞性に寄与する役割を担っているのか、を明らかにすることは、多細胞

性進化の分子基盤の理解につながると思われる。

また、サブタイプの多様化と多細胞性の獲得の関連を検証する上で、立襟鞭毛虫は重要

な生物である 。この立襟鞭毛虫は、 16SrRNAの分子系統樹から多細胞動物に最も近縁な単

細胞の原生生物とされている(Wainrightet al.， 1993)。現在、西頼らによりこの立襟鞭毛虫

からPTP遺伝子の探査が試みられている。現時点で、立襟鞭毛虫から6種類のPTP遺伝子が

単離され、予備的な解析からPTP遺伝子族のサブタイプのうちいくつかは、立襟鞭毛虫と

多細胞動物の分岐前に既に作り出されていたことが示唆されている。このことは、遺伝子

重複が起きて重複遺伝子が多細胞性獲得に関わる機能を確立するまでの過渡期に、立襟鞭

毛虫が分岐したことを意味するのかもしれない。あるいは、サブタイプの多様化と多細胞

性の進化との問には関連性はないのかもしれない。今後、立襟鞭毛虫のPTP遺伝子のさら

なる単離と、系統的位置の確認を含む詳細な分子進化学的解析が重要である。
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PTP遺伝子族のサブタイプの多様化がみられない時期に起きた生物の進化

海綿動物の分岐後、刺胞動物などの二腔葉動物と 、節足動物や脊索動物などの主要な動

物門のほとんどすなわち三佐葉動物が分岐し、多様な動物が出現した。 化石記録から、多

細胞動物の全ての動物門は先カンブリア時代とカンブリア紀の境 (5.4億年前)に急激に

進化した、とする説がある(ConwayMorris， 1993)。この急速な多細胞動物の進化はカ ンブ

リア爆発とよばれる。ただし、全ての動物門が短期間に進化したのかについてはいまだ議

論がある。最近の分子時計を利用した分岐年代の推定によると、短期間に多様化した動物

は三匹葉動物の動物門を指し、その時期は約7~6億年前のようである (Doolittle et al.， 1996; 

羽frayet al.， 1996; Nikoh et al.， 1997; Ayala et al.， 1998; Brorr由amet al.， 1998)。いずれにせよカ

ンブリア紀までには、形態上多様な構造をもった動物が進化した。

この多様な動物が進化した時代には、 PTP遺伝子族の新しいサブタイプは作り出されて

いなかった。サブタイプの創生は約9.4億年前に既に完了している。形態形成により深 く

関与する分子であるPax遺伝子族についても、同様のことが示されている(Hoshiyamaet al.， 

1998)。したがって、カンブリア爆発のような生物進化と遺伝子族のサブタイプの多様化

とは、その時期に隔たりのあることから考えて、 関連の無いことが示唆される。すなわ

ち、多様な多細胞動物の進化は、新しい遺伝子を作り出すことな く達成されたと考えられ

る。

その他のカワカイメンのPTP遺伝子

カワカイメンからは、結果に示した10種類のPTP遺伝子以外に も、 sPTPR3に近縁なPTP

遺伝子が17種類単離された(付録5-2にアライメントを示した)。これらの遺伝子はお互

いに、アミ ノ酸配列で28%~95% の高い一致度を示し、最も近縁な配列同士の同義置換数

は0.04であった。これらの遺伝子は、カワカイメンの系統で独自に遺伝子重複により作り

出されたものと考えられる。他の動物において、一つのサブタイプに属する遺伝子がこの

ように多く作り出された例は知られていない。カワカイメンにおいてこれらPTP遺伝子が

どのような機能を担っているのか、また18種類の遺伝子をど う使い分けているのかは興味

深い。
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PTP遺伝子の分類

本論文における分子系統解析から、 PTP遺伝子族が18種類に分類出来ることが示され

た。これまでPTPの分類は主にドメイン構造からなされていた(Charbonneau& Tonks， 

1992; Brady-Kainay & Tonks， 1995)0そのため、 PTPドメイン以外にドメイン構造の存在し

ないPTP遺伝子は、詳しく分類されていなかった。今回の結果から、 PTPN3やPTPR7など

のドメイン構造をもたないサブタイプを、新たに分類することができた。 ドメイン構造が

同じPTPR2AとPTPR9などもその起源が異なり、異なるサブタイプだと考えられた。 ドメ

イン構造と進化的な起源を考慮したこの分類は、機能分類に対応することが期待される。

(表9)

また、 PTPR8サブタイプに属する遺伝子のN末端の領域に、未同定のドメインを発見し

た。 この領域は、マウスのRESP-18と呼ばれる主要糖質コルチコイド応答タンパク

(Bloomquist et al.， 1994)と相向性があり、何らかの機能ドメインであることが示唆される。

(図10)

表9 PTP遺伝子族のサブタイプの分類

サブタイプドメイン構造 番号 遺伝子名 生物 アクセ ッションナンバー

(GenBank) 

PTPR1/6 FN-(PTP)2 45 LCA H. sapiens Y00638 

46 CD45 Heterodontus t均ncisci U34750 

PTPR2A (Ig)3-(FN)9-(PTP)2 56 Lar D. melanogaster M27700 

(Ig)3-(FN)3-(PTP)2 57 HmLARl Hirudo medicina1is AF017084 

(Ig)3-(FN)8-(PTP)2 58 PTP8 H. sapiens L38929 

(Ig)3・(内)8-(PTP)2 59 LAR H. sapiens Y00815 

(Ig)3-(F1河)4-(PTP)2 60 CRYPαl Gal1us gallus L32780 

(Ig)3-(FN)8-(PTP)2 61 PTPσ H. sapiens U35234 

(Ig)3-(FN)9-(PTP)2 62 HmLAR2 Hirudo medicinalis AF017083 

PTPR2B MAM -Ig -(FN)4-(PTP)2 50 ptprt Xenopus laevis AF173857 

51 RPTP-p H. sapiens AF043644 

52 hR-PTPμ H. sapiens X58288 

53 h-PTPK H. sapiens Z70660 

54 hPTP-J H. sapiens U73727 

*55 sPTPR2B Ephydatia f1uviatilis AB019126 

PTPR3 *64 sPTPR3 Ephydatia f1uviati1is AB019128 

(FN)9-PTP 65 PTP Gallus gallus AJ238216 

(FN)8-PTP 66 DEP-1 H. sapiens U10886 

(HPTP1l) 
(FN)16-PTP 67 HPTPs H. sapiens X54131 

(FN)10-PTP 68 Ptp10D D. melanogaster M80465 
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表9 続き

(FN)lO-PTP 69 Ptp4E D. melanogaster L20894 
. (FN)5-PTP 70 PTP-U2 H. sapiens Z48541 

(GLEPPl) 

(FN)5-PTP 71 CRYP-2 Gallus gallus U65891 
(FN)14-PTP 72 PTPRQ Rattus norvegicus AF063249 
(FN) 10-(PTP)2 73 Esp Mus musculus U36488 
(FN)8-PTP 74 SAP-l H. sapiens D15049 

PTPR4 (PTP)2 47 HPTPε H. sapiens X54134 

48 RPTPα H. sapiens M34668 

49 PTPα Xenopus laevis U09135 
*63 sPTPR4 Ephydatia fluviatilis AB019125 

PTPR5 CA-FN-(PTP)2 *7 sPTPR5 Ephydatia f1uviatilis AB019127 
40 CPTPC Gallus domesticus L27625 
41 PTPC H. sapiens M93426 

(RPTPs) 

42 RPTPy H. sapiens L09247 
43 PTPy Gallus gallus U38349 

(FN)2-(PTP)2 44 Ptp99A D. melanogaster M80539 

PTPR7 PTP 36 STEP H. sapiens U27831 

37 HPCPTPl H. sapiens D64053 

38 LC-PTP H. sapiens D11327 

(HePTP) 
本39 sPTPR7 Ephydatia fluviatiJjs AB019131 

PTPR8 unknown-PTP 29 IA-2 H. sapiens L18983 

30 IAR H. sapiens AF007555 

PTPR9 (Ig)2-(FN)3-(PTP)2 6 Ptp69D D. melanogaster M27699 

PTPNl CRALBP-PTP 21 PTPXl Xenopus laevis L33098 
22 PTPXI0 Xenopus laevis L33099 

23 PTPMEG2 H. sapiens M83738 
*24 sPTPN1 Ephydatia f1uviatilis AB019129 

PTPN2 PTP(-PEST) 25 70zpep H. sapiens AF077031 

26 PTPG1 H. sapiens D13380 

(PTP-PEST) 

27 BDPl H. sapiens X79568 
牢28 sPTPN2 Ephydatia fluviatilis AB019130 

PTPN3 PTP 8 PTPNl H. sapiens M33689 

(PTPIB) 

9 PTP1B Gallus gallus U86410 

10 PTPRF H. sapiens M25393 
本11 sPTPN3 Ephydatia fluviatilis 

12 Ptp61F D. melanogaster Ll1253 

PTPN4 PDZ-ER恥ι(PDZ)5-PTP 13 PTP-BAS H. sapiens D21209 

(FAP-l， hPTP1E， PTP Ll) 
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長9 続き

PTPN5 

PTPN6 

PTPN7 

PTPN8 

PTPN9 

PTP 

(SH2)2-PTP 

ERM-PDZ-PTP 

ERM-PTP 

PTP 

14 

31 

32 

33 

*34 

35 

15 

16 

17 

18 

*19 

20 

D KFZp566K0524 H. sapiens AL050040 
PTP1D H. sapiens X70766 

(SH-PTP2， SH-PTP3， PTP2C， SHP-2) 

SH-PTP2 Xenopus laevis U15287 

csw D. meJanogaster U19909 
sPTPN6 Ephydatia f/uviaulis AB019132 
hPTPIC H. sapiens U15528 
(SH-PTP1， SHP-I， HCP) 

PTPHl H. sapiens M64572 
PTP MEG H. sapiens M68941 

pez H. sapiens X82676 
PTPDI H. sapiens X79510 
sPTPN8 Ephydatia f1uviatilis AB019133 

DKFZp564F0923 H. sapiens ALll0210 

番号は図7の系統樹上の番号に対応する。牢は遺伝子配列を決定した カワカ イメンの遺伝子。括弧内に遺伝子
の別名を記す。省略は以下である。H.sapiens， Homo sapiens; D. meJanogaster， DrosophiJa meJanogaster; PTP， 
protein tyrosine phosphatase domain; Ig， immunoglobulin domain; FN， fibronectin type III domain; MA恥1，Meprin A5 
PTPμdomain; CA， carbonic anhydrase-like domain; CRALBP， cellular retinaldehyde binding protein homology 
domain; PEST， PEST region; PDZ， PSD-95 DigA ZQ-1 (GLGF) domain; ERM， ezrin radixin moesin (band 4.1-1ike) 
domain; SH2， src homology 2 domain; unknown， unkown domain (図10参照) ドメイン構造は Streuli(1996) and 
Stoker (1996)に基づいた。

l.mouse RESP18 (L34214) 
2.human工AR (AF007555) 
3.human IA-2 (L18983) 

36) GQGQVGSEQLWTFQGL工ASVFQYLQL工FHQ工VPEQ伍 WADD工AYE工.MTKKVEHLSRLHPQYP ( 77) 
58) GRCQKVPAMDFYRYEVSPVALQRLRVALQKLSGTGFTWQDDYTQYVMDQELADLPKTYLRRP ( 859) 
59) GQCQVGVGQARPLLQVTSPVLQRLQGVLRQ工.MSQGLSWHDDLTQYV工SQEMER工PRLRPPEP ( 894) 

肯肯 肯官 官官官官 官

図10 PTPR8サブタイプの未同定のドメインのアライメン ト

*は全ての配列で保存しているアミノ酸を示す。括弧内はその領域に存在するアミノ酸の総数。
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1.2 PTP遺伝子族のアイソフォームの多様化

動物はその進化の初期の段階で、 18種類の機能の異なるPTP遺伝子族のサブタイプを作

り出していた O そして、それ以降新しいサブタイプはほとんど作り出されていなかった。

方、多くのサブタイプはその後脊椎動物の系統において遺伝子が増えている 。これらの

遺伝子は同じドメイン構造を保持することから、基本的な機能は共通していると考えられ

る。本論文ではこれをアイソフォームと呼ぶことにする 。アイソフォーム間の差異は、表

10のようにしばしば発現する組織に見られる。 したがって、各サブタイプは複数のアイソ

フォームを作り出し、それぞれのアイソフォームは異なる組織で発現するように進化し

た、と考えられる。

これらのアイソフ ォームは、海綿動物と真正後生動物の分岐後、脊椎動物に至る系統に

おいて、遺伝子重複により作り出されたと考えられる 。それでは、 PTP遺伝子族のアイソ

フォームが作り出された時期はいつだろうか。このことを明らかにする目的で、脊椎動物

に最も近縁な無脊椎動物である頭索動物(Willmer1990; Wada and Satoh， 1994)のナメクジウ

オ、脊椎動物の中で最初に分岐した無顎類(Romer& Parsons， 1986)のヌタウナギ、有顎類

の中で最初に分岐した軟骨魚類(Romer& Parsons， 1986; Colbert & Morales， 1991)のポタモト

リゴンモトロ(淡水エイ)から、 PTP遺伝子の探査、及び分子進化学的解析を行った(図

11 )。
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PTP遺伝子の各サブタイプに属するアイソフォームの組織特異的発現表10

参考文献発現する組織遺伝子名サブタイプ名

a 広く発現LAR PTPR2A 

a 広く発現PTPO 

a 2出PTPσ 

b +巾Hn
 

川

P
D
i
 

T
 

P
A
 

PTPRR2B 

b 肝臓・ 腎臓PTPK 

b 脳、 肺、腎臓PTPλ 

b 中枢神経PTPp 

C 広く発現PTPy PTPR5 

d 1出PTPC 

e 造血細胞SHP-1 PTPN6 

e 広く発現SHP-2 

参考文献をもとに、晴乳類の遺伝子で組織特異的に発現するPTP遺伝子をまとめた。参考文献の|略号は以下

古
細
菌

を示す。 a，Pulido et al.， 1995; b，水野、1998;c， Barnea et al.， 1993; d， Krueger & Saito， 1992; e， Streuli， 1996. 

鳥
類

両
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開
閉
闘
閤

闘
嗣
幽

闘
関
倒
閣

節
足
動
物

海
綿
動
物

植
物
・
菌
類

そ

の
他

の

原
生
生
物

ギ
ア
ル
デ

ィ
ア

(
原
生
生
物
)

日甫乳類

(億年前)4.0 5.0 7.0 

頭索動物、無顎類、軟骨魚類の系統的位置図11

本節で注目する頭索動物、無顎類、軟骨魚類の系統的位置を模式的に示した。枝の長さは概ね時間を反映

しているが正確ではない。数字は分岐年代を示す(Dickerson，1971; Dayho世~， 1978)。節足動物及び頭索動物の

分岐時期は接近しており約7億年前とされる(Nikohet al.， 1997)。
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結果

ナメクジウオ・ヌタウナギ・エイのPTP遺伝子のクローニング

RT-PCRによりナメクジウオ・ヌタウナギ・エイからPTP遺伝子の探査を行った。その

結果、ナメクジウオから9種類、ヌタウナギから 11種類、エイから 13種類の、計33種類の

PTP遺伝子の単離に成功した(塩基配列及び推定アミノ酸配列は付録2-2に示した)。塩基

配列を決定した領域は、 PTPドメインのN末側約1/3から終止コドンまでに相当する。(エ

イのryPTPN6b及び、ryPTPN6cについては、全PTPドメインの塩基配列が決定された。)

ナメクジウオのPTP遺伝子は他の動物のPTP遺伝子と 30-----94%、ヌタウナギのPTP遺伝子

は27~95%、エイのPTP遺伝子は29 ~97% 、の一致度を示した 。 また、単離した全ての

( PTP遺伝子に、PTPsignature motif 'HCXXGXXRS庁， (Denu et al.， 1996)が保存していた (付

録2-2参照) 。 したがって、これらの遺伝子はPTPとして機能しているものと思われる 。

単離した遺伝子のサブタイプの同定

単離したナメクジウオ・ヌタウナギ・エイのPTP遺伝子が、どのサブタイプに属するか

を調べる目的で、既存のデータベース中に存在するPTP遺伝子と、単離されたナメクジウ

オ ・ヌタウナギ・エイのPTP遺伝子を併せて、 PTP遺伝子族全体の分子系統樹を推定した

(図12)。

その結果、単離した33遺伝子のうち32遺伝子は、前節1-1で定義したいずれかのサブタ

イプに分類された。単離したPTP遺伝子(白抜き文字で示した)と各サブタイプに属する

遺伝子は、高いブートストラップ確率で単系統群を形成しており、この分類が確実である

f ことを示している。また図12の分子系統樹において、ナメクジウオのamPTPRIOは、どの

サブタイプにも属さなかった。 amPTPR10はPTPドメインを二つ有しており、新しい受容

体型PTP遺伝子のサブタイプであることが示唆される 。ただし、受容体型のPTP遺伝子の

みを選び出し、系統樹推定に用いるアライメント領域を広げて推定した分子系統樹から

は、 PTPR2Bサブタイプに属する可能性も示されている。

PTPR4" PTPN3、PTPR5、PTPN6、PTPR2Aの5つのサブタイフにおいては、ナメクジウ

オ・ヌタウナギ ・エイの3種全てからPTP遺伝子が単離された。そこで、この5サブタイプ

について、遺伝子重複によりアイソフォームが作り出された時期の詳細な解析を行った。
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図12 PTP遺伝子族の分子系統樹

PTPドメインの約 3分の 2に相当するアライメント領域 (136アミノ酸座位)に基づき、近隣結合法によ

り分子系統樹を推定した。アライメントは付録5-1に準ずる。遺伝子配列を決定したナメクジウオ ・ヌ タウ

ナギ ・エイの遺伝子は白抜き文字で示した。各系統の記号は以下を表す。h，human; m， mouse; r， rat; c， 

chicken; x， Xenopus; sh， shark; ry， ray; hg， hagfish; am， amphioxus; d， Drosophila; 1， leech; s， sponge.系統樹推定に

用いた遺伝子の名前及び、GenBanlくのアクセッションナンバーは付録3-1に示した。同じサブタイプに属する

遺伝子群は網掛けで示し、サブタイプ名を右側に記した。アイソフォームの作り出された時期について詳細

な解析を行ったサブタイプは四角で図った。ノード付近に示した数字はブートストラップ確率を示す。

この系統樹は前節1-1の分子系統樹からアウトグループの菌類の遺伝子を除いた無根系統樹である。無根

系統樹とした理由は、遠縁の菌類の遺伝子配列を除くことで、アライメント領域を広げ、より信頼性の高い

系統樹が得られると考えたからである。 (アウトグループとして菌類の遺伝子を含めた場合にも、遺伝子配

列を決定した遺伝子のサブタイプの分類結果は変わらなかった。)また、海綿動物と真正後生動物の分岐を

黒丸で示した。この系統樹からも、サブタイプの多様化が海綿動物と真正後生動物の分岐前に起きていると

いう前節1-1の結果が示されている。
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PTP遺伝子族のアイソフォームが作り出された時期の推定

A.PTPR4サブタイプ

脊椎動物には、PTPR4サブタイフ。にPTPαとPTPεの2種類のアイソフォームが存在する。

本論文では新たにナメクジウオ か ら3種類、ヌタウナギから 1種類、エイから2種類の、

PTPR4サブタイプに属する遺伝子を単離した。これらの遺伝子を併せて、発見的探査によ

る最尤法を用いて、 PTPR4サブタイプの分子系統樹を推定した(図13) 。アウトグルー

プには、 PTPR1/6サブタイ プに属する遺伝子を用いた(網掛け)。

エイのryPTPR4b及びヌタウナギ、のhgPTPR4は、ヒト ・ニワトリ・アフリカツメガエル

のPTPα遺伝子と単系統群を形成しており、その分岐の順序は生物種の分岐を反映してい

る。 したがって、エイのryPTPR4b及びヌタウナギ、のhgPTPR4は、ヒト・ニワトリ・アフ

リカツメガエルのPTPαとオーソロガスな関係にある遺伝子だと考えられる。同様に、エ

イのryPTPR4aはヒトのHPTPεとクラスターを成し、 PTPεアイソフォームに分類される。

一方、ナメクジウオの3遺伝子は分子系統樹上で単系統群を形成している。このことはこ

の3遺伝子が、ナメクジウオの系統で独自に遺伝子重複により作り出されたことを示して

いる。このナメクジウオの3遺伝子は、 PTPαアイソフォーム及びPTPεアイソフォームとオ

ーソロガスな関係にある遺伝子である。

この分子系統樹から、 PTPαとPTPεの2種類のアイソフォームが作り出された時期が推定

できる。 PTPαアイソフォームとPTPεアイソフォームを作り出した遺伝子重複(菱形で示

す)は、ナメクジウオと脊椎動物の分岐(二重丸)後、ヌタウナギと有顎類の分岐(黒

丸)前に起きている 。

発見的探査による最尤法で得られた最尤系統樹は、解を網羅的に探査をしていないこと

から、局所解である危険性がある 。すなわち、真の最尤系統樹を見落としている可能性が

ある。そこでこの結果を確かめるため、局所ブートストラップ確率 (LBP)が95%以上とな

る分岐を正しいと仮定し、網羅的探査による最尤法で系統樹推定を行った。その結果、図

13と同じ樹形の分子系統樹が最尤系統樹となり、他の樹形は統計的に棄却された。した

がって、この系統樹が真の最尤系統樹だと考えられる。
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図13 PTPR4サブタイプの分子系統樹

N末側のPTPドメイン約 3分の 2とC末側のPTPドメイン全てを含むアライメント領域 (416アミノ酸座

位)に基づき、発見的探査による最尤法で最尤系統樹を推定した。アライメントは付録5-3に示した。アウ

トグループにはPTPRl/6サブタイプに属する遺伝子群を用いた(網掛け)。 本論文で決定した配列は白抜き

文字で示した。配列には生物種名、遺伝子名、GenBankのアクセッションナンバーを記載し、アイソフォー

ムの名前を右側に記した。ノード付近に示した数字は局所ブートストラップ確率(LBP)である。LBPが95%

以上の分岐を正しいと仮定し、網羅的探査による最尤法から得られた最尤系統樹もこの樹形と一致した。ま

た、他の樹形の尤度は、この最尤系統樹の尤度と l標準誤差以上の差があり棄却された。

二重丸は頭索動物と脊椎動物の分岐を、黒丸は無顎類と有顎類の分岐を、白丸は軟骨魚類とその他の有顎

類の分岐を表す。また、菱形は脊椎動物の系統で起きた遺伝子重複、四角は無脊椎動物の系統で起きた遺伝

子重複である。
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B. PTPN3サブタイプ

脊椎動物には、 PTPN3サブタイプにPTPN1とPTPRFの2種類のアイソフォームが存在す

る。本論文では新たにナメクジワオから 1種類、ヌタワナギから 1種類、エイから 1種類

の、 PTPN3サブタイプに属する遺伝子を単離した。これらの遺伝子を併せて、網羅的探査

による最尤法を用いて、 PTPN3サブタイプの分子系統樹を推定した。アウ トグループに

は、 PTPN3サブタイプに属するショウジョウバエのPtp61F遺伝子を用いた。その結果、図

14の分子系統樹が最尤系統樹となり、 他の樹形は統計的に棄却された。

図14の分子系統樹から、エイのryPTPN3はPTPRFアイソフォームに分類された。ヌタワ

ナギのhgPTPN3及びナメクジワオのamPTPN3は、 PTPN1アイソフォーム及びPTPRFアイソ

フォームとオーソロガスな関係にある遺伝子である。

この2種類のアイソフォームを作 り出した遺伝子重複(菱形で示す)は、PTPR4サブタ

イプと同様、ナメクジワオと脊椎動物の分岐 (二重丸)後に起き ている。しかし、 PTPR4

サブタイプと異なり、ヌタウナギと有顎類の分岐(黒丸)後でもあった。また少なくと

も、エイとその他の有顎類(白丸)との分岐前である。
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1. human PTPN1 (M33689) 
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図14 PTPN3サブタイプの分子系統樹

PTPドメインの約 3分の 2に相当するアライメント領域 (180アミノ酸座位)に基づき、網羅的探査によ

r る最尤法で最尤系統樹を推定した。アライメントは付録5-4に示した。アウトグループにはPTPN3サブタイ

プに属するショウジョウパエのPtp61F遺伝子を用いた。本論文で決定した配列は白抜き文字で示した。配列

には生物種名、遺伝子名、 GenBankのアクセッションナンバーを記載し、アイソフォームの名前を右側に記

した。ノード付近に示した数字はブートストラップ確率である。また、他の樹形の尤度は、この最尤系統樹

の尤度と l標準誤差以上の差があり棄却された。

二重丸は頭索動物と脊椎動物の分|岐を、黒丸は無顎類と有顎類の分岐を、白丸は軟骨魚類とその他の有顎

類の分岐を、菱形は遺伝子重複を表す。
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C.PTPR5サブタイプ

脊椎動物には、 PTPR5サブタイフ。lこPTPyとPTPCの2種類のアイソフォームが存在する。

本論文では新たにナメクジウオから 1種類、ヌタウナギから2種類、エイから2種類の、

PTPR5サブタイプに属する遺伝子を単離した。これらの遺伝子を併せて、網羅的探査じよ

る最尤法を用いて、 PTPR5サブタイフ。の分子系統樹を推定した。アウトグルーフ。には、

PTPR5サブタイプに属するショワジョウバエのPtp99A遺伝子を用いた。その結果図15の系

統樹が最尤系統樹となった。

図15の分子系統樹から、エイのryPTPR5b及び、ヌタワナギのhgPTPR5aはPTPyアイソフォ

ームに分類された。また、エイのryPTPR5aはPTPCアイソフォームに分類された。ナメク

ジウオのamPTPR5は、 PTPγアイソフォーム及びPTPCアイソフォームとオーソロガスな関

係にある遺伝子である。

この2種類のアイソフォームを作り出した遺伝子重複(菱形で示す)は、 PTPR4サブタ

イプと同様、ナメクジワオと脊椎動物の分岐(二重丸)後、ヌタウナギと有顎類の分岐

(黒丸)前に起きている。
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図15 PTPR5サブタイプの分子系統樹

9. Drosophila Ptp99A 
(M80539) 

N末側のPTPドメイン約 3分の 2とC末側のPTPドメイン全てを含むアライメント領域 (435アミノ酸座

位)に基づき、網羅的探査による最尤法で最尤系統樹を推定した。アライメントは付録5-5に示した。アウ

トグループにはPTPR5サブタイプに属するショウジョウパエのPtp99A遺伝子を用いた。本論文で決定した配

列は白抜き文字で示した。配列には生物種名、遺伝子名、 GenBanlくのアクセ ッシ ョンナンバーを記載し、ア

イソフォームの名前を右側に記した。ノード付近に示した数字はブートストラ ップ確率である。この最尤系

統樹と尤度の差がl標準誤差範囲内である樹形が他に3通り (135l35通り中)存在した。

ヌタウナギからはPTPR5サブタイプに属する遺伝子が2種類単離されたが、このうちhgPTPR5bは他の遺伝

子と異なり PTPドメインを一つしか持たなかった。この遺伝子を含めると系統樹推定に用いるアライメント

領域が半減し、系統樹推定の信頼性が低下する。 したがって、結論が変わらないことを確認した上で、この

遺伝子は除外して分子系統樹を推定した。

二重丸は頭索動物と脊椎動物の分岐を、黒丸は無顎類と有顎類の分岐を、白丸は軟骨魚類とその他の有顎

類の分岐を、菱形は遺伝子重複を表す。
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D.PTPN6サブタイプ

脊椎動物には、 PTPN6サブタイプにPTP1CとPTP1Dの2種類のアイソフォームが存在す

る。本論文では新たにナメクジウオから 1種類、ヌタウナギから2種類、エイから3種類

の、 PTPN6サブタイプに属する遺伝子を単離した。これらの遺伝子を併せて、発見的探査

による最尤法を用いて、PTPN6サブタイプの分子系統樹を推定した(図16)。アウトグ

ループには、PTPN6サブタイプに属するカワカイメン及びショウジョウパエの遺伝子を用

いた。

図16の分子系統樹か ら、エイのryPTPN6aはPTP1Cアイソフォームに分類された。ま

た、エイのryPTPN6b及びヌタウナギ、のhgPTPN6bはPTP1Dアイソフォームに分類された。

エイのryPTPN6cは、新しいアイソフォームだと考えられる。ヌタウナギ、のhgPTPN6aは、

PTP1Cアイソフォーム及び、ryPTPN6cアイソフォームと、ナメクジウオのamPTPN6は3手重の

アイソフォームとそれぞれオーソロガスな関係にある遺伝子である。

この3種類のアイソフォームを作り出した遺伝子重複2回(菱形で示す)のうち、 1回は

ナメクジウオと脊椎動物の分岐(二重丸)後、ヌタウナギと有顎類の分岐(黒丸)前に起

きている。もう l回は、ヌタウナギと有顎類の分岐後、エイと他の有顎類の分岐(白丸)

前に起きている。

図16の系統樹は発見的探査による最尤法で得られた系統樹であるため、 LBPが99%以上

である分岐を仮定して、網羅的探査による最尤法でも系統樹推定を行った。その結果、図

16と同じ樹形の分子系統樹が最尤系統樹となった。
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図16 PTPN6サブタイプの分子系統樹

PTPドメイン約 3分の 2に相当するアライメント領域 (182アミノ酸座位)に基づき、発見的探査による

最尤法で推定された最尤系統樹を示した。アライメントは付録5-6に示した。アウトグループにはPTPN6サ

ブタイプに属するカワカイメン及びショウジョウパエの遺伝子を用いた。本論文で決定した配列は白抜き文

字で示した。配列には生物種名、遺伝子名、 GenBanlくのアクセ ッションナンバーを記載し、アイソフォーム

の名前を右側に記した。ノード付近に示した数字はLBPである。LBPが99%以上の分岐を正しいと仮定し、

網羅的探査による最尤法から得られた最尤系統樹もこの樹形と一致した。ただし、この最尤系統樹と尤度の

差がl標準誤差範囲内である樹形が他に9通り (105通り中)存在した。

二重丸は頭索動物と脊椎動物の分岐を、黒丸は無顎類と有顎類の分岐を、白丸は軟骨魚類とその他の有顎

類の分岐を示す。菱形は遺伝子重複を表し、黒の菱形は、頭索動物と脊椎動物の分岐後、無顎類と有顎類の

分岐前に起きた遺伝子重複を、白の菱形は、無顎類と有顎類の分|岐後、軟骨魚類と他の有顎類との分岐前に

起きた遺伝子重複を示す。
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E.PTPR2Aサブタイプ

脊椎動物には、 PTPR2AサブタイプにLAR、PTP8とPTPσの3種類のアイソフォームが存

在する。本論文では新たにナメクジウオから 1種類、ヌタウナギから3種類、エイから3種

類の、 PTPR2Aサブタイプに属する遺伝子を単離した。これらの遺伝子を併せて、発見的

探査による最尤法を用いて、 PTPR2Aサブタイプの分子系統樹を推定した(図17)。アウ

トグループには、 PTPR2Aサブタイプに属する節足動物及び環形動物の遺伝子を用いた。

図17の分子系統樹から、エイのryPTP2AaはLARアイ ソフォームに、エイのryPTPR2Ac

はPTPσアイ ソフォームに、それぞれ分類された。ryPTPR2Abは新しいアイソフォームと

考えられる。しかし、後述する網羅的探査による最尤系統樹推定からは、ヒトのPTP8と

単系統群を形成する樹形も得られており、 PTP8に分類される可能性も残る。ナメクジウ

オのamPTPR2A及び、ヌタウナギのhgPTPR2AaとhgPTPR2Abは、 4種のアイソフォームとオ

ーソロガスな関係にある遺伝子である。

この4種類のアイソフォームを作り出した遺伝子重複3回(菱形で示す)は全て、ヌタウ

ナギと有顎類の分岐(黒丸)後、エイと他の有顎類の分岐(白丸)前に起きている。

図17の系統樹は発見的探査による最尤法で得られた系統樹であるため、 LBPが990/0以上

である分岐を仮定して、網羅的探査による最尤法でも系統樹推定を行った。その結果、図

17と同じ樹形の分子系統樹が最尤系統樹となった。
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図17 PTPR2Aサブタイプの分子系統樹

N末側のPTPドメイン約 3分の 2とC末側のPTPドメイン全てを含むアライメント領域 (458アミノ酸座

r位)に基づき、発見的探査による最尤法で推定された最尤系統樹を示した。アライメントは付録5-7に示し

た。アウトグループにはPTPR2Aサブタイプに属する節足動物及び環形動物の遺伝子を用いた。本論文で決

定した配列は白抜き文字で示した。配列には生物種名、遺伝子名、 GenBa此のアクセッションナンバーを記

載し、アイソフォームの名前を右側に記した。ノード付近に示した数字はLBPである。LBPが99%以上の分

岐を正しいと仮定し、網羅的探査による最尤法から得られた最尤系統樹もこの樹形と一致した。ただし、最

尤系統樹と尤度の差がl標準誤差範囲内である樹形が他に8通り (945通り中)存在した。

ヌタウナギからはPTPR2Aサブタイプに属する遺伝子が3種類単離されたが、このうちhgPTPR4cは進化速

度が他の遺伝子と比べ非常に高く、この遺伝子を含めると系統樹推定の信頼性が低下すると考え、除外して

分子系統樹を推定した。ただし、この遺伝子を含めた網羅的探査による最尤法から、このhgPTPR4cを含む

ヌタウナギの3遺伝子は単系統群を形成することが、有意 (1標準誤差範囲内)に示された。 したがってこの

ヌタウナギの遺伝子を除外しでも結論に影響はない。

二重丸は頭索動物と脊椎動物の分岐を、黒丸は無顎類と有顎類の分岐を、白丸は軟骨魚類とその他の有顎

類の分岐を示す。菱形は脊椎動物の系統で起きた遺伝子重複、四角は無脊椎動物の系統で起きた遺伝子重複

である。
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PTP遺伝子族のアイソフォームを作り出す遺伝子重複が起きた時期の再検討

以上 5つのサブタイプにおいて、アイソフォームを作り出した遺伝子重複が起きた時期

は全て、ナメクジウオと脊椎動物の分岐後、エイとその他の有顎類の分岐前であ った。遺

伝子重複が起きた時期が、ヌタウナギと有顎類の分岐前なのか後なのかについては、サブ

タイプによって異なる結果が得られた。

PTPR5、PTPN6、PTPR2Aの3つのサブタイプについては、網羅的探査による最尤法の結

果、図15----17で示した最尤系統樹の他に、 一標準誤差範囲内に棄却できない複数の樹形が

存在した。 したがって、 一標準誤差範囲内に存在する他の樹形が真の系統樹である可能性

がある。その場合には、その真の系統樹について、アイソフォームを作り出した遺伝子重

複が起きた時期を検討する必要がある。そこで、一標準誤差範囲内にある樹形全てについ

て、アイソフォームを作り出した遺伝子重複が起きた時期及びその回数を推定し、各樹形

のブートストラップ確率で重みづけをして、遺伝子重複が起きた時期について再検討した

(材料と方法の章参照) 。その結果、図15----17で得られた結果と同様、 5つのサブタイプ

全てにおいて、頭索動物と脊椎動物の分岐前 (III-a期)、あるいは軟骨魚類とその他の有

顎類の分岐後 (IV期)には、遺伝子重複がほとんど見られないことが確認された。またこ

のうち、ヌタウナギと有顎類の分岐前 (III-b期)に起きた遺伝子重複は計4.0回、これに対

してヌタウナギと有顎類の分岐後 (III-c期)に起きた遺伝子重複は計3.5固となった(表

11 )。このことから、ヌタウナギと有顎類の分岐に関しては、それ以前に起きた遺伝子重

複とそれ以降に起きたものが、同程度であることが示された。

表11 アイソフォームを作り出す遺伝子重複が起きた時期

サブタイプ III-a期 ロり
ふ

t4
・'

L
U
 

Y
E
A
 

Y
E
EA
 

Y
E
- III-c期 IV期

PTPR4 

PTPN3 

PTPR5 

PTPN6 

PTPR2A 

0.0 

0.0 

0.0 

0.2 

0.0 

1.0 

0.0 

1.2 

1.3 

0.5 

0.0 

1.0 

0.2 

0.7 

1.6 

0.0 

0.0 

0.0 

0.0 

0.0 

total 0.2 4.0 3.5 ハUハU

III-a期はナメクジウオと脊椎動物の分岐前の時期、 III-b期はナメクジウオと脊椎動物の分岐後ヌタウナギと

有顎類の分岐前の時期、 III-c期はヌタウナギと有顎類の分岐後エイとその他の有顎類の分岐前の時期、 IV期

はエイとその他の有顎類の分岐後現在までを指す。

64 



PTPN3、PTPR5、PTPN6、PTPR2Aの4つのサブタイプの分子系統樹 (図14--図17)から

は、 アイソフ ォームが作り出された時期には分子進化速度も高いことが示唆される。節足

動物と脊椎動物の分岐後、軟骨魚類とその他の有顎類の分岐前の時期をIII期、軟骨魚類と

その他の有顎類の分岐後現在までをIV期とし、両期の分子進化速度を比較した。節足動物

と脊椎動物の分岐は7億年前、軟骨魚類とその他の有顎類の分岐は4.0億年前とした

(Dayho百， 1978)。その結果、サブタイプごとに分子進化速度は異なるものの、 III期はIV期

に比べて分子進化速度が速く、平均で約3.9倍になることがわかった(表12) 。すなわ

ち、 III期には遺伝子重複のみでなくアミノ酸の置換も多く起きていることがわかった。

表12 分子進化速度の比較

サブタ イプ名

PTPN3 

PTPR5 

PTPN6 

PTPR2A 

VIII 

1.0.x 1 0-9 

1.2 

1.3 

0.26 

VIV 

0.67x10-9 

0.28 

0.41 

0.039 

VIIINIV 

1.5 

4.3 

3.1 

6.7 

lアミノ酸座位当たり、 l年当たりに起きたアミノ酸の置換数を推定した。VIIIはIII期の分子進化速度を、

VIVはIV期の分子進化速度を表す。 図 14 ~ 図 17の系統樹において、節足動物の分岐の位置を知るためにはさ

らに遠縁の遺伝子をアウトグループにする必要がある。そこで各サブタイプについて、最も近縁な別のサブ

タイプをアウトグループとして最尤法により系統樹を推定し、その系統樹に基づき分子進化速度を推定し

た。PTPR4サブタイプには節足動物のデータが無いため、分子進化速度の比較を行つことが出来なかった。
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hnホ考

結果のまとめ

RT-PCRによりナメクジウオ・ヌタウナギ・エイから計33種類のPTP遺伝子の単離に成

功した。

単離した遺伝子を含めて分子進化学的解析を行った結果、PTPR2A、PTPR4、PTPRS"

PTPN3、PTPN6の5つサブ、タイプにおいて、アイソフォームの作り出された時期は、頭索

動物と脊椎動物の分岐(約7億年前、 Nikohet al.， 1997)後、軟骨魚類と他の有顎類の分岐

(約4億年前、 Dayhoff，1978)前の間であった(図18)。このうち、 無顎類の分岐 (約5億

年前、 Dickerson，1971)の前後には同程度の遺伝子重複がみられた。

また、アイソフォームを作り出す遺伝子重複が起きた時期は、そ うでない時期と比べ

て、分子進化速度が高かった。
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サブタイプの多様化

PTP遺伝子族のアイソフォームの多様化のまとめ

PTP遺伝子族のアイソフォームの多機化の時期を模式的に示した。本論文の結果から明らかとなった、ア

イソフォームの多様化が見られた時期を網掛けで示した。校の長さは概ね時間を反映しているが正確ではな

7.0 

図18

い。数字は分岐年代を示す(Dickerson，1971; Dayhoff， 1978; Nikoh et al.， 1997)。
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他の遺伝子族との比較

PTP遺伝子族のアイソフォームが、遺伝子重複により作り出された時期は、無顎類が分

岐する時期の周辺だった。同様の結果は、 PTK遺伝子族や解糖系の酵素などでもみられる

(表13、Sugaet al.， 1999b)。本論文では新たに、解析した5つのサブタイプ全てについ

て、アイソフォームを作り出した遺伝子重複が、少なくとも軟骨魚類とその他の有顎類の

分岐前に起きたことを示 した。

アイソフォーム の多様化は、サブタイ プの多様化と同様、ある限定した時期に起きてい

た。 一方、様々な遺伝子族でアイソフォームの多様化が見られることは、サブタイプの多

様化が細胞のシグナル伝達に関わる遺伝子族が中心であることと、異なる傾向である。こ

の脊椎動物進化の初期には、染色体レベルの大きな重複、あるいはゲノム全体の重複すな

わち四倍体化が起きたことが、 HOXクラスターの解析(Holland& Garcia-Femandez， 1996 for 

review)、脊椎動物の異なる種間でのホモロクゃ遺伝子の染色体上の位置の比較(Postlethwait

et al.， 1998， Lundin， 1993)、ヒトの染色体上の相同領域の探査(e.g.Kasahara et al.， 1996; 

Pebusque et al.， 1998)などから示唆されている。様々な遺伝子族において、この時期にアイ

ソフォームの多様化がみられることも、このことを示唆している。

アイソフォームの多様化は、無顎類と有顎類の分岐の前と後に見られた。このことか

ら、遺伝子重複は無顎類と有顎類の分岐の前と後に起きたと考えられる。あるいは、遺伝

子重複が起きた時期と無顎類と有顎類の分岐の時期が接近しているために、実際は無顎類

と有顎類の分岐前(あるいは後)の時期に限定して起きているのに、解析からははっきり

とした結果が得られていないという可能性もある。この時期の遺伝子重複が大規模なゲノ

ムの重複によるならば、様々な遺伝子族で遺伝子重複の起きた時期に関して、同様の傾向

がみられることが期待される。したがって今後、様々な遺伝子族について同様の解析を行

い、データを蓄積することで、アイソフォームの多様化の起きた詳細な時期が明らかにな

ると思われる。
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表13 アイソフォームを作り出す遺伝子重複が起きた時期及びその回数

遺伝子族名

ーサブタイプ名

PTK 

-FGFR 

-Eph 

-src 

ーPDGFR

Aldolase 

Enolase 

Complements 

無顎類と有顎類の分岐前(回)

2.6 

6.S 

7.2 

3.9 

1.3 

2.1 

2.4 

Suga et al.， 1999bに基づいた。

無顎類と有顎類の分岐後 (回)

1.3 

2.3 

1.7 

0.8 

1.2 

1.1 

0.1 

PTP遺伝子族のアイソフォームが遺伝子重複により作り出された時期は、それ以外の時

期と比べて分子進化速度が高かった。同様の傾向が、少なくとも節足動物と脊椎動物の分

岐後、硬骨魚類と他の有顎類の分岐前にアイソフォームの多様化が起きた他の遺伝子族で

もみられることが、岩部らにより示されている(Iwabeet al.， 1996)。このことから、遺伝子

重複がみられた時期はそれ以外の時期に比べて、機能的制約が弱かったことが示唆され

る。そのため、遺伝子重複の起きる頻度、あるいは作り出された重複遺伝子が集団に固定

する機会、が多かったのかもしれない。隈らの解析から、機能は同じだが発現する組織の

異なる遺伝子問で分子進化速度が異なることが示され、組織レベルの機能的制約というも

のの存在が示唆されている(Kumaet al.， 1995a)。 このことから宮田らは、脊椎動物進化の

初期に起きた発現する組織の異なるアイソフォームの多様化の背景に、組織レベルでの機

能的制約の緩和があったのではなし 1かと論じている(Miyataet al.， 1994)。前節1-1の結果か

ら、サブタイプの多様化が見られた多細胞動物進化の初期にも、分子進化速度の上昇が見

られることがわかった。 この時期にも同様に、何らかの機能的制約の緩和があったのかも

しれない。
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PTP遺伝子族のアイソフォームの多様化がみられた時期に起きた生物の進化

アイソフォームの多様化がみられた時期は、頭索動物と脊索動物の分岐後、軟骨魚類と

その他の有顎類の分岐前であった。この時期はどのような時期だったのか。三匹葉動物は

主に二つの系統、すなわち旧日動物と新口動物に分かれるが、そのうち新口動物の系統

が、脊椎動物に至る進化を遂げた。ウニ・ヒ トデなどの腕皮動物門やギボシムシの属する

半索動物門の分岐後、脊索をもっ動物が現れる。原始的な脊索動物であるナメクジウオの

属する頭索動物には背骨は認められず、脊椎動物のもつ多くの進化した構造も見られな

い。これに対して脊椎をもっ動物は、脳をはじめ感覚器-消化器-循環器・内分泌器-泌

尿器系の様々な器官を進化させた。有顎類が出現した頃には、現在みられる脊椎動物の基

本的な体制は完成していたと考えられている(Romer& Parsons， 1986)。アイソフォームの

多様化のみられた時期は、この脊椎動物進化の初期に相当し、脊椎動物がその基本的体制

を獲得した時期である。したがって、この時期にみられたアイソフォームの多様化と脊椎

動物の初期進化との問には関連があるのかもしれない。

ヌタウナギが属する無顎類は、脊椎動物の中で最初に分岐したと考えられている。無顎

類は脊椎や脳を持ち、頭索動物と比べれば複雑な体制をしている 。しかし、顎や対鰭がな

く、隣臓や胸腺・牌臓といった造血器官が独立した形で認められないなど、きわめて原始

的な脊椎動物である(Romer& Parsons， 1986)。すなわち無顎類は脊椎動物が基本的な体制

を確立するまでの、過渡期に分岐した生物なのかもしれない。アイソフォームの多様化と

脊椎動物の初期進化との関連性を検証する上で、今後、ヌタウナギのPTP遺伝子の各アイ

ソフォームが、どの組織で発現し、どのよつな機能を持っているかを解明することは重要

である。例えば、 PTPN6サブタイプのPTPICアイソフォームは、血球系細胞および胸腺・

牌臓などの造血細胞に限定的な発現が認められる(Streuli，1996)0PTPICアイソフォームに

属する遺伝子に突然変異のみられるマウスは、自己免疫疾患等の症状を起こすことが知ら

れている(Bignon& Siminovitch， 1994)。胸腺や牌臓といった器官の存在しないヌタウナギ

における、このアイソフォームとオーソロガスな関係にあるhgPTPN6a遺伝子の発現場所

や機能の解明は、脊椎動物の器官や組織の進化の分子基盤の理解につながると思われる。

また、アイソフォームの差異はしばしば発現する組織にみられた(表10参照)。しかし

PTP遺伝子族については、主に晴乳類でしか発現する組織が同定されておらず、晴乳類以

外の両生類・魚類などでの発現組織はわかっていない。晴乳類以外の脊椎動物でも、発現

する組織は、晴乳類のホモログと共通しているのだろう か。上述の ように、ア イソフォー

ムを作り出した遺伝子重複は、染色体レベルの大きな重複、あるいはゲノム全体の重複で

あったことが示唆されている 。その場合には、アイソフォームを作り出した遺伝子重複
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は、発現する組織を特定するプロモーター領域を伴う遺伝子重複であったといえる。も

し、アイソフォームの発現組織が脊椎動物進化の初期には確立しており、すなわちプロモ

ーター領域の機能(発現する組織の特定)が確立しており、かつ現在までその機能が保存

されているならば、脊椎動物を通じて発現する組織が共通していることになる 。そうでな

い場合には、脊椎動物の系統により発現する組織は異なっていると考えられる。発現する

組織の確立した時期が、脊椎動物進化の初期であった場合には、アイソフ ォームの多様化

と脊椎動物の組織の進化との関連を示唆することになるかもしれない。このことは、今後

検証していく必要がある。

PTP遺伝子族のアイソフォームの多様化がみられない時期に起きた生物の進化

多様な動物が分岐したカンブリア爆発の起きた時期や、陸上脊椎動物が進化した時期な

どには、アイソフォームの多様化はみられなかった。アイソフォームの多様化がみ られた

のは、無顎類と有顎類の分岐の時期周辺(約5億年前、Dickerson1971)であり、これはカ

ンブリア爆発の起きた後である。したがって、特に多様な多細胞動物が進化したカンブリ

ア爆発は、サブタイプの多様化ともアイソフォームの多様化とも、その時期のずれから考

えて、関連の無いことが示唆される。すなわち、カンブリア爆発による多様な動物の出現

は、新しい遺伝子を作り出すことなく達成されたと考えられる。こ のことについては、総

合議論の章で詳しく考察する。

PTPR3サブタイプのアイソフォームの多様化

PTPR3サブタイプは、既存データの解析から、異なる傾向を示すことがわかった。図19

はPTPR3サブタイプの分子系統樹である。アウトグループには他の受容体型サブタイプに

属する遺伝子を用いた(網掛け) 。この系統樹から、アイソフォームを作り出した遺伝

重複(菱形)の起きた時期が、海綿動物と真正後生動物の分岐 (黒丸)後、節足動物と脊

椎動物の分岐 (白丸)前であることがわかる。この時期はまさにカンブリア爆発が起きた

時期に相当する。ただし、カワカイメンのsPTPR3がパラロガスな遺伝子であって、

PTPR3サブタイプの各アイソフォームにより近縁な海綿のPTP遺伝子が存在し、遺伝子重

複がサブタイプの多様化の見られた多細胞動物進化の初期に起きた可能性もある 。特に

PTPR3のアイソフォームの差異は、発現する組織というよりは、細胞外ドメインである

FNIIIドメインの数にみられ、異なる機能を果たしている可能性もある (表9参照)。 この

ことを追求するためには、今後、原始的な多細胞動物である海綿動物、 二匹葉動物である

刺胞動物などの様々な動物から、 PTPR3サブタイプに限定したPTP遺伝子の探査を行い、
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分子進化学的解析を行う必要があるだろう。
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22. rat PTPRQ (AF063249) 

23. mouse Esp (U36488) 

24. human SAP-1 (015049) 

図19 PTPR3サブタイプの分子系統樹

PTPドメインの約 3分の 2に相当するアライ メント領域 (142アミノ 酸座位)に基づき、発見的探査によ

る最尤法で推定された最尤系統樹を示した。アライメントは付録5-8に示した。アウトグループには受容体

型の他のサブタイプに属する遺伝子を用いた(網掛け)。遺伝子配列を決定した遺伝子は白抜き文字で示し

た。配列には生物種名、遺伝子名、 GenBankのアクセッションナンバーを記載した。ノ ー ド付近に示した数

字はLBPである。

黒丸は海綿動物と真正後生動物の分岐を、白丸は節足動物と脊椎動物の分岐を示す。菱形は脊椎動物のア

イソフォームを作り出した遺伝子重複を、四角は脊椎動物以外の系統で起きた遺伝子重複を表す。

72 



2. プロテインセリン・スレオニンホスファターゼ(PP)遺伝子族

2-1. PP遺伝子族のサブタイプの多様化

プロテインセリン・スレオニンホスファターゼ、(PP)は、プロテインチロシンホスファタ

ーゼ(PTP)と異なり、古細菌や真核生物に幅広く存在している。このうち真核生物には、

複数種類のPP遺伝子が知られている(Shenolikar，1994; Mumby & Walter， 1993 for review)o 

古細菌のPP遺伝子は一種類しか知られていない(e.g.Leng et al.， 1995)ことから、 真核生物

に見られる複数種類のPP遺伝子は、古細菌と真核生物の分I[皮後、 真核生物の系統で独自

に作り出されたものと考えられる。これらの真核生物のPP遺伝子は、調節サブユニ ット

の種類の違いや、 PP遺伝子のドメイン構造の違いから、表14のように分類されている。

ここでいう調節サブユニ ットとは、 PP遺伝子と異なる遺伝子にコードされ、 PP遺伝子と

複合体を形成して働くタンパク質のことである。この調節サブユニットやドメイン構造

は、基質特異性、調節を受ける分子、細胞内局在の決定等に関与している(Hubbard& 

Cohen， 1993; Faux & Scott， 1996 for review)。表14で分類された遺伝子群、すなわち同じ調

節サブユニ ットと複合体を形成するPP遺伝子群、あるいは同じドメイン構造を持つPP遺

伝子群は、共通の機能を担う まとま ったグループと考えられる。そこで、本論文ではこれ

をサブタイプと呼ぶことにする。

真核生物でみられるPP遺伝子の多様なサブタイプは、真核生物の進化の過程において

いつ頃作り出されたのだろうか。この問題を明らかにする目的で、ギアルデイアという生

物に注目した。ギアルデイアは、ミトコンドリアを持たず、細胞内小器官もあまり発達し

ていない寄生性の原生生物である(Gillinet al.， 1996 for review)o rRNA及びタンパク質を用

いた分子系統解析から、真核生物の中で最初に他の真核生物と分岐した原生生物だと考え

られている(図20、Soginet al.， 1989; Hashimoto et al.， 1994)。このギアルデイアが分岐する

時点では、どれ程のサブタイプが作り出されていただろうか。現在ギアルデイアは、その

進化的及び医学的重要性から全塩基配列を決定するゲノムプロジェクトが進行中である

(Smith et al.， 1998)。そこで、このゲノムプロジェクトで公開されているデータベースを利

用し、 PP遺伝子族のサブタイプが遺伝子重複により作り出された時期を明らかにする目

的で、分子進化学的解析を行った。
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表14 プロテインセリン ・スレオニンホスフ ァターゼ遺伝子の分類

サブタイプ 調節サブユニット ヒトの主な遺伝子

PPl 1-1，1-2， G， M， N PP1α， PPIs， PP1y 

PP2A A，B'，B" PP2Aα， PP2As 

PP2B B PP2Bα， PP2B s， PP2By 

サブタイプ ドメイン構造 ヒト主な遺伝子

PP5 Tetratricopeptide repeats PP5 

rdgC EF hand motifs PPEF 

Andreeva & Kutuzov， 1999; Shenolikar， 1994; Mumby & Walter， 1993に基づいた。

日甫乳類

図20 ギアルデイアの系統的位置

本節で注目する原生生物ギアルデイアの系統的位置を模式的に示した。枝の長さは概ね時間を反映してい

るが正確で、はな ¥;¥0
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結果

ギアルデイアのPP遺伝

ギアルデイアのDNA配列データベースを対象に、 PP遺伝子の相向性検索を行った。こ

のデータベースは28328本のゲノムDNA断片配列から成り、断片配列の平均長は884ヌク

レオチドである。本論文では、材料と方法の章に記した手順で断片配列を連結し再構築し

たデータベースに対して相向性検索を行った。

その結果、 13種類の配列にPP遺伝子との相向性が認められたo 13種類の配列は、本論

文において仮に、遺伝子名をgPPO1 ---gPP 13と名付けた。

gPPO 1 ---gPP09の9種類の遺伝子は、 PPドメインのほぼ全領域を含み、他の真核生物のPP

遺伝子とは30%---81%、古細菌のPP遺伝子とは26%---42%の一致度を示した。また、 PP遺

伝子族で保存しているモチーフ刀XH-GDXXD-GNHD/E'(Zhuo et al.， 1994)が保存していた

(図21) 。 したがってこの9遺伝子は、ギアルデイアにおいてPPとして機能しているもの

と思われる(各遺伝子を構成するゲノム DNA断片の配列番号を付録4に示した) 0 

gPP10、gPP11、gPP12は断片配列であった。またgPP13は他の真核生物のPP遺伝子と 23%

---32%、古細菌のPP遺伝子とは200/0----28%と一致度が低かった。これらgPP10---13の4遺伝

子は、分子系統樹推定の信頼性を低下させる可能性があるため、以降の解析では除外し

た。
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図21 ギアルデ、ィアのPP遺伝子のアライメント

官官背骨骨

CAS工(193) 

CSS工(199) 

SRQ工(190) 

TTDL (205) 

CRAV (179) 

TVSM(工87)

SRQV (186) 

SENL (231) 

TESV (234) 

CRS工(工88)

本目向性検索の結果、 PP遺伝子と相向性の認められたギアノレディアの遺伝子のアライメント。比較のため

ヒトのPPPICC遺伝子を最上部に示した。PP遺伝子族で保存しているモチーフ'DXH-GDXXD-GNHD厄，(Zhuo 

et al.， 1994)を白抜きの文字で示した。ーはギャップを表す。本は全ての配列で保存しているアミノ酸を示す。

十舌弧内はその領域に存在するアミ ノ酸の総数。
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既存のデータベース中に存在するPP遺伝子とギアルデイアのPP遺伝子を併せて、近隣結

合法により分子系統樹を推定した (図22) 。アウ トグループには、古細菌のPP遺伝子群

を用いたO

その結果、ギアルデイアの遺伝子(白抜き文字で示した)gPP06はPP2Aサブタイプに分

類された。 PP2AサブタイプのC末端には、メチルエステル化に必要なアミノ酸-YFLが保

存している(Leeet al.， 1996)が、 gPP06にもこのアミノ酸が保存していた。このことはgPP06

がPP2Aサブタイプに属することを支持する 。gPP01はPP1サブタイプ及びPPYサブタイプ

と、 gPP02はPP4サブタイプ及びPP6サブタイプとそれぞれオーソロガスな関係にある遺伝

子である。残りの6種類の遺伝子は、既知のサブタイプに属さなかった。

pp遺伝子族のサブタイプを作り出す遺伝子重複が起きた時期の推定

図22の分子系統樹から、 PP遺伝子の多様なサブタイプが作り出された時期が推定でき

る。分子系統樹上で、異なるサブタイプを作り出した遺伝子重複に菱形の印を付した。そ

のような遺伝子重複16回のうち 12回が、真核生物最古の種分岐であるギアルデイアとその

他の真核生物の分岐 (黒丸)前に起きていた(黒の菱形) 。ギアルデイアの分岐後に起き

た遺伝子重複は2回である(白の菱形) 。残りの2回の遺伝子重複については、遺伝子重複

の起きた時期がギアルデイアの分岐前なのか後なのか明らかでない(白黒の菱形) 。 しか

し、少なくともゾウリムシ・マラリヤ原虫といった原生生物と、他の真核生物との分岐

(白丸)前である。

この結果は、図22の分子系統樹に基づいて得られた結果である 。図22の分子系統樹に

は、分岐点のブートストラ ップ確率が低く、信頼性の低い分岐も含まれる 。そこで、異な

るサブタイプを作り出した遺伝子重複が起きた時期を統計的に検定する目的で、ブートス

トラ ップ検定を行った(図23) 。その結果、異なるサブタイプを作り出した遺伝子重複の

うち、古細菌と真核生物の分岐後、ギアルデイアの分岐前に起きたものは平均で10.9回、

ギアルデイアの分岐後に起きたものは平均で1.4回、ギアルデイアの分岐前なのか後なの

か不明のものが平均で1.0回となった。この値は図22の分子系統樹に基づいて得られた値

と概ね一致する 。このことから、異なるサブタイプを作り出した遺伝子重複のほとんど

が、真核生物最古の種分岐であるギアルデイアとその他の真核生物の分岐前に起きていた

という結果が確かめられた。

77 



刈
αコ

n
U
T
 

P
E
 

D

・

寸
s
j
J

図
N
N

1. Archaeoglobus AF1822 (AE000977) 
2. Pyrodictium Py-PP1 (Y12396) 

3. Sulfolobus PP1・arch(U35278) 

4. Methanosarcina PP1・arch2(U96772) 

8 
9. human PPEF-2 (AF023456) 

?田園 10.human PPP7C (AF027977) 
11. Trypanosoma AAC14087.1 (AF052832) 

12. Arabidopsis PP7 (AJ000057) 
S. cerevisiae PPT1 (X83099) 

14. S. pombe 8PBC3F6.01c (AL022019) 
15. Neurospora ppt-1 (U89985) 

16. human PP5 (U25174) 
17. Arabidopsis F7019.19 (AC006931) 

私μ凶ぷi
18. human PPP3CA (L 14778) 、(蝋選

19. Orosophila Pp2B-140 (U30493) 護
21. human calcineurin A2 (M29551) 議

22. human calcineurin A (846622) 護
20. Orosophila CanA 1 (M97012) 霊
・23.Neurospora calmodulin-dependent protein phosphatase (M73032) 護
24. Filobasidiella CNA 1 (AF042082) 選

25. S. pombe ppb1+ (02郎 5) I 
26. S. cerevisiae CMP1 (X66490) 妥

27. S. ce別問eCMP2(×54964) 3 
calcineurin (U22397) 盤

29. Paramecium protein phosphatase 2B (AF014922) 警
缶詰繊蹴滅

議
ぉ
r
d
滋
援
担
wd掛

A

紘

一

一肩

掛

山

崎

制

品

副

蹴

-tcU周置酎芦百五n宮E・1::J:l'}C___  _ 

35 

31. S. pombe ppe1 + (013712) 
32. S. cerevisiae 81T 4 (M24395) 
き33.human PP6C (X92972) 
ー34.Orosophila PPPV6A (X75980) 

36. Oictyostelium pppO (AF176121) 
35. Arabidopsis AA050050.1 (AC007980) 
37. Plasmodium MAL3P5.5 (AL034556) 
38. S. pombe 8PBC26H8.05c (AL031743) 

! 39. Arabidopsis PPX-2 (Z22596) 
40. Oictyostelium pppC (AF 161253) 

41. human PPX (X70218) 

42. Orosophila pp4 (Y14213) 
間.........44. S. cerevisiae PPH3 (X82086) 
43. Paramecium ppx1 (U31445) 

61. Trypanosoma TPP2 (M74168) 

置室 亘'J'

関匂 PPG 
総出掛泌紬JI

45. S. cerevisiae PPG (M94269) 
46. S. pombe 8PAC22H10.04 (Z69730) 

31 

C

F

 

M
句

作

R

H

P

 

PP5 

PP2B 

PP6 

archaebacteria 

EF hand motifs 

~ 
Tetratricopeptide repeats 



図
い
お

部川明

'-.1 
(0 

47. Plasmodium PP-s (U89025) 

48. human protein phosphatase 2Aα(M36951 ) 
49. human protein phosphatase 2As (X 12656) 
50. Drosophila PP2 (X78577) 

o 51. Dictyostelium PP2A (AF138278) 

月甲顎~ 53. Acetabularia PP2A (Z26654) 
52. Neurospora pph-1 (X83593) 

56. S. pombe ppa2+ (M58519) 

54. Arabidopsis PP2A-4 (U08047) 

55. Paramecium pp2r-1 (AF030978) 

孫~ 58. Arabidopsis PP2A (M96732) 
57. S. pombe ppa1+ (M58518) 

~ 59. S. cerevisiae PPH22 (X83276) 

E:1'1周置酎F宮mn苦E司副~1j.'1・・・・・・・・・・・

~ 66. Arabidopsis F21 B7.27 (AC002560) 

67. Arabidopsis T22013.2 (AC007290) 

68. Arabidopsis T419.4 (AF069442) 

69. Plasmodium Pfpp-α(U88869) 
~ 70. S. cerevisiae SAL6 (U00795) 

71. S. cerevisiae PPZ1 (M86242) 

72. S. cerevisiae ppz2 (L 10241) 

73. Neurospora pz卜1(AF071751) 

74. S. pombe phz1 (U73689) 

?_~. QrCJ_~()phíla PPN 58A (Y17355) 
-=l=_tl芦市1芦置司副証司

0.1 substitutions/site 

76. Drosophila protein phosphatase Y (Y07510) 
77. Trypanosoma PP1 (X52746) 

~ 78. Arabidopsis TOPP2 (M93409) 
79. Arabidopsis TOPP1 (M93408) 

期開( 81. A四 bidopsisTOPP8 (U80922) 
80. Arabidopsis TOPP4 (M93411) 

83. Arabidopsis TOPP3 (M93410) 

82. Arabidopsis TOPP7 (U80920) 

切開摂勿 84.Arabidopsis AtPP1 bg (Z46253) 

川開 問 問 85.Acetabularia PP1 (Z28627) 

86. Acetabularia PP1 (Z28632) 

87. Chlamydomonas PP1 (AF156101) 

88. S. pombe sds21+ (M27069) 

ヲゥ 89.Drosophila PP1-s 9C (X56439) 

90. human PPP1CB (X80910) 

が 91.Drosophila PP1-α96A (X56438) 
92. human PPPICC (X74008) 

95. Dictyoste/ium pppB (AF020537) 

96. S. pombe dis2+ (M27068) 

~ ~8 . Neurospora ppp-1 (AF124149) 

97. S. cerevisiae 0lS2S1 (M27070) 
93. Paramecium PP1 (L26481) 
94. Gonyaulax PP1 (U52691) 

PPZ 

ご議 PPY
ぬ泌輪特

露

j 
g 

時~:晶滋

PP1 



図22 PP遺伝子族の分子系統樹

PPドメインの約3分の2に相当するアライメント領域 (182アミノ酸座位)に基づき、近隣結合法により推

定した分子系統樹を示した。アライメントは付録5-9に示した。アウ トグループには古細菌のPP遺伝子群を

用いた。ギアルデイアの遺伝子は白抜き文字で示した。配列には生物種名、遺伝子名、 GenBankのアクセッ

ションナンバーを記載した。 ドメイン構造が同じ遺伝子群 (PP5，rdgCサブタイプ、 ドメイン構造をCohen，

1997に基づき系統樹の右側に示した)、調節サブユニットが同じであると考えられる遺伝子群 (PPl，PP2A， 

PP2Bサブタイプ)、遺伝子内にPP ドメイン以外に相向性のある領域がある遺伝子群 (66番 ~69番のシロイ

ヌナズナとマラリヤ原虫の遺伝子)を同じサブタイプに属する遺伝子と考え網掛けで示し、サブタイプ名 を

右側に記した。それ以外の遺伝子群についてはAndreeva& Kutuzov， 1999; Shenolikar， 1994; Mumby & Walter， 

1993を参考にしてサプタイプと定義した。サブタイプ名の存在しないものは記していない。脊椎動物からは

ヒトの遺伝子、無脊椎動物からはショウジョウパエの遺伝子、高等植物か らはシロイヌナズナの遺伝子を代

表させて系統樹推定に用いた。比較的最近(同義置換数が飽和していない程度)に分岐した同一生物種の遺

伝子ついては一方を代表させた。 ノード付近に示した数字はブー トストラ ップ確率を示す。

黒丸はギアルデイアとその他の真核生物の分岐を、白丸はギアルデイア以外の原生生物とその他の真核生

物の分岐を表す。菱形は異なるサブタイプを作り出した遺伝子重複を示す。このうち黒い菱形は古細菌と真

核生物の分岐後ギアルデイアの分岐前に起きた遺伝子重複、白の菱形はギアルデイアの分岐後に起きた遺伝

子重複、白黒の菱形はギアルデイアの分|岐前か後か不明の遺伝子重複である。
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図23 PP遺伝子族のサブタイプを作り出す遺伝子重複が起きた時期のブートストラ ップ検定

ブートストラップ検定に基づき、異なるサブタイプを作り出す遺伝子重複が起きた時期及びその回数の頻

度分布を求めヒストグラムに示した。矢印は平均を示す。異なるサブタイプを作り出す遺伝子重複のうち、

古細菌と真核生物の分岐後、ギアルデイアとその他の真核生物の分岐前に起きたものを黒、ギアルデイアと

その他の真核生物の分岐後に起きたものを白で表した。ギアルデイア以外の原生生物の遺伝子は、分岐の)11真

序が明確でなく、またその分岐がギアルデイアと接近する場合もあるため、ギアルデイアの分岐前に起きた

遺伝子重複回数を過剰に見積もる危険性がある。そこでこのブートストラップ検定の解析は、図22の遺伝子

配列からギアルデイア以外の原生生物の配列を除外して行った。
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考察

他の遺伝子族との比較

PP遺伝子族の多様なサブタイプの多くが遺伝子重複により作り出された時期は、古細

菌と真核生物分岐後、ギアルデイアと他の真核生物の分岐前であった(図24)。また、ギ

アルデイアと の分岐後には、新しいサブタイプはほとんど作り出されていなかった。同様

の結果が、細胞内の小胞輸送に関わるrab遺伝子族や、細胞骨格タンパク質であるキネシ

ン遺伝子族でも見られることが報告されている(Iwabeet al.， manuscript in preparation)。

PTP遺伝子族と比べてPP遺伝子族のサブタイプの多様化が起きた時期は、非常に古い時

期であった。このことはPP遺伝子とPTP遺伝子の役割の違いに関連すると考えられる。

PTP遺伝子は、動物において、細胞間コミュニケーションや細胞接着などで重要な役割を

果たす(Charbonneau& Tonks， 1992; Hunter， 1995; Streuli， 1996 for review)。これに対してPP

遺伝子は、主に転写や細胞周期の制御など真核生物全般に重要だと考えられる役割を果た

している(Shenolikar，1994; Mumby & Walter， 1993 for review)oこのような役割の違いが、

PTP遺伝子族とPP遺伝子族の多様化の起きた時期の違いを反映していると思われる。

また、同様の傾向はリン酸化を行う酵素であるプロテインキナーゼにもみられる。すな

わち、プロテインチロシンキナーゼ(PTK)遺伝子族では、多細胞動物進化の初期と脊椎動

物進化の初期に遺伝子重複による多様化がみられる(Sugaet al.， 1999a; 1999b)。これに対し

てプロテインセリン ・スレオニンキナーゼ(PSK)遺伝子族では、真核生物進化の初期、多

細胞動物進化の初期、脊椎動物進化の初期のそれぞれの時期に遺伝子重複による多様化が

みられることが示唆されている(小野、 1997)。したがって、チロシン残基のリン酸化・

脱リン酸化を行う PTK遺伝子族とPTP遺伝子族、及びセリン・スレオニン残基のリン酸

化・脱リン酸化を行う PSK遺伝子族とPP遺伝子族、の多様化の時期は一致している。この

ように、リン酸化-脱リン酸化によるシグナル伝達系は、リン酸化を受けるアミノ酸残基

の違いに応じて、異なる時期に多様化し、両者を使い分けて進化したと考え られる。
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図24 PP遺伝子族のサブタイプの多様化のまとめ

pp遺伝子族のサブタイプの多様化の時期を模式的に示した。本論文の結果から明らかとなった、サブタ

イプの多様化が見られた時期を網掛けで示 した。枝の長さは概ね時間を反映 しているが正確ではない。 比較

のため、下にPTP遺伝子族の多様化が見られた時期(前節1-1及び1-2参照)を示 した。
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pp遺伝子の調節サブ、ユニット及びドメイン構造の起源

PP遺伝子の機能の異なるサブタイプを作り出した遺伝子重複の多くは、古細菌と真核

生物の分岐後、ギアルデ、イアの分岐前に起きていた。それでは、各サブタイプを特徴づけ

る調節サブ、ユニ ットやドメイン構造の起源はいつだろうか。調節サブ、ユニットやドメイン

構造がギアルディアにも存在し、その調節サブ、ユニッ トが既知の組み合わせで複合体を形

成し機能していた場合には、 PP遺伝子族のサブタイプの機能の確立もまた、ギアルデ、イ

アの分岐前という古い時期に完了していたことを示唆する。

各調節サブユニットを問い合わせ配列として、ギアノレデ、イアのデータベース に対して相

向性検索を行った。その結果、 PP2Aサブタイプの調節サブユニットと相向性のある配列

がギアルディアにも存在した。 これらの遺伝子がギアノレデ、イアにおいても、 PP2Aサブタ

イプと複合体を形成するかを調べることは、調節サブ、ユニッ トの起源を知る上で重要であ

る。また現時点では、PPlサブタイプやPP2Bサブタイプの調節サブユニッ トと相向性のあ

るギアルディアの配列は存在しなかった。これらの調節サブユニットは、ギアノレディアの

分岐後に使われるようになったのかもしれない。ギアルディアの全塩基配列が決定すれば

このことが検証される。

PP5サブタイフ。やrdgCサブ、タイプは特徴的なドメインを持つサブタイプである。 現時点

では、これらのサブタイプのホモロ グとなるギアルディアの遺伝子は見つかっていない。

ただしギアルデイアのgPP05のN末端側にはTetratricopeptideRepeatsが存在した(図25) 。

このドメイン構造はPP5サブタイプに特徴的なものである。 gPP05は、図22の分子系統樹

からはPP5サブタイプには分類されなかった。 しかしこれは、ギアノレディア遺伝子配列内

のエラーに起因するlong-branchattraction のアーテ ィファク トで(後述)、実際はPP5サブ

タイプに属する、という可能性も残されている。その場合には、 PP5サブタイプを作り出

したドメインシャツフリングは、ギアルディアの分岐前に起きたこと になる。
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1. Giardia gPP05 

2. Saccharomyces cerevisiae PPT1 (X83099) 

3. Schizosaccharomyces pombe SPBC3F6.01c (AL022019) 

4. Neurospora crassa pp七-1 (U89985) 

5. Homo sapiens PP5 (U25174) 

6. Arabidopsis thaliana F7D19.19 (AC006931) 

1. (7)ADELKALANEAFRAGHYPRAVELYTQA工EQLDSPRAEYFTNRASAHFQNGDFVAAKADAEAA工D工D

2 . (11) ALERKNEGNVFVKEKHFLKA工EKYTEA工D-LDSTQS工YFSNRAFAHFKVDNFQSALNDCDEA工KLD
3. (4)ALELKNEANKFLKEGH工VQA工DLYTKA工E-LDSTNA工LYSNRSLAHLKSEDYGLA工NDASKA工ECD

4. (7)A工AFKNEGNKAFAAHDWPKA工EFYDKA工E-LNDKEPTFWSNRAQAHLKTEAYGYA工RDATKA工ELN

5. (19)AEELKTQANDYFKAl①YENA工KFYSQA工E-LNPSNA工YYGNRSLAYLRTECYGYALGDATRA工ELD

6. (12)AEEFKSQANEAFKGHKYSSA工DLYTKA工E-LNSNNAVYWANRAFAHTKLEEYGSA工QDASKA工EVD
合肯肯 官 官官官官 官官 官 肯官 官肯

1. PNSTKGYWR工AECER工MHQLDKS工EYYRRALETKPNNRK工VLA工RDVQRL工D工AKPSHGL(386)

2. PKN工KAYHRRALSCMALLEFKKARKDLNVLLKAKPNDPAATKALLTCDRF工REERFRKA工(377)

3 . PEYAKAYFRRATAH工A工FQPKEAVGDFRKALALAPSDP~包RECEQLVKR工RFQEA工 (344)

4 . PGFVKAYYRRATAYAA工LNPKEAVKDFKTCVK工APDNKDAKLKLVECEK工VRQLAFFAA工(347)

5. KKY工KGYYRRAASNMALGKFRAALRDYETVVKVKPHDKD~仮YQECNK工VKQKAFERA工 (347)

6. SRYSKGYYRRGAAYLAMGKFKDALKDFQQVKRLSPNDPDATRKLKECEKAVMK工，KFEEA工(396)
骨骨肯 骨

図25 Tetratricopeptide Repeatsのアライ メン ト

ギアルデイアのgPP05遺伝子とPP5サブタイプに属する遺伝子の、 TetratricopeptideRepeats領域のアライメ

ン ト。ーはギャ ップを表す。*は全ての配列で保存しているアミノ 酸 を示す。括弧内はその領域に存在するア

ミノ酸の総数。
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pp遺伝子族のサブタイプの多様化がみ られた時期に起きた生物の進化

pp遺伝子族のサブタイ プの多様化は、 古細菌と真核生物の分岐後、ギアルデイアとそ

の他の真核生物の分岐前に起きていた。この時期はどのような時期だったのか。地球が誕

生したのは、 今から約46億年前だと推定される(Futuyma，1998)。その地球における最古の

生命の化石は34---31億年前のもので、その形態は現在のシアノバクテリアに類似している

(Futuyma， 1998; Margulis & Schwartz， 1998)0その後約10億年間は、核をもたない単細胞原

核生物 (真正細菌及び古細菌)の時代が続いたが、約21億年前になると最古の真核生物が

現れる(Han& Runnegar， 1992)。核を持つ真核生物は、原核生物と比べて細胞サイズやゲノ

ムサイズが大きく、細胞内小器官や細胞骨格をもつなど細胞内構造がより複雑とな った

(Alberts et al.， 1994)。ギアルデイアはこの真核生物の中で最初に分岐した現存の原生生物

と考えられている(Soginet al.， 1989; Hashimoto et al.， 1994)0 PP遺伝子族でサブタイプの多

様化が見られた時期は、この真核生物進化の初期に相当する。 したがって、この時期にみ

られた遺伝子族のサブタイプの多様化と、 真核生物の初期進化との聞には何らかの関連性

のある可能性がある。また、細胞内の小胞輸送に関わる遺伝子族や、細胞骨格タンパク質

の遺伝子族でもこの時期にサブタイプの多様化がみられた(Iwabeet al.， manuscript in 

preparation)。これらの遺伝子族の多様化が、真核生物のもつ細胞内構造の複雑化に寄与し

たのかもしれない。

ギアルデイアは細胞内小器官が発達していない原生生物である(Gillinet al.， 1996 for 

review)。かつては、ミトコンドリアをもたないことから、ミトコンドリア共生以前の原始

的な生物「アーケゾア」とされていた(Cavalier-Smith，1989)。 しかし、最近の研究から、

ミトコンドリアをかつては保持しており、 二次的に失ったことが明らかとな った(Rogeret 

al.， 1998; Hashimoto et al.， 1998)。本論文の解析から、ギアルデイアにもPP遺伝子のサブタ

イプのほぼ完全なセットが存在することが示唆された。この結果も、ギアルデイアの原始

性が二次的な (おそらく寄生という生活環境に起因する)結果であることを意味するのか

もしれない。

pp遺伝子族のサブタイプの多様化がみられない時期に起きた生物の進化

ギアルデイアの分岐後も、多様な原生生物が出現したと考えられる (Cav alier-Sm ith， 

1993)。このような時期には、 PP遺伝子族の新しいサブタイプは作 り出されていなかっ

た。し たがってこの時期に起きた生物の進化は、その時期のずれか ら考えて、 PP遺伝子

族のサブタイ プの多様化とは関連のないことが示唆される。ただし、様々な原生生物の分

岐年代等は不明な点が多 く、多様な原生生物の進化と遺伝子重複の関連について検証する
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ことは、今後の課題である。

サブタイプの多様化の後、動物の系統では各サブタイプで遺伝子重複がみられ、アイソ

フォームの多様化が起きている。これらの遺伝子重複と動物の進化との関連性について

は、次の節で検討する (2-2節) 。

ギアルデイアの遺伝子配列の問題点

ギアルデイアのゲノムプロジェクトは未だ完了しておらず、ギアルデイアのDNA配列

データベースは予備的に公開されたものである。 したがって配列内にエラーが含まれる可

能性が指摘されている(http://evo13.mbl.edu/GiardiaHTML/giardia_data.html)。本解析では、

材料と方法の章に記した手順により最終配列を決定することで、配列内のエラーが除外さ

れるよう考慮したが、それでもエラーが含まれる可能性は残る。エラーを含んだギアルデ

イアの遺伝子は、分子進化速度の高い配列と同様の振舞いを見せる可能性がある。一般に

分子系統樹推定において、分子進化速度の高い配列は、本来の分岐位置よりも古い時期に

分岐するよう誤って推定される傾向がある(longbranch attraction， Felsenstein， 1978)。 した

がって、ギアルデイアの遺伝子は、実際よりも古い時期に分岐すると誤って推定された可

能性がある。

刈22の分子系統樹のおいて、 gPP03---gPP09は、既存のサブタイプに属さなかった。 し

かし、これがlongbranch attractionによるアーテイファクトであり、実際には既存のサブタ

イプに属する遺伝子である可能性もある。

ギアルデイアの分岐位置が実際よりも古くに推定されることは、ここで得られた結論に

不利に働く 。 したがって、サブタイプを作り出した多くの遺伝子重複がギアルデイアの分

岐前に起きた、という結論に影響はない。

出芽酵母のPP遺伝子

PP遺伝子の13種類のサブタイプは、真核生物進化の初期に作 り出さたことが明らかと

なった。全ゲノムの塩基配列が決定した出芽酵母(Saccharomycescerevisiae， Clayton et al.， 

1997)は、この後に分岐する生物である 。 したがって、 13種類全てのサブタイプを保持し

ていることが期待される 。ところが、 細胞内において重要な役割を果たすと考えられる

PPl、PP2A、PP2Bなどの基本的なサブタイプに属する遺伝子は保持しているものの、

rdgC、pp-yサブタイプなど5種類のサブタイプに属する遺伝子が存在しなかった (図22参

照)。これらのサブタイプに属する遺伝子は、出芽酵母の系殺において欠落したものと考

えられる。このことは、出芽酵母の系統に遺伝子数を減らしてゲノムを小さくする ような
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制約が存在したことを示しているのかもしれない。あるいは、重複遺伝子は全てが必須で

はなく、機能的に補完できるものが存在するために、系統によっては偶然に重複遺伝子の

欠落が起きるのかもしれない。
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2之 pp遺伝子族のアイソフォームの多様化

真核生物はその進化の初期の段階で、 13種類の機能の異なるPP遺伝子族のサブタイプ

を作り出していた。そして、それ以降新しいサブタイプはほとんど作り出されなかった。

一方、いくつかのサブタイプは、その後遺伝子重複により遺伝子を増やしている。このう

ち本節では、動物の系統で起きた遺伝子重複に注目する。同じサブタイプに属する遺伝子

同士は、複合体を形成する調節サフ、ユニットやドメイン構造が同じであることから、基本

的な機能は共通していると考えられる。遺伝子間には、明確な差異の知られていないもの

もあるが、 PTP遺伝子族同様発現する組織が異なるものもある(Shenolikar，1994; Mumby & 

Walter， 1993 for review)。本論文ではこれらをアイソフォームと呼ぶことにする。

これらのアイソフォームは、動物の系統において、遺伝子重複により作り出されたもの

である。それでは、 PP遺伝子族のアイソフォームが作り出された時期はいつだろうか。

前章 (1-1及び1-2) で解析したPTP遺伝子族では、サブタイプの多様化が多細胞動物進化

の初期、アイソフォームの多様化が脊椎動物進化の初期、の限定した時期に起きていた。

PP遺伝子族でアイソフォームの多様化が起きた時期は、これらの時期に対応するのだろ

うか。このことを明らかにする目的で、多細胞動物の中で最初に分岐した海綿動物のカワ

カイメン、脊椎動物に最も近縁な無脊椎動物である頭索動物のナメクジウオ、脊椎動物の

中で最初に分岐した無顎類のヌタウナギ、有顎類の中で最初に分岐した軟骨魚類のエイか

ら、 PP遺伝子の探査、及び分子進化学的解析を行った(図26) 。
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結果

カワカイメン・ナメクジウオ・ヌタウナギ・エイのPP遺伝子のクローニング

RT-PCRによりカワカイメン・ナメクジウオ・ヌタウナギ・エイからPP遺伝子の探査を

行った。その結果、カワカイメンから6種類、ナメクジウオから4種類、ヌタウナギから5

種類、エイから9種類の、計24種類のPP遺伝子の単離に成功した (塩基配列及び推定アミ

ノ酸配列は付録2-3に示した)。塩基配列を決定した領域は、PPドメインのN末側約1/3か

ら終止コドンまでに相当する。

カワカイメンのPP遺伝子は他の真核生物のPP遺伝子と 32---950/0、ナメクジウオのPP遺

伝子は32---100%、ヌタウナギのPP遺伝子は32---1 00.00/0、エイのPP遺伝子は33---1000/0、の

致度を示した。また、単離した全てのPP遺伝子に、 PP遺伝子族で保存しているモチー

フ'DXH-GDXXD-GNHD/E'(Zhuo et al.， 1994)が保存していた (付録2-3参照)。したがって

これらの遺伝子は、 PPとして機能しているものと思われる 。

単離した遺伝子のサブタイプの同定

単離したカワカイメン・ナメクジウオ・ヌタウナギ・エイのPP遺伝子が、どのサブタ

イプに属するかを調べる目的で、既存のデータベース中に存在するPP遺伝子と、単離さ

れたカワカイメン・ナメクジウオ・ヌタウナギ・エイのPP遺伝子を併せて、 PP遺伝子族

全体の分子系統樹を推定した(図27) 。

その結果、単離した24種類の遺伝子(白抜き文字で示した)は全て既知のサブタイプに

分類された。それぞれの遺伝子と各サブタイプに属する遺伝子は、高いブートストラップ

確率で単系統群を形成しており、この分類が確実で、あることを示している。

PP1、PP2A、PP2Bの3つのサブタイプにおいては、アイソフォームの多様化がみられ、

なおかつ、カワカイメン・ナメクジウオ・ヌタウナギ・エイからPP遺伝子が単離されて

いる。そこでこの3つのサブタイプについて、アイソフォームを作り出した遺伝子重複が

起きた時期の詳細な解析を行った。
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図27 PP遺伝子族の分子系統樹

PPドメインの約 3分の 2に相当するアライメント領域(168アミノ酸座位)に基づき、近隣結合法により

推定した分子系統樹を示した。アライメントは付録5-9に準ずる。単離されたカワカイメン・ナメクジウ

オ・ヌタウナギ・エイのPP遺伝子は白抜き文字で示した。各系統の記号は以下を表す。h，human; ry， ray; hg， 

hagfish; am， amphioxus; d， Drosophila; s， sponge; ce， Saccharomyces cerevisiae ; po， Schizosaccharomyces pombe; fi， 

Filobasidiella; nc， Neurospora; ac， Acetabularia; ch， Chlamydomonas; at， AIabidopsis; di， DictyosteJium; go， 

GonyauJax; pa， p，丘ramecium;pl， Plasmodium; tr， Tlypanosoma.系統樹推定に用いた遺伝子の名前及びGenBanlくの

アクセッションナンバーは付録3-2に示した。同じサブタイプに属する遺伝子群を網掛けで示し、サブタイ

プ名を右側に記した (サブタイプ名のないものは記していない) 。アイソフォームの作り出された時期につ

いて詳細な解析を行うサブタイプを四角で囲った。尚ギアルデイアの配列を含めると、さらにアライメント

領域が減少し系統樹の信頼性が低下するため、ギアルデイアの配列は除いて系統樹推定を行った。ノード付

近に示した数字はブートストラップ確率を示す。

PPIサブタイプが単系統群を形成しないのは、系統樹推定に用いたアライメント領域が減少したことによ

る統計的なゆらぎだと思われる。また、菌類の遺伝子群が単系統群を形成しないサブタイプや、菌類・細胞

性粘菌-植物の分岐の順序が正しい分岐順序を反映していないサブタイプが見受けられる。このことは、こ

の遺伝子族が保存的であるために、進化速度の違いによる影響を受けやすかったり、接近した分|岐である菌

類・細胞性粘菌・植物の分岐を正確に推定出来なかった結果であると考えられる。生物種の系統関係を反映

していないこれら菌類・細胞性粘菌・植物の遺伝子のホモログだと思われる動物の遺伝子が存在しないこと

から考えても、これらは遺伝子重複ではなく生物種の分岐が誤って推定されたものと考えるのが自然だと思

われる。
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PP遺伝子族のアイソフォームが作り出された時期の推定

A. PP2Aサブタイプ

脊椎動物には、 PP2AαとPP2Asの2種類のアイソフォームが存在する。本論文では新た

に、カワカイメンから 1種類、ナメクジワオから 1種類、ヌ タウナギから 1種類、エイ から2

種類の、 PP2Aサブタイプに属する遺伝子を単離した。これらの遺伝子を併せて、網羅的

探査による最尤法を用いて、 PP2Aサブタイプの分子系統樹を推定した。アウトグ、ルーフ。

には、 PP2Aサブタイプに属するカイメンのsPP2A遺伝子を用いた。その結果、図28の分

子系統樹が最尤系統樹となった。

エイのryPP2Abは、ヒト及びアフリカツメガエルのPP2Aαアイソフォームと、分子系統

樹推定に用いた計算領域においてアミノ酸配列が完全に一致した。したがって、この

ryPP2Ab はPP2Aαアイソフォームであると考えられる。また分子系統樹から、エイの

ryP2AaとヌタウナギのhgPP2Aは、新しいアイソフォーム (ry/hgPP2Aとする)だと考えら

れた。ナメクジウオのamPP2Aは、 3種のアイソフォームとオーソロガスな関係にある遺伝

子である。

3種類のアイソフォームを作り出した遺伝子重複2回(菱形で示す)は、いずれもナメク

ジウオと脊椎動物の分岐(二重丸)後、ヌタウナギと有顎類の分岐(黒丸)前に起きてい

る。
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図28 PP2Aサブタイプの分子系統樹

PPドメインの約 3分の 2に相当するアライメント領域 (219アミノ酸座位)に基づき、網羅的探査による

最尤法で推定された最尤系統樹を示した。尤度の等ししヴつの系統樹が最尤系統樹となったが、このうち最

もブートストラップ確率の高い (45.9%。残りの二つはそれぞれ5%と0.1%0 )樹形を示した。アライメント

は付録5-10に示した。アウトグループには、 PP2Aサブタイプに属するカイメ ンのsPP2Aを用いた。本論文

で決定した配列は白抜き文字で示した。配列には生物種名、遺伝子名、 GenBanlくのアクセッションナンバー

いのついたものはPIRのアクセッショ ンナンバー)を記載し、アイソフォームの名前を右側に記した。ノ ー

ド付近に示した数字はブートストラップ確率である。 この最尤系統樹と尤度の差がi標準誤差範囲内である

樹形が他に29通り (105通り中)存在した。

二重丸は頭索動物L脊椎動物の分岐を、黒丸は無顎類と有顎類の分岐を、白丸は軟骨魚類とその他の有顎

類の分岐を、菱形は遺伝子重複を表す。
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B.PP2Bサブタイプ

脊椎動物には、PP2Bα、PP2Bs，PP2Byの3種類のアイソフォームが存在する。本論文で

は新たに、ナメクジウオから1種類、ヌタウナギから1種類、エイから2種類の、PP2Bサブ

タイプに属する遺伝子を単離した。これらの遺伝子を合わせて、網羅的探査による最尤法

を用いて、 PP2Bサブタイプの分子系統樹を推定した。アウ トグ、ループには、 PP2Bサブタ

イプに属するショウジョウバエの遺伝子Pp2B-14DとCanAlを用いた。その結果、 図29の

分子系統樹が最尤系統樹となった。

図29の分子系統樹から、エイのryPP2BaはPP2Bαアイソフォームに、ヌタウナギの

hgPP2BはPP2Bsアイソフォームに分類された。エイのryPP2Bbは新しいアイソフォームだ

と考えられる。ナメクジウオのamPP2Bは、4種のアイソフォーム とオーソロガスな関係に

ある遺伝子である。

この4種類のアイソフォームを作り出した遺伝子重複3回(菱形で示す)は、いずれもナ

メクジウオと脊椎動物の分岐(二重丸)後に起きていた。そのうち1回は、ヌタウナギと

有顎類の分岐 (黒丸)前に起きていた。残りの2回の遺伝子重複が起きた時期は、ヌタウ

ナギの分岐前か後かは不明であるが、少なくともエイとその他の有顎類の分岐 (白丸)前

である。
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{" 図29 PP2Bサブタイプの分子系統樹

PPドメインの約 3分の 2とそのC末側に存在するカルモジュリン結合部位を含むアライメント領域 (340

アミノ酸座位)に基づき、網羅的探査による最尤法で推定した最尤系統樹を示した。アライメントは付録5-

11に示した。アウトグループにはPP2Bサブタイプに属するショウジョウパエのPp2B-14D及び、CanA1遺伝子

を用いた。本論文ではカワカイメンのPP2Bサブタイプに属する遺伝子も単離しているが、ショウジョウパ

エの遺伝子の方がより近縁であり、信頼性の高い系統樹推定が可能だと考え、結果が変わらないことを確認

した上で、ショウジョウパエの遺伝子をアウトグループに用いた。本論文で決定した配列は白抜き文字で示

した。配列には生物種名、遺伝子名、 GenBanlくのアクセッションナンバーを記載した。ノード付近に示した

数字はブートストラップ確率である。この最尤系統樹と尤度の差がl標準誤差範囲内である樹形が他に110通

り (135135通り中)存在した。

二重丸は頭索動物と脊椎動物の分岐を、黒丸は無顎類と有顎類の分岐を、白丸は軟骨魚類とその他の有顎

類の分岐を表す。黒い菱形は、頭索動物と脊椎動物の分岐後、無顎類と有顎類の分岐前に起きた遺伝子重複

を、白黒の菱形は、頭索動物と脊椎動物の分岐後、少なくとも軟骨魚類とその他の有顎類の分岐前に起きた

遺伝子重複を表す。
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C.PPlサブタイプ

脊推動物にはPPlサブタイプに属する遺伝子が3種類(PPlα、PPIs、PPly)存在する。本

論文では新たに、カワカイメンから3種類、ナメクジウオから 1種類、ヌタウナギから2種

類、エイから2種類の、 PPlサブタイプに属する遺伝子が単離された。これらの遺伝子を

併せて、近隣結合法により PPlサブタイプの分子系統樹を推定した(図30)。その結果、

アイソフォ ームが作り出された時期が2期あることがわかった。

脊椎動物のPPlサブタイプに属するアイソフォーム3種類のうち、 PPIsとPPla/PPlyアイ

ソフォームが分岐したのは、海綿動物とその他の動物の分岐(黒丸)前であ った(黒い菱

形)。発見的探査による最尤法で得られた最尤系統樹でも 、このことが示された。

PPIsと、 PPlα/pPlYアイソフォームの分岐後、PPlαとPPlyが分岐した。その時期を詳細

に推定する目的で、 PPla及びPPlyアイソフォームに属する遺伝子群のみを選び出し、網

羅的探査による最尤法を用い分子系統樹を推定しなおした。アウ トグループには、ホヤの

遺伝子HcPPlを用いた。その結果、図31の分子系統樹が最尤系統樹となった。

エイのryPPlaはヒトのPPPICCと、分子系統樹推定に用いた計算領域においてアミノ酸

配列が完全に一致した。 したがって、 ryPPlaはPPlyアイソフォームに属すると考えられ

る。また、ヌタウナギのhgPPla及びアフリカツメガエルのPPlyもPPlyアイソフォームだ

と考えられる。 PPlyアイソフ ォームに属する4種の生物の分岐が、系統関係を反映してい

ないのは、 PPlyアイソフォームが保存的な分子であることに起因すると思われる。ナメク

ジウオのamPPlは、 PPlαアイソフォーム及びPPlyアイソフォームとオーソロガスな関イ系

にある遺伝子である。

この2種類のアイソフォームを作り出した遺伝子重複(菱形で示す)は、ナメクジウオ

と脊椎動物の分岐(二重丸)後、ヌタウナギと有顎類の分岐(黒丸)前に起きている。
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o. I substitutions/site 

Arabidopsis TOPP2 (M93409) 

2. Arabidopsis TOPP5 (M9341 2) 

3. Arabidopsis TOPP4 (M9341 1) 

4. Arabidopsis TOPP3 (M9341 0) 

5. Arabidopsis AtPPi bg (Z46253) 

6. Arabidopsis TOPP7 (U80920) 

7. Acetabularia PP1 (Z28627) 

8. Acθtabularia PPi (Z28632) 

9. Chlamydomonas PPi (AF1 561 01) 

i O. S. pombθsds21 + (M27069) 

S. pombθdis2+ (M27068) 

12.S.cerθvisiae 0lS2S1 (M27070) 

Neurospora ppp-1 (AFi 24 i 49) 

Orosophila PPi -beta 9C (X56439) 

匝~豆亙IillE.姐11

i 6. human PPPi CB (X809i 0) 

i 7. chicken PP1 (037987) 

il!1IIiヨ'sTl;l遁回・・

山.a両国軍m凶遁E司・

E虫~豆亙iI!m.il量f#

E当-耳~茎ヨ副遁1.

22. Orosophi匂 PP1-alpha 96A (X56438) 

23. Orosophila PP1 (X55 i 98) 

Orosophi匂 PP13C(X69974) 

25. tunicate HcPP1 (AF001363) 

E~;胃E百百河口hl1u..... 雪国副:.i_

27. human PPi (M63960) 

E坐~置ffi1単語H・

29. Xenopus laeis PPiy (L i 7039) 

30. human PPPICC (X74008) 

E4面回.-r.1司1TJ副語医E・

図30 PPlサブタイプの分子系統樹 (PPlα，PP1s， PPlyアイソフォーム)

緑色植物

菌類

動物

(PP1 s) 

動物

(PP1α/y) 

PPドメイ ンの約 3分の 2に相当するアライメント領域 (205アミノ酸座位)に基づき、近隣結合法により

推定した分子系統樹を示した。アライメントは付録5-12に示した。本論文で決定した配列は白抜き文字で示

した。配列には生物種名、遺伝子名、 GenBanlくのアクセッションナンバーを記載した。 ノード付近に示した

数字はブートストラ ップ確率である。PPIsの無脊椎動物及び、PPlαの原索動物の分岐が、生物種の系統関係

を反映しないのは、この分子が保存的であることに起因する統計的ゆらぎだと思われる。

黒丸は海綿動物と真正後生動物の分岐を表す。黒の菱形は菌類と動物の分岐後海綿動物と真正後生動物動

物の分Il皮前に起きた遺伝子重複を、自の菱形は海綿動物と真正後生動物の分|岐後に起きた遺伝子重複を表

す。四角は脊椎動物に至る系統以外で起きた遺伝子重複を表す。
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1. human PPPICC (X74008) 

68 
国11m皿姐~

PP1y 

3.Xenopus PP1y(L17039) 

67 

E盟国 持Y必柑ル叫Y

PP1α 
5. human PP1 (M63960) 

国E函mj1 t.>!t! ~~j i.' jjJ遁E・
7. tunicate HcPP1 (AF001363) 

0.01 substitutions/site 

図31 PP1サブタイプの分子系統樹 (PP1α，PPlyアイソフォーム)

PPドメインの約 3分の 2に相当するアライメント領域 (206アミノ酸座位)に基づき、網羅的探査による

最尤法で推定された最尤系統樹を示した。アライメントは付録5-12に準ずる。アウトグループには、 PPlサ

ブタイ プに属するホヤのHcPP1遺伝子を用いた。本論文で決定した配列は白抜き文字で示した。配列には生

物種名、遺伝子名、 GenBankのアクセ ッシ ョンナンバーを記載し、アイソフォームの名前を右側に記した。

ノード付近に示 した数字はブートストラ ップ確率である。この最尤系統樹と尤度の差がl標準誤差範囲内で

ある樹形が他に20通 り(105通り中)存在した。

二重丸は頭索動物 と脊椎動物の分岐を、黒丸は無顎類と有顎類の分岐を、白丸は軟骨魚類とその他の有顎

類の分岐を、菱形は遺伝子重複を表す。
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pp遺伝子族のアイソフォームを作り出す遺伝子重複が起きた時期の再検討

以上3つのサブタイプにおいて、アイソフォームを作り出した遺伝子重複が起きた時期

は、 PP1サブタイプで見られた一例を除き、ナメクジウオと脊椎動物の分岐後、エイとそ

の他の有顎類の分岐前であったO これらの遺伝子重複のうちヌタウナギと有顎類の分岐と

の関係については、ヌタウナギと有顎類の分岐前に起きたものが多かった。

3つのサブタイプの最尤系統樹推定の際には、図28、図29、図31で示した最尤系統樹の

他に、 一標準誤差範囲内に棄却できない複数の樹形が存在した。そこで、 PTP遺伝子族で

行った解析と同様の解析を行った。すなわち、一標準誤差範囲内にある樹形全てについ

て、アイソフォームを作り出した遺伝子重複が起きた時期及びその回数を推定し、各樹形

のブートストラップ確率で重みづけをして、遺伝子重複が起きた時期について再検討した

(材料と方法の章参照)。その結果、無顎類と有顎類の分岐前 (rII-b期)に起きた遺伝子

重複は計4.0回、これに対して無顎類と有顎類の分岐後 (rII-c期)に起きた遺伝子重複は計

1.3回とな った。 また、図28、図29、図31で得られた結果と同様、頭索動物と脊椎動物の

分岐前 (rII-a期)、あるいは軟骨魚類とその他の脊椎動物の分岐後 (rv期)には、遺伝子

重複はほとんど見られないことが確かめられた(表15) 。

表15 PP遺伝子のアイソフ ォームを作り出す遺伝子重複が起きた時期及びその回数

サブタイプ

PP2A 

PP2B 

PPl 

III-a期

0.26 (回)

0.0 

0.22 

III-b期

1.1 

1.3 

1.6 

III-c期

0.50 

0.74 

0.01 

IV期

0.0 

0.0 

0.0 

III-a期は、ナメクジウオと脊椎動物の分岐前の時期、 III-b期は、ナメクジウオと脊椎動物の分岐後ヌタウナ

ギと有顎類の分岐前の時期、 III-c期はヌタウナギと有顎類の分岐後エイとその他の有顎類の分岐前の時期、

IV期はエイとその他の有顎類の分岐後現在までを指す。
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考察

結果のまとめ

RT-PCRによりカワカイメン ・ナメクジウオ ・ヌタワナギ ・エイから計24種類のPP遺伝

子が単離された。

単離した遺伝子を含めて分子進化学的解析を行った結果、 PPl.PP2A. PP2Bの3つのサブ

タイプのアイソフォームを作り出した遺伝子重複が起きた時期は、 PPlサブタイプの一例

を除いて、ナメクジウオと脊椎動物の分岐後、エイのその他の有顎類の分岐前の、ヌタウ

ナギの分岐の周辺であることがわかった。 PPlサブタイプのPPIsとPPlα/PPlyアイソフオ

ームを作り出した遺伝子重複は、菌類と動物の分岐後、海綿動物と真正後生動物の分岐前

であった(図32)。
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pp遺伝子族のアイソフォームの多様化のまとめ図32

アPP遺伝子族のアイソフォームの多様化の時期を模式的に示した。本論文の結果から明らかとなった、

イソフォームの多様化が見られた時期を網掛けで示した。枝の長さは概ね時間を反映しているが正確ではえ

ikoh et al.， 1997)。比較のたあ、下にPTP遺佳子族い。数字は分岐年代を示す(Dickerson，1971; Dayhoff， 1978; 

を示した。
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pp遺伝子族とPTP遺伝子族の結果の比較

PP遺伝子族でアイソフォームの多様化がみられた時期は、 PTP遺伝子族でアイソフォー

ムの多機化のみられた時期(脊椎動物進化の初期)と 一致していた。また、 PP1サブタイ

プについては、 PTP遺伝子族でサブタイプの多様化のみられた時期(多細胞動物進化の初

期)にも、アイソフォームを作り出す遺伝子重複が起きていた。こ の遺伝子重複では、

PP1sとPP1α/PP1yが作り出された。現在のところ、これらのアイソフォーム問の差異は明

確でないが、 PTP遺伝子族の結果を考慮すると 、多細胞化に関係するような機能の差異が

存在するのかもしれない。いずれにしても、 PP遺伝子族のアイソフォームの多様化は、

限定した時期に起きており 、その時期はPTP遺伝子族で多様化がみられた時期と 一致して

いた。

PTP遺伝子族において、サブタイプやアイ ソフ ォームが作り出された時期は、それ以外

の時期と比べて分子進化速度が速かった。 PP遺伝子族にも同様の傾向がみられるだろう

か。

PTP遺伝子族でサブタイプの多様化のみられた多細胞動物進化の初期には、上述したよ

うにPP1サブタイ プでアイソフォー ムが作り出されていた。PP1サブタイ プにおいて、こ

の遺伝子重複が起きた時期は、それ以降と比べて4.3倍分子進化速度が速かった。 した

がってこの時期には遺伝子重複だけでなく、アミノ酸置換も多く起きていたことがわか

る。

PTP遺伝子族でアイソフォ ームの多様化のみられた脊椎動物進化の初期には、 PP遺伝子

族でも分子進化速度が高かった。あるいは、脊椎動物の系統で分子進化速度が急激に低く

なっているといえた。例えば、 PP2Aサブタイプにおいて、ヒト・アフリカツメガエル・

エイのPP2Aαアイソフォームに属する遺伝子は、分子系統樹推定に用いた計算領域におい

て、アミノ酸配列が完全に一致した。 この他にもPP2Asアイソフ ォーム、 PP1sアイソフ オ

ーム、 PP1yアイソフ ォームにおいて、同様に脊椎動物の間でアミノ酸配列が完全に一致し

ていた。この ような脊椎動物の系統における分子進化速度の低下は、他の遺伝子族につい

ても報告されている(Sidow，1992; Hoshiyama et al.， 1998; Hoshiyama et al.， manuscript in 

preparation)0 このことについては総合議論の章で考察することにする 。
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pp遺伝子族のアイソフォームの多様化と生物進化との関連性

PP遺伝子族でアイソフォームの多様化がみられた時期は、多細胞動物進化の初期及び、

脊推動物進化の初期の限定した時期であった。この時期は動物の初期進化において多細胞

性が獲得された時期、脊椎動物の初期進化における器官や組織の進化が起きた時期に対応

する。

方、それ以外の時期には遺伝子重複はほとんど起きていないことが明らかとなった。

したがって、 PP遺伝子族のアイフォームの多様化 と、例えば多様な動物門が分岐したカ

ンブリア爆発とは、関連の無いことが示唆される。

動物以外の系統で起きたアイソフォームの多様化

本論文では、動物の系統で起きたアイソフォームの多様化にのみに注目した。 しかし、

PP遺伝子族の分子系統樹は、植物や菌類の系統でもそれぞれ独自にアイソフォームの多

緑化が起きたことを示している。例えばシロイヌナズナには、 PPlサブタイプに属する複

数種類の遺伝子(例えばTOPP2-------5など)が存在する。図30の分子系統樹から、これらの

シロイヌナズナのアイソフォームが遺伝子重複により作り出された時期は、少なくともク

ラミドモナスやカサノリといった単細胞の緑藻類の分岐後であることがわかる。これらの

アイソフォームの多様化が起きた詳しい時期はいつか、そしてそれは植物の形態の進化 と

どう関連しているのかを探ることは、今後の課題である。
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1. 結論Fのまとめ

プロテインホスファターゼ遺伝子族の多様化に関する分子進化学的解析から、以下の2

点が明らかとなった(図33)。

1 )脊椎動物に至る進化の過程において、遺伝子重複は断続的に起きていた。すなわ

ち、遺伝子重複の見られた時期は、真核生物進化の初期 (A'期)、多細胞動物進化の初期

(B湖、 10.7億年前"'-9.41:意年前、 Nikohet al.， 1997)、脊椎動物進化の初期 (C"期、 7億年

前---4億年前、 Dayhoff，1978; Nikoh et al.， 1997) 、の3期に限定していた。

2) A'期、 B'期、 C"期のそれぞ、れの時期には、異なる特徴をも った遺伝子が作り出され

ていた。すなわち、 A'期に起きた遺伝子重複では、 PPの機能の異なるサブタイプが作り出

されていた。 B'期に起きた遺伝子重複では、主にPTPの機能の異なるサブタイプが作り出

されていた。 C"期に起きた遺伝子重複では、 PP及びPTPともアイソフォームが作り出され

ていた。
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図33 結論のまとめ

本論文の結果から明 らかとな った、プロテインホスファターゼ遺伝子族の多緑化を模式的に示した。枝の

長さは概ね時間を反映しているが正確ではない。数字は分岐年代を示す(Dickerson，1971; Dayhoff， 1978; 

Nikoh et al.， 1997)。
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以上の結果から、遺伝子重複は生物の進化にともな って、次々に起きているのではな

したがって、遺伝子重複と生く、ある時期に限定して起きていることが明らかとなった。

物の形態進化とは、 1)関連性の認められる面と、 2)関連性の認められない面のあることが

考察された。すなわち、断続的な遺伝子重複がみられた時期に相当する生物の進化は、遺

重複と何らかの関連性のある可能性が示唆された。一方、遺伝子重複がほとんどみら

(図34)れない時期に相当する生物の進化は、遺伝子重複と関連性がないと考えられた。

伝

1) A期は、真校生物が核を獲得し、細胞骨格や細胞内小器官などの細胞内構造が進化し

た時期に相当する。またB'期は、動物が多細胞性を獲得した時期である 。そしてC11期は、

脊惟動物の神経系・消化器系・循環器系などの独立した組織や器官が進化した時期に相、1/

このように断続的な遺伝子重複がみられた時期は、生物が新しい構造や体制を獲得する。

このような生物進化がみられた時期には、遺伝子したカぎって、した時期に対応している。

重複が重要な役割を果たしたのかもしれない。

致しているから重複が起きた時期と形態上の進化が見られた時期がもちろん、遺伝

といって、必ずしもその間に因果関係があるとは限らない。今後、例えば海綿動物におい

て、多細胞動物進化の初期に多様化した遺伝子が、多細胞性に寄与しているのかを調べる

ことなどは重要である。そのような研究により、断続的な遺伝子重複とA期、 B期、 C11期

にみられた生物の進化の関連性の有無を検証することが出来るだろう 。

2) A'期 .B'期・ C"期の3期以外には、遺伝子重複はほとんど起きていなかった。このよ

うな時期にも生物の進化は滞っていたわけではない。多線な原生生物が出現し、植物・菌
f "  

類が出現し、最も劇的な出来事として多様な多細胞動物が出現したカンブリア爆発も起

このような進化は、その時期のずれから考えて、遺伝子重き、陸上脊椎動物が進化した。

したがってこのような多様な生物種の分岐などの生

物進化は、新しい遺伝子を創造することなく達成されたと考えられる。

復とは関連性が無いように思われた。

このことについて
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2 遺伝子族の多様化に関する今後の課題

岩部らの解析(Iwabeet al.， 1996)から他のいくつかの遺伝子族についても、遺伝子重複が

起きた時期が少なくとも、 A期、 B期、 C期の三つの時期に分類されることが示されている

(序論4参照)。これらの遺伝子族の多様化も、プロテインホスファターゼ遺伝子族で多

様化のみられた時期すなわち、 A'期、 B'期、 C"期に限定しているのか、今後さらに多くの

データを蓄積し検証していく必要があるだろう。

また岩部らの解析した遺伝子族以外の遺伝子族にも、同様の断続的多様化がみられるの

だろうか。すなわちこの現象は全ての遺伝子族に共通したものなのだろうか。例えば、動

物の形態進化との関連を考える上で、形態形成に深く関わる遺伝子族や転写因子の遺伝子

族に、同様の傾向がみられるか否かは興味深い問題である。このような遺伝子族の中には

これまでの結果と異なり、例えばカンブリア爆発の起きた時期に多様化のみられた遺伝子

族があるのかもしれない。ただし星山らの解析から、形態形成に関わる転写因子である

Pax遺伝子族に関しては、 PTP遺伝子族と同様の傾向がみられることが示されている

(Hoshiyama et al.， 1998)。したがって、形態形成に深く関わる遺伝子族についても、カンブ

リア爆発の起きた時期には多様化は見られなかったのかもしれない。

し¥くつかの遺伝子族については、 A期、 B期、 C期の三期以外にも多様化がみられること

が報告されている。例えば、 ATPaseassociated with diverse cellular activities (AAA)遺伝子族

では、真正細菌との分岐後、古細菌と真核生物の分岐前の時期に多様化がみられる

(Swaffield & Purugganan， 1997)。またインターフエロンや成長ホルモンの遺伝子族では比

較的最近、すなわち鳥類の分岐後日甫乳類の進化の過程で遺伝子重複がみられるようである

(Roberts et al.， 1998; Forsyth， 1994 for review)。これらの遺伝子族の多様化と生物進化との関

連も興味深い問題である。

また本論文では、脊椎動物に至る系統で起きた遺伝子族の多様化に限定して解析を行っ

たが、それ以外の系統、すなわち植物や菌類あるいは無脊椎動物の系統でも、断続的な遺

伝子重複が見られるのだろうか。PP遺伝子族では、植物・菌類の各系統でも遺伝子重複

がみられた。またPTP遺伝子族のあるサブタイプでは、カワカイメンの系統において非常

に多くの遺伝子重複がみられた。これらの遺伝子重複の起きた時期、及び形態進化との関

連性の検証は今後の課題である。

現在様々な生物において、全ゲノムの塩基配列を解読するという試みが盛んに行われて

いる。これらのデータを用いた解析から、遺伝子族の多様化が起きた時期の全貌を明らか

にすることが出来るだろう。またそのためには¥本論文で取り扱ったような進化的に重要

な生き物 (例えば海綿動物、無顎類など)の全ゲノムの塩基配列の決定が必須である。
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3. 新しい遺伝子を創造することなく多様な生物が進化するしくみ

本論文の結果から、遺伝子重複と生物進化との間には関連性の認められない面もあるこ

とが考察された。例えば、多様な多細胞動物が進化したカンブリア爆発の起きた時期に

は、遺伝子族のサブタイプの多様化もアイソフォームの多様化も見られなかった。それで

は、新しい遺伝子を創造することなく、多様な生物が進化するしくみにはどのようなもの

が考えられるだろうか。

序論で形態進化と分子進化の聞に存在する溝について述べた(序論2参照)。最近、こ

の溝を埋めるヒントとなる結果がRutherfordらにより示された(Rutherford& Lindquist， 

1998)0 Rutherfordらは、熱ショ ックタンパク質の一種であるHSP90に、形態異常の原因と

なる多種類の突然変異を遮へいする効果があることを示した。 HSP90の機能下では、突然

変異により引き起こされる異常が隠されるため、突然変異は「中立」な変異として集団に

広まることが出来る。このような突然変異が蓄積しある関値を越えた時、あるいは環境の

変化が起きた時、 HSP90の機能で異常を覆いきれなくなり、複数の突然変異に よりもた ら

される形態上の変化が露出するという 。Rutherfordらは、このような機構が革新的な形態

進化の説明になるのかもしれないと論じている 。このRutherfordらの結果は、突然変異の

役割を再認識させるものだともいえる。

それでは新しい遺伝子を創造することなく突然変異により、如何にして機能の変化ある

いは新機能の獲得が達成されたのだろうか。遺伝子をコードする領域に起きた突然変異

は、個体に悪影響の無い範囲で(HSP90の効果も含め)分子の生化学的性質の変化を許容

し、分子の新しい機能の獲得をもたらすかもしれない。また、相互作用する相手分子が変

化することで生化学的反応経路が変化し、これにより新しい機能が獲得されることもある

だろう 。例えば、昆虫の外肢形成で働く HOX遺伝子の下流分子が昆虫の進化の過程で変

化していること(Palopoli& Patel， 1998)、線虫の陰門形成で働く同じ遺伝子が種間で異なる

反応経路をもつこと(Eizingeret aL， 1999 for review)、などは生化学的反応経路の変化の具

イ本例である。 一方、調節領域に起きた突然変異は、分子をいつ、どの組織で発現させるか

という発現の時間的・空間的多様性を生み出し、これにより新しい機能獲得の機会が得ら

れるだろう 。実際、発生に関わるpax6(Strachan and Read， 1994; Mansouri et al.， 1996)や

engrailed(Patel et al.， 1989)などの分子は、発生の過程で繰り返し多目的に使用されることが

知られている。また、全く同じ分子を違う目的で使うようになった例も知られている。レ

ンズクリスタリンが酵素と兼用されていること(Wistowet al.， 1990)、伸長因子であるEF1

αが細胞骨格の調節も行うことにondeelis，1995 for review)、などがその例である。星山ら
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は、以上に述べたよ うな遺伝子の機能変化あるいは新機能獲得の機構の存在を示唆する間

接的な証拠を得ている。すなわち、い くつかの遺伝子族において脊椎動物の系統で分子進

化速度の低下が見 られ(Sidow，1992; Hoshiyama et al.， 1998)、この ことが生化学的反応経路

の複雑化あるいは時間的 ・空間的発現の複雑化に伴う機能的制約の強化に起因するのでは

なし¥かと考察している(Hoshiyamaet al.， 1998; Hoshiyama et al.， manuscript in preparation)。

遺伝子の機能変化あるいは新機能の獲得は、generecruitment (あるいはco-optin)とも呼

ばれ、多様な生物が進化 した原動力のーっと 考えられる(e.g. Hoshiyama et al.， 1998; 

Ganfomina & Sanchez， 1999)。このgenerecrui tmentという考え方は、今後生物の進化を分子

レベルで、理解する上で重要な鍵であろう 。
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4. 展望

本論文の結果から、遺伝子族の多様化と生物進化の関連性を検証するためには、本論

文で取り扱ったような生物(海綿動物、無顎類など)における重複遺伝子の機能の解明が

重要であると考えられた。 また、遺伝子族の多様化と生物進化との聞には関連性のない面

があることも明らかになり、新しい遺伝子を創造することなく多様な生物が進化したしく

みを理解するためには、多様な生物種間で遺伝子がどう使われているかに目を向けること

が重要であると考えられた。いずれにせよ、生物進化の分子基盤を解明するためには、 異

なる生物種間での遺伝子の機能の比較が重要である。その際には、個々の遺伝子の機能に

注目するだけでなく、その遺伝子が機能する生化学的反応経路、発現時期及び場所といっ

/へ た、遺伝子の機能するシステム全体を包括的に捉える視点が重要だと考えられる。今後、

生物種間でこのシステムを比較することができれば、生物進化の分子基盤を理解するため

の有益な情報が得られるだろう。

最近この問題にアプローチできるような技術が現れた。 2次元電気泳動(プロテオーム、

e.g. J ames， 1997 for review)やDNAマイクロアレイ (DNAチッフ、 e.g.Lander， 1999 for review) 

といった技術は、包括的に遺伝子発現を捉えることを可能にした。特にDNAマイクロア

レイは、ヒトの多型の検出(Wanget al.， 1998)や、がん細胞における異常遺伝子の探査

(Perou et al.， 1999)、さらには環境変化に伴う遺伝子発現変化のモニタリング(DeRisiet al.， 

1997)などに用いられ、目覚ましい発展を遂げている 。遺伝子発現変化のモニタリングと

遺伝子ノックアウト技術の組み合わせ等に より、シグナル伝達反応経路や遺伝子のネッ ト

ワークを解明しようという、理論的研究も行われている(Thieffry，1999; Akutsu et al.， 

1999)。計算量 ・比較法など解決しなければならない問題は残されているが、このような

研究から、遺伝子が機能する生化学的反応経路、発現時期及び場所といった遺伝子の機能

するシステム全体を、異なる生物種問で包括的に比較することが出来るようになるかもし

れない。

本論文のテーマである「生物の進化の分子的理解」は、分子進化学に残された最大のテ

ーマだと述べた。しかしまた、分子レベルの様々な調節機構が、どのように表現型に関係

するかを知ることは、現代生命科学の重要課題の一つでもある。本論文では、生物進化の

分子的基盤を理解することに挑戦し、その一端を明らかにすることができた。今後、分子

進化学、古生物学、発生生物学、分子生物学、情報生物学など多岐に渡る分野の成果が統

合され、 「生物の進化の分子的理解」が進むものと期待する。
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むれココ

付録1 RT-PCRによるホスファターゼ遺伝子の単離に用いたプライマーの組み合わせを示す。プライマーについては材料と方法の章を参照。ーは最初の

PCRで目的のDNA断片の増幅が見 られたため、 nestedPCRを行わなかったことを意味する。AUAPは逆転写の際に用いたアダプタープライマーの5'末端

領~25ヌクレオチドに相当するプライマーである 。

1-1 PTP遺伝子及びPP遺伝子の単離に用いたdegenerateprimer の組み合わせ

生物 最初のPCRで用いたプライマー nested PCRで用いたプライマー 単離された遺伝子

S A S A 

PTP遺伝子族

カワカイメ ン ptp-l ptp-a sPTPR4， sPTPR5， sPTPN1， sPTPN2， sPTPN3， sPTPN6， sPTPN8 
ptp-1 ptp-b sPTPR4， sPTPR2B， sPTPR3， sPTPR7， sPTPN6， sPTPN8 

ナメクジウオ ptp-l ptp-a amPTPR4a，amPTPR2A 
ptp-l ptp-b amPTPR3. amPTPRI0. amPTPR4b. amPTPR4c. amPTPR5 
ptp-2 ptp-a amPTPR4a， amPTPR4b， amPTPR2A 

ptp-2 ptp-b amPTPR3， amPTPR4c 

ヌタウナギ、 ptp-l ptp-a hgPTPR2Aa 

ptp-l ptp-b hgPTPR5a， hgPTPR2Ab， hgPTPR4 

ptp-2 ptp-a hgPTPR2Ab， hgPTPR4， hgPTPR3， hgPTPR2B， hgPTPR2Ac， hgPTPN6a， 

hgPTPN6b 

ptp-2 ptp-b hgPTPR2Aa， hgPTPR5a， hgPTPR2Ab， hgPTPR3， hgPTPR2Ac， hgPTPN6a， 

hgPTPR5b 
ptp-1 ptp-b ptp-1 ptp-a hgPTPR2Aa， hgPTPR2Ac， hgPTPN3 
ptp-l ptp-b ptp-2 ptp-a hgPTPN3 
ptp-2 ptp-a ptp-1 ptp-a hgPTPN3 
ptp-2 ptp-b ptp-2 ptp-a hgPTPR2Aa 

エイ ptp-1 ptp-a ryPTPN6a 
ptp-l ptp-b ptp-l ptp-a ryPTPN6a 

ptp-2 ptp-b ptp-l ptp-a ryPTPR2Aa 
ptp-2 ptp-b ptp-1 ptp-b ryPTPR2Aa 



1-1 続き

PP遺伝子族

カワカイメン pp-1 pp-a pp-2 pp-a sPP5， sPP2B， sPP2A， sPPlc， sPP1a， sPP1b 

pp-2 pp-a pp-3 pp-a sPP2B， sPP2A， sPP1c， sPPla 

ナメクジウオ pp-2 pp-a amPP2A， amPP1 

pp-2 pp-a pp-3 pp-a amPP2B. amPP 1 

pp-l pp-a pp-2 pp-a amPP5， amPP 1 

pp-2 AUAP pp-2 pp-a amPP5 

ヌタウナギ pp-l pp-a pp-2 pp-a hgPP2A， hgPP2B 

pp-2 pp-a pp-3 pp-a hgPP2A，hgPP2B，hgPP5，hgPPla，hgPPlb 

エイ pp-l pp-a pp-2 pp-a ryPP5， ryPP4a， ryPP4b， ryPPla 
ー....1、 pp-2 pp-a pp-3 pp-a ryPP2Ba， ryPP2Bb， ryPP4a， ryPP4b， ryPP2Aa， ryPP2Ab， ryPPlb， ryPPla 
A4h 3 

pp-2 AUAP pp-2 pp-a ryPP2Bb， ryPP2Ba， ryPP4a， ryPP2Ab， ryPPlb 

Sはセンス側のプライマ一、 Aはアンチセンス側のプライマーである。



、¥

1-2 PTP遺伝子の特定のサブタイプの単離に用いたdegenerateprimer の組み合わせ

サブタイプ 生物 最初のPCRで用いたプライマー nested PCRで用いたプライマー 単離された遺伝子

S A S A 

PTPR2A エイ R2A-1 ptp-a ptp-1 plp-a ryPTPR2Ac， ryPTPR2Ab 
R2A-1 ptp-b ptp-1 plp-b ryPTPR2Ab 

PTPR4 エイ ptp-l R4-a ptp-l ptp-a ryPTPR4a， ryPTPR4b 
ptp-l R4-a ptp-1 ptp-b ryPTPR4b 

PTPR5 エイ ptp-l R5-a ptp-1 ptp-a ryPTPR8 

AUコ1 
R5-1 R5-a ptp-l ptp-a ryPTPR5a， ryPTPR5b 
R5-1 ptp-b ptp-l ptp-a ryPTPR5b 
R5-2 R5-a ptp-1 ptp-a ryPTPR5a 

PTPN3 ナメクジウオ N3-1 N3-a ptp-1 ptp-a amPTPN3 
エイ N3-1 N3-a ptp-1 ptp-a ryPTPN3 

PTPN6 ナメクジウ オ N6-1 ptp-a ptp-1 ptp-a amPTPN6 
エイ N6-1 N6-a ryPTPN6b， ryPTPN6c 

N6-1 N6-b ryPTPN6c 
N6-1 ptp-a ptp-1 ptp-a ryPTPR2B 

カワカイメンやヌタウナギでは、1-1に示したプライマーの組み合わせを用いることで、本論文で示した全ての遺伝子が単離された。一方ナメクジウオ
や特にエイでは、 1-1のプライマーを用いたPCRでは、 少数の遺伝子しか単離できなかった。そこで、特定のサブタイプに特徴的なプライマーを用いる
ことで、単離されなかったサブタ イプに属する遺伝子の単離を行った。4種の生物と もできるだけ多種類の遺伝子を単離する ように留意した。sはセンス
側のプライマ一、 Aはアンチセンス側のプライマーである。



付録2 本論文で単離した遺伝子の塩基配列及び推定アミノ酸配列を示す。生物種名、遺伝子名、 GenBanlくのアク

セッションナンバーを記し、塩基配列の下に推定アミノ酸配列を一文字表記にて示した。.は終止コドンを表す。

カワカイメンのsPTPN2遺伝子については、 PEST配列検索ソフトウェアPESTfindによりPEST配列である可能性が

示された領域を四角で囲った。

2-1 カワカイメンのPTP遺伝子の塩基配列及び推定アミノ酸配列

sponge sPTPR4 (AB019125) 

90 
一一一一一一一一一十一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGCAGGGCAGTGCAACAATTGTAATGTTGACAAACTTGGAGGAGAAAGGAAGGATTAAATGCAATCAGTATTGGCCAGAAGGAAGAACT 
E Q G S A T 1 V M L T N L E E K G R 1 K C N Q Y W P E G R T 

180 
一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCCGTGTATGGATCTATTAGAATTCACACTCAGGAGGAGTTAACTCTCGCCGACTACACATTGCGAATATTCTCACTTCAGCGGGAAGGT 
A V Y G S 1 R 1 H T Q E E L T L A 0 Y T L R 1 F S L Q R E G 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCCAATGAAGAAAGAATAGTGAAACAATTCCATTTTACTGTTTGGCCAGACCATGATGTACCTGACTATCCAACTGCATTGCTTCATTTT 
S N E E R 1 V K Q F H F T V W P 0 H 0 V P 0 Y P T A L L H F 

360 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTTCGTAAAGTCTCTGCATCCAATACAGAAAAGTCTGGTCCTATGGTTGTTCATTGCAGTGCAGGTGTGGGGCGCACTGGGACCTTCATA 
V R K V S A S N T E K S G P M V V H C S A G V G R T G T F 工

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACGCTGCATTCCCAAATGAATCGCTTACGTGAAGAAAGAAATATTGATGTGTTTGCTTTCGTTAAAGGAATGAGATGCCAGAGGTGTCTC 
T L H S Q M N R L R E E R N 1 0 V F A F V K G M R C Q R C L 

540 
一一ーー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGGTTCAGACTGAGCGTCAATATATCTTTATTCATGATGCCTTACTAGAAGCTATTGAGTGTGGGGACACAGATGTTTCTGCAAGGGAT 
M V Q T E R Q Y 1 F 1 H 0 A L L E A 1 E C G 0 T 0 V S A R 0 

630 
一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTAAATGAGCAATACAGGCTGCTGTGTGCACTGAATGACACTACGCAAAAGACTATGCTTCAGATGGAGTTTGAGAAAATTAACACCACA 
L N E Q Y R L L C A L N 0 T T Q K T M L Q M E F E K 工 N T T 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATACATCGAAAAGTTGCCAAGGATGTTGGTGTTCTTCATTACAATAGAGTAAAGAATAGATACACAAATATTGTTCCTTTTGACAGTCAT 
1 H R K V A K 0 V G V L H Y N R V K N R Y T N 1 V P F 0 S H 

810 
一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGGTGTAGAATGAGCATCATTCCTGGTGTTGAGGGCTCTGATTACATCAATGCCAGCTTGATAAATGGTTATCACAAACCTCGTGCCTTT 
R C R M S 1 1 P G V E G S 0 Y 1 N A S L 1 N G Y H K P R A F 

900 
一一一一一一一一-，一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATTGCTTCGCAAGGTCCTCTACCAGATACTGCAGATGACTTTTGGAGAATGGTTTGGGAGCAAAAAAGTTCATCAATTGTAATGCTTACT 
1 A S Q G P L P 0 T A 0 0 F W R M V W E Q K S S S 1 V M L T 

990 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGGAAAGAGAAGGGGGCAAAGTAAAATGCCATCGGTATTGGCCAGAAAGTGGAGCAGAGATGCATGGTCCATTTCAAGTTATATTATAT 
K E R E G G K V K C H R Y W P E S G A E M H G P F Q V 1 L Y 

1080 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGTATGCATGAGTATCCGGAGTACACATTAAGAGAGTTCAAGTTGATAGACAGCAGGGATCGTGAAGGCAGTATACAATTTGTGAAGCAA 
G M H E Y P E Y T L R E F K L 1 0 S R 0 R E G S 1 Q F V K Q 

1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TACCAGTTTACAGTTTGGCCTGACGAAGGCATTCCAGGGAATGGTGTGGGAATTGTGGATCTCATTGGTCAAGTACAAAAATGGCAGCGC 
Y Q F T V W P 0 E G 1 P G N G V G 1 V 0 L 1 G Q V Q K W Q R 

1260 
一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGTGTGGAGACAAGCCAATAGTTGTGCATTGCAGTGCTGGATGTGGTCGCACTGGTACATATGTTGCTATTAGCATTCTGCTGGAAAGG 
Q C G 0 K P 1 V V H C S A G C G R T G T Y V A 1 S 1 L L E R 

126 



1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CTGAGGACTGAAGGTGCAGTGGACGTTTTTCACACTGTACGGACGCTTCGATTGCAACGGGAGTGGATGGTCCAGACAGAGCTGCAATAT 
L R T E G A V 0 V F H T V R T L R L Q R E W M V Q T E L Q Y 

1440 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一←一一一一+一一一一一一一一一+
GAATTTATTTATAAAACTATATTGGAGTACCTGGACTCATTTGAACTGTATTCAAATTTTAAGTAGATGGTTTTTTAT 
E F 1 Y K T 1 L E Y L 0 S F E L Y S N F K 

sponge sPTPR2B (AB019126) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+ー一 一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAATATGACTGCCCAACCATCGTCATGGTGACCAACCTTCAGGAGGAAGACAAGGTCAAGTGTCATCAGTACTGGCCATCATATGGCTCC 
E Y 0 C P T 1 V M V T N L Q E E 0 K V K C H Q Y W P S Y G S 

180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCACCTATGGTCACCTCAAGGTAACTCTGAAGGAGGTAGAGAACTTGGCCGAGTACAGCATCCGTACCTTCAGTGTCACACCAATATCT 
T T Y G H L K V T L K E V E N L A E Y S 1 R T F S V T P 1 S 

270 
-一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

， ~TCAAAGCCGTTCCCCGATGCCTGTGCGAGAGGTGCGTCAGTTCCACTTCCTGGTGTGGCCGGACCATGGAGTGCCCCAGTATGCCACT 
G Q S R S P M P V R E V R Q F H F L V W P 0 H G V P Q Y A T 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCCCTGCTCAGCTTCAGGAAGAGGATCTCCAAGTACCACCCCCTCAACAGAGGACCTATGGCCGTCCATTGCAGTGCCGGAGTGGGTCGA 
A L L S F R K R 1 S K Y H P L N R G P M A V H C S A G V G R 

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACAGGGACCTTCATTTGCATCGACTATGTTCTGAAGCAGATCGAGGGAGAAGCCATTGTGGACATCTTCAACTTTGTGCGTCATATGCGA 
T G T F 1 C 1 0 Y V L K Q 工 E G E A 1 V 0 1 F N F V R H M R 

540 
-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TACAGAAGGAACTACATGGTCCAGACTTCTGCTCAGTATATCTTCATTCATGATGCCATCCTGGAGTCAGTGTTGTGTGGGGACACCTCT 
Y R R N Y M V Q T S A Q Y 1 F 1 H 0 A 1 L E S V L C G 0 T S 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+
ATACCAGCCTCTGAACTGAAGGATCGCATGGTTGCCATGAAGCAGTTGGATCCCGAATCACAGATCATGAAGATTGAGACTCAGTTTGAG 
1 P A S E L K 0 R M V A M K Q L 0 P E S Q 1 M K 1 E T Q F E 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACTTTGAACACTGCCTCTCCTATGGACAAAGACTTTGACTGCTCCATAGCTGAGCTTCCTGACAACCAAAAGAAGAACAGATTCCATGTT 八 L N T A S P M 0 K 0 F 0 C S 1 A E L P 0 N Q K K N R F H V 

810 
一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CACCTTCCATCCAACAACTTCAGGGTCGCTCTCTCAGGTGATAAGAACCAGTCAGACTACATCTGTGCCAGCTTCTTGGATGGTTATCGT 
H L P S N N F R V A L S G 0 K N Q S 0 Y 工 C A S F L 0 G Y R 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CAGAGAAGCGCCTTCATCGTCACTCAAGCACCAATGGCAGAGACGGTGGGAGACTTCTGGAGGATGGTCTGGGAGCACAAGTCTGCGGCC 
Q R S A F 1 V T Q A P M A E T V G 0 F W R M V W E H K S A A 

990 
一一一一一ー一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATCGTGATGTTGGCTCAGCTGGTGGAAGATGGGAAGGAGGTGTGTGTACGTTACTGGCCAGAGGAGATGGGTCGTCCAGAGGTGTTTGGT 
1 V M L A Q L V E 0 G K E V C V R Y W P E E M G R P E V F G 

1080 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGTACCAGGTGGAGAAGAGCACAGAGGACCGAAATGAAAGCACTTACATCATCAGGAAATTCAAGATATGCTCCATTGACAATCCCCAA 
K Y Q V E K S T E 0 R N E S T Y 1 1 R K F K 工 C S 1 0 N P Q 

1170 
一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
GACAACAGGATGGTCACTCAGTTCCACTACTTGATGTGGCCGAACCGTGCAGCTCCCGAGAACACCAAATCAATTGTTGAGTTGATTGAT o N R M V T Q F H Y L M W P N R A A P E N T K S 1 V E L 1 0 

127 



1260 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GAGCTTCAGCGCGTGCAAAGGAAGTCGGGAAACGGGCCAATCACAGTCCATTGCAACGATGGGATTGGTCGTACAGGAACCTTCTGTGCT E L Q R V Q R K S G N G P 1 T V H C N 0 G 1 G R T G T F C A 

1350 一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GCCTATTCCATGATGGACAGGGTCAAGGTGGAGCAGGTGGTGGACGCATTCCAGACCATTAAGTCCATGAGGATACAACGAGCTGGCCTG A Y S M M 0 R V K V E Q V V 0 A F Q T 1 K S M R 1 Q R A G L 

1440 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+CTGGACTCACTGGCACAGTACATCTTCCTGCATTCTGCAGTGCTGGAGTTTTTGAGCACATTTGATGCATATCAGAACTTTAAATGATCC 
L 0 S L A Q Y 1 F L H S A V L E F L S T F 0 A Y Q N F K 

1530 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+TCCCTTTATTATAAATACAATGTCCTTCTCCCACTGATTGAATGAAATCCTT 

sponge sPTPR5 (AB019127) 

90 一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GAACACAATGTCCCGACCATTGTCATGCTTACCAACATCATGGAGGAGGGCAAGGCAAAGTGCTCTCAATACTGGCCCAGTGGGTCAGGT E H N V P T 1 V M L T N 1 M E E G K A K C S Q Y W P S G S G 

180 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ACATTGCAGTATGGAGGACTACTGGTCAAGGTGGAAACAACAATTATACTCCCTGATCACACCATTAGAAGTCTCACTGTAACATCTCCT T L Q Y G G L L V K V E T T 1 1 L P 0 H T 1 R S L T V T S P 

270 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+TCAGGAGATACACGCACAGTGCTACACTTCCATTACACCAACTGGCATGACTATGGTACACCCACTCACTTGGCACCGTTGATAAACTTT S G 0 T R T V L H F H Y T N W H 0 Y G T P T H L A P L 1 N F 

360 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GTCCGAGTGGTCAACCAATCACATGTGGTGCACGGCCCCCTGTTGGTCCACTGCAGTGCCGGTGTGGGCCGTACAGGAACCGTGATTGCT V R V V N Q S H V V H G P L L V H C S A G V G R T G T V 1 A 

450 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ATAGATTACTGCATGAAGCAGATCCACATGGAAGGAGAGGTGGACGTCAAGGGTGTAGTGTCCGTACTGAGGGAACAGAGGAACTTCATG 工 o Y C M K Q 1 H M E G E V 0 V K G V V S V L R E Q R N F M 

540 一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GTCCAAACTGAGCAACAGTTCACATGCATTCACTATGTGTTGCTGGAGGCGATCATGTGTGGCGATACCTCATACATGATATCTGACTTC 
V Q T E Q Q F T C 1 H Y V L L E A 1 M C G 0 T S Y M 1 S 0 F 

630 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+TCTGCTGAGTATCCCAATTTGCAACTAAAAGATACATCAACAGGAAGGTCTCTGGTAGAGGAGGAGTTTAAGAAGCTGAACTCAATCAAG S A E Y P N L Q L K 0 T S T G R S L V E E E F K K L N S 1 K 

720 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ACCATGATTTCAAAGTCGTCATTTATCAGCAAAGTGAAGGCCACCAGTCCAGGAGGTGCTCTTGATCAGGAGTACCACGAGTACCACGCA T M 1 S K S S F 1 S K V K A T S P G G A L 0 Q E Y H E Y H A 

810 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+TACTTCGTCAAAGGCTACCTGAACACTCAACAGTTTATAGTGGCGGATGGACCTTGTGTGGACACCATTGAGCATTTCTGGCAGATGCTG Y F V K G Y L N T Q Q F 1 V A 0 G P C V 0 T 1 E H F W Q M L 

900 一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+GTTAACAATGGCTGCTCTAATATTATCACATTAACCCCAAGTGATGTTGGAGTGGATCCATACTGGCCACCTTGTAATCAGATGATGTCA V N N G C S N 1 1 T L T P S 0 V G V 0 P Y W P P C N Q M M S 

990 -一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+CTTACTAACATCAGTGTGGAGGTTGTGGAAGAGCAGCCAGAACACATGTACAATGTTAGGAAAATTATGCTAACAAACAGAACTGGCAGC L T N 1 S V E V V E E Q P E H M Y N V R K 1 M L T N R T G S 

1080 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ACTCATCTCGTCATGCAGTATGAGTACATAGGCTGGACAGCAGAAAAGATGACGGACGTGTCGGGGTTTGTCCAGTTTGTTTTTGACGTA T H L V M Q Y E Y 1 G W T A E K M T 0 V S G F V Q F V F 0 V 

128 



1170 -一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GCAAGGCGTATTGACGAGGGCAACTACACTAACAACGCCATCCTTGTGCATGACACTACCAGCCTGGGTCCCTCTGGCATCTTCTGTGCC A R R 工 D E G N Y T N N A 1 L V H D T T S L G P S G 1 F C A 

1260 一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+CTGTGGCACTGCATGGAAAGGCTGAGGTTAGAGAGAGTTGTGGATGTCTTCCAGGCGGTGCAGAAGCTTCAGCTGCAGAAGCCAGGCATG L W H C M E R L R L E R V V D V F Q A V Q K L Q L Q K P G M 

1350 一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GTGGAGTCGGTCAAGCAATATGCATTCATCTACGACTGCGTTCATGAGTTTATTAATATCACCACCTCCACCACAGTCTGACGTAATATG V E S V K Q Y A F 1 Y D C V H E F 1 N 1 T T S T T V 

1440 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GCTCACAACGCTCATTGGTTGTGATCATCAACAAAGTGTCGTGATAATACACTGATCTGCACACA 

sponge sPTPR3 (AB019128) 

90 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GAGGGACAGCTGCAGACCATTGTGATGCTGACAAAATGTTCTGAAGGTGGCAAGATCAAATGTGAAATGTACTGGTCAGATAGCATGGGA E G Q L Q T 1 V M L T K C S E G G K 1 K C E M Y W S D S M G ，-
180 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+GGAGTCTATGAGACTGACACGCTCACAGTAACAACCACTTCCAATGAGTCCTATGCTGACTTCCAAATCCGAAAGTTCTCTATCAAATGT G V Y E T D T L T V T T T S N E S Y A D F Q 1 R K F S 1 K C 

270 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ 一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+AAAGTGGCTCCAGATGCGGACTGCCTCCAAGTGACCCACTTCCACTACACTGCCTGGCCAGACCATGGAGTACCCCAGACTGCTACCTCC K V A P D A D C L Q V T H F H Y T A W P D H G V P Q T A T S 

360 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ATCCTCAGCTTTGTGAGGAGGGTACAGAATGCCCATGACAAGGGCAAGGGGGTTCCCCTCCTGGTTCACTGCAGTGCTGGGGTGGGGCGT 工 L S F V R R V Q N A H D K G K G V P L L V H C S A G V G R 

450 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ACGGGAACTTTCATTGCACTGGACACACTTCTAGACAGGGTGAGGTCAGAGACATCCATCAGTGTATTTGAGATTGTCAAGGATATGAGA T G T F 1 A L D T L L D R V R S E T S 1 S V F E 1 V K D M R 

540 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+AATAGACGAAGATTCATGATCCAAACACTGGCACAGTATGTGCTCATCTATGATGCCTTTGATAAGTATATCACGTGTGGGGACACTGGT N R R R F M 1 Q T L A Q Y V L 1 Y D A F D K Y 1 T C G D T G 

630 一一 一ー一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ATCAGTGAATAATCCTCGATGCTGAGCAGAGATAATAATAACAAATAATGATTATAATTATTCATTTGAGAACGTTGATGTA 
S E 

sponge sPTPN1 (AB019129) 

90 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ーー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GACAACACCGTGCTGGTTATCGTCATGACAACAAAGTTAGTTGAGGCAGCCAAAGTGAAGTGTGCAGAATACTGGTCCGACGAGAGGCAG D N T V L V 1 V M T T K L V E A A K V K C A E Y W S D E R Q 

180 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GAACAACATGGAGGGGTGATCATTCAGGTTACAAAGGTCGAGAAGTTTGAAGGATATGAACAGAGAACAATGCGTGTTCAGTTCGAGGGA E Q H G G V 1 1 Q V T K V E K F E G Y E Q R T M R V Q F E G 

270 一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GAAGAACGGACCCTCGCACACTTCCAATTCTTGGCGTGGCCCGATTACGGCATTCCCAGCAGCGGTTCCAGCGTCCTGAATCTGCTGCGC E E R T L A H F Q F L A W P D Y G 工 P S S G S S V L N L L R 

360 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+GCAGTGCGCGAAACGCAAGCCAAGCAAGCGAAAACGGTCGCCGGAATGCCTTTATATGGGCCTCCAGTGTTGGTTCACTGCAGTGCCGGC A V R E T Q A K Q A K T V A G M P L Y G P P V L V H C S A G 

129 



450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTCGGCCGGAGCGGAGCCTTCTGTGCCATCGACTATTGCATCGATGAACTTCGCGACCTGGGTCAAGTGAACGTGCAGGGAGCGGTGCGG 

V G R S G A F C A 1 D Y C 1 D E L R D L G Q V N V Q G A V R 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAACTAAGGCGTCAGCGGGCCTACGCCATCCAGACGGAGGAACAGTACGTTTTGTGCTACAGAACTGTTCTCGAGTACGCCAAGAGCGTG 
K L R R Q R A Y A 1 Q T E E Q Y V L C Y R T V L E Y A K S V 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十
TGACCGATGACGCGCAAAGAGAGAATTGT 

sponge sPTPN2 (AB019130) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAACAAAGGGTGAAATGTGTTGTGATGACTACAAACATCATTGAGAAGGATTCAAAGAAATGTGAAAAGTACTGGCCTGAGCCAGGCCAC 

E Q R V K C V V M T T N 工 1 E K 0 S K K C E K Y W P E P G H 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCCTGAGGTTTGGTGCAATCACTGTGAGTGGCATCCAGCAAAAACAAGAGGAAGGCTTCATATTGTCAAAACTCACACTGGCCCATGAC 

T L R F G A 1 T V S G 1 Q Q K Q E E G F 1 L S K L T L A H D 

270 

一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGCGAACCTCAACAACATCAAGTCTACCACTTCCACTACACACTTTGGCCCGACTTTGGAAGCCCACCTTCGACAGTAGAATTCAATGCC 
S E P Q Q H Q V Y H F H Y T L W P D F G S P P S T V E F N A 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTTGTGAAGCAGTTCTCCCTCTTCTCCTCCAACCACCCCATACTGGCCCACTGCAGTGCAGGCCTGGGTCGCACTGGTGTGCTGGTGGCA 

L V K Q F S L F S S N H P 1 L A H C S A G L G R T G V L V A 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTGCACACAGCGCTGGAGTACCACAAGGCCGGCCACAAAGTCGACCTGCCCGCCATTGTCCGCCGAATGCGTCGCCAGCGTGGAGGGATG 
V H T A L E Y H K A G H K V D L P A 1 V R R M R R Q R G G M 

540 

一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATACAGACCCCAGAGCAGTACCAGTTCTGCTACCAGGCCATCGCCGACACACTGGTGTCCAAGCGACTCCAGCGGGTGGGCTCGGAGCCC 
工 Q T P E Q Y Q F C Y Q A 1 A D T L V S K R L Q R V G S E P 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCGATTAAGAGTCCCCAGGCCAGGAGTGACAGACCGTTCTCGGAGCCCACGCAGGGTCAAGATACACCGAGGACGAAGCGGCATAAAATG 

S 1 K S P Q A R S q R P F S E P T Q G Q D T~ R T K R H K M 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TATCTGCAGCACAATCTTCCACCCCCACCTGAAGCCCCGCCCCCACTGCTTGTGCAACAGACAGGAAGTTTCTCTTCCTCTGAAACCCTT 
Y L Q H N L P P P P E A P P P L L V Q Q T G S F S S S E T L 

810 

一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTT CACCCCTCCCCTGCTCCCATGTCCCCCCCACCTGAAAATTCTTCAGCCTCTGCCTTGATCTCATCCCCTGGAGCCTCGCCCACTTCT 

LIH P S P A P M S P P P E N S S A S A L 工 S S P G A S P T SI 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCAGCCAACATGGTAGCCATGACCAACTTGTCGCCTGGCAACACAGCCACACCTTTTGTTTTGTCTTTGTTGGCCGGCTCACCATCAGCC 

l P A N M V A M T N L S P G N T A T P F V L S L L A G S P S AI 

ョ90

-一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCACATCTGTTGTACCCTCCCAGGTCGACCCTCCCCCAGTGTCCGACAAAGCCAGTGAAGGCACTGTCCCCATTCAGAGCCCCCCGCCT 

|T T S V V P S Q V D P P P V S D K A S E G T V P 1 Q S P P PI 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCCAGTTCCTCACCTCCTCCTCCCATTTCACCCATGTCACCACCGGAAACAAGCCCTGTGCCGAGTAAATTACCCCTGGTGCTGTTGACC 

|P S S S P P P P 1 S P M S P P E T S P V P S K L P L V L L TI 

1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCTCCTCCCCTTACAGACGATGCTGATATGGACGAGGATGATCGTATTCTGTACGAAAGCAGACACCCTCGAGTCAAGCCATACAAAAGA 

l P P P L T 0 D A D M D E 0 DIR 1 L Y E S R H P R V K P Y K R 
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1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGGTAGTGCAGGAGCTGACCAAGACAGTTGGGTTGAAGGAAACCATTGGAGCAGCGTCATCAAATAAACCCAATGTGGGCACTAAGAAA 
E V V Q E L T K T V G L K E T 1 G A A S S N K P N V G T K K 

1350 
一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCACTTACCTTGACAAGAGTGGGCGAAAGTAAGACATTACACCAGACCACACCTCCTGCATTCGACAGCAGCCATCCTACGGAACAAGCC 

S L T L T R V G E S K T L H Q T T P P A F 0 S IS H P T E Q ヰ
1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCCCCACCTCCTGCACAGCCACCTCCTTCCAAGGAGAGCGAGGCCCTTCCCTCCCCTCCGGCACCCTCCCAGAACCAAGAACAGCACACC 

lP P P P A Q P P P S K E S E A L P S P P A P S Q N Q E Q H TI 

1530 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ーー一一一+一一一一一一一一一+
AACGAGCTTCCCCAACCTCCTAACTCCACAGAGGAGCTAGCAGGGTTTACTCTTCCTGACGATTGTGACTCATTTTCACTAGATTACAAG 

i N E L P Q P P N S T E E L A G F T L P 0 0 C 0 S F S L 0 Y 司
1620 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+
CCAATACCTGCACAAAAAAAGGATTTTAAGTCTAAGACACAGCAGAAACAGGTCTCAGAGCCACCTGGAACCTCTCGGAGAGCACCTCCA 

P 1 P A Q K K 0 F K S K T Q Q K Q V S E P P G T S R R A P P 

1710 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一←一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGTTCGAGGCATCTCGGAAACCATTGTCGCCTTCAGAAACTGATTCCTCACATAAACAACACTCACGCTTCAGGACTTCCCAGGAACCA 

_ Q F E A S RI K P L S P S E T 0 S SI H K Q H S R f R T S Q E 
1800 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCAGCAGAGACCTCTGTGAAACCTCCACTGCAGCAAGTACCACCTGAAACCTCTCAACACTCACAATTGAAGTCTGACATTGTTGAGAAT 

lS A E T S VI K P P L Q Q V P P E T S Q H S Q L K S 0 工 V E N 
1890 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCTCTATCCCACAGTGGAAATCTACCCTCTCAAGAACCACACCCAACAAACCTTGCTTCAACTAAGTCCGATGGCGAGAGGTCAAAAAAG 
S L S H S G N L P S Q E P H P T N L A S T K S 0 G E R S K K 

1980 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGTGTGGGTAAATTGAACATCCCAGAGCTGTTTGTTGCCATGGCATCTGAGCGGCAACCACCAGCGTCCAAGAAGATTGCAAGTGTCAGA 

G V G K L N 1 P E L F V A M A S E R Q P P A S K K 工 A S V R 

2070 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AATGGCGGAACGGCACCACTGGTTCAGGAGGCATCCATTAAGCAGGAGCCTGCAACGCTGGGCACCAGGCAACCAGAGCCTTTAGTCAAA 

N G G T A P L V Q E A S 1 K Q E P A T L G T R Q P E P L V K 

2160 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十
CCTCCAATCATCACACAACAGGACACCAACAGATCATCTCAGGACACTCCTGAGACACTGCCACCCATTCCACAAGCAGAAACAAACACA 

P P 工 1 T Q Q 0 T N R S S Q 0 T P E T L P P 1 P Q A E T N T 

2250 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
0AG:.TT;AG~GT;叩C叫CAACTGGAAGCAGGTAAAAAAACACCCGCTTCATCAATCAACCTAAAGCCTTCAGACCCTGTGACTGAA

V L E L 1 K Q L E A G K K T P A S S 1 N L K P S 0 P V T E 

2340 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCCAATAAAAAGATGCCTATTGCTTCATTAATTAATTCAAAGCCCATTCAACCTACACCTGAAATCACCAAAGGAATGTCATCAACCAAC 

S N K K M P 1 A S L 1 N S K P 1 Q P T P E 1 T K G M S S T N 
2430 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTAAAACCTTCTGAACCTGTGTCTGAAACCACTAAAAGAACACCAATTGCTTCATTAACCAACCCGAAGCCACACATTTCTTCAACATCA 
V K P S E P V S E T T K R T P 1 A S L T N P K P H 1 S S T S 

2520 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCAGCTGATGCCCAGGCAGTTTCAAGCACTCCTGGTGAAGTTCAAGGAACTGTTGCTCAACTCAAACGCCTGTTTGCCAGTTGAAATTTA 

S A 0 A Q A V S S T P G E V Q G T V A Q L K R L F A S 

2610 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTTCACTTCAATGTATTTGTAGACATCAGGCTTACTG 

131 



sponge sPTPR7 (AB019131) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
GAGAACAACGTTCCCTCTATTGTGATGCTAACCAAGCTGGTTGAAAATGACAAGGAGAAGTGTTCAAGATACTGGCCACAAGTTTCGAGC 
E N N V P S 1 V M L T K L V E N 0 K E K C S R Y W P Q V S S 

180 
一一一一一一一一一+一ー一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+
CTGGAGCCAGATGTTTATGGCCAATACTCCATTCGCAACAACTTTGAGCAGTCTGAAGCGTCCTACACAATCAGCTATCTCACCATTTCA 
L E P 0 V Y G Q Y S 1 R N N F E Q S E A S Y T 1 S Y L T 1 S 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGGAACAGAATGGCATTTCACGGGAAAAGGATGTGGTCCATCTCTGGTACACTGCTTGGCCAGACTTTGGTGTTCCCAAAGAGTGCAAC 
M E Q N G 工 S R E K 0 V V H L W Y T A W P 0 F G V P K E C N 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACTATCTTGGACTTCTATAATACAGTTAGCGTTTACCTGAACCCAGCAGCTGGCCCCACAGTAGTCCACTGCAGTGCTGGGGTTGGAAGA 
T 1 L 0 F Y N T V S V Y L N P A A G P T V V H C S A G V G R 

450 
一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGTGGAGCGTTCATTGCCATACATATGGGCATTACCGAGTTCAAACGAATGAAGATCGTTGACCCACTCAAGTATCTGTGCAGCATCAGA 
S G A F 1 A 1 H M G 1 T E F K R M K 1 V 0 P L K Y L C S 1 R 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGGATAGGGGCGGGGCTATACAAACTTGGGAACAATACCTCTTCGTCCACAGAGCGCTTGCCGATTACATGTATCTTGCTGCTTCCTAA 
E 0 R G G A 1 Q T W E Q Y L F V H R A L A 0 Y M Y L A A S 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGTTCTTCTGTATAACATATATTGCACTGCCA 

sponge sPTPN6 (AB019132) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGGAGAACTCTCTGATCATTGTCATGACAACCAATGAGGTGGAGAGAGGAAGGAACAAATGCACCCGCTATTGGCCTGATCTTGATGTC 
Q E N S L 1 1 V M T T N E V E R G R N K C T R Y W P 0 L 0 V 

180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCCAAGCTTTACGGGAAGGTGACGGTTTGTTGTGTGAAGGAGACCACCAAGCCGCACTACGTGTTGAGGGAGTTTGTGGTGAACAGGAAC 
S K L Y G K V T V C C V K E T T K P H Y V L R E F V V N R N 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCTGAGGATGATCCAGCAGAGAAGGAAGAACGGAGGACAATATTCCAGTATCACTTCAAGGCATGGCCTGACCATGGTGTGCCCCATGAC 
S E 0 0 P A E K E E R R T 1 F Q Y H F K A W P 0 H G V P H 0 

360 
一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCCGGGGCAGTGCTGGGCATCCTGCAAGATGTCAATCTGCAGCAGAAGGAACTGACTGATGAGGGGGTGAAGCCTGGGCCCATTGTGGTA 
P G A V L G 1 L Q 0 V N L Q Q K E L T 0 E G V K P G P 1 V V 

450 
一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CACTGCAGTGCTGGGATTGGGCGAACTGGTACCTTCATTGTTATTGATGTCATCCAAGATCTTATCAACCACCAGGGATGGGATTGTGAA 
H C S A G 1 G R T G T F 1 V 工 o V 1 Q 0 L 1 N H Q G W 0 C E 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATTGACATACAGAAAACTATTCAGCTTGTAAGGAGTCAAAGATCTGGTATGGTGCAGACTGAGCAACAATACAAGTTTGTGTATGTAGCA 
1 0 1 Q K T 1 Q L V R S Q R S G M V Q T E Q Q Y K F V Y V A 

630 
一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATACAGCATTTTGTGGAATCCTATCAAGCTATGCTACAAGGGGGAGGTACTGGTGACTATGGTAACATGACATTCCCTCTTAAAGAACCA 
1 Q H F V E S Y Q A M L Q G G G T G 0 Y G N M T F P L K E P 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
GTTCCTGATGACCATACGTATGGAAACGTTTCAAAAGATGAAACACAGGAGGATGATTAATTGACCAGGCCCATGATTGATTGACTCCTG 
V P 0 0 H T Y G N V S K 0 E T Q E 0 0 

810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGGCTGTAATATTACTTCATTGTGTGTATAGGGACACGTAGCTGCACCAC 

132 

~， 



sponge sPTPN8 (AB019133) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一十一一一一一一一ー一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAACAGAATGTGTCCATCATTCTCATGCTAACCAGCGAGCAGGAGGAGGGTCAGCCTAAATGTCATCGTTATTTCCCACCTGATGATCAG 
E Q N V S 1 1 L M L T S E Q E E G Q P K C H R Y F P P 0 0 Q 

180 
一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAAGGCGGACATGTGCAATTCGAGCAGTATCGCATCACTTTGAAATTTGTAGCACAAAACTCAGTCACTACAAGATGTTTCAGCCTGAGA 
Q G G H V Q F E Q Y R 1 T L K F V A Q N S V T T R C F S L R 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CATATCCCAAGCAATCAGGTAAGGGAGATAACTCACCTGCAGTATTCTGAGTGGCCTGATCACGGAATACCAGAAGACCCACAACCGTTC 
H 1 P S N Q V R E 1 T H L Q Y S E W P 0 H G 1 P E 0 P Q P F 

360 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTCGACTTTGTTGGTACTGTTCACTCATTGAGGCAACAGTACCACTCAGGGGTTCCTGTACTAGTCCATTGCAGTGCAGGGGTTGGGAGG 
L 0 F V G T V H S L R Q Q Y H S G V P V L V H C S A G V G R 

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCTGGTGTGTTTGTCCTGATGGATTTCCTTATGGCAAAGGTGGACTGTGGAGATGAAATTGACATCGCAAAATCACTGCAGCTGCTGCGA 
S G V F V L M 0 F L M A K V D C G 0 E 工 o 1 A K S L Q L L R 

540 
/戸、?一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

.CCAAAGAATGAACCTAGTTCAGATGGTTGGACAGTACAAATTTTTGTACAGTGCAATTGTACACTATATAAAAAGAGCCCGCCTTATA o Q R M N L V Q M V G Q Y K F L Y S A I V H Y 1 K R A R L 工

630 
一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十
TGACCAAAAATTGTCTTGTATTCAACTGTATT 

sponge sPTPN3 

90 
一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGCAGAAGAGTGCTGGGATCGTGATGCTCAACAAGTGCACAGAGAAGGGACAGGCGAAGTGTTGGCAGTACTGGCCAGAGGATGGGGAC 
E Q K S A G I V M L N K C T E K G Q A K C W Q Y W P E D G 0 

180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCTCCCTTGACCTACAACGAGTTTGTTGTGGAAAACTTGGGATGCGAGGATGAGGGAGTATACCGACTCAACCGTATCAAGCTGGAGAAC 
P P L T Y N E F V V E N L G C E D E G V Y R L N R 1 K L E N 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACACTGCTTGGCGAGACCCGTTACATATCACACTTCCACTATACTCACTGGCCGGACTTTGGAGTGCCGGAGACAGACGTGTTTCTCGAC 

L L G E T R Y I S H F H Y T H W P D F G V P E T 0 V F L 0 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTTCTTTACGCAGTGAGGTCATCGGGAGTGCTGGAGACGGGTGTGGGCCCCTGCATTGTGCACTGCAGTGCTGGCATTGGTCGTTCAGGC 
F L Y A V R S S G V L E T G V G P C 1 V H C S A G 1 G R S G 

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACTTTCTGTCTGGTGGACGTGTGCTTGAAGAAAATTGAGAGCACGAGGGATTTGAATTCAGTAAATCTTAAGGAGGTGCTGCTGAGCATG 
T F C L V 0 V C L K K I E S T R D L N S V N L K E V L L S M 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGCAAGCAGCGGATGGGCCTCATCCAGACGCACGACCAACTCAAGTTCTCTTACATCGCCATCCTGCAAGGGGCGTACCAGATTCTTGGG 
R K Q R M G L I Q T H D Q L K F S Y 1 A I L Q G A Y Q 1 L G 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAAGAGGCCTTCCCACAATTCGACGATGAGGAGCAAGAAGAATCAGAGGAAGAGTCGGATGATAGCGATAATGAGGGCGGAGAGTATCCG 
K E A F P Q F D D E E Q E E S E E E S D D S D N E G G E Y P 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AACCTGACTAATCCGTACAGAAATCGTGATGAGGACTCACCTCCTCCTATTCCTCCAAGACCCCCAGAGACCTTTATTACTTCCTCTGCG 
N L T N P Y R N R D E D S P P P I P P R P ~ E T F I T S S A 
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810 
一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCATCTGACAATGCTCTACCTCCACCTCCACCCTCTAGCCTTCCCCCTGGTCCCCCTGTCACTCACTCACCAGAAAGTAGTGACGAAGAG 
P S 0 N A L P P P P P S S L P P G P P V T H S P E S S 0 E E 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAGAAGAGGAGGAGGTGAGCACAGAAGAAAGGGCAGAAGAGTCCCAACCAAAGAAGTTGAAATTGGATCCACCGCAAACCCCGAACGTA 
E E E E E V S T E E R A E E S Q P K K L K L 0 P P Q T P N V 

990 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAAATGGACACTTGGACAGTGATGATGAGGTCTCTCCACCCCCTCCTCCTATTCCACCTCGCTCACAAAGCCTTTCACCTGAGCACACT 
E N G H L 0 S 0 0 E V S P P P P P 1 P P R S Q S L S P E H T 

1080 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一ー一一一+
AGTAAAACAAAGCCCTTAGCACAATCCAACGATAGCTCGGGTCATGTTTTTTTGTCCCCTCAAGGTGAAAAGCCTTCTGCCTCCTCCTCA 
S K T K P L A Q S N 0 S S G H V F L S P Q G E K P S A S S S 

1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCACTTGAGCAGGAAGAGGCCCCACCGATATTACCTCCAAAGGGTATCAAACCAACCTATTCCACGTCCCCAAGGACATCTGAAAGGGAA 
S L E Q E E A P P 1 L P P K G 1 K P T Y S T S P R T S E R E 

1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCCATTCAGAGGAGAGGCACAACCCAGACACACAGTCACCCACATTTGCAACAAGCGACACCTCGGAGACCATCCAAAGGAAGAAGCAA 
T H S E E R H N P 0 T Q S P T F A T S 0 T S E T 1 Q R K K Q 

1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一 一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一一一一十一一一一一一一一一十
GAGAGAGAAGAGCGTCAGAACCGAATAGCCAGCAGAGTAACAGAGATGAAGGAAAGACTGAAGGAGACTGATGCTTCATCATCCCCAGAG 
E R E E R Q N R 1 A S R V T E M K E R L K E T 0 A S S S P E 

1440 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGGTCTGCCCCATTAATGGTTGTGGCTTTTGGTGTGGTTGTTGGCTACTTTGCTTATGCTGTCATATACTCTTAAAGACATGTTGCTAAG 
W S A P L M V V A F G V V V G Y F A Y A V 1 Y S 

1530 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AT AT AAAAAAAAAAA 
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2-2 ナメクジウオ・ヌタウナギ・エイのPTP遺伝子の塩基配列及び推定アミノ酸配列

amphioxus amPTPR3 (AB033560) 

90 
一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAACAGAACAGCAGGGTCATCGTCATGCTGACACAGTGCTGGGAGAGGGGAAAGCCTAAATGTGAGCGTTACTGGCCTGAGGACGAGGAG 
E Q N S R V 1 V M L T Q C W E R G K P K C E R Y W P E 0 E E 

180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCAGTGTTCTACGGAGACATCGTGGTGAAGATGCTGTCAGAAAACAAGGAAGATGACTGGACATGCAGGGAATTTGAGCTGGCCAATAAC 
P V F Y G 0 1 V V K M L S E N K E 0 0 W T C R E F E L A N N 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGCCACAGTCGGTGCGTCCGGCAGTACCAGTTCACCAGCTGGCCTGACCACGGGGTTCCCGAGGACACCACGTCCAGTCTGCAGTTTGTC 
S H S R C V R Q Y Q F T S W P 0 H G V P E 0 T T S S L Q F V 

360 
ーー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGGATGGTCAGGAGGAACATCGGAGAGGGCGCAGGGCCGACTGTGGTCCACTGCAGTGCGGGTGTAGGCAGGAGCGGTACTTTCATAACT 
R M V R R N 1 G E G A G P T V V H C S A G V G R S G T F 工 T

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTGGACCGGCTGCTCCAGCATATGGAGGACCACGAGCAGGTGGACATCTTCGGCATCGTCCACCAGATGAGGATGCACCGGGTCTTCATG 
L 0 R L L Q H M E 0 H E Q V 0 1 F G 1 V H Q M R M H R V F M 

540 
一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTCCAGACGCAGGAGCAGTATATCTTCATCCACCAGTGCATCATGGACCTTCTCCAGGAGAGCACGCCGGTGAAGCGCCGCTCCACCATC 
V Q T Q E Q Y 1 F 1 H Q C 1 M 0 L L Q E S T P V K R R S T 1 

630 
一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAGAAGGTCCAGTTTGCCGAGGCTGAGGATGACGAAGAGGTGGATCTGGATGACATCAACTTTGCGGAGTCCACGGAATACCTGGTCTCT 
K K V Q F A E A E 0 0 E E V 0 L 0 0 1 N F A E S T E Y L V S 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CCTGATGCCAACTCTGCCCTCTGATCTTCTTATCTGTACATGTATCTGTATAGCCGCCTTTTCGTGTAACACCCTTAGTCTAGCTTCTGT 
P 0 A N S A L 

810 
一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATCTGTATAGCCGGTATGTGTGGCGTCGGTGTGGCGCAACGGTTAGAGCGTTAGACTCGGAACCCATGGGTCCCGGGTTTGATACCCACC 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGCCCCGACGTTGTGCCCTTGGGAAAGGCACTTTACACGACTTTCCCTGACGGTGGAGTGACGCCCACCAAGCCTCTTAGGCTAATCTG 

990 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAAAGTGTGCCAAAAACACGTAGCCGGTATAACTGCCCTTCAAGGCTACTGTACAGTGTTCAAAATACTTTTCTGAGTGTGCTACCT 

1080 
一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGGGCAAAAACTAGGTAGCGCATAAGAATTTTAGGTTGACGCCGTCGGTCCCAGATCAAAGGGCTGTCGCCAGGCGCCCACCGTCAATCA 

1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+
AGATCTG 

amphioxus amPTP10 (AB033561) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGGAGAGGAGCGCCTGCGTCGTCATGGTGACCAACCTAGTGGAAAATGGAAGGGCTAAGTGTGAGCGTTACTGGCCAGAGGAGAACAGT 
Q E R S A C V V M V T N L V E N G R A K C E R Y W P E E N S 

180 
一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGTACGAGAACAACGTGCAGACGTACGGGGACATCACGGTCACGGCGGAGAAGGTCAGCACTATGGCGGACTACGCGCTCAGGCTGCTG 
E Y E N N V Q T Y G 0 1 T V T A E K V S T M A 0 Y A L R L L 
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270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACATCCAAAAGGCTGGAGTGGACGAGGTACGGGAGGTGCTACACTTCCAGTACACTAGCTGGCCGGATTATGGGGTACCCAAGCACCCC 
H I Q K A G V D E V R E V L H F Q Y T S W P 0 Y G V P K H P 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+
ACGTCAACCATCAACTTCGTCAAGAGGGTCAAGGCGTCCATTCCTCGCGGGGCTGGACCGACCATTGTGCACTGCAGTGCGGGTGTGGGG 
T S T I N F V K R V K A S I P R G A G P T I V H C S A G V G 

450 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+
AGATCCGGTACCTTCATCACCATCGCCGCCATGTTGGACATGATCGAGGAAGAGGGCGCCATTAATATACACGACTTCGTAGATGCCATG 
R S G T F I T I A A M L 0 M I E E E G A I N I H 0 F V 0 A M 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CGCGAGAACAGGATGACTATGGTGCAGACTTCGGACCAGTACGCGTTTATCTACACGGCGCTGCTGGAGGCCACACAGTGCGGCAACACC 
R E N R M T M V Q T S 0 Q Y A F I Y T A L L E A T Q C G N T 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCATTCCTGCCGACGAATTCCGCGACAGATTCAGCACTCTCAGCCGTAAAAACCCCAAAACTGGCTTGAATGCGTACCAAGAGGAGTTC 
T 工 P A 0 E F R 0 R F S T L S R K N P K T G L N A Y Q E E F 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
AAGAGACTGGCTCGGGTCTGTCCGCCCCTGACCCCAGACAAGACCAGGTCGGCCCTGTCACCGGCGAACAAAAACAAGAACCGCTTCTCT 
K R L A R V C P P L T P D K T R S A L S P A N K N K N R F S 

810 
一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCAGTCCTTGCCAGTGACAGTAACCGCCCCATGCTGACCCCCAGGCCCGGCGACCCGCCTGACGCCGACTACATCAACGCAGACTTCCTG 
S V L A S 0 S N R P M L T P R P G 0 P P 0 A 0 Y I N A 0 F L 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GATGGCTACAAGCGGAAGGACGCGTTCCTCGTCACCCAATCACCGCTGCCCGGCACCGTCACTGACTTCTGGCGCATGCTCAGTGATCAC o G Y K R K 0 A F L V T Q S P L P G T V T 0 F W R M L S 0 H 

990 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGATCAGTCTCCGTAATCATGCTGAACCAACTAAACCCGAAGGACAAGAGCGTTGTCAAGTACTGGCCAGATGAGGGGTCAAAAACTTTC 
R S V S V I M L N Q L N P K 0 K S V V K Y W P 0 E G S K T F 

1080 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+
GGCAATCTTGAGGTGGAGATGGTGTCGGAGAGTCGAGAAAAGAGCGCCACCGTGCGGCAGTTCAAGTTGTCCTCAGACACACGGTTCGAT 
G N L E V E M V S E S R E K S A T V R Q F K L S S 0 T R F 0 

1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ーー一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGGCAGTCGGACATTGTTCACCAGTTCGAGTTCACGGCGTGGCCGAGCGGTCGTTCAACTCCGACCTCCGTGGACGATTTGTTAGAACTG 
R Q S 0 I V H Q F E F T A W P S G R S T P T S V 0 0 L L E L 

1260 
一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+
CTGGGATTGGTGGAGAAGTGGCAGCAGCAATCTGGCAACGGACCAATCACAGTCCACTGCATTAATGGAGTGGGCCGGAGCGGTGTTTTC 
L G L V E K W Q Q Q S G N G P I T V H C I N G V G R S G V F 

1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
TGCACTGCGCATGCGATGTTAGACAGGCTAAAGACAGAGCAGGTTGTTGACGTGTTCCAAGCAGTGAAGACTCTGAGGAACCACCGGCCT 
C T A H A M L 0 R L K T E Q V V D V F Q A V K T L R N H R P 

1440 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AACATGGTAGAGACCGAGGAGCAGTACCAATTCTGCTACCAGGTGGCGCTTGCGTACCTGGCCTCCTTCGACACTTATGCAAACTTCAAG 
N M V E T E E Q Y Q F C Y Q V A L A Y L A S F 0 T Y A N F K 

1530 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TAAGGTGCCAAAATATAGGCAGAGCTTCAGATGTCTTTCCATGAGAGTTTGTACGGCAATGTTGCTAAAATGGATACAGTTTAAGGAATC 

1620 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+
TAGTTGCCAGTGTTTCAAAATATT 
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amphioxus amPTPR4a (AB033562) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGACTGGTTCAACGGCAATAGTCATGGTGACCAACCTGGAGGAGAATGGCAAGAAAAAGTGTTCTCAGTACTGGCCAACCAGTGGTGAG 
E T G S T A 工 V M V T N L E E N G K K K C S Q Y W P T S G E 

180 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGATCTACGCCGCTGATCTGGTCGTGCGCCTGGAGGAAACTGTGAAAATGGTGGACCATGTGACCCGCACCTTTTTGCTCAAGAAGGCT 
K 1 Y A A 0 L V V R L E E T V K M V 0 H V T R T F L L K K A 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGTGAGAGGAGAGTGCGTAAAGTCACTCACTTCCACTTCATCGGATGGCCAGACTTTGGGCTGCCGAAGAGCCCCATGGGCCTGCTGAAG 
G E R R V R K V T H F H F 工 G W P 0 F G L P K S P M G L L K 

360 
一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+

TTCCACAGGACTGTGATGTCAGCACTCACTGCGAGGGACAGGCCGATTGTTGTCCACTGCAGCGCCGGAGTAGGTCGTACTGGTACCTTC 
F H R T V M S A L T A R 0 R P 1 V V H C S A G V G R T G T F 

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATCACCGTGGACGCCATGTTGGACATGATCCGTGCCGAGGGGAAGGTGGACGTGTTTGGGTTTGTGGAGGAGATGCGTCAGAACAGGAGC 
1 T V 0 A M L 0 M 1 R A E G K V 0 V F G F V E E M R Q N R S 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

r--~CATGGTGCAGACAGAGGGTCAGTACGTGTTCATCTTCAAGGCCATTCTTGAATATTATCTGTACGGAGACACTGAGACTGAAGTGGCC 
M V Q T E G Q Y V F 1 F K A 1 L E Y Y L Y G 0 T E T E V A 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AACATCCACCGCTACATGCAGAAGCTCAAGGCTGAAGATCCTCAAACTGGCAAAACTGGGATCGAAACTGAGTTTGGGAAGCTGACCCGC 
N 1 H R Y M Q K L K A E 0 P Q T G K T G 1 E T E F G K L T R 

720 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATCCCCATCGACAAAGCCAACATGCGCTCCGGGAACCTGCCCGAGAACCTGTCCAAGAACAGGGTGCTGCAGGTCCTGCCGTATGACACC 
1 P 1 0 K A N M R S G N L P E N L S K N R V L Q V L P Y 0 T 

810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCCGAGTTTTTCTGCAGCAGAAGCCAGGTGTGAAGGGGGCTGACTACATCAACGCTTCCTTCATTGATGGGTACAACATGAAGGACGCG 
T R V F L Q Q K P G V K G A 0 Y 1 N A S F 工 o G Y N M K 0 A 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TACATCGCTACCCAGGGCCCGCTGGACCGGACTGTGGAGGACTTCTGGAGGATGGTGTGGGAGTGGAACTCCTGCTCTATCGTCATGCTG 
Y 1 A T Q G P L 0 R T V E 0 F W R M V W E W N S C S 1 V M L 

990 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCGAGATCAAGGAGAAGAGCCAGAACAAGTGCGCCATGTACTGGCCGGAAGATGGCAGCCTGTCATCTGGTGACTTCACTGTGTCTCTG 
T E 1 K E K S Q N K C A M Y W P E 0 G S L S S G 0 F T V S L 

1080 
-一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

AGACCAGACTGACTACCAAGACTACACCCTGCGCACCTTCCATCTCACTAAGGGCAAGGGAGGATCAACCCGTACTGTGCAGCAGTTC 
Q 0 Q T 0 Y Q 0 Y T L R T F H L T K G K G G S T R T V Q Q F 

1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACTTCCACGGCTGGCCGGAGGTCGGTATCCCTGACAACGCCTCCGGGATGATCGATCTCATTGGTCAGGTTCAGAAGCAGCAGCAGCAC 
H F H G W P E V G 1 P 0 N A S G M 1 0 L 1. G Q V Q K Q Q Q H 

1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCTGGCAACGGACCAATCACCGTGCACTGCAGTGCCGGGGCCGGCCGCACAGGGGCGTTCTGTGCCATCAGCACCGTGCTGGAGCGGGTG 
S G N G P 1 T V H C S A G A G R T G A F C A 1 S T V L E R V 

1350 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGGCAGAGGGTGTCTGTGACGTCTTCCAAGTCGTCAAGGCGCTCCGGCTGCAGCGGCCTCACATGGTGCAGACACTGGACCAGTACCAG 
K A E G V C 0 V F Q V V K A L R L Q R P H M V Q T L 0 Q Y Q 

1440 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCTGTTACCAGGCTGTTGTGGAGTACCTGGACAGTTTTGACCACTACGCCAACTTCCGCTGAAGAGTCGTGCGGCACCTGAAAGCTTTC 
F C Y Q A V V E Y L 0 S F 0 H Y A N F R 

1530 
一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GACAAGAAATGTCAGAGTTCAGACAAAAAACGATCATCAGACTTACTACTGTGTATCTTAATGATAAACTTTGATTACATGCTATAAGCA 
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1620 
一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGGATGACTTCACAGCTTCAGTAGATGCAAAACACCAACAATTATATTCAGTTGTTCCCAATTTTAA 

amphioxus amPTPR4b (AB033563) 

90 
一一一一十一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGACCGGGTCTACTGTCATCGTCATGGTTACAAACTTGGAAGAAAAGGGCAAGACCAAATGTACCCAGTACTGGCCTGAATCCGGCGAG 
E T G S T V 1 V M V T N L E E K G K T K C T Q Y W P E S G E 

180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGGTGTATGGCCAGATCAGCGTGACTTTGGCGGAGACTATCCCGATGGTCTACTACGTCACCAGGGTCCTCCTTGTGTCAAAGGGAGAG 
E V Y G Q 1 S V T L A E T 1 P M V Y Y V T R V L L V S K G E 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAAAGAAACGGAAGATTACACAGTTCCAGTTCCTGGGGTGGCCCGACTTCGGAGCCCCGAGGAACCCCGCTGAGTTGCTCAAGTTCCAC 
E K K R K 1 T Q F Q F L G W P 0 F G A P R N P A E L L K F H 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGAAGGTCATGACCTCCACCACGTCACGTGACCGTCCCATTGTTGTGCATTGCAGCGCTGGTGTTGGCCGTACCGGAACGTTCATCACC 
Q K V M T S T T S R 0 R P 1 V V H C S A G V G R T G T F 1 T 

450 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGGACGCCATGTTGGCCATGATGGCGGAGGAGGGGAAAGTTGATGTGTTTGGGTTTGTGTCCAAGACACGACAGAGCCGGAGTCAGATG 
M 0 A M L A M M A E E G K V 0 V F G F V S K T R Q S R S Q M 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+ 一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTTCAGGCCGAGGCCCAGTACATTTTCATCTACCGTGCCCTCCTGGAGCAGCATCTGTACGGAGACACGGAAGTGGAGGTGACCAGCATC 
V Q A E A Q Y 1 F 1 Y R A L L E Q H L Y G 0 T E V E V T S 1 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACCGTCATCTCCAGAACCTCAGGCGCGAGGATCAACACTCTCAAAAGACTGGTCTCGAGCTTGAGTATGAGAAGCTAACCAGGGTCCCG 
H R H L Q N L R R E 0 Q H S Q K T G L E L E Y E K L T R V P 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTCGACAAGGCTAACATGCGCAACGGCAACCTGCCTGAGAACATCTCCAAGAACAGGGTGCTCCAGGTCCTGCCTTACGATACATCCCGA 
V 0 K A N M R N G N L P E N 1 S K N R V L Q V L P Y 0 T S R 

810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTTTTCTTGCTTCACAAGACTGGAGTAACAGGATCAGACTACATCAACGCGTCCTTTATCGATGGATACCGTGAGAAGGACGCCTACATC 
V F L L H K T G V T G S 0 Y 1 N A S F 1 0 G Y R E K 0 A Y 1 

900 
一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCTACCCAGGGCCCGCTGGACCGGACTGTGGAGGACTTCTGGAGGATGGTGTGGGAGTGGAACTCCTGCTCTATCGTCATGCTGACAGAG 
A T Q G P L 0 R T V E 0 F W R M V W E W N S C S 1 V M L T E 

990 
一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTACAGGAGAAACAACGAAGTACATGCGTACGGTACTGGCCACAGGAGGGAACGAAGACGTACGGAGACCTGACAGTCAGGCTTGACGAC 
L Q E K Q R S T C V R Y W P Q E G T K T Y G 0 L T V R L 0 0 

1080 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACGAGCGAGTTTGGGGACTTTACTCACCGTACATTCTCACTGGAGGATGGAAAGAAGGATCAAAAGAGCCGCACTATTCACCAGTTTCAC 
T S E F G 0 F T H R T F S L E D G K K D Q K S R T 1 H Q F H 

1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
TTCCACGGATGGCCGCAGTACGGCGTGCCTGACAACGCTGCCGGAATCATCGATCTGATTGGTCAGGTTCAAAAGCATCAGCAACTGTCT 
F H G W P Q Y G V P D N A A G 1 1 0 L 1 G Q V Q K H Q Q L S 

1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
GGCAATGGACCAATCACCGTCCACTGCAGTTCTGGTGCAGGTCGCACGGGGACGTTCTGTGCCATCAGCACAGTTCTGGAGCGGGTGAAA 
G N G P 1 T V H C S S G A G R T G T F C A 1 S T V L E R V K 

1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACAGAGGGAAACTGTGACGTCTTCCAGACAGTCAAGGCTCTAAGACAACAGCGGCCCCACATGGTGCAGACTATTGACCAGTACCAGTTC 
T E G N C 0 V F Q T V K A L R Q Q R P H M V Q T 1 0 Q Y Q F 
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1440 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+
TGCTACCAGGCGGTCGTGGAGTACCTTGACAGTTTTGACCACTACTCAAACTTTGCCTAGATATATTCTAGATTGTGGAGAAGACTTCAC 
C Y Q A V V E Y L 0 S F 0 H Y S N F A 

1530 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TATATACAATGTACCTAGCAAAATTGACACAATGCTATATGTTGCCTTGAAAGTTCACTTGTGTTGCGTAGAATCCATTAAAAGAAGACT 

1620 
一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATTTAAAATAGGATTGTTAAGACAATATCTTTGTCAAGTAATAAAGCCACCGCTTCTATAACATCAGTGTATATAAATTACACACATGTG 

1710 
一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACTCAGCAAAACTCTCCAAGGAAAGGTTTAGGCTTCGGCTCATTCTTGACGTGTTTTAGTCGTTTTTACT 

amphioxus amPTPR4c (AB033564) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+
GAACAGAACACGGCAACCATTGTCATGGTAACCAATGTCAAGGAGAAGAACAAGGTGAAGTGCACCCAGTACTGGCCAGACACAGGGTCC 
E Q N T A T 1 V M V T N V K E K N K V K C T Q Y W P 0 T G S 

180 
一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAGCAGTACGGTGACATCACGGTGAGGAGTGAGGAGACCTCCACCCTAGTGGATTACATCATCAGGACTCTCACTCTTCAGAGGGGTGAT 
K Q Y G 0 1 T V R S E E T S T L V 0 Y 工 1 R T L T L Q R G 0 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGACCCGTACTCTTCTCCACTTCCACTTCACCACCTGGCCGGACTTTGGTGTGCCCAAGAGCCCGCTGGGGATGATGAAGTTTGTGAGG 
E T R T L L H F H F T T W P 0 F G V P K S P L G M M K F V R 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGAGTGAAGGCTGCCAACCCTGCAGACTCAGGACCTATAGTGGTGCACTGTAGCGCGGGAGTTGGACGGACAGGGACATTTATCGTGATT 
R V K A A N P A 0 S G P 1 V V H C S A G V G R T G T F 1 V 1 

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GACGCCATGTTTGAAATGATCGCGGCGGAACAGAGGGTGGACGTGTTTGGATTTGTCGGACAGATCCGACAGAGCAGATGCATGATGGTC 
o A M F E M 1 A A E Q R V 0 V F G F V G Q 工 R Q S R C M M V 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGACAGAGGGCCAGTATGTGTTTATTTACCAAGCACTGCTGGAACATTTCCTGTACGGTGATACAGAGATTGAGGTGACAAACCTGCGC 
Q T E G Q Y V F 1 Y Q A L L E H F L Y G 0 T E 1 E V T N L R 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGACACCTGCAGCAGCTGGCGGCCAAGCTGCCGGACTCTCAGGACACCGGCATGGAGGCTGAGTTCAAGAAACTGACCCAGATCCCCATT 

H L Q Q L A A K L P 0 S Q 0 T G M E A E F K K L T Q 1 P 1 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGAAACACAACATGCGGTCTGGAAACATGGCAGACAACATCAAGAAAAACAGGGTACTGCAGATCCTACCATATGACACATCCAGAGTG 
E K H N M R S G N M A 0 N 1 K K N R V L Q 1 L P Y 0 T S R V 

810 
一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TACATCACCCCAACTGTGGGTATGAAGAACTCAGACTACATCAATGCAGCCTTTGTTGATGGCTACAGGGAAAAGGATGCCTACATTGCC 
Y 1 T P T V G M K N S 0 Y 1 N A A F V 0 G Y R E K 0 A Y 1 A 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCCAAGGCCCCCTACCCCACACGGTGAATGATTTCTGGAAGATGGTTTGGGAATGGAAGTCCTGCTCTATCATCATGCTGACAGAGTTG 
T Q G P L P H T V N 0 F W K M V W E W K S C S 11M  L T E L 

990 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGGAGAGGGGCCATGAAAAGTGTCACAAGTACTGGCCAGGTGAGGTGGAGATGTATGGAGACATTTGTGTGGAAGCCAAGGGAGACAAA 
Q E R G H E K C H K Y W P G E V E M Y G 0 1 C V E A K G 0 K 

1080 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCTTCCAGGACTACACCGTCCGCACCTTCCACATCACTAACACAAAGACCCACAAGTTCCAGAAGCATGCTGAAGGGGAGACAGAAGGG 
T F Q 0 Y T V R T F H ~ T N T K T H K F Q K H A E G E T E G 

139 



1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ 一一一一一一一一+
CTGCTGGAAAAGACGGCATCCTGTCGTACAGTGCAGCAGTTCCACTTCCACGGCTGGCCTGAGATCGGCATCCCAGCAAATGCTGCCGGC 
L L E K T A S C R T V Q Q F H F H G W P E 1 G 1 P A N A A G 

1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGTTGGATCTGATTGGTCAGGTGGAGAGGCAGCAGCAACAGTCTGGAAACGGACCAATCACAGTTCACTGCAGTTCTGGTGCAGGCCGC 
M L 0 L 工 G Q V E R Q Q Q Q S G N G P 1 T V H C S S G A G R 

1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACGGGGGCATTCATAACACTGAGCACAGTGATAGAGCGGGTGAAGGCAGAGGGCATCTGTGATGTTTTCCAAACTGTCAAATCCATGAGA 
T G A F 1 T L S T V 1 E R V K A E G 1 C 0 V F Q T V K S M R 

1440 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TACCAGAGACCTCACATGGTGCAAACAGTGGAACAGTACCAGTTCATCTATCAGGCTGTGCTGGAGTACCTGGACAGTTTCACGCTCTAT 
Y Q R P H M V Q T V E Q Y Q F 1 Y Q A V L E Y L 0 S F T L Y 

1530 
一一一一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
GCAAACTTTAAGGACCTGCAATAGCCTGGTCTGTGGCACACAGGCTCTTT 
A N F K 0 L Q 

amphioxus amPTPR5 (AB033565) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAACAGAACACATCTGTCATCATCATGCTCACTAACCTGGTGGAGCGGGGCAGGCGGAAGTGTGACCAGTACTGGCCCACAGATGGGACG 
E Q N T S V 11M  L T N L V E R G R R K C 0 Q Y W P T 0 G T 

180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGCAGTACGGGCTGATCACAGTCACCCTGAAGCACACCAAGGTGCTGGCCAACTTCACCATCAGGACATTCTCCTTACGCCACGCCAAA 
E Q Y G L 1 T V T L K H T K V L A N F T 1 R T F S L R H A K 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTCAAGAAGGGAAAGGCGGAACGTACAGTGCTGCAGTTCCACTACACACAGTGGCCGGACCATGGCACCCCCGACTACGCCCTCCCTGTC 
V K K G K A E R T V L Q F H Y T Q W P 0 H G T P 0 Y A L P V 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTCACCTTCATCAGGAAGTCCGCTGCTGTCAAAGTGGGGGAGGATGTGGGGCCCATGGTGGTGCACTGCAGTGCTGGAGTGGGGAGGACG 
L T F 1 R K S A A V K V G E 0 V G P M V V H C S A G V G R T 

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
GGGACGTACATTGTGCTGGACACCATGATGAGGCAGGTCGAAGAGAAACATTCGGTCAACATCAAAGGCTTCCTCAAGCACATCCGCACA 
G T Y 1 V L 0 T M M R Q V E E K H S V N 工 K G F L K H 1 R T 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGAGGAACTACCTTGTACAGACCGAGGAGCAGTACATCTTCTGCCATGATGCCCTGCTGAAGTTTATCCAGTGTCGGGACACGGAGATC 
Q R N Y L V Q T E E Q Y 1 F C H 0 A L L K F 1 Q C R 0 T E 1 

630 
ーー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCCCAGAACCAGCTGCACCACTACATGGACGAGTTGCTGAAGCCCGGGCGCTCCGGCCGGACCCTGCTGGACAAGCACTTCAAACACATG 
P Q N Q L H H Y M 0 E L L K P G R S G R T L L 0 K H F K H M 

720 
一一一一ー一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGGCGCACCAGGCCGAGGAGTTTGAGTACTACTGTGCACAGAAGCCGTGCAACACCAAGAAGAACAGAACACAGAAACTCTTACCAGTG 
M A H Q A E E F E Y Y C A Q K P C N T K K N R T Q K L L P V 

810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGTGCACTCGTGTGTGTCTTACAGCAAAACCAGGGATGGAGGGTTCAGATTACATCAATGCCTCTTATCTCCAGGGCTACAACAGGAGT 
E C T R V C L T A K P G M E G S 0 Y 1 N A S Y L Q G Y N R S 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGGAGTTCATCGTTACCCAGCATCCCTTGACGGACACAGTGAAGGATTTCTGGCAGATGATCTGGGACCAGAACTCCCCGGCGGTCGTC 
K E F 1 V T Q H P L T 0 T V K 0 F W Q M 1 W 0 Q N S P A V V 

990 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGCTGAGCAAGCCTGACGAGAATGACAACCTGCCCAGCTACTGGCCCAGCAAGGACAAACCCATGGAGTGCGTGACCTTCAAGGTGTCC 
M L S K P 0 E N 0 N L P S Y W P S K 0 K P M E C V T F K V S 

140 
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1080 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+
TTGCAAGATGAGAAGGAGGAGAAAGTCGGCAACGACATCAGCGTCACTGTCCGCAGCTTCCTCCTTGAAGCCACCCAGGACGATTATGTG 
L Q 0 E K E E K V G N 0 I S V T V R S F L L E A T Q 0 0 Y V 

1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTGGAGGTACGCCACTTCCAGTCCCCTGATTGGCCAGCGGCGTGTACGGCGATCAGCGATGTGTTCCACCTGGTGGACCTGGTGCAGGAG 
L E V R H F Q S P 0 W P A A C T A I S 0 V F H L V 0 L V Q E 

1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ー一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACGCTGCCACCAACGAGGGCCCCATCACTGTTCATGATGTGTACGGTGGAGTGTCTGCCGCCACCTTCTGTGGGCTGACAGCTCTCAAG 
H A A T N E G P I T V H 0 V Y G G V S A A T F C G L T A L K 

1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACCAGCTAGAGGATGATGGGAGTATGGATATCTTCCAACTGGCCAAGACCTACCACATGATGAGGCCAGGTGTCTTCTCGGAGAAGGAC 
H Q L E 0 0 G S M 0 I F Q L A K T Y H M M R P G V F S E K 0 

1440 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGTACCTGTTCCTATATAAGGCCATGCAGACCCAGGTGGCAGGCGTCACTGAGAACGGTTTCGGCGACATCATCACAGTTGATCGCACC 
Q Y L F L Y K A M Q T Q V A G V T E N G F G 0 I I T V 0 R T 

1530 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GATGAGAGTACAGAGTCGCTGGTCTGAGGTCTGCACACTGACCAGGTCTTCTGTCTCTGCTGAAAATATGTCTTCCTGTTGTGCACTATA 
o E S T E S L V 

1620 
一一一一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+

ATCTCTACAGGCAAGGATAGCGACATGTAGGTCTCTAACTAGGTGAAGATGGTCAACCAGCCAGTGCTTCTCCTAGGATAAGCCAGTTAA 

1710 
一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CACACAATCTTCCTGGACCATATTGTCTGTAGCAAGCCACTGTTTGTTTACATTTACCAGTATTTTGTACCTTG 

amphioxus amPTPR2A (AB033566) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGCAGCGCAGCGCTACCGTCGTTATGATGACTAAACTAGAAGAGAGGACCAGGGTGAAGTGCGATCAGTACTGGCCGTCCAGGGGGACC 
E Q R S A T V V M M T K L E E R T R V K C 0 Q Y W P S R G T 

180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGACGTACGGGTCAGTCCAGGTCACCCTGCTGGACACCATCGAGCTGGCCACCTACACCGTCAGGACCTTCGCTCTCTTCAGGCATGGC 
E T Y G S V Q V T L L 0 T I E L A T Y T V R T F A L F R H G 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+
~GAGCGAGAAGCGTGAGGTGCGACAGTTCCAGTTCACGGCCTGGCCGGACCACGGCGTGCCCGAACACCCGACCCCCTTCCTCGCCTTC 

S E K R E V R Q F Q F T A W P 0 H G V P E H P T P F L A F 

360 
一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一ーーー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTCAGGAGAGTCAAAGCCTGCAACCCGCCTGACGCTGGGCCCATGATCGTCCACTGCAGTGCTGGTGTGGGCAGAACCGGCTGCTTCATC 
L R R V K A C N P P 0 A G P M I V H C S A G V G R T G C F I 

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTCATCGACGCCATGTTGGAGCGCATCAAGCACGAGAAGACGGTGGACGTGTACGGCCACGTGACGCTCCTGCGCGCCCAGAGGAACTAC 
V I 0 A M L E R I K H E K T V 0 V Y G H V T L L R A Q R N Y 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGGTGCAGACCGAGGACCAGTACATCTTCATCCACGACGCCATCTTCGAGGCCGTGTCCAGCGGAAACACCGAGGTCCCCGCACGGAAC 
M V Q T E 0 Q Y I F I H 0 A I F E A V S S G N T E V P A R N 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+
CTGTACGCACATATACAGAAGTTGACTCAGATTGAACCCGGAGAAACGGTGACTGGAATGGAGTTGGAATTCAAGCGGCTGGCCAATACC 
L Y A H I Q K L T Q I E P G E T V T G M E L E F K R L A N T 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAAGCTCACACCTCCAGGTTCGTCAGTGCCAACCTTCCCTGCAACAAGTTCAAGAACAGATTAGTCAACATCATGCCATATGAATCAACA 
K A H T S R F V S A N L P C N K F K N R L V N 工 M P Y E S T 

141 



810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGTGTGTGCCTGCAGCCAATCAGAGGCTGCGACGGATCGGATTACATAAATGCCAGCTTCATTGATGGATACCGACAGAGGAACGCGTAC 
R V C L Q P 1 R G C 0 G S 0 Y 1 N A S F 1 0 G Y R Q R N A Y 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ー一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATCGCCACCCAGGGTCCTCTGGCGGAGACGACGGAAGACTTCTGGCGGATGCTGTGGGAGCACAACTCGACCATCATCGTCATGCTGACG 
1 A T Q G P L A E T T E 0 F W R M L W E H N S T 1 1 V M L T 

990 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGCTGCGGGAGATGGGCAGGGAAAAGTGCCACCAGTACTGGCCCTCCGAGCGCTCCGCACGCTACCAGTACTTCGTGGTGGATCCCATG 
K L R E M G R E K C H Q Y W P S E R S A R Y Q Y F V V 0 P M 

1080 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCCGAGTACAACATGCCGCAGTACATCCTGAGGGAGTTCAAGGTCACTGACGCCAGGGACGGACAATCTAGGACCATCCGGCAGTTCCAG 
A E Y N M P Q Y 1 L R E F K V T 0 A R 0 G Q S R T 1 R Q F Q 

1170 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCACTGATTGGCCGGAGCAGGGCGTGCCAAAGTCCGGCGAGGGGTTCATCGATTTCATTGGCCAGGTGCACAAAACCAAGGAACAGTTC 
F T 0 W P E Q G V P K S G E G F 1 0 F 1 G Q V H K T K E Q F 

1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGACAGGAGGGGCCAATCACAGCCCACTGCAGTGCGGGTGTGGGTCGGACGGGCGTGTTCATCACCCTGGCGATCGTGCTGGACAGGATG 
G Q E G P 1 T A H C S A G V G R T G V F 1 T L A 1 V L 0 R M 

1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGGTACGAGGGCGTGGTGGACATGTTCCAGACCGTCAAGATGCTGCGGACACAGAGACCCGCCATGGTACAGACAGAGGACCAGTACCAG 
R Y E G V V 0 M F Q T V K M L R T Q R P A M V Q T E 0 Q Y Q 

1440 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCTGCTATCGCGCCGCGCTGGAATATCTCGGCTCGTTCGACCACTACGCCAACTGCTAACATGTCCGGCCCTCGCCGCCAACCGCCACG 
F C Y R A A L E Y L G S F 0 H Y A N C 

1530 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GACTCATCCGCTCGCTCCAAGCAGCCAAAATCTTTTGTACGATTCAATCAATCCAACACCGATACCTCATGGACCAAGTTGCAACGACAG 

1620 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAAAAATATATCCTTGCTTGGCTACCACGCCGGACATGCGTTATAATAACTGTTGTGTTCGTTTATGCTAGGGGTCTGCTTTAGTTCGTG 

1710 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGAAAGTTGGCACCGAATTCGTGCACAACTTCTGCAAAAATTCAGACTT 

amphioxus amPTPN6 (AB033567) 

90 
一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGGAGAACACAAGGGTCATCGTCATGACAACCAAGGAGGTAGAAAGGGGCAAGAACAAATGTACCAGGTACTGGCCTGAACCGGGGACT 
Q E N T R V 工 V M T T K E V E R G K N K C T R Y W P E P G T 

180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGAAGTCGTACGGAATCCTTCTCATCAGGCACCTGTCTGAGACCAACTTCCCCGACTACACACTGAGGGAACTAGAGGTTACAAAGGAA 
K K S Y G 1 L L 1 R H L S E T N F P 0 Y T L R E L E V T K E 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGGGAGAACAACCCCCCACGGACCATCTACCACTACCACTTTAAGGCGTGGCCTGATCACGGGGTGCCCGGCGACCCCGGCTGTGTTCTG 
G E N N P P R T 1 Y H Y H F K A W P 0 H G V P G 0 P G C V L 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AACTTCCTCCACGAGACCAACACCAAACAGGAGAACATCCCTGATGTGGGGCCAATGGTAGTGCACTGCAGTGCCGGTATTGGGAGAACT 
N F L H E T N T K Q E N 1 P 0 V G P M V V H C S A G 1 G R T 

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGTACATTCATTGTTATTGACATCATTCTCAACCTGATCAAGAAATTTGGTCTGGATTGTGAGATTGACATCCAGAAGACCATCCAACAC 
G T F 1 V 1 0 1 工 L N L 1 K K F G L 0 C E 1 0 1 Q K T 1 Q H 
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540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGCGTACCCAGCGGTCAGGAATGGTGCAGACTGAGGCGCAGTACAAGTTTGTGTACATGGCCGTACAGCACCACATCGAGACAGTGTCC 
M R T Q R S G M V Q T E A Q Y K F V Y M A V Q H H 1 E T V S 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+
AAGAGAATAGCCGCACAAACGAAAGTTGCAGGAAGAGACTACACCAACATCAAGTACTCCAATGAGGATGCAGGAGGCATGGACCCGCGA 
K R 1 A A Q T K V A G R 0 Y T N 1 K Y S N E 0 A G G M 0 P R 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTGGTCAAACCCCCGCCTGGTCCCACTTCTCCAGCCATCCCACCGGTCTCGACCGGACCTCCAACCGCTCCCAGACCAGAACAGGCCAAG 
L V K P P P G P T S P A 1 P P V S T G P P T A P R P E Q A K 

810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+
ACACTTCCACAGACTCCAGAGCCAGAGAAACCTGTGTATGAGAATGTTGGAAAACTGAGAGAAAAGCAAAACTTCCGGGAACCCCCTGTA 
T L P Q T P E P E K P V Y E N V G K L R E K Q N F R E P P V 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十
CCCAAGAAGCCAACGTAACAGTCGCTCGGACTCTCCTGGGAATAGACTA 
P K K P T 

amphioxus amPTPN3 (AB033568) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
円 AGCAGCGCACAAAGGCAGTCGTCATGCTAAACAGGGTCATTGAGAAGGGAACAATCAAATGTGCTCAGTACTGGCCCCAAGGTGAGGTC
己 Q R T K A V V M L N R V 1 E K G T 1 K C A Q Y W P Q G E V 

180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AACGGTCATTCGGATGAACTTGAGCTTGAGGAGACGGGGTACAAGGTCACACTGCTGGAGGAGGACGTCAGACCTTACTTCACCATCAGG 
N G H S 0 E L E L E E T G Y K V T L L E E 0 V R P Y F T 1 R 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCTACCTGCTACAGAGGTTAAAGACCAATGAGAGCAGAAAAGTTTTTCACTTTCACTACACGAGGTGGCCGGACTTCGGCGTCCCAGAA 
T Y L L Q R L K T N E S R K V F H F H Y T R W P 0 F G V P E 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCCCCGGCGGCGTTTCTCCACTTCCTGCTGGAGGTGCGAGATTCGGGGTCGCTGGAGTCGGACGTGGGACCCCCCGTGGTGCACTGTAGC 
S P A A F L H F L L E V R 0 S G S L E S 0 V G P P V V H C S 

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCCGGCATCGGCAGATCGGGCGTCTTCTGTTTAGTGGACACCTGTTTAGTACTGCTGGACAAGACGCGTGACCTGACCAGCCTGAACATC 
A G 1 G R S G V F C L V 0 T C L V L L 0 K T R 0 L T S L N 1 

540 
一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGGCGGCTGCTGCTGGACATGAGACAGTACCGCATGGGTCTGATCCAGACGCCCGACCAGCTACGCTTCTCCTACCTCGCCGTGATCGAG 
R R L L L 0 M R Q Y R M G L 工 Q T P 0 Q L R F S Y L A V 1 E 

630 
-一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

JGGCCAGAACCATCCTGGGCATGACTACTGCAGAGGACGAGGTCATCAACACACTGGGGGAGGAGAGCGCGGATTTACAAGATGGACAC 
G A R T 1 L G M T T A E 0 E V 1 N T L G E E S A 0 L Q 0 G H 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AACCACCTTGTGACGAAGGACGACGAGGAAAACGCGAGAGACAAACCGCCCCCGCTCCCCCCGCGGGACCCGTCACGACGCAGCTCCAAA 
N H L V T K 0 0 E E N A R 0 K P P P L P P R 0 P S R R S S K 

810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CAGCGGGCGCAGATGTTCGAGTACGAGCCAGAAGACCCCACAGACACCGAACGACTCAGGGAGAGACAGAGAGAAGCAGAGTTGAGGAAA 
Q R A Q M F E Y E P E 0 P T 0 T E R L R E R Q R E A E L R K 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGAAGGCGAGACGAGAGGATAAGCAGCACGTCGGAGAAGCTGGCCGAGATGAAGAGGAAACAGCGGAAGACGGAGGCCGACAGGGAAAGG 
R R R 0 E R 1 S S T S E K L A E M K R K Q R K T E A 0 R E R 

990 
一一一一一一一一一+一一-一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGGTTATTCTGGAAGCCTATTCTTATTCAGGCGTCTATAGGCGTGGCCTTAGCAGGGGGGCTGTACTTGTTGCACAGATGGTACACTAGT 
W L F W K P 1 L 1 Q A S 1 G V A L A G G L Y L L H R W Y T S 

1080 
一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一T一一一一一一一一一+
ATGTAAGGGCAGCCAACGGGACCTGGACACCCCTGGTCTCACATGGAATAGTCCATCTTCATGTTGTAGAACTCATCTCTTTGGGAATGG 
M 
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1170 
-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACAAGGAAAGGATCTAGGGTAT 

hagfish hgPTPR2Aa (AB033569l 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAACAGCGCAGCGCTACTGTGGTCATGATGACCAAACTTGAAGAAAGATGCCGGGTGAAGTGTGATCAGTACTGGCCTAGCCGTGGTACT 
E Q R S A T V V M M T K L E E R C R V K C 0 Q Y W P S R G T 

180 
一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

GAGACATATGGCCTTGTGCAAGTGACATTATTAGATACTATGGAGCTGGCAACATATGCCGTTCGCACTTTTGCTCTGCAGAAGGCCGGT 
E T Y G L V Q V T L L 0 T M E L A T Y A V R T F A L Q K A G 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
TCAAATGAAAAACGAGAAGTTCGGCATTTTCAGTTCACAGCTTGGCCTGATCATGGAGTGCCAGAGTACCCAACTCCATTCCTCGCATTT 
S N E K R E V R H F Q F T A W P 0 H G V P E Y P T P F L A F 

360 
-一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTACGGAGAGTTAAGGCTTGCAACCCTCCTGATGCTGGACCTATGGTTGTGCACTGCAGTGCTGGTGTTGGCCGCACTGGCTGCTTCATA 
L R R V K A C N P P 0 A G P M V V H C S A G V G R T G C F 1 

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTCATTGACGCCATGTTGGAACGGCTCCGGCAAGAGCACACAGTAGATGTTTATGGTCATGTTACGTGCCTACGTGCTCAGCGCAATTAT 
V 1 0 A M L E R L R Q E H T V 0 V Y G H V T C L R A Q R N Y 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGGTGCAGACAGAAGAGCAGTATGCTTTTATCCATGAGTCACTACTTGAAGCAGCAGCAGCGGGATGCACGGAGGTGCCCGCACGCTCC 
M V Q T E E Q Y A F 1 H E S L L E A A A A G C T E V P A R S 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTGTATGCACACCTGCAGAGGCTGACAGCACCAGGAACTCCTGGTGAAGGCAGCTCGGGAATGGAACTTGAGTTCAAGCGCCTTGCAAGT 
L Y A H L Q R L T A P G T P G E G S S G M E L E F K R L A S 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCCAAAGCAAGTACGCTGCGCTTTATTAGCGCGAACCTCCCGTGCAACAAATTCAAGAACCGGTTGGTGAACATAATGCCGTATGAGTCC 
A K A S T L R F 1 S A N L P C N K F K N R L V N 1 M P Y E S 

810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+
ACGCGTGTTGCTCTTCAGCCTATTCGTGGGGTTGAGGGCTCAGATTACATCAATGCCAGCTTCATTGATGGTTACAGACAGCAGGCTGCG 
T R V A L Q P 1 R G V E G S 0 Y 1 N A S F 1 0 G Y R Q Q A A 

900 
一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TATATTGGTACTCAAGGGCCACTGGCTGAAACAACAGAAGACTTCTGGAGAATGCTTTGGGAGCATAACTCCACCATTGTTGTCATGCTG 
Y 1 G T Q G P L A E T T E 0 F W R M L W E H N S T 1 V V M L 

990 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACAAAATTGAGGGAGCTGGGCCAGGAAAAATGCCATCAGTATTGGCCTGCGGAACGATCTGCTCGTTATCAGTATTTTGTTGTGGATCCG 
T K L R E L G Q E K C H Q Y W P A E R S A R Y Q Y F V V 0 P 

1080 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGGCCGAGTACAGCATGCCACAGTACATATTGCGGGAGTTCAAAGTCACAGATGCCAGAGATGGTCAGTCACGTACCATCCGGCAGTTC 
M A E Y S M P Q Y 1 L R E F K V T 0 A R 0 G Q S R T 1 R Q F 

1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAATTCATTGACTGGCCTGAACAAGGTGTGCCAAAGTCTGGGGAGGGCTTCATCGACTTCATCGGTCAGGTGCACAAAACTAAGGAGCAG 
Q F 1 0 W P E Q G V P K S G E G F 1 0 F 1 G Q V H K T K E Q 

1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一ー一一一一一一十一一一一一一一一一+
TTTGGACAAGATGGGCCAATCACAGTTCACTGCAGTGCTGGTGTGGGACGCACAGGAGTCTTCGTGACGCTGAGTATCGTTCTGGAGCGT 
F G Q 0 G P 1 T V H C S A G V G R T G V F V T L S 1 V L E R 

1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+
ATGCGGTACGAGGGTGTTGTTGACGTATTCCAGACAGTGAAGATGTTACGAACACAGCGCCCCGCCATGGTACAAACCGAGGACCAGTAT 
M R Y E G V V 0 V F Q T V K M L R T Q R P A M V Q T E 0 Q Y 
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1440 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGTTCTGTTACCGTGCAGCTCTGGAATACCTGGGAAGTTTTGACCACTATGCAACATAAGGACATATGAACAATGCGGGCCATCTAGGG 
Q F C Y R A A L E Y L G S F 0 H Y A T 

1530 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGCCACCTCAAGGTCTCTGCCAAAATTGGCGGGAAAAAAATCCTCCACGTGGAAATGTCGCGGGTGGGGTTTCAGCCTACAGTGTGGGCG 

1620 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCATTTTGTTTGTAAATGTTCTAGCTTATCAAAAACAAAAACAAAAAAGGAACCGGGAACAAATCGCAATGATTGAGATGCACAACATGC 

1710 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAAGAGTAGCGCCAGGAGAGTGGTGGTGGTGACAGCAAGAGATTAGTAGAGGAAGAAAAAATAATAATATAGAAAGTAGGCAGAAACCCT 

1800 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGAAAGAAAGGGAAAGAGAGAAACGTTCCTGTCATCGAATGTCCATGTTTTCATCCTGTACATAACAAACTGCTCAGATTCCTAACATA 

1890 
一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTCCTGAAATGGAGGGAGTTGACAGCTGATGGAGGTATGGGGTATAGAGAG 

hagfish hgPTPR5a (AB033570) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGCAGCAGATCGGTGTCATCATCATGATTACCAATCTTGTGGAGAAAGGTCGGAGGAAATGTGACCAGTACTGGCCGACAGAAAGCAGT 
E Q Q 1 G V 11M  1 T N L V E K G R R K C 0 Q Y W P T E S S 

180 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGGAATACGGTCATATCCTGGTTACTCTCAAAAGAACCAATTCTCTTGCCTGCTACACCGTACGTCACTTCACGATCCGTCACATGAAG 
E E Y G H 工 L V T L K R T N S L A C Y T V R H F T 1 R H M K 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTAAGAAAGGGCACACAAAAAGGAGTGGGAAAATGGCGCCAGCATGAACGAACAGTCATTCAGTTCCATTACACGCAGTGGCCAGACATG 
L R K G T Q K G V G K W R Q H E R T V 1 Q F H Y T Q W P 0 M 

360 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGCACACCAGAGTATACGCTGCCTGTACTGACATTCGTGCGCAAATCATCTGCTGCACGCACCCCTGAAATGGGCCCAGTTGTTGTGCAC 
G T P E Y T L P V L T F V R K S S A A R T P E M G P V V V H 

450 
二-一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
， :AGCGCGGGTGTGGGACGTACGGGGACGTACATCGTGGTGGACAGCATGCTGCATCAGATGCGTGAACAGGGCACCGCCAATGTGCTC 

~ S A G V G R T G T Y 1 V V 0 S M L H Q M R E Q G T A N V L 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
GGGTTTCTCAAACACATTCGCACACAACGTAACTACCTAGTACAGACTGAGGAGCAGTACGTGTTCATCCACGATGTACTATTGGAAGCT 
G F L K H 1 R T Q R N Y L V Q T E E Q Y V F 1 H 0 V L L E A 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+
GTTTTGGCCGGAAACACTGAGGTGTCTTGCCATCAGTTCCAGGCCTACTACTCTACAATTGCATCAACGCACACTGGTAATCCCTCTGAG 
V L A G N T E V S C H Q F Q A Y Y S T 1 A S T H T G N P S E 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+
CTGTTTCCTAGCAACAGCACTTGCCTTGAGAGACAGTTCATGCTGGTGCTTCAGATGTCATTTCGACATTCAGAATGTTTCGGTGCTCAA 
L F P S N S T C L E R Q F M L V L Q M S F R H S E C F G A Q 

810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGCACTGCAACAAGGAAAAGAACCGTAACTCTTCAGTTGTACCTGTGGAGCATGCTCGGGTGGGCCTTTCATCTCTCACAGGTGTTGAA 
K H C N K E K N R N S S V V P V E H A R V G L S S L T G V E 

900 
一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+

GGCTCAGATTATATCAATGCCTCATACATTATGGGATATCGTTGTAGCAATGAGTTCATAATAACACAGCACCCTTTACCACACACTACG 
G S 0 Y 1 N A S Y 1 M G Y R C S N E F 1 1 T Q H P L P H T T 
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990 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGTGACTTCTGGCGCATGATCTGGGACCACAACTCTGAGACTGTCGTGATGCTGCCTGGGAACCAAGGCCTGGCAGAGGATGAGTTTGAA 
R 0 F W R M 1 W 0 H N S E T V V M L P G N Q G L A E 0 E F E 

1080 
一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TATTGGCCAGGAAGAGAAGAAGCCATGACGTGTGAGGATTTTACTGTCACACTAATTAATGAAGACCGGATGTGCATGTCCAATGAAGAC 
y W P G R E E A M T C E 0 F T V T L 1 N E 0 R M C M S N E 0 

1170 
一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGCTCGTTATCCATGACTTCGTTCTCGAGGCCACACAGGATGATTATGTACTTGAAGTGCGTCACTTCCAATGTCCTCCATGGCCTAAT 
Q L V 1 H 0 F V L E A T Q 0 0 Y V L E V R H F Q C P P W P N 

1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+
GCTGATGGGCCACTCAGCCGTGCATTCGAGCTCGTCAATTTGGTTCGAGAGGCTTCGGCAGCCCACGATGGGCCAACGGTTGTGCATGAC 
A 0 G P L S R A F E L V N L V R E A S A A H 0 G P T V V H 0 

1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGTTCGGGGGTGTAACAGCTGGCACATTTTGTGCATTGAGCACTCTCTACCAGCAACTGGAAGACCAGGCCATTGTGGATGTATTTCAT 
E F G G V T A G T F C A L S T L Y Q Q L E 0 Q A 1 V 0 V F H 

1440 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTGGCCAAGATGATCAACCTCATGCGTCCTGGTGTATTTACAGAGCTGGAACACTATCATTTTTTGTACCGCATGCTGCTCAGCCTCTTT 
V A K M 1 N L M R P G V F T E L E H Y H F L Y R M L L S L F 

1530 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十
GGCCTACAAGAAGCTGCTGGGTCTGCTGATTGCAACGGATTGCCAATTGCTAACAACGATGAAGCGGAAATGCAAAGCACAGAGTCTCTC 
G L Q E A A G S A 0 C N G L P 1 A N N 0 E A E M Q S T E S L 

1620 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTGTAGTCGTGGCAATGAGGACACTCTTCAGACTCGTCCGTTGCATGGACAGTACCAACCGATACTCTGTCTTAATGAAGCAGCTGAAGT 
V 

1710 
一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GATGATACTTGGGAGTTTTAATTTGCCAAGAAGACTGCCAAAACAATGCTGTTATCTTTAAACTGCAAACTTTGTTTACAAACATGAAAA 

1800 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
TCACTGTACTCCAGCTGCGGTCCTTTTCATCTAACACCATGCTCGTGTTGCATCACCAGAGCTGAAGGGTACAAAACACTGCAAGGATTT 

1890 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一 一+
GGATGGTAGGCTAAAAAAATGAAAAAAAATTGATATTGTTTGTCTTGCCTTTCACAAACCTTACAAAGTACCACAGACGGTACAGGCTGA 

1980 
一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGCGTAATGATTCAGGAAATGTTCATAACGCTGACGGTAATAAGATGATCTTG 

hagfish hgPTPR2Ab (AB033571) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGCAGAGAAGTGCCACAATTGTTACGATGACCCGACTTGAAGAGAGAGGGCGGGTGAAATGTGACCAGTATTGGCCCTCTCGTGGTGTG 
E Q R S A T 1 V T M T R L E E R G R V K C 0 Q Y W P S R G V 

180 
-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGAACTACGGGCAGATGCAGGTTTCCTTGATCGACACAATGGAGCTGGCCACATATTCCATCCGCTCCTTCGCTCTGTGCAAGGTCGGA 
E N Y G Q M Q V S L 1 0 T M E L A T Y S 1 R S F A L C K V G 

270 
一一一ー一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
AGCACAGAGCAGCGGGAATTGAAGCAGTTTCAGTTCACGTCATGGCCAGACCACGGCGTTCCAGAACACCCAACACCATTCCTATCATTT 
S T E Q R E L K Q F Q F T S W P 0 H G V P E H P T P F L S F 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTACGCAGAGTGCGCCAGGCCGATCCACTAGATAGTGGGCCAATGGTTGTGCACTGCAGTGCTGGAGTGGGACGCACCGGTTGCTTCATC 
L R R V R Q A 0 P L 0 S G P M V V H C S A G V G R T G C F 1 
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450 
-一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+

GTTTTGGACGCCATGCTGGAGCGCATAAGGCATGAAAATACCGTGGACGTCTATGGACTTGTTACGTGTTTACGGACACAGCGAAACTAC 
V L D A M L E R 1 R H E N T V D V Y G L V T C L R T Q R N Y 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACGGTGCAAACGGAGGAACAGTATGCATTTGTTCACGAGGCACTGCGCGAGGCCGTGATGTGCGGTTGTACAGAGGTGCCGGCTCGTGCC 
T V Q T E E Q Y A F V H E A L R E A V M C G C T E V P A R A 

630 
一一一一一一一ーー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTGCACACTGCTCTGCAGCGGCTGCAGCAAGTGGCACCCGGAGAAACCGCCACTGGGATGGAACTCGAGTTCAAGCGCCTGTTTAACTCC 
L H T A L Q R L Q Q V A P G E T A T G M E L E F K R L F N S 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
AAGCCACAGACTTCTCGGTTCATCACAGCAAACCTTCCCTGCAACAAGTTTAAGAATCGGCTCGTCAACGTCCTCCCGTATGAGTCCACA 
K P Q T S R F 1 T A N L P C N K F K N R L V N V L P Y E S T 

810 
一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGAGTCTGCCTTCTTCCCATCCGTGGTGTTGAAGGCTCCGATTACATCAATGCGAGCTTCATTGATGGTTACCGGCAACAAAAGGCATAC 
R V C L L P 1 R G V E G S D Y 1 N A S F 1 D G Y R Q Q K A Y 

900 
一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATTGCCACACAAGGTCCTCTGGCTGAAACCACAGAAGACTTCTGGAGGATGCTCTGGGAGCAGAATTCCACCATTGTGGTGATGCTAACC 
1 A T Q G P L A E T T E D F W R M L W E Q N S T 1 V V M L T 

990 
一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAGCTTCGCGAAATGGGCCGGGAAAAGTGTTACCAGTACTGGCCTGCAGAGCGCTCGGCACGATACCAGTACTTTGTGGTGGACCCGGTG 
K L R E M G R E K C Y Q Y W P A E R S A R Y Q Y F V V D P V 

1080 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十
GCAGAATACAATATGCCACAGTACATCCTACGTGAGTTCAAGGTCACTGATGCCAGGGATGGACAATCACGGACTGTGCGTCAGTTCCAG 
A E Y N M P Q Y 1 L R E F K V T D A R D G Q S R T V R Q F Q 

1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTTATAGACTGGCCGGAGCAGGGCACACCTCGTACAGGAGAAGGTTTCATTGACTTTATTGGTCAGGTGCATAAGACCAAGGAACAGTTT 
F 1 D W P E Q G T P R T G E G F 1 D F 1 G Q V H K T K E Q F 

1260 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGCCAGGATGGGCCGATAGCAGTGCACTGCAGCACAGGTGTGGGTCGGACAGGTGTGTTTGTGGCGCTCAGCGTGGTGCTTGAGCGGATG 
G Q 0 G P 1 A V H C S T G V G R T G V F V A L S V V L E R M 

1350 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CGATATGAGGGCATGTTCGACCTGTTTCAGACTGTGAAGATGATACGCACTCAGCGACCTGCACTCGTGCAGATAGAGGAACAGTATCAA 
R Y E G M F D L F Q T V K M 1 R T Q R P A L V Q 1 E E Q Y Q 

1440 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCTGCTACCGGGCAGCACTCGAGTACTTGGGCAGCTTTGACCACTATGCTGTATGATGGACCAGCCAACCTGTCGGACAGTCTCTATCG 

C Y R A A L E Y L G S F D H Y A V 

1530 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATCTTGTCATACATCGGAATCTGTTGGTACAGCCTTGCAGTTCAGACCTTTTGTGTGTATGAAGTCCGGCTGGGACGTCTCTGAGCGTGC 

1620 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGTGGGCGATTTTCTGCTCGTACCTAAGCCACGTACCACATGCTGTGTTGGAGCTTACCCTGATTTCTCACATGGGACTAGAGTCGGCT 

1710 
一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCGTGTCGACCTCATTCAACTATCAATTAAGGAGACTATTTGAATATCAACATACCAGCATCTGTTTCCATAATGGCAGACCATCAGAAA 

1800 
一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACAGCCAGGTCATTACTACCATTCACTTACTTTTACCATGGGCATTTGTTCAATGAAACTTATGTATTTAATATGTACCATAAAATCGTT 

1890 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTTATGATTATTTAAATTTGTGGCCAAATGTTAAAATATGGTGTGCTGTAGGTCATGGAGAGTGTGCAGGCAACAATG 
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hagfish hgPTPR4 (AB033572) 

90 

一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAACAGAATACAGCCACCATTGTCATGGTTACAAACCTAAAGGAGAGGAAGGAGTGTAAATGTGCACAGTACTGGCCGGACCAAGGTTGT 

E Q N T A T 1 V M V T N L K E R K E C K C A Q Y W P 0 Q G C 

180 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

TGGACGTACGGCAGCATCCGTGTGGCCGTTGAGGATGTCACCGTCCTCGTGGATTACACCATCAGAAAGTTCCTCATCCAGCAGGTTGGG 

W T Y G S 1 R V A V E 0 V T V L V 0 Y T 1 R K F L 1 Q Q V G 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GATGTCACAAATAAGAAATCTTCTCCACGCCTGGTAACCCAGTTCCACTTCACCAGCTGGCCTGACTTTGGTGTCCCTTTCACTCCCATC 

o V T N K K S S P R L V T Q F H F T S W P 0 F G V P F T P 1 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGAATGCTAAAGTTCCTGAAGAAGGTGAAAACGTGTAATCCACAATATGCTGGACCTATTGTGGTGCATTGCAGTGCTGGTGTTGGTCGT 

G M L K F L K K V K T C N P Q Y A G P 1 V V H C S A G V G R 

450 

一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACTGGAACCTTCATAGTCATCGATGCCATGCTTGACATGATCCAGGCAGAGCACAAGGTGGATGTGTTTGGCTTCGTTTCACGTATCCGT 

T G T F 1 V 1 0 A M L 0 M 1 Q A E H K V 0 V F G F V S R 1 R 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCACAGCGCTGCCAAATGGTGCAGACAGACATGCAGTACGTGTTCATCTATCAGGCACTCCTTGAGTACAACCTGTATGGGGATACGGAG 

A Q R C Q M V Q T 0 M Q Y V F 1 Y Q A L L E Y N L Y G 0 T E 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTCGAGGTGACATCACTTGAGAGTCACCTGCAGAAGCTTTACAGCAAACAGCCTTCTGGCATCAATGGCTTGGAGGAGGAGTACAAAAAA 

L E V T S L E S H L Q K L Y S K Q P S G 工 N G L E E E Y K K 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+

CTCACAACTGTGAAAATTCAAAATGACAAGATGCGCACAGGAAACCTCCCTGCCAACATGAAGAAGAACAGGGTGTTGCAAATTATACCT 

L T T V K 1 Q N 0 K M R T G N L P A N M K K N R V L Q 1 1 P 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TATGATTTTAATCGTGTTATCATTCCAATGAAGAGAGGAGAGGAGAATACAGATTATATCAACGCCTCATTCATTGATGGCTACAGACAG 

Y 0 F N R V 工 1 P M K R G E E N T 0 Y 1 N A S F 工 o G Y R Q 

900 

一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAGGATGCTTTCATTGCTGGTCAAGGCCCTCTCTCACACACACTTGAAGATTTTTGGCGGATGGTTTGGGAGTGGCGTTCATGTTCCATC 

K 0 A F 工 A G Q G P L S H T L E 0 F W R M V W E W R S C S 1 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+

GTAATGCTGACTGAGCTGGAGGAGAGGGGACAGGAGAAATGCACCCAGTATTGGCCAAACGAGGGGACTCTTACATCTGGCGACATCTCC 

V M L T E L E E R G Q E K C T Q Y W P N E G T L T S G 0 工 S

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATTGAGCTCAAGTCCGAGACTCACCATGACAGTTACACTGTGCGGGACTTCGGTGTCACCAACAAGAAGGAAAACCGCAACAGGCAGATC 

1 E L K S E T H H 0 S Y T V R 0 F G V T N K K E N R N R Q 1 

1170 

一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGACAGTTCCATTTCCAGGGATGGCCTGAGGTGGGAATCCCTGACGATGGGAAGGGCATGATCGGCCTCATTGCTGCTGTCCAAAAGCAA 

R Q F H F Q G W P E V G 1 P 0 0 G K G M 1 G L 1 A A V Q K Q 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGCAGCAGTCGGGCAACCATCCCATTATCGTGCATTGCAGTGCGGGGGCAGGTCGTACTGGCACTTTCTGTGCTCTTTGCACTATTCTG 

Q Q Q S G N H P 1 1 V H C S A G A G R T G T F C A L C T 1 L 

1350 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGCGTGTGAAGACCGAAGGAATCCTCGATGTCTTTCAGACTGTGAAGAGCTTACGCACACAGAGGCCTCACATGGTGCAGATGTTGGAA 

E R V K T E G 1 L 0 V F Q T V K S L R T Q R P H M V Q M L E 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAATACGAGTTTTGTTACAAGGTTGTGCAAGAGTACATTGAAGCATTTTCCGATTATGCCAACTTCAAGTGAGACTTTACCTTTTTCAAG 

Q Y E F C Y K V V Q E Y 1 E A F S 0 Y A N F K 

1530 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCCTGCCTTTTGTGAAGAGGTTTGAGTGCTTGTGTCGTGCACGGACCATGAAGGCCAAGTTTTCACCATTGTACCTGCAATTGGAAAGCT 

148 



1620 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCCTTGAACATGTTTTGATAAGAACCAACCACACCGGAAAAAAAACGAGTCGCAGCATTGATTTGCCATTCCAATGATGTAAAATTTGCA 

1710 

一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAGCATTCACATTTGGGGACGATGAGTCGGATTTTTCCGGCGTAATGCACAAACGAAGCGGTGTCTCCAGCCGAAGGCCATTGAAGAACG 

1800 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCATCGAAGGCTGAAGGCCTCTTGTATCACCAGGCATGACTGTTTAGCTTCAAGCCTTGTGGGTTGTGAAGAGGTCTTTAAGCAAATGAC 

1890 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGCTCATTTGATAATGAAGAGCGAGATGTGAAATTCATCACAGAAAGAAACGGACTCTGCCCTTACACCTG 

hagfish hgPTPR3 (AB033573) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTGTGGGAGCAGGGTGTCCACCACGTCGTCATGCTCACACAATGTGTTGAGCGTGGTCGGGTAAAGTGTGACCACTATTGGCCATTCGAC 

V W E Q G V H H V V M L T Q C V E R G R V K C 0 H Y W P F 0 

180 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CAGGATCCAATTTTCTATGGCGACCTTGTTGTACAGATGCTGTCGGAGTCAGTGCTGCCAGAGTGGACTCTTCGGGAATTTAAAGTTTTC 

Q 0 P 1 F Y G 0 L V V Q M L S E S V L P E W T L R E F K V F 

270 

一一一一一+一ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGGAAGACCCAACTCTAAGACCAAGAGTTGTGCGCCAGTTCCACTACACCGTGTGGCCTGACCATGGTGTGCCCGAAATGGCAGGCTCA 

M E 0 P T L R P R V V R Q F H Y T V W P 0 H G V P E M A G S 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CTTATAAAGTTTGTGAGGACGGTACAAGACTACACGAACCGCACACCTGGTGCAGGACCCACAATTGTGCATTGCAGTGCTGGTGTTGGA 

L 1 K F V R T V Q 0 Y T N R T P G A G P T 1 V H C S A G V G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGAACTGGAACACTCATCGCACTTGACAGGATTCTGCACCAAATGGACGCCGCTTCCTGGGTGGACATTCACGGCACAGTAATGGATCTG 

R T G T L 1 A L 0 R 工 L H Q M 0 A A S W V 0 1 H G T V M 0 L 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGGAGCCACCGTGTCCTGATGGTGCAGACAGAGTGTCAATATGCCTTTCTACATCAATGTGTCATTGAGGAGATTTGGTTGAGGAAAGCG 

R S H R V L M V Q T E C Q Y A F L H Q C V 1 E E 1 W L R K A 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

~AA~CC~CC~CG~C~TG~TT~AT~TA~CT~CT~TG~G~CA:CG~TG~CT~GT~CG~TG~TG~GT~TT;GG~GT:TC~TTAATGGAAG 
S L H G N A S Y T S F E N 1 G 0 L S 0 A G S L E F R 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
TTTTGATTCCATCTCATTTGGAAGAGCACTGTGGATATAACCACAACAGAGATTTCAGCTTTAACTCGCTTCTCCAATGGGGCGTCAGTT 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
ATGTCGTTCAATCCTTACTTGCACGTTGCTTGTATATTAACTTATAAATTAAAAACAGGACAATGCAACATTCCTTAATTGTGAATAAAT 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一←ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTTTTCATATAAAGTTGTGTAATAATACCT 

hagfish hgPTPR2B (AB033574) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATATGGCAAGAAAGGTCTACAAGCATCGTGATGGTCACCAATTTGGTGG込AGTTGGCAGGGTTAAATGCTGTAAGTACTGGCCCGACGCA

工 W Q E R S T S 1 V M V T N L V E V G R V K C C K Y W P 0 A 

149 



180 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGTGAGATCCACGGTGACATCAAAGTGACTCTGGTGGAGACAGAGATGCTGGCTGAATACATGATCCGCACATTCAGCCTGCATAAGGCA 
S E 1 H G 0 1 K V T L V E T E M L A E Y M 1 R T F S L H K A 

270 
一一一一一一ー一一+ーー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGATCCGATGAAACGAGGCAACTCAGGCAGTTCCACTTCACTGGCTGGCCTGACCATGGCGTTCCCTATCATGCTACAGGCCTGTTAGCG 
G S 0 E T R Q L R Q F H F T G W P 0 H G V P Y H A T G L L A 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCATCCGCAGGGTCAAGTCTACGAATGCTCCTCATTCGGGACCCGTGGTGGTCCATTGCAGTGCTGGTGCTGGGAGGACGGGCTGTTTC 
F 1 R R V K S T N A P H S G P V V V H C S A G A G R T G C F 

450 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+
ATCGTCATCGATATCATGATGGACATGGCTGGGCGGGAAGGTCTCCTCGACATCTACAACTGTGTGTGTGAACTGCGCAGCCGACGTATC 
1 V 1 0 1 M M 0 M A G R E G L L 0 1 Y N C V C E L R S R R 1 

540 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十
AACATGGTCCAGACAGAGGAGCAGTACGTGTTTATCCACGACGCGATGTTGGAGGCTTGCCTCTGTGGTGACACCGCCATCTCTGTGCAT 
N M V Q T E E Q Y V F 1 H 0 A M L E A C L C G 0 T A 1 S V H 

630 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCTTCCGTGCTGCATACCCCACCATTGTATGCACGGACCCGCAGAGTGGCTCTTCACAAGTAAAAGATGAGTTTCAGGTGTGTTTGCAG 
T F R A A Y P T 1 V C T 0 P Q S G S S Q V K 0 E F Q V C L Q 

720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CATTTGCTTTGCATCTTGCTCATATATCAGAAGTTTTCATCCTTTGCATTGAGTGAACATTCGCATTGCTGGAGGTGTGCATGCTGTGCA 
H L L C 1 L L 1 Y Q K F S S F A L S E H S H C W R C A C C A 

810 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCTAATAAGTAGTGTTAGCAGAAATTGTATGATTATTCAGGGACAGGTATCCATGGTAATCCATGCCCCCTCCATGAAACCTTGGTATA 
F 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
TCTAATGTGCCGTATATTGCTCAGAATTGAAATGAATCATGAAAAAAAAAAATTTCAACATGAACTGTGACAAACCGTCAGCCAACTTAT 

990 
一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGCTCCTGGGATCAGGGAAATGTCCTTGTGTCTGTGCCTGGTCTCTCTTGTTTGAGTCTCTCTACTCTTTCTGCTGCTATTCAAATTGAT 

1080 
一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GACTGGTCACTTATCAGGTGCAATGACTTGTCACCTGATAATGACTCCACATGAAGGTGCATTTGATTAATGTGACTGTTGTCGTCATGT 

1170 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCTCCTTGGTCTTTTGTTCAGCATAATAAAGATTTTACATTTGAAAAAAAAA 

hagfish hgPTPR2Ac (AB033575) 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAACAGCATTGCAGTACCATCATCATGATGACCAGGCTTGAGGAGAGAGGAAGGGTGAAATGTGACCGGTACTGGCCTCTTCGTGGTGTG 
E Q H C S T 11M  M T R L E E R G R V K C 0 R Y W P L R G V 

180 
一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGACATATGGCTTGGTATCTGTGACTCTGTTGGATACCACAGAGGTGGCGAGTTATTGTCTTCGATCCCTCACCTTGTGTAAGGTGGGA 
E T Y G L V S V T L L 0 T T E V A S Y C L R S L T L C K V G 

270 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGCAGGGAAAGGCGGGAAGTGAAGCATTTCCAATTCTTGGCCTGGCCAGATCATGGAGTTCCCAACCACCCAGCCCCTATTCTTGCCTTC 
G R E R R E V K H F Q F L A W P 0 H G V P N H P A P 1 L A F 

360 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTGAAACGTGTTTGGGCATGCACCTCTACAGAGACTGGGCCTCTGGTGGTTCACTGCAGTGCTGGGATTGGTCGAACAGGTTGCATTATT 
L K R V W A C T S T E T G P L V V H C S A G 1 G R T G C 1 1 

150 



450 

一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCACTGGATACAGCTCTGCATCGCCTGCGTGCGGAGCGCTGTGTGGACGTGTATGGCCATGTGACCTGTCTGCGGAGCTCACGCCCTGGC 

A L 0 T A L H R L R A E R C V 0 V Y G H V T C L R S S R P G 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACTGTGCAAAGCCAAGAGCTCTATGGGTTTGTGTACTCTGCGGTACGTGAGGCCATTGGTGAGACCACAGCTGGAGCAGCCACAGAGATC 

T V Q S Q E L Y G F V Y S A V R E A 1 G E T T A G A A T E 1 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTGGTGCGCCTCCTTCACACCAGGCTCCAGCGGCTGCAGCAGCGGGTGCCTGGGGAAAACGTTACAGGACTCGAGCTGGAATTCAAGCGT 

L V R L L H T R L Q R L Q Q R V P G E N V T G L E L E F K R 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTAGGAGTGGAGTGCTCTACTTCATGCCCACCAGTCGTGCTCGCGCTGCCCTGCAATGCGCAAAAGAACCGTCCGGGCGCCGTGCTGCCA 

L G V E C S T S C P P V V L A L P C N A Q K N R P G A V L P 

810 

一一一一一ー一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+

TACGAGCACAACCGGGTTCGTCTGCAGCATGTACGTGTCCAACACTCCACAGACTACATCAATGCCAGTCTGGTCGATGGTTACAGGCAT 

Y E H N R V R L Q H V R V Q H S T 0 Y 1 N A S L V 0 G Y R H 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGGCGAGCATACATCGTCACTCAGGGCCCTCTTGCTGGAACAACGGAAGATTTCTGGCGCCTGGTGTGGGAACAAAACTCGCCCATAATC 

R R A Y 1 V T Q G P L A G T T E 0 F W R L V W E Q N S P 1 1 

990 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTTATGCTGACCAAACTAAGAGAGATGGGCAGGGAAAAGTGCCACAGGTACTGGCCAGCAGAGCGTGCGGCACGTTACCATTTCCTGGTG 

V M L T K L R E M G R E K C H R Y W P A E R A A R Y H F L V 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

GTTAGCCCCATTGCTGAGTACAACATGCCACAGTACATCCTGAGAGAATTCAAGGTGACAGATGCAAGGGATGGCCAATCACGGACGGTA 

V S P 1 A E Y N M P Q Y 工 L R E F K V T 0 A R 0 G Q S R T V 

1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGACAGTTCCAGTTCAGCGACTGGCCAGAACAGGGTGTACCACGTATGGCTGAGCCGTTCCTCGAGTTCCTTGGTCAGGTGCATAAAACG 

R Q F Q F S 0 W P E Q G V P R M A E P F L E F L G Q V H K T 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAAGACCAGTTTGGGCAGGATGGGCCTATCACAGTGCATTGCAGTGCTGGAGCTGGTCGTAGCGGTGTATTCGTTACCATTAGTGTGCTT 

K 0 Q F G Q 0 G P 1 T V H C S A G A G R S G V F V T 1 S V L 

1350 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTGGAGCGCATGAGGAGTGAAGGTGTGCTTGATGTTTTCCTAACTGTCAAGATGCTTCGTCTGCAACGGCAGGGGATGGTCCAAACTCAG 

L E R M R S E G V L 0 V F L T V K M L R L Q R Q G M V Q T Q 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

戸炉CAGTACGAGTTTTGTTATCGAGCGGCACTGGAGTACCTGGGAAACTTTGACCACTTTGG山 CTGAGCCGAAACAGCTCAACATCTA

Q Y E F C Y R A A L E Y L G N F 0 H F G N 

1530 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGTGACTTAAAACAACATGCCAAAAGAAGACAACAGCAATGGACCCAAAACAACAATGGGATACTATTTGTAAAAGGATTACAAAGAAAA 

1620 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCAATGGTGTCACCACAACAGTACAATAATATACCGACTTTTAATGATG 

hagfish hgPTPN6a (AB033576) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTTTACCAAGAGAACTCAAGAGTTATTTTCATGACCACAAAGGAGGTGGAAAGGGGTCGGAGCAAGTGTGTTCGCTACTGGCCTGAAGAG 

V Y Q E N S R V 1 F M T T K E V E R G R S K C V R Y W P E E 

180 

一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+

GGCTGTAGCAAAGACTACGGCTATCTTCGAGTGTACAACGTACACGAATCAGAATCCTACGACTACGCTCTGCGCCAGCTGGAGCTCACA 

G C S K 0 Y G Y L R V Y N V H E S E S Y 0 Y A L R Q L E L T 

151 



270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CATGTGGAGCATGCTGAACTACGGATAGTGTGGCAGTACCACTTTAAGGCATGGCCAGATCACGGAGTACCCAACGAGCCAGGTGGTGTC 

H V E H A E L R 1 V W Q Y H F K A W P 0 H G V P N E P G G V 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTCAACTTCCTGGATGAGGTTAACCGGCGCCAGGATTCCATCCCTGATGCTGGGCCGCTCGTGGTTCATTGCAGTGCCGGGATTGGTCGA 

L N F L 0 E V N R R Q 0 S 1 P 0 A G P L V V H C S A G 1 G R 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACAGGAACCTTCATTGTCATCGACATTCTCATCGACATCATTCGCCACAAAGGCCTCGATTGTGATATCGATATCCCAAAGACGATCCAG 

T G T F 1 V 1 0 1 L 1 0 工 1 R H K G L 0 C 0 1 0 1 P K T 1 Q 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGGTGAGGGCACAGCGCTCGGGGATGGTGCAGACTGAGGCACAGTTCAAGTTTGTGTACATGGCTGTGCAGCAATACATTGAGACAATG 

M V R A Q R S G M V Q T E A Q F K F V Y M A V Q Q Y 1 E T M 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGCAGCGACTCGCTGAAGAGCAGAAGAGTAAAGTGAAAGGCAGAGAATACACGAATATCCGTTACTCTGCAGCTGACCTTGGGTGTCCG 

Q Q R L A E E Q K S K V K G R E Y T N 1 R Y S A A 0 L G C P 

720 

一一一一一一一ーー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAGGGTCTTTTCCACCACCGACGCCCATCCGTCTCTCTGCTCTGTGAGTCACCTTTAAACATTGCACGATATACTTTCCTCTGGTTATT 

E G S F P P P T P 1 R L S A L 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTCCCGTCGCTCCATTTACCTAGCCCTTTGTTCACTTTGATGGCAAACACTTGTGGTTCGCTTGTGTTTGTTTATTCATGATTTCCAAGT 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAAAAAGTAAGACCTTTCTACGGTGGGACACCGCTCAATCATGCTGATGTGTTCCGCAGTCTAATAGAAACTAACGGGAATAACATATTT 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CTGTTTCGCACAATCTTGCCCGAGATACGGTACATATTGTTTGTTCCATAATAACACTTTGATTTTTAGTTTTATACGATGGTATGTATA 

1080 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCGTATATAAATGAACATGAATAATGATTTCGACAAAAAATAGAGTGAGGGC 

hagfish hgPTPR5b (AB033577) 

90 

一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTGTGGGAACACGACGTCAGAATCATCATCATGATAACCAATCTTGTGGAGAAAGGAAGGAGGAAATGTGACCCTTACTGGCCGATGGAG 

V W E H 0 V R 1 工 1 M 1 T N L V E K G R R K C 0 P Y W P M E 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGCGGTGAGGAATATGGGACTGTGGTCGTGACGCTACGTGCCACTCGTACACTGGCCTGCTACACCGTGCGGCGTTTCACGTTACGTCTC 
G G E E Y G T V V V T L R A T R T L A C Y T V R R F T L R L 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCAAGCCTCGCCGGGCAAATCAACGAGGAGTGGAGCGAACGGTCCTCCAATTTCAATACACCTCCTGGCCAGACATGGGCACACCCGAG 

T K P R R A N Q R G V E R T V L Q F Q Y T S W P 0 M G T P E 

360 

一一一一一一一ー一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CATGCTCTGCCTCTGCTTGCCTTCGTACGGACGACGGTGCAAGCAGCAGCACAAGCCGCAGCGCAGGCCTCGGTGCAGGCCACGCTGCAA 

H A L P L L A F V R T T V Q A A A Q A A A Q A S V Q A T L Q 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCCTCATCAAAGTCACAGACTCGAAGCAAGAAGAAGCCACGGGGTCGTGTGGGTCCAGGGCCTGTGGTGGTGCATTGCAGTGCGGGTGTG 

A S S K S Q T R S K K K P R G R V G P G P V V V H C S A G V 

540 

-ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGGCGTACAGGCACGTACATAGTCCTCGCATCGATGCTGCAGCAGATGAAGGAGAAGGGAACCATTGGTATCAAGGGCTTCTTGAAGCAC 

G R T G T Y 1 V L A S M L Q Q M K E K G T 1 G 1 K G F L K H 

152 



630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十

ATCCGCACACAGCGGAACTTCCTGGTGCAGACTGAAGAACAGTATATTTTCCTGCATGAAGCGCTGCTAGAGGCGGCTCGTTGCCACGAG 

1 R T Q R N F L V Q T E E Q Y 工 F L H E A L L E A A R C H E 

720 

一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

ACGGATGTTCCCGCTGCCAACCTGTCCACCTATCTGGGGCACCTCCTTGGTCCGAGCCACTCTGGGCAAACCCGTCTGCATCGACAGTTC 

T 0 V P A A N L S T Y L G H L L G P S H S G Q T R L H R Q F 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAGGTTCCACTCGCAAGTGCAGACCACACCTCTCGTTTCTAAACGATGTTATGTGGGTCAACACACAAGGTTTCGGAAAACTCGATAACT 

K V P L A S A 0 H T S R F 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTAAAGATTCCTTCCAGAATGTTTTTGTACTTTTACAGCATTATCTGTGTCAAGGAATCTGAAAGATATTTGTGGACTTTA 

hagfish hgPTPN6b (AB033578) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATCTACCAGGAAGGCTCTCGAGTTATCGTCATGACCACGAGGGAGGTCGAACGTGGCAAGGTGAAGTGTGTGCGGTATTGGCCGGAACTT 

工 Y Q E G S R V 1 V M T T R E V E R G K V K C V R Y W P E L 

180 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGAATCGAGAAGGAGTTCGGAATGCTGAGGGTGGGCCTTGTTGATGAAACGGCAAAGCAAGAGTACACTCTCCGGGAACTTTCCCTGCAG 

G 1 E K E F G M L R V G L V 0 E T A K Q E Y T L R E L S L Q 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ 一一一一一一一+ーー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CACATCGGCTTTCCCACGGCGGTACGCACCATTTGGCAGTACCAGTACAAGGCTTGGCCCGATCACGGTGTGCCAGGTGACCTTGGAGAG 

H 1 G F P T A V R T 1 W Q Y Q Y K A W P 0 H G V P G 0 L G E 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTGATCGAGTTTTTGGATGAGGTGGCGAAACGGCAGGCATATCTACCCGAGGCTGGACCCGTCATCGTGCACTGCAGTGCCGGAATTGGT 

V 1 E F L 0 E V A K R Q A Y L P E A G P V 1 V H C S A G 1 G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGAACAGGAACATTGATCGTCATAGATATCCTGACCGACATGATCCTGCACAAAGGCCCAAACTGCAGCATTGACATCCCATGGGTAGTG 

R T G T L 1 V 1 0 1 L T 0 M 1 L H K G P N C S 工 o 1 P W V V 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGTGGGTGAGGTCCCAGCGCTCAGGCCTGGTACAGACGGAGAGTCAGTTTCGTTTCATATACGAGGTTGTAATGCACTTCATAGAGAAT 

Q W V R S Q R S G L V Q T E S Q F R F 1 Y E V V M H F 1 E N 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

~CAAGAAAGAGGGCAAACCAACAAGAAATGAACTTCAAACTGGCGAGTACTCAAACATCGATGCTGCAACGCAAGACATGAGACGTCCA 

K K E G K P T R N E L Q T G E Y S N 1 0 A A T Q 0 M R R P 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACTTCTGGCAGCCGTTTATCTCTCAAAAAAAACAAAGGAGAGAAGAATCAGGGGACACTGTATGAAAACGTCAACCGCAAACACAAACCA 

T S G S R L S L K K N K G E K N Q G T L Y E N V N R K H K P 

810 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCGGGAGTTTAACAGCGCGAGCCACCGCTTGCATTGCGGGATCCAATCGCTCCTCATGCGAGCTCTTTCACAGTGACGAGGGGCTCGTCG 

S G V 
900 

一一一一一一一一ー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCGTTACCGAGTCTGCGCAAACACGTGCCGTCATCTGCTTTCCACAACGCCCAGCATGGCTCCACATTTAAACAATTTGGTTTGGACGCC 

990 

一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一〒一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATTACAGACGGGGTACCGTGACAAACCACATCCGTGTTCGTGGAACAATAAATAAAAAGAAGCTTTTATTGAAAAAAAA 

153 



hagfish hgPTPN3 (AB033579) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAACAACAGTCACGGGCAGTGGTTATGCTGAACCGTGTGCTTGAAAAAGGCTTGGTGAAGTGTGAACAGTATTGGCCGACAGTCGATGAG 

E Q Q S R A V V M L N R V L E K G L V K C E Q Y W P T V 0 E 

180 

-一一一一一一一ー+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCAGAGATGGTGTTTGACACCGGCTACCGACTCACACTGGCTTCATCAATACCAAAAGAGTACTTCACCATCAGCCGTCTAATGCTGGAG 

P E M V F 0 T G Y R L T L A S S I P K E Y F T I S R L M L E 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGCTTATCGACGGCGGAGAGACGGGAGGTTTTGCACTTCCACTACACGTCGTGGCCTGACTTCGGTGTGCCCGACTCACCAGCGGCATTC 

C L S T A E R R E V L H F H Y T S W P 0 F G V P 0 S P A A F 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTGGCATTCCTGATGCGTGTGCGGCGCTCAGGTGTACTCGATCCCTCTTTTGGTCCAATTGTTGTGCACTGCAGTGCCGGCATCGGGCGT 

L A F L M R V R R S G V L 0 P S F G P 1 V V H C S A G I G R 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCGGGCACGTTCTGCCTCGTAGATTCCTGCCTTGCTCTGCATGCAGCCCGGGGCGAGCCAGACGTGTACCAGGTGCTGCTGGACCTGCGA 

S G T F C L V 0 S C L A L H A A R G E P 0 V Y Q V L L 0 L R 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGGTTTCGTATGGGTTTGATCCAAACCCCGGCTCAGCTGCGGTTCTCATTCCTTGCCATCATCCAGGGCATGCATCTTTTGAGTGCAGAT 

R F R M G L 1 Q T P A Q L R F S F L A I 1 Q G M H L L S A 0 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCCTGTGGCCAGGAGGGCTATTTGGATGAAGAAGATGAAAATATGTCACCTGAGGAATGGCCATACTTTGCCCCTTTTCCTTCACCACCT 

A C G Q E G Y L 0 E E 0 E N M S P E E W P Y F A P F P S P P 

720 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ーー一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCCACCCCTCCTCCCCCACCCCCACGGCCTCCAAAACGCTCGACAGAGAGACCCAATGGAGGCCCTGCAGCTGAGAAGTCAATGGTCGTT 

S T P P P P P P R P P K R S T E R P N G G P A A E K S M V V 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAGATCTAACACAAACTGAATTATTTCCAGATAACAGAGATTATGAACTGTCCTCACCAACTCGTTATGAATTCAAACTGGACGATGGC 

E 0 L T Q T E L F P 0 N R 0 Y E L S S P T R Y E F K L 0 0 G 

900 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

AGGTGTGTCGATGAGGCTTTCGGAGAGCGTTGCAGGGAGGTCGAGCAGAGTGAGCAGACGCTTAAAGTTGATCGGGAAGAGAAAACCAAT 

R C V 0 E A F G E R C R E V E Q S E Q T L K V 0 R E E K T N 

990 

一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGGGAACAAAAGATCAGTGAGGATGAGGCCTGGAGCTGGGAGGCGAGCACACTGCCCAAAACAAAGACTAGATCAGACAGCAGCATGGGC 

G E Q K I S E 0 E A W S W E A S T L P K T K T R S 0 S S M G 

1080 

一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATTGACGCAGGAAATGGCAGCTGCACACTGGCTGACAGGGGCCAAATTGGGCAGTTGGGGTTCGAGAGAGGTTGGCAAGACCCACTGACG 

I 0 A G N G S C T L A 0 R G Q 工 G Q L G F E R G W Q 0 P L T 

1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAAATTGTCCTTATTGTTTTTGCTTTACTGCTTTACGCGGCCTACCGCCACTGCATATAAGGTTGGCCTTGTGTAACATGCACCCCGATA 

Q 1 V L 工 V F A L L L Y A A Y R H C I 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+

CCTTTTACTACCTGGCCAAACTCCAGACAGGTGTTGTCACCCCACCTATTCCAGAGCGAGCCAGTTCTGTAGCAATAGTACACATCACCA 

1350 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCTAC 

どay ryPTPN6a (AB033580) 

90 

--一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGGAGAACACCAGGATCATTGTGATGACCACTCGCGAGGTGGAGAAGGGACGGACAAAATGTGAACCTTACTGGCCAGAGGAACAGGGG 

Q E N T R 1 I V M T T R E V E K G R T K C E P Y W P E E Q G 

154 



180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAGAAGGAGTTTGGGTCGTACATTGTGCAGAACCTCGAGGAGCGGGAGGCCACGGATTATAAGGTCCGGGTGCTGGAAGTCAAGCCCATC 

K K E F G S Y 1 V Q N L E E R E A T 0 Y K V R V L E V K P 1 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AACAAGAGCACCAAGCCCCGCAAGATCCATCACTACCAGTACCTGAGCTGGCCGGACCACGGCGTTCCCTCCGAGCCAGGCGGAGTTCTC 

N K S T K P R K 1 H H Y Q Y L S W P 0 H G V P S E P G G V L 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

AGCTTCCTCGAGCAGGTTAACCGCAAGCAGGAGAGCATGCCCGAGGCCGGGCCCATCATCGTCCACTGCAGTGCCGGAATCGGGAGAACG 

S F L E Q V N R K Q E S M P E A G P 1 1 V H C S A G 1 G R T 

450 

一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一一+ーー一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGCACCATTATTGTGATCGACATGCTGGTGGACAAAATCAATTCTCAGGGCCTTGACTGTGACATTGACATTCAGAAGACGATACAGAAC 

G T 1 1 V 10M  L V 0 K 1 N S Q G L 0 C 0 1 0 1 Q K T 1 Q N 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一 十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

GTGAGGAGCCAGAGGTCGGGGATGGTTCAGACCGAGGCACAGTACAAGTTCATCTACATGGCTGTGACTCAGTACATTGATACTACACAG 

V R S Q R S G M V Q T E A Q Y K F 1 Y M A V T Q Y 1 0 T T Q 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAGAAACTGCAGTTGATTGAGTCAAACAAGCAGGTAGAGTCGGAGTACGGAAACATCAGTTACCTTCCTCAGAACCTCAAACACCCCAAG 

K K L Q L 1 E S N K Q V E S E Y G N 1 S Y L P Q N L K H P K 

720 

-一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTCTCCCAGCGGATGTCTGGTCACAGTGCAGACGCGAAGGGGAAGAAAGAGGACAAGGTTCGAAAGCAACGGTCGGAGGAGAAGGAACGA 

V S Q R M S G H S A 0 A K G K K E 0 K V R K Q R S E E K E R 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCGGGAAAGGCCGGGTCCCTCAGGAAGAAATAGTGCGGAGGCGGATTTCTCAGCGGATTCTCCCACCAGCTGAGAGCCACTGCCTCTTCC 

S G K A G S L R K K 
900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CCCCCACCCTATAACCCCCTTGCCAAATCCTCCTCCCCCTCCCCCTCACAACGAGGTG 

ray ryPTPR2Aa (AB033581) 

90 

一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGCAAAGAACCGTCACCATAGTAATGATGACAAGACTGGAAGAAAAATCAAGGGTGAAATGTGATCAATATTGGCCTTGTCGAGGGACA 

E Q R T V T 1 V M M T R L E E K S R V K C 0 Q Y W P C R G T 

180 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

f会GACTTATGGAATGATTCAAGTCACCCTTTTGGATATAGTGGAGCTAGCCACATATTCTGTCCGAACATTTGCACTTTATAAGAATGGT

T Y G M 1 Q V T L L 0 1 V E L A T Y S V R T F A L Y K N G 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCAAGTGAGAAGCGAGAAGTGCGACAGTTCCAGTTCATGGCTTGGCCAGACCATGGTGTTCCAGAATACCCTACTCCAATATTGGCCTTC 

S S E K R E V R Q F Q F M A W P 0 H G V P E Y P T P 1 L A F 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTGAGGAGAGTCAAAGCATGCAATCCACCAGATGCCGGTCCTATGGTGGTTCACTGCAGTGCTGGGGTGGGTCGAACTGGCTGCTTTGTC 

L R R V K A C N P P 0 A G P M V V H C S A G V G R T G C F V 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTCATTGATGCTATGTTGGAACGAATTAAACATGAAAAGACAGTGGATATCTATGGCCATGTCACCTGCATGAGAGCACAGCGAAATTAC 

V 1 0 A M L E R 1 K H E K T V 0 1 Y G H V T C M R A Q R N Y 

540 

-ーー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATGGTTCAGACAGAAGATCAGTATATCTTCATTCATGAGGCGCTCCTTGAGGCAGCAACATGTGGAAATACAGAAGTTCCAGCAAGAAGT 

M V Q T E 0 Q Y 1 F 1 H E A L L E A A T C G N T E V P A R S 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一ーム一一一一一一一一一+

CTCTTTGCTCACATACAGAAACTCGGTCAGGTTCCACCAGCAGAGACAGTTACAGCCATGGAATTAGAATTCAAGCGCCTGGCAAACTCC 

L F A H 1 Q K L G Q V P P A E T V T A M E L E F K R L A N S 

155 



720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAAGCACATACCTCACGATTTATCAGTGCCAATCTCCCTTGTAATAAATTTAAAAACCGTCTTGTGAACATCATGCCATATGAATCCACT 

K A H T S R F 1 S A N L P C N K F K N R L V N 1 M P Y E S T 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGAGTCTGCTTGCAACCAATCCGAGGAGTTGAGGGCTCTGATTACATAAATGCCAGCTTCATTGATGGATACAGGCAGCAAAAGGCCTAC 

R V C L Q P 1 R G V E G S 0 Y 1 N A S F 1 0 G Y R Q Q K A Y 

900 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATTGCAACACAGGGACCTCTGGCAGAGACCACGGAAGATTTCTGGCGTATGCTATGGGAGCACAATTCCACAATTGTTGTAATGCTCACA 

1 A T Q G P L A E T T E 0 F W R M L W E H N S T 1 V V M L T 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAATTACGAGAAATGGGTCGAGAGAAGTGCCACCAGTACTGGCCAGCAGAACGTTCGGCCCGGTATCAATACTTTGTGGTAGATCCAATG 

K L R E M G R E K C H Q Y W P A E R S A R Y Q Y F V V 0 P M 

1080 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCAGAATATAGCATGCCACAGTATATCCTGCGAGAGTTCAAAGTAACAGATGCCAGGGATGGACAATCTCGAACAATCCGACAGTTTCAT 

A E Y S M P Q Y 1 L R E F K V T 0 A R 0 G Q S R T 1 R Q F H 

1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTCATTGACTGGCCTGAACAAGGAGTGCCAAAAACTGGAGAAGGATTCATTGACTTTATTGGACAAGTACACAAGACAAAAGAACAATTT 

F 工 o W P E Q G V P K T G E G F 1 0 F 1 G Q V H K T K E Q F 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGACAAGATGGACCCATTACAGTGCACTGCAGTGCTGGTGTGGGACGAACTGGAGTATTCATTACACTAAGCATTGTTCTGGAGCGAATG 

G Q 0 G P 1 T V H C S A G V G R T G V F 1 T L S 1 V L E R M 

1350 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGATATGAGGGCGTTGTGGACATGTTTCAAACTGTGAAGACATTACGAACACAGCGGCCTGCCATGGTTCAGACAGAGGACCAGTACCAG 

R Y E G V V 0 M F Q T V K T L R T Q R P A M V Q T E 0 Q Y Q 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTATGTTACCGAGCCGCACTGGAGTACCTTGGAAGCTTTGATCACTATGCAACGTAACTTCTAGCACCCAATCAGAACATATGATTTTCA 

L C Y R A A L E Y L G S F 0 H Y A T 

1530 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一←一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGACCCAGAAATGATTTTTTGAGCCATATCATATTAAATCATTGTTCAG 

工ay 工yPTPN3 (AB033582) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGCAAAAAAGTAGAGCAATTGTGATGCTCAATCGTGTCATTGAAAAGGGATCAGTAAAATGTGAAAAGTATTGGCCAAGCACGAAAGAT 

E Q K S R A 1 V M L N R V 工 E K G S V K C E K Y W P S T K 0 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAACAATGTCATATGAAGATACTGGGTTCAATCTAAAATTGTTATGTGAAGATGTAAAATCATACTACACTGTGCGGCGGTTGGAATTG 

E T M S Y E 0 T G F N L K L L C E 0 V K S Y Y T V R R L E L 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGAGAACCTCTACTGGAGAAACCAGAGAAATCTACCACTTCCATTATACCACTTGGCCTGACTTTGGAGTACCTGAATCCCCTGCTTCA 

Q R T S T G E T R E 1 Y H F H Y T T W P 0 F G V P E S P A S 

360 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+

TTCCTTAATTTTTTGTTCAAAGTGAGGGAGTCTGGCTGCTTGAACTCAGATTGTGGACCTACTATTGTTCACTGCAGTGCAGGCATTGGA 

F L N F L F K V R E S G C L N S 0 C G P T 1 V H C S A G 1 G 

450 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGATCTGGTACTTTCTCTTTGGTTGATACATGCCTTGTTTTGATGGAAAAACGCAAAGATCCATCTTCTGTGGACATCAGAGAAGTACTG 

R S G T F S L V 0 T C L V L M E K R K 0 P S S V 0 1 R E V L 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

TTAGAAATGAGGAAATACAGGATGGGACTCATACAGACTCCAGATCAGTTGCGATTTTCATACATGGCAGTTATAGAGGGAGCGAAATAT 

L E M R K Y R M G L 1 Q T P 0 Q L R F S Y M A V 1 E G A K Y 

156 



630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATCATGGGAGACTCATCAGTGCAGAAAAGATGGAAAGAGCTTTCCAACGAAGACCAGGAGCCTATACCAGGCAATGCTTCTCCACCACCC 

1 M G 0 S S V Q K R W K E L S N E 0 Q E P 1 P G N A S P P P 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGCCTCCAAAACGAGCCCTTCCACGACAGAATGAGAATAGGGCGCCTCATTTGTCAGTAGGCGAAGCAACTGATGCAGCAAACAACATT 

Q P P K R A L P R Q N E N R A P H L S V G E A T 0 A A N N 工

810 

一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCCACAGAAGAAAATTCTGTACAAGAAAAAGAAATCAAAGCAAAGTATGTGAATAATATTCGTAAGCGACATCGTGAGGATAGGATAGCA 

S T E E N S V Q E K E 1 K A K Y V N N 1 R K R H R E 0 R 1 A 

900 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGTACAGCGCAGAAAGTACAGCGAATGAAACAGAAGCTCAATGAAACCGAGGTGAAACGAAAAAGGTGGTTATATTGGAAACCTATTCTC 

S T A Q K V Q R M K Q K L N E T E V K R K R W L Y W K P 1 L 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATTAACATAGCTGCAGTTACTACTCTTGCAATTGGAGCTATTGTTTGCTGCTCTATGTATTTTCAGTGATCAATTTGTAACTTCATTTAA 

工 N 1 A A V T T L A 1 G A 1 V C C S M Y F Q 
1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TAGCACATGGTAGCATATTGCATCTGAGATTTCAGATGCTGAGGAAAGATATCTCCCCTGCACAAGAACTTTGTTTTTCAGGATTGACAG 

1170 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGAAAAATACAGGAGGGTGGAGCTGTTTGGTTTTACTCAAAATTTGCAATATAGAATCTCAGGTTCTTGTACTGTCAGATGTTTGAATGA 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACAAAACCACCAGACACAAAAATT 

ray ryPTPR4a (AB033583) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAACAGAAATCTGCCACCATTGTTATGTTAACAAATGTAAAAGAGAAAAAGGAGGAAAAGTGTTACAAGTACTGGCCTGATCAGGGATTA 

E Q K S A T 工 V M L T N V K E K K E E K C Y K Y W P 0 Q G L 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGGACGTATGGGGCAATTCGGGTCTCAGTGGAAGATGTCACTGTGCTTGTGGATTATACCATACGCAAGTTCACCATTCAGAATCAGACA 

W T Y G A 1 R V S V E 0 V T V L V 0 Y T 1 R K F T 1 Q N Q T 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

戸えTGTTAACAAAGCTCCAAGACTAGTGACACAGCTTCACTTCACCAGCTGGCCTGACTTTGGTGTGCCATTTGCACCCATCGGAATGCTC

V N K A P R L V T Q L H F T S W P 0 F G V P F A P 1 G M L 

360 

一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAATTTCTGAAGAAGGTTAAGGCATTGAATCCTTCCTATTCGGGACCTATTGTGGTCCACTGCAGTGCTGGAGTGGGCAGAACTGGAACC 

K F L K K V K A L N P S Y S G P 1 V V H C S A G V G R T G T 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTCATTGTTATTGATGCTATGATTGATATGATGGATGCAGAGCAGAAGGTGGATGTCTTTGGCTTTGTGGCTCGAATTCGCAATCAGCGG 

F 1 V 1 0 A M 10M  M 0 A E Q K V 0 V F G F V A R 1 R N Q R 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CCACAGCTAGTTCAAACTGACATGCAGTATTCCTTCATATATCAAGCCCTTCTTGAACATTATTTGTACGGTGACACAGAACTGGATGTG 

P Q L V Q T 0 M Q Y S F 1 Y Q A L L E H Y L Y G 0 T E L 0 V 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGCTCTTTAGAGAAGCACATACAGAAGCTCCGAAATAAAACAGGGAAATTTGACATCACTGGCCTAGAAGAAGAATTTAATAAATTAACT 

S S L E K H 1 Q K L R N K T G K F 0 1 T G L E E E F N K L T 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACAGTCCGÞ~TAAGGAAGGACAATATGAGAACAGGGAATAAACCAGTAAATATGAAAAAAGCAAGAGTCCTTCAGATCATTCCCTATGAT 

T V R 1 R K 0 N M R T G N K P V N M K K A R V L Q 1 1 P Y 0 

157 



810 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTCAACAGAGTTGTGCTGCCCAGGAAAAGGGGACAAGAATTCTCAGACTATATCAATGCTTCATACATAGATGGCTATCGACAGAAGGAT 

F N R V V L P R K R G Q E F S 0 Y 1 N A S Y 1 0 G Y R Q K 0 

900 

一一一一一一一一一+一ー一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TATTTTGTTGCAACTCAGGGTCCTCTTGCTCATACAGTGGAAGATTTTTGGAGAATGGTCTGGGATTGCAAGTCTCACACAATTGTAATG 

Y F V A T Q G P L A H T V E 0 F W R M Vωo  C K S H T 1 V M 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTGACAGAACTGCGAGAAAGAGAGCAGGAGAAGTGTTGCCAGTATTGGCCCTCTGAGGGATCTGTAACATATGGAACATACTCAACAGAG 

L T E L R E R E Q E K C C Q Y W P S E G S V T Y G T Y S T E 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTGAAGAAGGACAACATTACTGATGCTTTCAGTCTCAGAGATCTCACAGTCACAAATACCACTGAAAACATAGAGAGGACAGTTCGACAA 

L K K 0 N 1 T 0 A F S L R 0 L T V T N T T E N 1 E R T V R Q 

1170 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

TTCCACTTCCACGACTGGCCTGAGATTGGCATTCCAGCGGAAGGTAAAGGGATGATCGACCTGATTGCAGCAGTCCAGAAACAGCAGCAA 

F H F H 0 W P E 工 G 1 P A E G K G M 1 0 L 1 A A V Q K Q Q Q 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAATCCGGCAATCATCCAATCATAGTGCACTGCAGTGCTGGTGCTGGCAGAACAGGTACATTTATTGCACTGAGTAACATCCTCGAGCGA 

K S G N H P 1 1 V H C S A G A G R T G T F 1 A L S N 1 L E R 

1350 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTGAAAGCTGAAGGCCTTTTAGATGTTTTCCAAACTGTTAAGAGCTTACGAATGCAACGACCGCATATGGTGCAGACATTGGAGCAATAT 

V K A E G L L 0 V F Q T V K S L R M Q R P H M V Q T L E Q Y 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+

GATTTCTGCTACAAGGTGGTGCAAGATTTCCTTGACATACACTCCGATTATGCCAACTTCAAATAAATATGTTTGCCTTATA 

o F C Y K V V Q 0 F L 0 1 H S 0 Y A N F K 

ray ryPTPR2Ab (AB033584) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGCAACGAAGTGCAATTGTTGTGATGATGACCAAACTGGAAGAGCGATCACGGGTGAAATGTGACCAGTACTGGCCTTCCAGGGGTACA 

E Q R S A 1 V V M M T K L E E R S R V K C 0 Q Y W P S R G T 

180 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十

GAAACCTTGGGATTAATCCAAGTCACTCTGCAGGATACAGTTGAACTGGCAACCTACTGTGTTAGAACATTAACATTAGACAAGATTGGC 

E T L G L 1 Q V T L Q 0 T V E L A T Y C V R T L T L 0 K 1 G 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCCAGTGAAAAGAGGGAGGTGAGACAATTCCAATTCACTGCATGGCCTGATCATGGGGTTCCAGAGCACCCCACACCATTCCTAGCCTTC 

S S E K R E V R Q F Q F T A W P 0 H G V P E H P T P F L A F 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+

CTAAGGCGAGTGAAAGCTTGCAACCCTCCAGATGCTGGCCCCATGGTGGTACATTGCAGTGCCGGAGTTGGAAGGACCGGGTGTTTCATT 

L R R V K A C N P P 0 A G P M V V H C S A G V G R T G C F 1 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTAATAGACGCCATGCTAGAGAGGATAAAGCATGAGAAAACTGTAGATATTTATGGTCATGTAACACTAATGAGATCACAGAGGAATTAC 

V 1 0 A M L E R 1 K H E K T V 0 1 Y G H V T L M R S Q R N Y 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

ATGGTTCAGACTGAGGACCAATATATCTTTATTCATGATGCACTGCTTGAAGCAGTGACTTGTGGAAATACCGAAGTGCCAGCAAGAAAC 

M V Q T E 0 Q Y 1 F 1 H 0 A L L E A V T C G N T E V P A R N 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTGTACGCGTACATCCAAAAGCTGACACAGGTGGAGCCAGGAGAAAACGTCACTGGGATGGAACTGGAGTTCAAGCGTCTAGCCAACACT 

L Y A Y 1 Q K L T Q V E P G E N V T G M E L E F K R L A N T 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一令一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAAGCCCACACATCAAGATTCATTAGTGCCAATCTTCCATGTAACAAATTTAAGAATCGCCTTGTTAATATTATGCCATATGAATCCACA 

K A H T S R F 1 S A N L P C N K F K N R L V N 1 M P Y E S T 
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810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一ー一一一一+一ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

AGAGTATGTCTACAGCCAATCAGAGGAGTTGAAGGCTCAGATTATATCAATGCAAGTTTCATCGATGGTTACAGGCAGCAGAAAGCCTAC 

R V C L Q P 1 R G V E G S 0 Y 1 N A S F 1 0 G Y R Q Q K A Y 

900 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATAGCCACACAGGGACCTCTAGCAGAGACAACAGAAGATTTCTGGAGAATGCTTTGGGAACATAATTCAACAATTGTGGTTATGCTCACC 

1 A T Q G P L A E T T E 0 F W R M L W E H N S T 1 V V M L T 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

AAGCTTCGGGAGATGGGCAGAGAGAAGTGCCATCAGTATTGGCCTGCAGAGCGATCAGCAAGGTATCAATATTTTGTAGTTGACCCCATG 

K L R E M G R E K C H Q Y W P A E R S A R Y Q Y F V V 0 P M 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCAGAGTACAACATGCCTCAGTACATTCTCAGAGAGTTCAAGGTCACAGATGCAAGAGATGGTCAGTCACGCACAGTAAGGCAATTCCAA 

A E Y N M P Q Y 1 L R E F K V T 0 A R 0 G Q S R T V R Q F Q 
1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+

TTCACTGACTGGCCAGAACAAGGAGTGCCAAAGTCTGGAGAAGGGTTCATTGATTTCATTGGCCAAGTACACAAGACAAAAGAGCAGTTT 

F T 0 W P E Q G V P K S G E G F 1 0 F 1 G Q V H K T K E Q F 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGTCAGGATGGACCCATCAGTGTTCACTGTAGCGCTGGCGTCGGGAGGACTGGTGTTTTTATAACACTTAGTATTGTACTGGAAAGAATG 

G Q 0 G P 1 S V H C S A G V G R T G V F 1 T L S 1 V L E R M 

1350 

一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGGTACGAGGGTGTTGTGGATATCTTTCAGACCGTCAAAATGCTCAGAACACAACGGCCAGCTATGGTGCAGACAGAGGATCAATATCAG 

R Y E G V V 0 1 F Q T V K M L R T Q R P A M V Q T E 0 Q Y Q 
1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一ー一一一一一一一+

TTCTGCTATCGAGCTGCACTGGAGTACCTTGGAAGCTTCGATCACTATGCAACATAAAAACCCAATCCACCTTGGATTTACAGTAGGCCA 

F C Y R A A L E Y L G S F 0 H Y A T 

1530 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTTAAGATCCAGAAAGCCTCTTCTGAGCCATACAATGTGCTTGAGAAGTACTACTTACTCCTAGCTAAAGATAAATTAGTGGGGGGGGCA 

1620 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGGGAAATTTTAAAATAAACTATTCCAGGTGGACCAAGAATTGGCAATTTAATAACCAACTTAAGAAGAGGAGGAGAATCTTTTCT 

どay 工yPTPR8 (AB033585l 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

内GAACGGCTGTACGGTGATCGTCATGTTGACCCCTCTGGTGGAGGATAGTGTCAGGCACTGCGACCGCTACTGGCCGGATGAAGGCTCC

N G C T V 1 V M L T P L V E 0 S V R H C 0 R Y W P 0 E G S 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCCCTCTACCACATCTACGAGGTGAACCTGGTCTCTGAGCACATCTGGTGTGAGGACTTCCTCGTGCGCAGTTTCTACCTCAAGAACCTG 

S L Y H 工 Y E V N L V S E H 1 W C E 0 F L V R S F Y L K N L 

270 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CAGTCGCAGGAGACACGCACACTCACCCAATTCCACTTCCTCAGCTGGCCTGCTGAGGGAATCCCTTCCTCCACCCGCCCACTGCTGGAC 

Q S Q E T R T L T Q F H F L S W P A E G 1 P S S T R P L L 0 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTCCGGAGGAAAGTCAATAAGTGTTACAGAGGTCGTTCCTGCCCCATAATCGTACACTGCAGTGACGGCGCAGGAAGAACTGGAACATAC 

F R R K V N K C Y R G R S C P 1 1 V H C S 0 G A G R T G T Y 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACGTTAATTGACATGGTTCTCAACAGAATGTCAAAAGGTGTGAAGGAGATAGATATTGCTGCCACTCTCGAGCACATACGAGATCAGCGG 

T L 工 o M V L N R M S K G V K E 工 o 1 A A T L E H 1 R 0 Q R 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCAGGGATGGTCTGCACCAAGGACCAGTTCGAGTTCGCCTTGACCGCCGTGGCAGAGGAAGTCAACGCCATCTTGAAGGCACTGCCCCAG 

P G M V C T K 0 Q F E F A L T A V A E E V N A 1 L K A L P Q 
630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ー一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ーー一一一一一+

TGAACTCGCTACAACCCCAAACTGCCTGGCCCACAAGCTGCAGCTGCTTCATCCTCCTCCATCTCCCCAAACCGCCACCTGTGTGCCACC 

159 



720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTCTGTGTCCTACCTTCCCCTTTTGTGTCCGTCAACAGAAACACCACCTGTGCAGAGACGTCCGCTTCCCGTGAAAAGAGTTTGTGTCCT 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCCGG 

工ay どyPTPR2Ac (AB033586) 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGCAGAGAAGTGCAACTATCGTCATGATGACAAAACTAGAGGAAAAATCTCGGGTGAAGTGCGACCAATACTGGCCCAGCCGGGGAACA 

E Q R S A T 1 V M M T K L E E K S R V K C 0 Q Y W P S R G T 

90 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GATACCTATGGAATGATACAGGTGACTCTGCTGGACACCATTGAGTTGGCCACCTTCTGTGTTCGTAATTTCTGCCTACACAAGAATGGC 

o T Y G M 1 Q V T L L 0 T 1 E L A T F C V R N F C L H K N G 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCCAGTGAGAAGCGTGAGGTTCGTCAGTTTCAGTTCACGGCTTGGCCTGACCACGGGGTTCCCGAGTATCCTACTCCTTTCCTGGCATTC 

S S E K R E V R Q F Q F T A W P 0 H G V P E Y P T P F L A F 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTCAGAAGAGTGAAAACCTGCAATCCTCCTGACGCTGGCCCCGTGGTGGTGCACTGCAGTGCTGGAGTCGGTCGGACTGGCTGTTTCATT 

L R R V K T C N P P 0 A G P V V V H C S A G V G R T G C F 1 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTCATTGATGCCATGCTAGAGAGAATAAAACATGAGAAGACGGTTGACATCTATGGCCATGTGACACTGATGAGATCACAACGGAACTAC 

V 1 0 A M L E R 1 K H E K T V 0 1 Y G H V T L M R S Q R N Y 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATGGTGCAGACAGAGGACCAGTATATTTTTATTCATGATGCACTGCTGGAAGCAGTGGCTTGTGGGACCACTGAGGTGATGGCCAGGAAC 

M V Q T E 0 Q Y 1 F 工 H 0 A L L E A V A C G T T E V M A R N 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTGTACTCTTACATCCAGAAACTCACGCAGGTTGAAACAGGGGAGCATGTCACAGGCATGGAACTAGAGTTCAAGCGTCTGGCCAATTCC 

L Y S Y 1 Q K L T Q V E T G E H V T G M E L E F K R L A N S 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAAGCTCATACGTCCCGATTCATAAGTGCCAATCTTCCATGTAATAAGTTCAAGAACCGCCTTGTCAACATTATGCCGTATGAGACGACA 

K A H T S R F 1 S A N L P C N K F K N R L V N 1 M P Y E T T 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGAGTGTGTCTACAGCCAATCCGTGGGGTGGAAGGATCTGACTACATCAATGCTAGCTTTATCGATGGATACAGGCAACAGAAAGCATAC 

R V C L Q P 1 R G V E G S 0 Y 1 N A S F 1 0 G Y R Q Q K A Y 

900 

一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATTGCCACACAGGGTCCTTTAGCAGAGACTACAGAGGACTTCTGGAGAATGTTATGGGAGAACAACTCCACCATTGTTGTCATGCTGACC 

1 A T Q G P L A E T T E 0 F W R M L W E N N S T 1 V V M L T 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAACTGCGAGAAATGGGCCGTGAGAAGTGTCACCAGTACTGGCCAGCTGAACGATCCGCCAGGTATCAGTACTTTGTCGTGGATCCGATG 

K L R E M G R E K C H Q Y W P A E R S A R Y Q Y F V V 0 P M 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCAGAGTACAACATGCCACAATACATCCTCCGTGAGTTCAAAGTCACAGATGCAAGGGATGGCCAGTCACGGACTGTCCGGCAGTTCCAG 

A E Y N M P Q Y 1 L R E F K V T 0 A R 0 G Q S R T V R Q F Q 
1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTTACAGACTGGCCAGAGCAAGGAGTGCCAAAATCCGGCGAGGGGTTCATTGACTTTATTGGGCAAGTGCATAAAACTAAGGAACAGTTT 

F T 0 W P E Q G V P K S G E G F 工 o F 1 G Q V H K T K E Q F 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGCCAAGATGGTCCCATCTCAGTTCACTGCAGTGCTGGAGTTGGCCGGACTGGGGTCTTCATCACGCTCAGCATTGTCTTGGAAAGAATG 

G Q 0 G P 1 S V H C S A G V G R T G V F 工 T L S 1 V L E R M 

160 



1350 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGGTACGAAGGGGTGGTGGACATTTTCCAGACTGTCAAGATGCTCCGAACACAGCGACCAGCCATGGTACAGACAGAGGATGAATATCAG 

R Y E G V V 0 1 F Q T V K M L R T Q R P A M V Q T E 0 E Y Q 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+

TTCTGCTATCAAGCAGCATTGGAGTACCTTGGGAGTTTTGATCATTATGCAACGTAAAAAGCCATTGATCATCAAACTCAACAGGCCACA 

F C Y Q A A L E Y L G S F 0 H Y A T 

1530 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATGGACACGGAGCACCTCTTCTGAGCTACATAGTGTGCTTGAAAAGTACTTTAATTCTAACCACCGCCGGGGAAAGA 

ray ryPTPR2B (AB033587) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAAGAACAATCAGTTTGTATCGTTATGGTCACAAATCTGGTGGAAGTTGGAAGAGTCAAATGTTACAAATATTGGCCAGATGATAGTGAA 

Q E Q S V C 1 V M V T N L V E V G R V K C Y K Y W P 0 0 S E 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTTTATGCAGATTTCAAAGTTACATTCGTGGAAGAGGAGCCTCTTGCAGAATATGTTGTTCGAACATTTACATTGGAAAGGAGAGGCTTT 

パ Y A 0 F K V T F V E E E P L A E Y V V R T F T L E R R G F 

270 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GATGAAATTCGTGAAGTGAAGCAGTTCCATTTCATTGGCTGGCCTGATCATGGTGTTCCTTATCATGCAACTGGTCTACTAGCATTTATC 

o E 1 R E V K Q F H F 1 G W P 0 H G V P Y H A T G L L A F 1 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGCCGTGTGAAATTCTCAAATCCCCCAGGAGCAGGGCCAGTAGTTGTACATTGCAGTGCTGGGGCTGGAAGGACTGGCTGTTATATTGTT 

R R V K F S N P P G A G P V V V H C S A G A G R T G C Y 1 V 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATAGATATCATGTTAGACATGGCAGAGCGAGAAGGAGTTGTTGATATCTATAATTGTGTTAAAGCATTACGATCAAGACGCATTAATATG 

1 0 1 M L 0 M A E R E G V V 0 1 Y N C V K A L R S R R 1 N M 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

GTTCAGACAGAGGAACAATATATATTCATTCATGATGCCATTCTGGAAGCTTGTCTGTGTGGGGACACATCAATACCAGTCTGCGAAATC 

V Q T E E Q Y 1 F 1 H 0 A 1 L E A C L C G 0 T S 1 P V C E 1 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十

AAGCAAGCCTATTACGAAATGATACGAGTTGATTCACAGAGTAACTCTTCCCAGCTTAAAGATGAATTTCAAACCCTAAATTCTGTATCA 

K Q A Y Y E M 1 R V 0 S Q S N S S Q L K 0 E F Q T L N S V S 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

戸ベACAACTACAACCCGAAGACTGCAGCATTGCTCTTCTACCCAGGAATCATGAGAAGAATCGATACATGGACGCATTGCCACCAGACAGA

Q L Q P E 0 C S 工 A L L P R N H E K N R Y M 0 A L P P 0 R 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGCCTGCCATTTTTAATTACCATAGATGGTGAAAGCAGTAACTACATTAATGCTGCTCTAATGGATAGCTATAGGCAACCAGCTGCTTTT 

C L P F L 1 T 1 0 G E S S N Y 1 N A A L M 0 S Y R Q P A A F 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATAGTGACACAGCATCCATTGCCAAACACAGTCAAAGATTTCTGGAGACTGGTCTATGATTATGGCTGCACTTCTGTTGTCATGCTGAAT 

1 V T Q H P L P N T V K 0 F W R L V Y 0 Y G C T S V V M L N 

990 

一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

GAGTTGGACCTTGTTCAGGGATGCCCGCAGTATTGGCCAGAAGAGGGGACACTTCGATATGGGCCTATTCAAGTTGACTGCGTTTCGTGC 

E L 0 L V Q G C P Q Y W P E E G T L R Y G P 1 Q V 0 C V S C 

1080 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCAATGGATTGTGATCTAGTAAGTCGGCTCTTCAGGATCTGCAATCTTACAAGGCCACAGGAAGGTTATCTCATGGTGCAGCAGTTCCAG 

S M 0 C 0 L V S R L F R 1 C N L T R P Q E G Y L M V Q Q F Q 

1170 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TACTTGGGATGGGCAGCTCACAGGGAAATACCTGCCTCAAAACGATCATTTCTGAAGTTAATTCTCCAGGTTGATAAATGGCAAGAAGAA 

Y L G W A A H R E 1 P A S K R S F L K L 1 L Q V 0 K W Q E E 

161 



1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+

TGCGAAGAAGGAGAAGGACGAACTATTATTCACTGTCTAAATGGAGGAGGCCGCAGTGGAATGTTTTGTGCCATCACCATTATCTGTGAA 

C E E G E G R T 1 1 H C L N G G G R S G M F C A 1 T 1 1 C E 

1350 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATGATCAAAAGGCAAAATGTAGTTGACATTTTCCATGGAGTAAAGACGCTTCGAAACAGCAGACCAAATATGGTGGAAACCCTGGATCAA 

M 1 K R Q N V V 0 1 F H G V K T L R N S R P N M V E T L 0 Q 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ーー一一一一一一一十一一一一一一一一一+

TATCGATTCTGTTACGATGTTGCTTTGGAATACCTTGAAGCTTCTTAGTGATTACATATACGTCAGTACAGATTTGTGCTATATTTGGAT 

Y R F C Y 0 V A L E Y L E A S 

1530 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGGAAATTATCACTAATGCTGCGCATGAAGAGTACACATTTAATTGAGTTTTTTAAAACTAGCTTAAGTATTCTGTTATACAAAGAGTCT 

1620 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TAACTATGATGACAGTGTATTTGTGCATCCAGGCTATTACCAGACAGCATTTGGTGCCATCATAACAATATGATCTGACTCTAGATTTCA 

1710 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTGCTCAGTGATAGGCTAAAAAAACTCAAGTGTTAGTCAAGAACAGTTTTGGATTTTCTTTTTATCCAAACAAAACAACATGTAGTTCTG 

1800 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CATGCACAAGTTCGAATGCTGTGATGCTACATCTTGTTTTCAACCAAGCTCATTTAAAAGCAGAATTGTGCACAGACTGCTATTGCATAT 

1890 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGCTAATATCT 

どay ryPTPR5a (AB033588) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGCACAATGTGAGTGTCATTGTGATGATCACCAACCTGGTAGAAAAAGGAAGGAGGAAATGTGATCAGTACTGGCCATCAGAAAACAGT 

E H N V S V 1 V M 1 T N L V E K G R R K C 0 Q Y W P S E N S 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAGAATATGGACACATCCTTGTATCGCTGAAGAACACAAAAGTTTCATCTTATTACACTGTTAGACAGTTTACTGTACGCAACACAAAG 

E E Y G H 1 L V S L K N T K V S S Y Y T V R Q F T V R N T K 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTTAAAAAGGGATCATTGAAAGGAAGGCAGAATGATCATATAGTGACCCAGTATCATTACACCCAGTGGCCTGATATGGGTGTTCCAGAG 

F K K G S L K G R Q N 0 H 工 V T Q Y H Y T Q W P 0 M G V P E 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TATGCCCTTCCTGTTTTAACATTTATTCGACACTCAGCAGCTGCTAAAGCCAGTCATACTGGGCCTGTTGTGGTTCATTGCAGTGCTGGT 

Y A L P V L T F 1 R H S A A A K A S H T G P V V V H C S A G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+

GTTGGAAGAACTGGCACATACATTGTAATAGACAGCATGTTGCAACAAATCAAACAGAAAGGCACTGTCAATGTGCTGGGATTCCTTAAA 

V G R T G T Y 工 V 1 0 S M L Q Q 1 K Q K G T V N V L G F L K 

540 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CACATCAGAACACAAAGGAACTATTTAGTGCAAACAGAGGAGCAGTATATCTTCATTCATGATGCCCTTGTGGAAGCCATCCTTACTAAG 

H 1 R T Q R N Y L V Q T E E Q Y 1 F 1 H 0 A L V E A 1 L T K 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GACACTGAGGTTCCTGCCAATCATCTGCATACCTACGTAAATGCTCTTCTTACTCCGGGACCATCGGGAAAAACAAAACTAGAGAAACAA 

o T E V P A N H L H T Y V N A L L T P G P S G K T K L E K Q 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTCAAGCTGGTGAGTCAGCCTCACGCCAAGCAGTGTGATTATTCTGCAGCCCTGAAGCAATGCAATCGAGACAAGAACAGAAATTCCTCC 

F K L V S Q P H A K Q C 0 Y S A A L K Q C N R 0 K N R N S S 

162 



810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+
ATCATTCCTGTGGAGAGATCAAGAGTTGGACTTGCAACACTGACTGCTGAGGGCTCTGATTACATCAATGCATCATATGTTTCGGGATTT 

工工 P V E R S R V G L A T L T A E G S 0 Y 1 N A S Y V S G F 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+
CATCGAATTGATGAGTTCATCGTCACCCAACATCCACTGCCATACACTACAAAGGACTTCTGGCGGATGATATGGGACTACAATGCTCAA 

H R 1 0 E F 1 V T Q H P L P Y T T K 0 F W R M 1 W 0 Y N A Q 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATTATAGTCATGCTGCCAGATAACCAAGGACTGACCCCATATTGGCCAAAGAAGGATGGCCCAATGAACTATGAAGCATTTACTGTGAGT 

工工 V M L P 0 N Q G L T P Y W P K K 0 G P M N Y E A F T V S 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTACTCAATGAGAGCCACCTGTGTCTTTCCAATGAAGAGCAGCTTACCATCAAGGATTTCATTCTGGAAGCAACACAGGATGACTATGTA 

L L N E S H L C L S N E E Q L T 1 K 0 F 1 L E A T Q 0 0 Y V 

1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
TTAGAAGTAAGACACTACCAGTCTCCAAGGTGGCCAAATCCAGATGGTCCAATAAGCAAAACCTTTGAGCTCCTCAATTTGATACGGGAT 

L E V R H Y Q S P R W P N P 0 G P 1 S K T F E L L N L 工 R 0 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCTGCTGCTACTAGAGATGGGCCAATAATCGTTCACGATGAGCATGGAGGTATTACAGCTGGCACCTTCTGTGCTTTGACCAAATTGATG 

A A A T R 0 G P 1 1 V H 0 E H G G 1 T A G T F C A L T K L M 

1350 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GATCAGCTGGAGAGTGAAAACTCAGTGGATGTTTACCAAGTGGCTAAAATGATCAATTTAATGAGGCCTGGAATATTCACCGATATTGAC 
o Q L E S E N S V 0 V Y Q V A K M 1 N L M R P G 工 F T 0 1 0 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGTTTCAATTTTTATACAAAGCTATACTCAGCCTGGTCAACTCAAGGGAAGACAAAAACACTGCAGCTATACTGGAAACCAATGGTCTT 
Q F Q F L Y K A 1 L S L V N S R E 0 K N T A A 1 L E T N G L 

1530 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCTCTGTCTGCTGAAGATTACAATGGGGCAGAAAGTATGGAGTCTCTGGTGTAATAGTGAAGTGGATGTTTTTACCAACTCAGAATCCTG 

A L S A E 0 Y N G A E S M E S L V 

1620 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTTGATCTTGTTAGCTATACAAGTATTCACTTTGGAATGCTAATATCCATTTTATGTCATCATTGGATGGTGACCCGTGGATGACATAAT 

1710 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AT AAAAAAAAA 

/五弓y ryPTPR4b (AB033589) 

90 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGCAAAATACTGCAACAATTGTCATGGTCACAAATCTGAAAGAGCGGAAAGAGTGCAAATGTGCGCAGTACTGGCCAGACCAGGGTTGT 
E Q N T A T 1 V M V T N L K E R K E C K C A Q Y W P 0 Q G C 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGGACATACGGGAACATTCGAGTTTCTGTAGAAGACATGATGGTGTTAGTGGATTATACCATTCGCAAGTTCTGTATTCAGCAAGTAGGA 

W T Y G N 1 R V S V E 0 M M V L V 0 Y T 1 R K F C 1 Q Q V G 

270 

一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GATGTGATGAACAAGAAACCTCAGAGGCTGGTTACTCAGTTCCACTTTACCAGTTGGCCTGATTTTGGAGTACCATTCACTCCAATTGGC 

o V M N K K P Q R L V T Q F H F T S W P 0 F G V P F T P 1 G 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATGCTGAAATTTCTGAAGAAAGTGAAAACTTGTAATCCATCCTTTGCAGGTGCAATCGTTGTGCACTGCAGTGCTGGTGTTGGTCGTACA 

M L K F L K K V K T C N P S F A G A 1 V V H C S A G V G R T 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGCACTTTCATTGTTATTGATGCCATGTTGGATATGATGCATGCAGAGAGGAAGGTGGACGTATTTGGATTTGTGTCACGGATTCGAGCT 
G T F 1 V 1 0 A M L 0 M M H A E R K V 0 V F G F V S R 1 R A 

163 



540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGAGGTGTCAAATGGTTCAGACAGATATGCAGTATGTATTTATATATCAAGCACTATTGGAACATTATTTATATGGAGACACAGAACTG 

Q R C Q M V Q T 0 M Q Y V F 1 Y Q A L L E H Y L Y G 0 T E L 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAGTGACTTCACTTGAAAGCCATTTGCAAAAGCTTTACAATAGAGTATCTGGATCAGGCTGCAATGGTCTAGAGGAAGAATTCAAGAAA 

E V T S L E S H L Q K L Y N R V S G S G C N G L E E E F K K 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTGACATCGATCAAAATTCAGAACGATAAGATGAGAACGGGTAATTTGCCAGCCAACATGAAGAAAAACAGAGTTCTTCAGATCATCCCA 

L T S 1 K 1 Q N 0 K M R T G N L P A N M K K N R V L Q 1 1 P 

810 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TATGAATTTAACCGAGTCATCATTCCTGTAAAGAGAGGTGAAGAAAACACAGATTATGTAAATGCCTCTTTCATTGATGGATATCGACAG 

Y E F N R V 1 1 P V K R G E E N T 0 Y V N A S F 工 o G Y R Q 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAAGATTCATACATAGCCAGTCAAGGACCTCTTCAACATACTATAGAAGATTTCTGGAGAATGATTTGGGAATGGAAGTCGTGTTCCATT 

K 0 S Y 1 A S Q G P L Q H T 1 E 0 F W R M 1 W E W K S C S 1 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTTATGTTAACAGAATTAGAAGAAAGAGGCCAGGAGAAATGTGCACAGTATTGGCCATCAGAAGGAACTGTAACTTACGGTGATATTACA 

V M L T E L E E R G Q E K C A Q Y W P S E G T V T Y G 0 1 T 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
ATTGAAATAAAAAAGGAAGAAGAAAGTGAAAGTTACACAGTGCGTGATTTACTGGTGACTAACACACGGGAAAACAAAGTTCGTCAGATC 

1 E 1 K K E E E S E S Y T V R 0 L L V T N T R E N K V R Q 1 

1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGACAGTTTCATTTTCATGGTTGGCCTGAGGTGGGTATTCCTGCTGACGGGAAGGGAATGATCAACCTGATTGCAGCAGTGCAGAAACAA 

R Q F H F H G W P E V G 1 P A 0 G K G M 1 N L 1 A A V Q K Q 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGCAGCAGTCAGGAAACCATCCAATCACCGTGCACTGCAGTGCTGGAGCCGGAAGAACAGGAACTTTCTGTGCCCTGAGTACTGTTTTG 

Q Q Q S G N H P 1 T V H C S A G A G R T G T F C A L S T V L 

1350 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAAGGGTGAAGGCTGAGGGTATCTTGGACGTATTTCAGACAGTAAAGAGTCTACGGCTACAGAGACCACATATGGTCCAGACACTGGAA 

E R V K A E G 1 L 0 V F Q T V K S L R L Q R P H M V Q T L E 

1440 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGTATGAATTCTGCTACAAGGTTGTGCAAGAATACATTGATGCATTTTCGGATTATGCTAACTTCAAATGA&~TGGCCTTCGTAATA 

Q Y E F C Y K V V Q E Y 1 0 A F S 0 Y A N F K 

1530 

一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTTTGTAATATTCTATTTGTTAATATACTGAAACCCGTGTACATATCTTATTGGTTTTAGAGGTTGGTACCATAAGGCTTTCATATTAGC 

1620 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一 一 +一一一一一 一 一 一一+一一 一一一一一 一一+一一一一一一一 一 一 +~一一 一 一 一 一一一+一 一一一一一一一 一+一 一一 一一 一一 一一 +一一一一一一一一一+

TTGAGATTTTTTATGTCGCAGATGGTTAGCATATTAGTCTCAGTTAAGCAATTTTATTGAGTAATGTGGCCTGATGTTTGGATTAATGTT 

1710 

-ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
GATGAGATTTATTTAGTAGCTGCTTCAAAGGGTATTCATTTGAATTCAAAGGAGGAAGGACAGAATTTAAAAAAAA 

ray ryPTPR5b (AB033590) 

90 

一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAACAAAATACAGGAATCATCGTTATGATTACAAATTTAGTGGAAAAAGGAAGACGAAAATGTGATCAGTACTGGCCCAGTGAGAACAAT 

E Q N T G 1 1 V M 1 T N L V E K G R R K C 0 Q Y W P S E N N 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAAGAGTATGGCAACATAATTGTCACCCTGAAGAGTACAAAAGTAAGGGCATGCTGTACTGTACGTCACTTCACCATACGGAACAC五AAA

E E Y G N 1 工 V T L K S T K V R A C C T V R H F T 1 R N T K 

164 



270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTTAAAAAGGGCCAAAAGGGAAACCCCAAGGGACGTCAGAATGAACGCATGGTTATCCAGTATCACTACACTCAGTGGCCCGACATGGGG 
V K K G Q K G N P K G R Q N E R M V 1 Q Y H Y T Q W P 0 M G 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTACCAGAGTATGCACTTCCTGTACTCACATTTGTAAGAAAATCATCTGCAGCTCAAACACCAGACATGGGACCAGTGGTGGTACACTGC 

V P E Y A L P V L T F V R K S S A A Q T P 0 M G P V V V H C 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー十一一一一一一一一一+
AGTGCTGGTGTTGGTAGAACTGGAACATACATTGTGCTTGACAGTATGTTGAAACAGATAAAGGATAAAAGCACAGTTAATGTTCTAGGT 

S A G V G R T G T Y 1 V L 0 S M L K Q 1 K 0 K S T V N V L G 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCCTCAAACATATCAGGACCCAGAGGAACTATCTTGTCCAAACAGAAGAACAATACATTTTTATTCATGAAGCTTTGCGGGAAGCAATA 
F L K H 1 R T Q R N Y L V Q T E E Q Y 1 F 1 H E A L R E A 1 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CATGGAAAAGAAACAGAAGTACATTCCTCTCAGCTGCATGGTTACGTAAACAGTATTTTAATTCCAGGTCTTTCTGGGAAGATGAGGCTG 

H G K E T E V H S S Q L H G Y V N S 1 L 1 P G L S G K M R L 

720 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGAAGCAGTTCAAGTTGGTAACTCAGTGTAATGCAAAATTTATAGAATGCTTCAGTGCCCAGAAAGAATGCAACAAAGAGAAGAACAGG 

r旬、E K Q F K L V T Q C N A K F 1 E C F S A Q K E C N K E K N R 

810 

一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AACTCCTCAGTTGTGCCAACTGAACGAGCTCGGGTAGGCCTCGCACCATTACCTGGGACCAAAGGAACTGATTATATCAATGCCTCCTAT 
N S S V V P T E R A R V G L A P L P G T K G T 0 Y 1 N A S Y 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
ATCATGGGGTACTACAGAAGCAATGAATTTATTATTACTCAACATCCTTTGCCACACACAACGAAGGACTTTTGGCGAATGATTTGGGAC 
1 M G Y Y R S N E F 1 1 T Q H P L P H T T K 0 F W R M 1 W 0 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACAATGCACAAATTATTGTCATGTTACCAGATAACCATGGACTTGCTGAGGATGAATCTGTGTACTGGCCAAGCCGAGAAGAATCCATG 

H N A Q 1 1 V M L P 0 N H G L A E 0 E S V Y W P S R E E S M 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AATTGTGAAGCTTTTACTGTTACCCTCATCAGCAAAGACATATTGTGCCTCTCTAATGAAGAACAAGTTATCATCCATGATTTCATCCTG 
N C E A F T V T L 1 S K 0 1 L C L S N E E Q V 1 1 H 0 F 1 L 

1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGGCAACACAGGATGATTATGTACTGGAAGTGCGTCACTTTCAGTGTCCAAAATGGCCCAATCCAGATGCTCCACTGAGTAGCACCTTT 
E A T Q 0 0 Y V L E V R H F Q C P K W P N P 0 A P L S S T F 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一ー+
AACTTATTAACGTATTAAAAGAAGAGGCCTCAACCAGAGATGGACCAACCATTGTTCACGATGAGTTTGGAGGCGTCTCTGCTGGGCTG 

L 1 N V L K E E A S T R 0 G P T 1 V H 0 E F G G V S A G L 

1350 

一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCTGTGGCCTTACCACCCTTTCACAGCAGTTGGAGTGTGAATCGGCTGTGGATGTGTACCAGGTTGCAAAGATGATAAACCTTATGAGG 
F C G L T T L S Q Q L E C E S A V 0 V Y Q V A K M 1 N L M R 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCAGGAGTTTTCACAGACATTGAGCAGTATCAGTTCCTATATAAAGCAATGCTCAGCTTAATCAGCACAAAAGAGAATGGGAATGGCCCC 
P G V F T 0 1 E Q Y Q F L Y K A M L S L 1 S T K E N G N G P 

1530 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCATCATTTGACAAAAACGGCACCATCATTATCACTGATGAATCAGATCCAGCAGAGAGCATGGAATCTCTTGTGTAATATGAAGCTTTT 

S S F 0 K N G T 1 1 1 T 0 E S 0 P A E S M E S L V 

1620 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGCAAATGGCACTTCATTTGAAAAATGTTTAAGGACTGAATGAACTTTTGAGGCCTTTTATTGCCAGGTTCCAATTGTACTGACAACCTG 

1710 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACTGTACTTCACACAG 

165 



ray ryPTPN6b (AB033591) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
GACACTACAGCAGCAGGAGTGCAAGCTTCTTTATAGTCGAAAGGATGGGCAACGGCAAGAAAATAAATATAAGAACCGGTACAAGAACAT 

T L Q Q Q E C K L L Y S R K 0 G Q R Q E N K Y K N R Y K N 1 

180 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CCTGCCTTTTGACCATACTCGAGTAGTCCTACATGATGGAGATGTGACTGAACCTGGTTCTGATTACATCAATGCTAATTTCATTTTGCA 

L P F 0 H T R V V L H 0 G 0 V T E P G S 0 Y 1 N A N F 1 L H 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十
TGATATTGACAGCAATCGAACCACAACCAAGCCAAAAAAGACTTACATTGCCACACAGGGATGTTTGCATGACACAGTGAATGACTTCTG 

o 1 0 S N R T T T K P K K T Y 1 A T Q G C L H 0 T V N 0 F W 

360 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGGATGGTTTTTCAAGAAAACTCACGAGTAATTGTCATGACAACGAAAGAAGTGGAAAGAGGAAAGAGCAAATGTGTGAAATACTGGCC 

R M V F Q E N S R V 1 V M T T K E V E R G K S K C V K Y W P 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGATGAAATGTCCTCAAAGGAATATGGTGCAATGCGTGTCAAGAATGTTCGTGAGAACCCAGCACATGACTATATTTTAAGGGAGCTCAA 

o E M S S K E Y G A M R V K N V R E N P A H 0 Y 1 L R E L K 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACTTTCTAAAGTAGGACAGGGGAGTACTGAAAGGACGGTGTGGCAATATCATTTTAAAACATGGCCAGATCACGGTGTTCCCAGTGATCC 

L S K V G Q G S T E R T V W Q Y H F K T W P 0 H G V P S 0 P 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGGTGGTGTCCTGGATTTCCTTGAAGAAGTTAATATCAAACAGGAGAATATCCCAGAAGCTGGGCCAATCGTGGTCCACTGCAGTGCAGG 

G G V L 0 F L E E V N 1 K Q E N 1 P E A G P 1 V V H C S A G 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+
GATTGGACGCACAGGAACGTTCATTGTGATTGACATCCTGATTGACATCATCAGAGAGAAAGGTGTGGACTGTGACATCGATGTTCCAAA 

1 G R T G T F 1 V 工 o 1 L 1 0 1 1 R E K G V 0 C 0 工 o V P K 

810 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAGTATCCAGATGGTGCGCTCACAACGTTCAGGGATGGTTCAGACAGAAGCCCAGTACAGATTCATTTACATGGCTGTTCAGCACTACAT 

S 1 Q M V R S Q R S G M V Q T E A Q Y R F 1 Y M A V Q H Y 1 

900 

一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGAAACACTGCAGCGTCGGATCGAAGAGGAGCAGAAAAGCAAGATAAAAGGCCGTGAATACACAAACATAAAATATTCCTTATCGGACCT 

E T L Q R R 工 E E E Q K S K 1 K G R E Y T N 1 K Y S L S 0 L 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GACGTGTACAGGAGATCAGAGTCCTTTCCCTCCTTGCACACCCAATCAAGTGTGTACAGAGATGAAAGATGAGGGTGGCAGGATATATGA 

T C T G 0 Q S P F P P C T P N Q V C T E M K 0 E G G R 工 Y E 

1080 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ 一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAATGTTGGCTTGATGCAGCAGCAAAAGGGCCATAGATGAAAGTGTTCCAGTGTTTGTAACAGAATGGAAAG 

N V G L M Q Q Q K G H R 

どay ryPTPN6c (AB033592) 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCTTCTACAGCAACAAGAATATAAACTGTTGTACAGCAGGAAGGAAGGCCAGAGAATAGAAAATAAAAGCAAAAACAGATACAAAAATAT 

L L Q Q Q E Y K L L Y S R K E G Q R 1 E N K S K N R Y K N 1 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTTACCATTTGATAATACCAGAGTTAGGCTGAAGGAAGTTGATGAAAGTGTAGTGGGATCTGATTATATCAATGCTAATAACATCACAAA 

L P F 0 N T R V R L K E V 0 E S V V G S 0 Y 1 N A N N 1 T N 

270 

-ー一一一一一一一+ー一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGGGAAAAATGGAGATGATTGTAAAAACTACATTGCAACACAAGGCTGTCTTCAGAACACCATCAATGATTTTTGGAAAATGATTTACCA 

G K N G 0 0 C K N Y 1 A T Q G C L Q N T 1 N 0 F W K M 1 Y Q 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+
GGAAAATGCTCATGTTATTGTCATGACAACTAAAGAAATAGAAAGAGGAAAGTGTAAGTGCGTTCGCTACTGGCCAGATGTCAAAACTTC 

E N A H V 1 V M T T K E 1 E R G K C K C V R Y W P 0 V K T S 

166 



450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AACAGAGTACGGCATGATATCAGTGAGGAATCTGGAAGAACGCATGGCACAAGATTATATTGTACGAGACCTGGAGGTTATGCGACTAGA 

T E Y G M 1 S V R N L E E R M A Q D Y 1 V R D L E V M R L D 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTGGAATGAACGTCCTCGGCACGTGTGGCACTACCAGTACCTCAGCTGGCCTGACCACGGGGTTCCCAATGAACCAGGAGGAGTTTTAAG 

W N E R P R H V W H Y Q Y L S W P D H G V P N E P G G V L S 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CTTCTTGGACCAAGTAAACAGAACACAGCAAAGTATCCCTGACACTGGGCCCATTATAGTGCACTGCAGTGCTGGAATAGGGAGAACAGG 

F L D Q V N R T Q Q S 1 P D T G P 1 1 V H C S A G 1 G R T G 

720 

一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

AACTATAATCGTCATAGATATGTTAATATCTGACATCAGCAGACAAGGTTTGGACTGTGATATAGACATCCCAAAAACGATTCAAATAGT 

T 1 1 V 1 D M L 1 S D 1 S R Q G L D C D 工 D 1 P K T 工 Q 1 V 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCGAAAACAACGATCAGGAATGGTACAAACTGAAGCTCAGTACAAGTTCATATACATGGCTGTACAGCAGTATATTGAAACAGTGCAGAG 

R K Q R S G M V Q T E A Q Y K F 1 Y M A V Q Q Y 1 E T V Q R 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGACTACAGGAAGAACAGAGAAGCAAAATAAAGGACCGAGAGTATTCAAATATCCGATATCCTCCTATGGAGGTTAAGACCAAAAGACA 

R L Q E E Q R S K 1 K D R E Y S N 1 R Y P P M E V K T K R H 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGCTGGCACGTCTCGAGATCTTTCATTGTTGAATGAAGAATCACATTGTCTTTATGAAAATTTAAACATCAAAACTTCCAAAGCTTTAGG 

A G T S R D L S L L N E E S H C L Y E N L N 1 K T S K A L G 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGGCAGCAACACAAAACGATAAAAGCGTCAAGTGGACTGGCTCCGTCACCCCTACCGGAACACAGACTGCTGACAGCTGCTCACCAGAGT 

G S N T K R 
1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCTCAGTGCTGAGCCAGTCTTTCAAGTTGCCCCCAGGTGTAGACCATCTTACATCTTGCAGGTGAAGATCCATACACTCCCAGGGATGAG 

1260 

一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCTTTTGGAGTTTCTGTTGGTGTTTTTGTAGCTCTGAGTTATTACGGGATGAGATTGCTAGTCATATGCCAAACTATCCTCCTTTCACAG 

1350 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCAGGCT 

167 



2-3 カワカイメン・ナメクジウオ・ヌタウナギ・エイのpp遺伝子の塩基配列及び推定アミノ酸配列

sponge sPP2B 

90 

一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTACTTCTCTATTGAGTGTGTACTTTATCTTTGGAGTTTGAAGAAGTGTTTTCCAAAGACATTGTTTATGCTCAGAGGAAACCATGAGTG 

Y F S 工 E C V L Y L W S L K K C F P K T L F M L R G N H E C 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TAGACATCTAACAGAGTACTTCACATTCAAGCTGGAGTGCAAGATCAAGTACTCAGAGGCCGTCTACGAGGCTTGCATGCAGACCTTCGA 

R H L T E Y F T F K L E C K 1 K Y S E A V Y E A C M Q T F 0 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

TTGCCTTCCTCTGGCAGCCATCATGAACCAGCAGTTCCTCTGCATTCATGGGGGGCTCTCCCCGGAGATATTCACTCTGGATGATATACG 

C L P L A A 1 M N Q Q F L C 1 H G G L S P E 1 F T L 0 0 1 R 

360 

一一一一一一一一ー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAAGTTGGATCGTTTCAAGGAGCCTCCAGCGTTTGGTCCAATGTGCGACCTTCTCTGGTCAGATCCACTCGAGGACTTTGGCTCTGAGAA 

K L 0 R F K E P P A F G P M C 0 L L W S 0 P L E 0 F G S E K 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCCTTCCCAAGAGAACTTCAGTCATAACTCTGTCCGAGGATGTTCCTATTACTATAGTTACAATGCGTGTTGCGAGTTCCTTCAAAGGAA 

P S Q E N F S H N S V R G C S Y Y Y S Y N A C C E F L Q R N 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGGTTTGCTGTCCATCATTCGTGCCCACGAGGCCCAAGACGCAGGTTACAAGATGTACCGGAAGAGTATCTCCACTGGCTTTCCTTCTCT 

G L L S 1 1 R A H E A Q 0 A G Y K M Y R K S 1 S T G F P S L 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+

CATTACCATCTTTTCTGCCCCTAATTACCTCGACGTCTATGGCAATAAAGCTGCTGTGCTCAAATATGAGAACAATGTGATGAACATACG 

1 T 工 F S A P N Y L 0 V Y G N K A A V L K Y E N N V M N 1 R 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCAGTTCAATGCAGTGGAGCATCCCTATTGGCTGCCCAACTTCATGGATGTGTTTACATGGTCCCTTCCTTTTGTGGGAGAGAAAGTCAC 

Q F N A V E H P Y W L P N F M 0 V F T W S L P F V G E K V T 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGAGATGTTGGTGAATGTTCTCTGTTTGAAGGGAGGAGATGATGACCTCACTGAGATTGAGGAAGATCAGGATGAGTCCTCCCTTACTGT 

E M L V N V L C L K G G 0 0 0 L T E 工 E E 0 Q 0 E S S L T V 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCTACAAAGAAAGGAAGTGATTAGAAATAAGATTCGTGCAGTGGGCAAGATGGCAAGGGTCTTCTCCGTGCTAAGAGAAGAGCGTGAAAG 

L Q R K E V 1 R N K r R A V G K M A R V F S V L R E E R E S 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGTTGTGGCTTTGAAGGGATTGACACCAGCTGGCACTCTTCCTTTGGGAGTGTTATCGGGAGGAAAGCAGAGCCTTGCCACCGCGTTGGA 

V V A L K G L T P A G T L P L G V L S G G K Q S L A T A L E 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCAGTTGAAAGGGTGCACCAGTTTCGAGCAAGCCAAAGATCTTGATCGTCCTAATGAGAAGATGCCTCCTAGAAGAGAGTCTGTCACTAG 

Q L K G C T S F E Q A K 0 L 0 R P N E K M P P R R E S V T S 

1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CATGGCCAGTGAGCCCATGGTGGATAGCCCCATGTCTATCGAACAGAAATTCAACTTTGGCAGTGTCTCCTCCTGAACAGATGTGTTCTT 

M A S E P M V 0 S P M S 工 E Q K F N F G S V S S 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTTTTTTTCTTTCCTTTTTTCGAGGGGC 

sponge sPP1a 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAGCAATCAATGGAGACCATATGCCTGCTTTTGGCTTACAAGATACGATATCCGGAAAACTTCTTTCTGCTCAGAGGAAACCACGAGTG 

K Q S M E T 1 C L L L A Y K 1 R Y P E N F F L L R G N H E C 

168 



180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGCGAGCATCAACAGGATTTACGGGTTTTACGACGAGTGCAAGCGTCGCTACAACATACGTCTATGGAAGACGTTTACAGACTGCTTCAA 

A S 1 N R 1 Y G F Y 0 E C K R R Y N 1 R L W K T F T 0 C F N 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTGTCTACCAGTAGCGGCCGTATTAGACGAAAAGATTTTCTGCTGTCATGGAGGACTCTCGCCTGACCTTCAGTCCACGGAGCAAATTCG 

C L P V A A V L 0 E K 1 F C C H G G L S P 0 L Q S T E Q 1 R 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACGCATAATGCGTCCGACAGATGTCCCCGACCAGGGCCTTCTGTGCGATCTGTTGTGGGCAGACCCCGATAAGGAGAACGCAGGATGGGC 

R 工 M R P T 0 V P 0 Q G L L C 0 L L W A 0 P 0 K E N A G W A 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGAAAACGACAGGGGCGTCTCCTTTACATTCGGAACGGACATCATAAATAAATTTCTGAACAAACACGAATTCGATCTTATATGCCGCGC 

E N 0 R G V S F T F G T 0 1 1 N K F L N K H E F 0 L 1 C R A 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCATCAGGTGGTTGAAGATGGGTACGAGTTTTTTTCAAAACGTCAATTGGTCACTTTATTTTCCGCGCCCAACTACTGTGGAGAATTCGA 

H Q V V E 0 G Y E F F S K R Q L V T L F S A P N Y C G E F 0 

630 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAACGCAGGAGCAATGATGAGTGTTGATGAGTCGCTCATGTGCTCCTTCCAGATAATCAAGCCACCGGAAAAGAAAGCAAAGTTCTGGGG 

N A G A M M S V 0 E S L M C S F Q 1 1 K P P E K K A K F W G 

720 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

TAGCGCTAAAAGTACAAGCATAGATGGAGCAAAACCAGGTGACTCTAAGAAGAAGAAGTGATGCAGTTATAGGCATTGTGTGAATTTCGT 

S A K S T S 1 0 G A K P G 0 S K K K K 

810 

一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGACTCGTCTTATGAATGTTCTTCTGTTCCATTTCATTTCCACACTTAAGGTTTATTTTTTTAATTCTTAATTCATTTCTTTTTATTTT 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATTTTTTTAATACCA 

sponge sPP1c 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAGCAGTCGTTGGAAACCATCTGTCTACTGCTGGCCTACAAGATCAAGTACCCAGAGAACTTCTTTCTTCTCCGAGGCAACCATGAGTG 

K Q S L E T 工 C L L L A Y K 1 K Y P E N F F L L R G N H E C 

180 

-一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+ーー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

メ守CAAGCATCAATAGAATATATGGCTTCTATGATGAGTGTAAAAGACGGTACAGTATTAAGATCTGGAAGACATTCACAGATTGTTTCAA

A S 1 N R 1 Y G F Y 0 E C K R R Y S 1 K 1 W K T F T 0 C F N 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTGCCTGCCGATTGCTGCCGTCATTGACAACAAGATATTCTGCTGCCATGGAGGATTATCACCTGATCTTCATGACTTCGAACAAATCAG 

C L P 工 A A V 1 0 N K 工 F C C H G G L S P 0 L H 0 F E Q 1 R 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATCGTTGCCCAGGCCTACGGATGTCCCAGACACAGGACTTCTCTGTGACCTCCTCTGGTCCGACCCAGAAAAGGAGATTCAAGGCTGGGG 

S L P R P T 0 V P 0 T G L L C 0 L L W S 0 P E K E 1 Q G W G 

450 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGAGAACGATCGTGGAGTGTCCTTCACTTTCGGAAATGACATTGTCACCAAGTTTCTCAATAGACATGATTTGGATCTTATTTGCAGAGC 

E N D R G V S F T F G N 0 1 V T K F L N R H 0 L 0 L 1 C R A 

540 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACATCAGGTTGTCGAGGATGGTTACGAATTCTTTGCTCGTCGTCAGTTAGTAACCTTGTTTTCTGCCCCTAACTACTGCGGTGATTATGA 

H Q V V E 0 G Y E F F A R R Q L V T L F S A P N Y C G D Y 0 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAATGCTGGAGGAATGATGACAGTGGATGAAAACCTCTTGTGTTCATTCCAGATTTTG_~CCTTCAGAGAAGAAAACTAAGTACCAGTA 

N A G G M M T V D E N L L C S F Q 1 L K P S E K K T K Y Q Y 

169 



720 

一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTCAGGATTGAACTCTGGGAAGCCAACCACAACATCATCTAAGGCTGCCACGATAAAGGCTCACTGATCTTCATCTCCTGCCTTCTGCCT 

S G L N S G K P T T T S S K A A T 1 K A H 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCTGATGTATCTACTCTTACCATACTGTTAGCTGTGTGAATATACCAGTACTGACTTATGATAGAGGCATTCATTGTTATTGTGTGTTGT 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTTTTTTGGTGTCACGCATCTCTGCGGCTTATTGTGTCGTTTGATTTATTCTGT 

sponge sPP2A 

90 

一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTACTACTCTGTGGAAACAGTATCACTTCTTGTTGCACTAAAAGTGCGGTTTCCAAACAGAGTTACGATCCTCAGAGGAAATCACGAGAG 

y y S V E T V S L L V A L K V R F P N R V T 1 L R G N H E S 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGGCAGATTACGCAAGTGTATGGGTTTTACGATGAGTGTTTAAGGAAATATGGAAATCCAAATGTGTGGAAGTATTTCACTGACCTTTT 

R Q 1 T Q V Y G F Y 0 E C L R K Y G N P N V W K Y F T 0 L F 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGACTATTTACCACTAACGGCATTGGTGGATGGTCAGATATTCTGTCTGCATGGTGGTCTATCACCTTCTATTGACACTCTTGATCATAT 

o Y L P L T A L V 0 G Q 1 F C L H G G L S P S 1 0 T L 0 H 1 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGATCATTGGATCGATTGCAAGAAGTCCCTCATGAGGGTCCAATGTGTGACCTGTTGTGGTCAGATCCTGATGATCGTGGAGGCTGGGG 

R S L 0 R L Q E V P H E G P M C 0 L L W S 0 P 0 0 R G G W G 

450 

一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CATCTCACCTCGTGGGGCTGGCTACACATTTGGGCAAGACATCTCGGAAAACTTCAACCACACAAATGGTTTGACACTGATCAGCAGGGC 

1 S P R G A G Y T F G Q 0 1 S E N F N H T N G L T L 1 S R A 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一ナ一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCACCAGCTGGTGATGGAGGGTTATAACTGGTGTCATGAACGCAATGTAGTCACAATTTTCAGTGCACCCAACTATTGCTACCGTTGTGG 

H Q L V M E G Y N W C H E R N V V T 1 F S A P N Y C Y R C G 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+

AAACCAGGCAGCCATCATGGAGTTGGATGATGGGCTGAAATACACATTTTTGCAGTTTGATCCAGCTCCCAGAAGAGGGGAACCACTTGT 

N Q A A 1 M E L 0 0 G L K Y T F L Q F 0 P A P R R G E P L V 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AACACGACGCATTCCGGATTACTTCATGTAGATTCTTCTCTCACATTCCTTTTTTTGGGACATTGTCCAACCTAAGTGATACCCTGAACA 

T R R 1 P 0 Y F M 
810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CATTGTTAGTGCAGCTGTTGTGGTTAAATTGTTAACCCCATATTTTGCACTTATATATAGTTGTAGGAGGCATAGAATTATTTTGAAGCT 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTTTTGATGTGTTGCTGGTTAGTGTGTTCATTTATATTTATACATGTACAGTGAATATTCAATTGGTAACGAT 

sponge sPP5 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGAGGGTCATTCTCTGTTGAGTGTATCCTGACTCTTTTCGGCTTCAAGTTATTGTACCCTAACCACTTCTTTTTGGCGCGAGGTAACCAT 

R G S F S V E C 1 L T L F G F K L L Y P N H F F L A R G N H 

180 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAACAGAGAACATGAACCAGTTGTATGGATTTGAGGGAGAAGTCAAGTCGAAATACACATCTCTGATGTATCAGGTATTCTCTGAGGTA 

E T E N M N Q L Y G F E G E V K S K Y T S L M Y Q V F S E V 

170 



270 

一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCAACCATTTACCATTAGCGCATCTGATTGACAGAAAAGTTCTGGTTATGCATGGTGGTTTATTCAGTAATGATGATGTCACACTTGAT 

F N H L P L A H L 1 0 R K V L V M H G G L F S N 0 0 V T L 0 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GACATCAGAAAGGTGGACAGAAACAGACAGCCACCAGAAGAGGGAATCATGTGCGAATTGCTTTGGTCGGACCCCCAGAAGATGATGGGG 

o 1 R K V 0 R N R Q P P E E G 1 M C E L L W S 0 P Q K M M G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
CGTGGTGCAAGTAAACGTGGAGTAGGGATACAGTTTGGTCCTGACGTGACCACCAACTTCTGCTACAAGAACAACATCTCATTGGTAGTG 

R G A S K R G V G 1 Q F G P 0 V T T N F C Y K N N 1 S L V V 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGAAGTCATGAAGTGAAGGACCAAGGCTACGAGGTGGATCACGGTGGCAAGTGTATCACTGTGTTCTCTGCCCCCAACTATTGTGACCAC 

R S H E V K 0 Q G Y E V 0 H G G K C 1 T V F S A P N Y C 0 H 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTCAATAATAAAGGAGCCTTCATAACCTTCACGAAAGCTCTCAAGCCTGCATTTACTACCTTTGATGCAGTGCCCCACCCCCAAGTCAGA 

F N N K G A F 1 T F T K A L K P A F T T F 0 A V P H P Q V R 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCTATGCAGTATGCAAGCCCACTCTTCAGTAATCTCCTATCATGATGTTCACGTGTGTGTCGTTTAACTATTGCTCTTTGACATCACTTG 

P M Q Y A S P L F S N L L S 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一 一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACATCACATGACATCACACCATGCAATACTATTGTGAATACTGGATATCAAATTAAAGAGACTATTTTTTTTCCCCTCTTCAGTTGCATC 

900 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一 一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCAAAATGTGTACATTGCAATAGTGAGATGGTATATCTGATTTCAAAAAAAAAAA 

sponge sPPlb 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AAAGGAATACAGTCGTTGGAAACAATATGTCTGTTGTTAGCTTATAAGATCAGATATCCTAAGAACTTCTTTCTCCTCCGAGGAAACCAC 

K G 1 Q S L E T 1 C L L L A Y K 1 R Y P K N F F L L R G N H 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAATGTGCCAGTCTCAACAGAGAGCACGGCTTTTATGACGAGTGCAAGAGGCGCTATAACATTCGCCTATGGAAGACGTTTACTGATTGT 

E C A S L N R E H G F Y 0 E C K R R Y N 1 R L W K T F T 0 C 

270 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
/吋TAACTGCCTTCCAGTGGCAGCAATTGTGGATGAAAAGATCTTCTGCTGTCACGGAGGGCTTTCCCCTGATCTTCAGTCCATGGAACAA

TN  C L P VAA 工 V 0 E K 1 F C C H G G L S P 0 L Q S M E Q 
360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ATTCGTCGCATAATGCGCCCCACTGATGTTCCTGACCAAGGGTTGTTGTGTGATCTTTTATGGGCAGATCCTGATAAAGAAACGCTGGGT 

工 R R 1 M R P T 0 V P 0 Q G L L C 0 L L W A 0 P 0 K E T L G 

450 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGGGGTGAAAATGATAGAGGCGTCTCCTTTACGTTTGGAACAGAAGTTGTTAGCAAGTTTTTGACAAAACATGAATTGGACTTAATCTGC 

W G E N 0 R G V S F T F G T E V V S K F L T K H E L 0 L 工 C

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGTTCTCACCAGGTGGTTGAATATGGATATGAGTTTTTTGCTAAACGTCAACTAGTCACACTGTTTTCAGCTCCTAACTTTTGTGGAGAG 

R S H Q V V E Y G Y E F F A K R Q L V T L F S A P N F C G E 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TATGACAATGCTGGTGCCATGATGAGTGTGGATGAGACACTGATGTGTTCATTCCAGATTTTAAAACCTCAAGACAAAAAAGGAAAGATG 

Y 0 N A G A M M S V 0 E T L M C S F Q 1 L K P Q 0 K K G K M 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGAGGAGCCCCCCCTGTGAGTGGGGGTGGCGTAACAGCAAGTAAAAACCCTGGTGGCGGTGGCAGCACTCCTAAGCCTCAAAATCCATCA 

G G A P P V S G G G V T A S K N P G G G G S T P K P Q N P S 

171 



810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ーー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACACCACCCAACAATAATGCAAAGAAGAAGAAGTGAGAAGTGTGAATAGTTGACTAATTCCACTGTCTGTCATGAAGTTAATAACTTTCC 

T P P N N N A K K K K 

900 

一一一一 一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一ー一一+

TTCTGTTCTGTTGTCTATATATAATATCTCTGTTGTGCAATGTAGTTTTCATGTACCACA 

amphioxus amPP2A 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGAGGGTACTACTCTGTGGAGACAGTCACTCTTTTAGTAGCTCTTAAGGTTCGTTTCCCCAAACGAATCACCATCCTGCGAGGCAACCAC 

R G Y Y S V E T V T L L V A L K V R F P K R 1 T 1 L R G N H 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAAGCCGACAGATCACACAAGTATATGGGTTTTACGACGAATGTCTACGGAAGTACGGGAATGCAAATGTTTGGAAATACTTCACAGAT 

E S R Q 1 T Q V Y G F Y 0 E C L R K Y G N A N V W K Y F T 0 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTGTTTGACTTCCTTCCGCTGACGGCACTGGTGGAAGGACAGATTTTCTGCCTACATGGAGGATTGTCCCCCTCCATCGACACGCTGGAC 

L F 0 F L P L T A L V E G Q 1 F C L H G G L S P S 1 0 T L 0 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CATATCCGTGCCCTGGACCGTCTACAGGAGGTTCCCCATGAAGGTCCGATGTGTGACCTGCTGTGGTCAGACCCTGATGACAGGGGAGGC 

H 1 R A L 0 R L Q E V P H E G P M C 0 L L W S 0 P 0 0 R G G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGGGGGATCTCCCCCCGGGGGGCAGGCTACACCTTTGGACAGGACATCTCCGAGACCTTTAACCACAGCAATGGGCTCACCCTGGTGTCC 

W G 1 S P R G A G Y T F G Q 0 1 S E T F N H S N G L T L V S 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGAGCACATCAGCTGGTCATGGAGGGCTACAACTGGTGCCACGATCGGAACGTGGTGACCATCTTCAGCGCACCTAATTACTGCTACCGC 

R A H Q L V M E G Y N W C H 0 R N V V T 1 F S A P N Y C Y R 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

TGTGGCAACCAGGCCGCCATCATGGAACTTGATGACACTCTGAAGTACTCCTTCTTGCAGTTTGACCCCGCTCCACGCCGCGGCGAGCCA 

C G N Q A A 1 M E L 0 0 T L K Y S F L Q F 0 P A P R R G E P 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CACGTCACGAGACGCACCCCCGACTACTTCCTGTAAACAGTGAAGGTTTTCGACTCCTGACTGACCCTCTTTAAAAAAGTGGACCATGCC 

H V T R R T P 0 Y F L 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CTGGCCATATACTAAACCACAAAAAAAGGGACAAAATTCCAGCCAGCAGAAACATTTAAAACGTGTCTTTCTGTTGTTAACCAGATATGT 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一-T一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

GTGTGGTGGTATCAATTTGTTTAAATTGTAACAAAAAAGTTAGGTCTGTACGACAATACGGGGATTTTGATCTTTACTCTA 

L 

amphioxus amPP1 

90 

一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAACAGTCGCTGGAGACCATCTGCTTGCTGCTAGCGTACAAGATCAAGTACCCGGAGAACTTCTTCCTACTCAGAGGCAACCACGAGTG 

K Q S L E T 1 C L L L A Y K 1 K Y P E N F F L L R G N H E C 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGCGAGCATCAATCGCATCTACGGATTTTACGATGAGTGTAAAAGAAGGTACACAATAAAGCTATGGAAGACGTTTACGGACTGTTTCAA 

A S 1 N R 1 Y G F Y 0 E C K R R Y T 工 K L W K T F T 0 C F N 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTGCCTGCCCATCGCAGCCATCATAGACGAGAAGATCTTCTGCTGTCACGGAGGACTGTCGCCTGACTTGCAATCCATGGAACAGATCCG 

C L P 1 A A 1 1 0 E K 工 F C C H G G L S P 0 L Q S M E Q 1 R 

172 



360 

一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCGCATCATGCGGCCGACAGACGTCCCGGACCAGGGCCTGCTGTGCGACCTGTTGTGGTCGGACCCCGACAAGGACGTGATGGGCTGGGG 

R 1 M R P T 0 V P 0 Q G L L C 0 L L W S 0 P 0 K 0 V M G W G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+
CGAGAACGACCGCGGCGTTTCCTTCACGTTCGGCCCCGAGGTGGTGGCCAAGTTCCTACACAAACATGACCTGGACCTCATATGCAGAGC 

E N 0 R G V S F T F G P E V V A K F L H K H 0 L 0 L 1 C R A 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACATCAGGTGGTGGAAGACGGGTACGAGTTCTTCGCCAAGCGACAGCTGGTCACGTTGTTCTCAGCCCCCAACTACTGCGGGGAGTTTGA 

H Q V V E 0 G Y E F F A K R Q L V T L F S A P N Y C G E F 0 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAACGCAGGGGCAATGATGAGCGTAGACGAGACCCTCATGTGTTCTTTCCAGATCTTGAAACCTGCGGACAAGAAGAAGTTCCCGTACGG 

N A G A M M S V 0 E T L M C S F Q 工 L K P A 0 K K K F P Y G 

720 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGGCTTGAACGCAGGCCGGCCTGTCACGCCGCCCCGCGGCCAGAACAAAAACAAAAAGGGCAAAGCATAGACCCCCCTCTCCTGTCCCTT 

G L N A G R P V T P P R G Q N K N K K G K A 

810 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TGGCAATATGTAGACAACTGCAGTGTAATGTAATGTAAAGTAAGGTTTGGGGAGAGAATCATCAGAGAAAGGCAGGCTGAAATTCTGTTG 

900 

・一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGTTGGCCTCTCTAGTAGGTATTCCAGGTAGATGGGTATTG 

amphioxus amPP2B 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GGTACTTCAGCATAGAGTGCGTTCTTTACCTGTGGGCTCTGAAGATGCTCTACCCCACAACACTATACCTGTTGAGAGGCAACCACGAGT 

Y F S 1 E C V L Y L W A L K M L Y P T T L Y L L R G N H E 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GCAGGCATCTCACAGAGTACTTCACCTTCAAACAAGAGTGTAAAATAAAGTACAAAGAAGAGGTGTATGATGCCTGTATGGATGCGTTTG 

C R H L T E Y F T F K Q E C K 1 K Y K E E V Y 0 A C M 0 A F 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACTGCCTGCCGCTGGCAGCCCTGATGAACCAACAGTTCCTGTGTGTGCACGGCGGCCTGTCCCCGGAAATCCACTCACTGGACGACATTA 

o C L P L A A L M N Q Q F L C V H G G L S P E 1 H S L 0 0 1 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
/広8AAGTTGGACAGATTCAAGGAGCCGCCGGCATTTGGCCCCATGTGTGACCTGCTGTGGTCAGATCCATTAGAAGACTTCGGTAATGAAA

K L 0 R F K E P P A F G P M C 0 L L W S 0 P L E 0 F G N E 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGAACGCAGAACACTTCAGTCATAACAGTGTTAGAGGATGCTCCTACTTCTATAGCTATGCGGCAACTTGTGAGTTCTTGCAACAGAACA 
K N A E H F S H N S V R G C S Y F Y S Y A A T C E F L Q Q N 

540 

一ーー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
ACCTGTTGTCAATAATTCGAGCACATGAAGCGCAAGATGCAGGGTATCGAATGTACAGAAAGAGCCAGGCTACTGGTTTTCCTTCACTTA 
N L L S 1 1 R A H E A Q 0 A G Y R M Y R K S Q A T G F P S L 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTACGATTTTCTCTGCACCCAACTACCTAGATGTTTACAACAACAAAGCTGCTGTATTGAAGTATGAAAACAATGTAATGAATATCCGGC 

1 T 1 F S A P N Y L 0 V Y N N K A A V L K Y E N N V M N 1 R 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGTTCAACTGCTCGCCACATCCCTATTGGCTACCCAACTTCATGGATGTCTTCACCTGGTCCCTGCCGTTTGTAGGGGAGAAGGTTACAG 

Q F N C S P H P Y W L P N F M 0 V F T W S L P F V G E K V T 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGATGCTTGTGAATGTGCTAAACATCTGTTCAGATGATGAACTCATGACAGAGGGTGACGACACCTTTGAAGCGACAGATTCGGACGATG 
E M L V N V L N 1 C S 0 0 E L M T E G 0 0 T F E A T 0 S 0 0 

173 



900 

一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGCAAGGAGGTTCTGTCAGAGAACGGAAGGAGATCATTAGGAACAAGATCCGAGCAATCGGCAAGATGGCCAGAGTCTTCACTGTATTAC 

G Q G G S V R E R K E 1 1 R N K 1 R A 1 G K M A R V F T V L 

990 

一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+

GAGAGGAGAGTGAGAGTGTCCTGCATCTGAAGGGACTGACCCCAACTGGGCAGCTTCCCCTCGGAGCCCTGTCTGGAGGAAAAGACACAC 

R E E S E S V L H L K G L T P T G Q L P L G A L S G G K 0 T 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TACAAAGTGCAATCCAGGGTTATAGTGTCAACACCAAGATCCAGTCCTTCGAGGAAGCCAAGTCGCTCGACCGGGTGAACGAGAGGATGC 

L Q S A 1 Q G Y S V N T K 1 Q S F E E A K S L 0 R V N E R M 

1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGCCGCGCAAGGACGGCACCATGCCATCCAAAGAGTCCATCGAGGACAAGAAGGATGGAAAGGATTCTGCATAAAAAGGCATTGCTGGCG 

P P R K 0 G T M P S K E S 1 E 0 K K 0 G K 0 S A 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CATTAGTATTGTTCATGGGGCCAGCAAAGGGTTCATCCTCTGAAGGCATGGGGCTTCCTTCCCCCTCCCATTTACATACTGTACAGTGTA 

ユ350

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+

TTGTATAACAGCCATAACAGAAATGATTATGTAACCCTGTTGTTTATAGTCCTAATCTCAGATCTGTTTCTGAAGATTTGCTCGGGTATC 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGTACTAAAATGCAGTTACTTACATAAACCATTGAGGGATAAACGCAATGACAACATTGTTCTCTACCATTGTTTGCAAGCAAACTTGT 

1530 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一ー一一一一一一一+

AAAGGTTACCCAA 

amphioxus amPP5 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGAGGTTCATTTTCAGTGGAGTGTATACTGGTGCTGTTTGGATGGAAACTCTTGATACCAGATAGCTTCTTCATGGCAAGGGGTAACCAT 

R G S F S V E C 1 L V L F G W K L L 1 P 0 S F F M A R G N H 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGACAGAGACCATGAACCAAATGTATGGGTTCGAAGGAGAGGTCAAGACTAAGTACTCTGCACAGATGGCGGAGCTCTTCACAGAAGTC 

E T E T M N Q M Y G F E G E V K T K Y S A Q M A E L F T E V 

270 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ー一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TACAACCTACTACCGCTAACACACTGTATCAACAGCAAGATCCTGTGTATGCATGGAGGGCTCTTCAGTAGGGACGATGTTACACTCGAG 

Y N L L P L T H C 1 N S K 1 L C M H G G L F S R 0 0 V T L E 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAATCAAGAAGATAGACAGGAATAGACAACCTCCAGACTCAGGTGTGATGTGTGAGCTGTTGTGGTCAGATCCTCAAATCCTGCCTGGT 

E 1 K K 1 0 R N R Q P P 0 S G V M C E L L W S 0 P Q 1 L P G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+

CGAGCCCCTAGCAAGCGTGGTGTAGCCATCCAGTTTGGACCTGATGTGACGCAAAAGTTCCTGGAGCTCAACAACTTAGACTACATCATC 

R A P S K R G V A 1 Q F G P 0 V T Q K F L E L N N L 0 Y 1 1 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGGAGCCATGAAGTCAAACCCCTAGGGTACGAGGAGGCCCACAACGGAAAGTGTATCACTGTCTTCTCAGCCCCCAACTACTGTGACCAA 

R S H E V K P L G Y E E A H N G K C 1 T V F S A P N Y C 0 Q 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ーー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATGGGAAACAAAGGTGCTTTCATTACGCTCAACCCACCCGACCTATCTCCAAAATTCACAACGTATGAGTGTGTGCCTCACCCAAATGTG 

M G N K G A F 1 T L N P P 0 L S P K F T T Y E C V P H P N V 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAGCCCATGGCATACGCCAACTCACTGCTGGCATCCTTCATGTGATGATTGCCCAAGCTATAGTTCTTTCATGTGTTAGTTACAGTTTTG 

K P M A Y A N S L L A S F M 

174 



810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一T一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+

GTTTCTGTTATGGCTTTTCTACTTTTGTTTATAATAATATACAACATTTTACAATGTGTCAGCATTGAAATAAAAAGATTGCATTTG 

hagfish hgPP5 

90 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTCATGGTCACTCGAAGTAATTCTGGTCCTGTTTGGCTTTAAAGTGCTTTACCCTAACCACTTCTACCTTCTCCGTGGAAACCACGAGAC 

s W S L E V 1 L V L F G F K V L Y P N H F Y L L R G N H E T 

180 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGACAACATGAACCAAATGTATGGGTTTGAGGGAGAAGTGAAGGCAAAGTACACCTCACAGATGTTTGACCTTTTCAGCGAGGTCTTCCA 

o N M N Q M Y G F E G E V K A K Y T S Q M F 0 L F S E V F Q 
270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTGGCTACCGCTTGCACAGTGTATCAACGGCCGCGTGCTGGTAATGCATGGCGGCCTCTTCAGGGAAGATGGTGTTACTCTGGACAGCAT 

W L P L A Q C 1 N G R V L V M H G G L F R E 0 G V T L 0 S 1 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCGAAACATTAATCGGAACAGACAACCACCTGACTCTGGGCCGATGTGTGACCTTCTGTGGTCAGACCCTCAACCAGAGAACGGAAGGTC 

R N 1 N R N R Q P P 0 S G P M C 0 L L W S 0 P Q P E N G R S 

450 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGTGAGTAAGCGTGGAGTGAGCTGTCAGTTTGGGCCGGACGTGACCCATCATTTTCTCGAGGAGAACGGCCTTGACTTGATCATCCGTAG 

V S K R G V S C Q F G P 0 V T H H F L E E N G L 0 L 1 1 R S 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCACGAGGTGAAGCCTGAGGGTTATGAGGTGGCGCATGGTGGTCGCTGCATTACAGTCTTCTCTGCTCCAAACTACTGTGACCAAATGGG 

H E V K P E G Y E V A H G G R C 1 T V F S A P N Y C 0 Q M G 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAACAAAGGAGCTTACATCCACCTCAAAGCCCCTGAATTAAAACCGACGTTCCAACAGTTTACTGCTGTGGAACATCCTAATATGAGACC 

N K G A Y 1 H L K A P E L K P T F Q Q F T A V E H P N M R P 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GATGGCTTACGCTAATGCACTAATGCAGTTGGGTATCTTGTGATGAAGCCGGTGCATACCTGAGCAGCGACAAATGACGTCGTGTTTTTT 

M A Y A N A L M Q L G 工 L
810 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTTTT 

戸~gfish hgPP2B 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTATTTCAGCATTGAGTGTGTGCTGTACTTGTGGGCGCTAAAAATACTGTATCCTACCACACTTTTCCTGTTGCGTGGCAACCACGAGTG 

Y F S 1 E C V L Y L W A L K 1 L Y P T T L F L L R G N H E C 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+

CCGACATCTCACAGAATACTTCACCTTCAAGCAGGAATGCAAGATAAAATACACAGAGCACGTGTACGATGCCTGCATGGAAGCGTTCGA 

R H L T E Y F T F K Q E C K 1 K Y T E H V Y 0 A C M E A F 0 

270 

一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTGCCTGCCCCTTGCTGCCCTCATGAATCAGCAGTTTCTGTGCGTGCATGGTGGACTTTCTCCCGAGGTCCACAATCTGGATGATATCCG 

C L P L A A L M N Q Q F L C V H G G L S P E V H N L 0 0 1 R 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAAGCTAGACAGATTTAAAGAACCGCCTGCTTTTGGGCCCATGTGTGACTTGCTCTGGTCTGATCCATCGGAGGATTTTGGCAGTGAAAA 

K L 0 R F K E P P A F G P M C 0 L L W S 0 P S E 0 F G S E K 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AACTCAAGAATACTTCTCTCACAACACAGTTCGAGGTTGCTCATATTTCTACAGCTACGCAGCTGTTTGCGACTTTTTGCAGAACAACAA 

T Q E Y F S H N T V R G C S Y F Y S Y A A V C 0 F L Q N N N 

175 



540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CCTGTTGTCAATTATACGAGCACATGAAGCACAAGATGCAGGTTATAGAATGTATAGGAAAAGCCAAACTACGGGATTCCCATCCCTAAT 

L L S 1 1 R A H E A Q 0 A G Y R M Y R K S Q T T G F P S L 1 

630 

一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CACGATCTTCTCTGCACCAAACTACTTGGATGTTTACAACAACAAAGCTGCAGTATTAAAGTATGAGAATAATGTGATGAACATCCGGCA 

T 工 F S A P N Y L 0 V Y N N K A A V L K Y E N N V M N 1 R Q 

720 

--一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GTTTAACTGCTCTCCTCACCCTTATTGGCTGCCCAATTTCATGGATGTGTTCACATGGTCTCTGCCCTTTGTTGGTGAAAAAGTGACGGA 

F N C S P H P Y W L P N F M 0 V F T W S L P F V G E K V T E 

810 

一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+

GATGTTGGTCAATGTGCTGAACATTTGCTCCGACGATGAACTGGTTACAGATGCAGACGAGTCTCTCGACGGCCCGACAACTGCTGCTCG 

M L V N V L N 1 C S 0 0 E L V T 0 A 0 E S L 0 G P T T A A R 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAAGGAAGTCATTCGGAACAAAATAAGAGCCATTGGGAAAATGGCTAAGATGTTTTCTGTTCTCAGAGAGGAGAGTGAGAGTGTGCTGAC 

K E V 1 R N K 1 R A 1 G K M A K M F S V L R E E S E S V L T 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCTAAAAGGTCTTACTCCAACTGGCATGTTGCCTTCTGGGGTGCTATCAGGAGGACGTCAGACCCTACAAAGCGCGGCTTTTGAGGCAGT 

L K G L T P T G M L P S G V L S G G R Q T L Q S A A F E A V 

1080 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGAGGCAAACAAAGCCATCAGGGGCTTCTCGCCCCAACAAAAGATCACAAGTTTTGAGGAAGCAAAGGGGCTGGATCGCATCAACGAACG 

E A N K A 1 R G F S P Q Q K 1 T S F E E A K G L 0 R 1 N E R 

1170 

一一一一一一一一ー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+

CATGCCGCCACGAAGGGACACCATTTCCAACGATGGTTCTATGAGTCCCATCAACAATTCGGCTGTGGGTGATAATGGCACTGGCAGGAA 

M P P R R 0 T 1 S N 0 G S M S P 1 N N S A V G 0 N G T G R N 

1260 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGTACAATGGAAGCAGGCATGGTTTGACACTGATTTGCAAAGTGAGAAAACGGATGCTTTTTGCTTTGCTTTCTTAGCAGGTACCGAATC 

V Q W K Q A W F 0 T 0 L Q S E K T 0 A F C F A F L A G T E S 

1350 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGCTCGCAAAGTTATGATGCAACTGCAAAAAAGGCAATTCCTCGGGTCCCATGACGAATGAACCACATATAAGTGCATGATGCCTATTTC 

A R K V M M Q L Q K R Q F L G S H 0 E 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTGCTTACCAGATACTGTACAA 

hagfish hgPP2A 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTATTACTCGGTGGAGACAGTCACAAAGCTTGTTGCTTTGAAGGTTAGGTACCGTGAGCGCATTACCATCCTTCGAGGAAACCACGAGAG 

Y Y S V E T V T K L V A L K V R Y R E R 1 T 1 L R G N H E S 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCGCCAGATCACGCAAGTGTACGGGTTTTATGACGAGTGTCTGCGCAAATACGGCAATGCCAACGTCTGGAAATATTTCACGGATCTCTT 

R Q 1 T Q V Y G F Y 0 E C L R K Y G N A N V W K Y F T 0 L F 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGATTACCTGCCCCTCACGGCACTTGTTGATGGCCAGATATTTTGCCTTCACGGTGGGCTCTCGCCATCCATAGACACACTGGATCACAT 

o Y L P L T A L V 0 G Q 1 F C L H G G L S P S 1 0 T L 0 H 1 

360 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCGAGCTCTGGATCGCCTGCAAGAGGTTCCACACGAGGGCCCAATGTGTGACCTGCTGTGGTCAGACCCCGATGATCGTGGTGGATGGGG 

R A L 0 R L Q E V P H E G P M C 0 L L W S 0 P 0 0 R G G W G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GATCTCACCGCGTGGTGCCGGTTACACATTTGGCCAGGATATATCTGAGACCTTCAATCACAGCAATGGGCTTACACTGGTTTCTCGTGC 

1 S P R G A G Y T F G Q 0 工 S E T F N H S N G L T L V S R A 

176 



540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

ACATCAGCTGGTTATGGAGGGATACAATTGGTGCCACGATCGTAATGTGGTGACTATTTTCAGTGCTCCAAACTACTGCTACCGTTGTGG 

H Q L V M E G Y N W C H 0 R N V V T 1 F S A P N Y C Y R C G 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAACCAGGCTTCCATTATGGAGTTGGATGACACTCTGAAATACTCCTTTTTGCAGTTTGATCCTGCGCCACGTCGTGGAGAGCCTCACGT 

N Q A S 1 M E L 0 0 T L K Y S F L Q F 0 P A P R R G E P H V 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CACTCGGCGTACTCCAGACTACTTTCTGTAGGGGTTGACTACCTGGAAAAGAATAAATAAATATAATGGTGACCTACGACCTCGTCAACC 

T R R T P 0 Y F L 
810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TATTATCGTCCGAGATTGTTGTTCCTTCATACCAAGCTTTGACTCCTATATGAGCCCTTTAAACACCCGGTTTCCATTCCCAACCCCTTC 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCCTTCCCTAATGGATCCCCAAGGTTTTAAAGTGCACCATATGGCTACAAAATGAAACGTTTGCCTTGGATTATCAAGATTCACACTGCA 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGCAAGTTTTGCTTTGATCCGCCATTGGTCGTGTCAATTATTGATTCACTTGGAAAAATGTTATTTTGCATTAACAATCTAGCATTCATA 

1080 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AG 

hagfish hgPP1b 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

AAAGCAGTCCCTAGAGACAATTTGCTTGCTTCTGGCCTACAAGATCAAGTATCCCGAGAATTTCTTTTTGCTGCGTGGAAATCACGAGTG 

K Q S L E T 1 C L L L A Y K 1 K Y P E N F F L L R G N H E C 

180 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGCTTCTATCAACCGCATCTATGGCTTCTATGATGAATGCAAACGACGCTTCAACATCAAGCTTTGGAAAACATTTACAGACTGCTTCAA 

A S 1 N R 1 Y G F Y 0 E C K R R F N 1 K L W K T F T 0 C F N 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTGCCTTCCCATTGCAGCCATCGTTGATGAGAAAATATTCTGCTGCCATGGAGGCCTGTCTCCCGACCTGCAGTCGATGGAACAGATTCG 

C L P 1 A A 1 V 0 E K 工 F C C H G G L S P 0 L Q S M E Q 1 R 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

~GCATAATGCGACCCACAGATGTTCCTGATACAGGCCTGCTATGTGATTTGCTCTGGTCGGACCCAGACAAAGATGTGCAGGGATGGGG 

R 1 M R P T 0 V P 0 T G L L C 0 L L W S 0 P 0 K 0 V Q G W G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGAAAATGATCGTGGAGTCTCCTTCACTTTTGGCGCTGATGTTGTCAGCAAGTTCCTGAACCGGCATGACTTGGACCTAATTTGCCGTGC 

E N 0 R G V S F T F G A 0 V V S K F L N R H 0 L 0 L 1 C R A 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+

TCACCAGGTGGTAGAGGATGGATACGAGTTTTTTGCCAAACGACAGCTTGTAACCCTGTTCTCGGCTCCGAACTACTGTGGAGAGTTTGA 

H Q V V E 0 G Y E F F A K R Q L V T L F S A P N Y C G E F 0 

630 

一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAACGCAGGAGGCATGATGAGTGTTGATGAAACCCTCATGTGCTCCTTCCAGATCTTGAAGCCTTCGGAGAAGAAAGCAAAGTACCAGTA 

N A G G M M S V 0 E T L M C S F Q 1 L K P S E K K A K Y Q Y 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGGTGGCCTAAACTCGGGCCGCCCTGTGACCCCACCACGCTCAGCCGTACCACCACCGAAGAAGCGATAAAAATGATTTAATAGCCTCGG 

G G L N S G R P V T P P R S A V P P P K K R 

810 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AACCGAATGGTTATCACTTGTAGATCTTCACCAGACTTATTAGATGAGATATAGGGGTGTTGCACATAAATAGTCACCAGGTACAGTAAG 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAATTCCTGGTGGTCCCAACATCAAGGATTGGTCTCGTGTATTTTTT 

177 



hagfish hgPP1a 

90 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一 一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CAAGCAGTCCCTTGAGACCATCTGCCTGCTCCTTGCCTACAAGATAAAGTACCCAGAAAACTTTTTCCTGCTACGTGGAAACCACGAGTG 

K Q S L E T 1 C L L L A Y K 1 K Y P E N F F L L R G N H E C 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一 一一一一一+

TGCCTCCATCAATCGCATCTATGGCTTTTACGACGAGTGTAAACGCCGTTACAACATCAAGCTATGGAAAACCTTCACGGACTGTTTCAA 

A S 1 N R 1 Y G F Y 0 E C K R R Y N 1 K L W K T F T 0 C F N 

270 

一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CTGCTTGCCCATCGCTGCTATTGTCGACGAGAAGATATTTTGTTGTCATGGCGGTCTCTCACCAGACCTGCAATCCATGGAGCAGATCCG 

C L P 1 A A 1 V 0 E K 1 F C C H G G L S P 0 L Q S M E Q 1 R 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TAGGATAATGCGACCAACAGACGTGCCAGACCAAGGCTTGCTTTGCGATCTGCTCTGGTCTGATCCAGACAAGGATACCCTTGGTTGGGG 

R 1 M R P T 0 V P 0 Q G L L C 0 L L W S 0 P 0 K 0 T L G W G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AGAAAATGACCGTGGTGTGTCTTTTACTTTCGGTGCAGAGGTCGTTGCCAAGTTCTTGCACAAGCACGACCTTGACCTTATCTGCCGTGC 

E N 0 R G V S F T F G A E V V A K F L H K H 0 L 0 L 1 C R A 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一 一一一一一一一+

TCATCAGGTAGTGGAAGACGGTTACGAGTTCTTCGCCAAGCGTCAGTTGGTAACTCTGTTCTCGGCGCCAAACTATTGTGGAGAGTTTGA ~ 
H Q V V E 0 G Y E F F A K R Q L V T L F S A P N Y C G E F 0 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TAATGCAGGTGCCATGATGAGCGTGGATGAAACCCTGATGTGCTCCTTTCAGATCCTCAAGCCAGCAGAGAAGAAGAAATATCCATATAC 

N A G A M M S V 0 E T L M C S F Q 1 L K P A E K K K Y P Y T 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGGCATTGCAGCTAACCGGCCAATGACGCCGCCCCGAAATGCTGTCAAGAAGAAATAACGAGCTTTACAACTTGTGTAACATTATGTGGA 

G 1 A A N R P M T P P R N A V K K K 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTCCTCCCTCCCCGATCATCTTTTCCTTTTACTGTTACCTTTCCCTTCATTTCCTCCTGCAAATATTTCTCACTGTGCTA 

ray ryPP2Ba 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTATTTCAGCATTGAATGTGTTTTGTACCTCTGGGCTTTGAAAATCTTGTATCCAAAAACCTTGTTTTTACTTCGTGGGAATCATGAGTG 

Y F S 1 E C V L Y L W A L K 1 L Y P K T L F L L R G N H E C 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCGGCATTTGACAGAGTATTTCACCTTTAAGCAGGAATGTAAAATTAAATATTCAGAACGAATATATGATGCCTGTATGGATGCTTTTGA 

R H L T E Y F T F K Q E C K 1 K Y S E R 1 Y 0 A C M 0 A F 0 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

TTGCTTGCCATTGGCTGCATTAATGAACCAGCAGTTTCTGTGTGTACATGGTGGGCTGTCTCCTGAGGTTAATACCTTAGAAGACATCAA 

C L P L A A L M N Q Q F L C V H G G L S P E V N T L E 0 1 K 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAATTAGATAGATTCAAAGAACCCCCTGCTTATGGACCCATGTGTGACTTATTGTGGTCTGACCCACTAGAAGACTTTGGCAATGAAAA 

K L 0 R F K E P P A Y G P M C 0 L L W S 0 P L E 0 F G N E K 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

GTCTCAGGAACATTTTACTCATAACACAGTCCGAGGCTGTTCTTACTTTTACAGTTACCCTGCAGTGTGCGAATTTCTACAGCACAATAA 

S Q E H F T H N T V R G C S Y F Y S Y P A V C E F L Q H N N 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTTATTATCAGTAATCCGAGCTCATGAGGCACAGGATGCCGGGTACCGAATGTACAGAAAGAGCCAGACAACAGGCTTCCCCTCACTAAT 

L L S V 工 R A H E A Q 0 A G Y R M Y R K S Q T T G F P S L 1 

630 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TACCATTTTTTCAGCTCCCAACTACTTGGATGTCTACAATAACAAAGCCGCAGTTTTGAAATACGAGAACAATGTTATGAATATCAGGCA 

T 1 F S A P N Y L 0 V Y N N K A A V L K Y E N N V M N 1 R Q 

178 



720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ーム一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十

GTTCAACTGTTCCCCACATCCCTACTGGTTGCCCAACTTCATGGATGTCTTCACCTGGTCCTTGCCATTTGTTGGGGAGAAAGTGACTGA 

F N C S P H P Y W L P N F M D V F T W S L P F V G E K V T E 

810 

一一一一十一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GATGTTGGTGAATGTGCTCAACATCTGTTCTGATGATGAACTCATTTCAGAAGGAGACGATGGCTTTGATGGTGCGTCTGCTGCTGCCCG 

M L V N V L N 1 C S D D E L 1 S E G D D G F D G A S A A A R 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TAAAGAGGTGATTAGGAACAAGATTCGAGCAATTGGCAAGATGGCCAAAATGTTTTCTGTCCTCCGAGAGGAGAGTGAAAGTGTGCTGAC 

K E V 1 R N K 1 R A 1 G K M A K M F S V L R E E S E S V L T 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

ACTAAAGGGCCTGACCCCTACAGGAATGCTTCCCAGTGGAGTGCTGGCTGGAGGGAAACAAACCCTTCAAAGCGCGACTGTTGAGGCTAT 

L K G L T P T G M L P S G V L A G G K Q T L Q S A T V E A 工

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGAGGCTGATGAAGCCATCCGGGGATTCTCACCACAGCATAAGATCAGCAGTTTTGCTGAAGCCAAGGGTTTGGATCGAATCAACGAAAG 

E A D E A 1 R G F S P Q H K 1 S S F A E A K G L D R 1 N E R 

1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GATGCCTCCACGACGTGATGGAATCGCTACTGATGGCAGCTTTAACTCCATTAACAAGGCAGTCTCTTCTGAGACGAACGGCACTGAGAG 

M P P R R D G 1 A T D G S F N S 1 N K A V S S E T N G T E S 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGGTAACATTCAATGATCCCTTTGCAGTTTCCAGTTCCAAGGCATGATTGTATCATTGTCCCAAGCGGTTTGACACTCTTGCCTCTGATT 

G N 1 Q 
1350 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACTGCTGCATGTTCTGGGGAGCCAGATGTTGGTGACAGATTCCAGTAACAGAGTGATAGAAATTGTATTGTGATTGTTGAAAGTTAAGTT 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACCTCAGATGGGATATGCCTTTGATGCTTCTAGACAAGCTGGTTAAATATTACACA 

ray ryPP2Bb 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTACTTCAGTATCGAGTGTGTTTTGTATCTGTGGTCGTTGAAAATTCTGTATCCAAAGACACTGTTTTTACTCCGTGGAAACCACGAATG 

Y F S 1 E C V L Y L W S L K 1 L Y P K T L F L L R G N H E C 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一 一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+

メドACATTTGACAGAATATTTCACTTTCAAACAAGAATGTAAAATCAAGTATTCAGAACAGATTTATGATGCATGTATGGAAGCCTTCGA

R H L T E Y F T F K Q E C K 1 K Y S E Q 1 Y D A C M E A F D 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTGCCTACCCCTTGCGGCACTGATGAATCAGCAATTTCTTTGTGTACACGGAGGCCTTTCCCCTGAAATACACACCCTGGATGATATAAA 

C L P L A A L M N Q Q F L C V H G G L S P E 1 H T L D D 1 K 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

AAAGTTAGACAGATTTAAAGAGCCACCAGCATTTGGTCCTATGTGTGATCTGTTATGGTCAGATCCATTGGAAGATTTTGGAAATGAAAA 

K L D R F K E P P A F G P M C D L L W S D P L E D F G N E K 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GACACAGGAATATTTCAGTCATAATACAGTGAGAGGGTGCTCTTATTTTTATAGTTATCCTGCCGTTTGTGAGTTCCTGCAAAACAATAA 

T Q E Y F S H N T V R G C S Y F Y S Y P A V C E F L Q N N N 

540 

一一一一ーー一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTTATTATCAGTTATTCGAGCCCATGAAGCACAAGATGCAGGCTATCGCATGTACAGGAAGAGCCAAACTACGGGTTTCCCATCACTTAT 

L L S V 1 R A H E A Q D A G Y R M Y R K S Q T T G F P S L 1 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CACAATCTTTTCTGCACCAAACTACCTTGATGTTTACAATAACAAAGCTGCAGTATTGAAATATGAAAACAATGTTATGAATATTCGGCA 

T 1 F S A P N Y L D V Y N N K A A V L K Y E N N V M N 1 R Q 

179 



720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATTCAATTGTTCTCCTCATCCTTACTGGCTACCAAATTTTATGGATGTTTTTACTTGGTCTTTACCATTTGTTGGTGAAAAAGTGACAGA 

F N C S P H P Y W L P N F M D V F T W S L P F V G E K V T E 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GATGTTGGTGAATGTTCTAAATATCTGCTCTGATGATGAACTCATGACAGATGGAGATGAGATATTTGATGCAAATGCTGCTGCAGCTCG 

M L V N V L N 1 C S D D E L M T D G D E 1 F D A N A A A A R 

900 

-ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAAAGAGGTTATCAGGAACAAAATTCGAGCGATTGGCAAAATGGCAAGAGTGTTTTCTGTGCTCAGAGAGGAGAGTGAGAGTGTTTTAAC 

K E V 1 R N K 1 R A 1 G K M A R V F S V L R E E S E S V L T 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTTGAAAGGTCTGACTCCAACCGGTATGCTGCCTAGTGGAGTGCTGTCAGGAGGCAAACAGACTTTACAAAGCGCTACTGTTGAGGCTAT 

L K G L T P T G M L P S G V L S G G K Q T L Q S A T V E A 1 

1080 

一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一 一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGAGGCCATTGAGGGTGTTGAAACTCATGAAGCCATTCGAGGATTTACACCTCAGCATAAAATTAGTAGTTTTGAAGAAGCAAAAGGCCT 

E A 1 E G V E T H E A 1 R G F T P Q H K 1 S S F E E A K G L 

1170 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGACCGTATCAATGAGAGAATGCCGCCTCGAAGAGATGCAGTATCCAATTCTGGCATTGTTCATTCAACTGGGAAAATGAATATGTCCGA 

D R 1 N E R M P P R R D A V S N S G 1 V H S T G K M N M S E 

1260 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+

ATCAAATGGGACAGATGACAACAGCAACATACAGTGATCTGCTTTTAAGACTTCAATATCTCTGCAGTTGTACTGTGTCAACTGTTTGGT 

S N G T D D N S N 1 Q 

1350 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GTTCCAGCCTCTGATATCCAAGACAGCACACTGCTCATTCAGAAGCAAAGAGTTTGAATAAATTTATAAAAAGAAAACACAAACCCCAAA 

1440 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AACTTCCACTCAGAAAATTAGTGTTAGAAAGCTGGAAACCTTA 

ray ryPP1b 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGGGGGAAGCAATCTCTGGAGACCATTTGCCTTCTCCTAGCATACAAGATCAAATACCCAGAAAACTTCTTCCTTTTGCGGGGAAATCAT 

R G K Q S L E T 1 C L L L A Y K 1 K Y P E N F F L L R G N H 

180 

-一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一』ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAGTGCGCCAGCATCAATCGTATCTATGGGTTCTACGATGAGTGCAAGAGACGTTTTAATATCAAACTCTGGAAGACATTTACGGACTGC 

E C A S 1 N R 1 Y G F Y D E C K R R F N 1 K L W K T F T D C 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTCAACTGTCTTCCAATTGCAGCCATTGTGGATGAAAAAATTTTCTGTTGTCATGGGGGGCTGTCACCAGATTTGCAATCAATGGAACAG 

F N C L P 工 A A 工 V D E K 1 F C C H G G L S P D L Q S M E Q 
360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ATTCGCAGAATCATGAGACCAACAGATGTTCCTGACACAGGATTGCTTTGTGATTTGCTGTGGTCAGATCCTGACAAGGACGTTCAAGGT 

1 R R 1 M R P T D V P D T G L L C D L L W S D P D K D V Q G 

450 

一一一一一一ーー一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGGGGTGAGAATGATCGTGGCGTCTCTTTCACCTTTGGAGCTGATGTAGTCAGCAAATTTCTGAACCGGCATGATTTGGATTTAATCTGT 

W G E N D R G V S F T F G A D V V S K F L N R H D L D L 1 C 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGTGCCCATCAGGTTGTTGAAGATGGTTACGAATTCTTTGCTAAACGCCAGCTGGTTACTTTGTTTTCTGCTCCAAACTACTGTGGAGAG 

R A H Q V V E D G Y E F F A K R Q L V T L F S A P N Y C G E 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TTTGATAATGCCGGAGGAATGATGAGTGTTGACGAAACATTAATGTGTTCCTTTCAGATTCTAAAACCTTCTGAAAAGAAAGCGAAATAC 

F D N A G G M M S V D E T L M C S F Q 1 L K P S E K K A K Y 

180 



720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGTATGGTGGTCTGAACTCTGGTCGCCCTGTTACGCCCCCTCGCACGGCAAACCCTCCCAAGAAGAGGTGAATAGCAAGGACAGCACCA 

Q Y G G L N S G R P V T P P R T A N P P K K R 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AACACCTTATCATTTGTACACAGAGAAAGCTACGAGTATACCAGTTCATATACTAATGTGTGTAACCTGTAGGCACTGTTCAACCATCTG 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CTACTGTCTGTCTTTGTGAGCCTCAATGCTTGTAAAAAGAGAAGTCTTTTTGAAAAAATGTTTTCCAGTAAATGCGCAGGTGTGGCATAT 

990 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGTAATGTAAATCAATGTAGTACCAGTAACCAGTGCGTATTGGTAATACTTTGGGCTGGGATGAAGGTTAACAAATCTAAGACTGGGATA 

1080 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAA 

ray ryPP1a 

90 

一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAGCAGTCATTGGAAACTATCTGTCTTCTGTTGGCTTACAAAATTAAATATCCAGAAAATTTTTTCCTTCTGCGTGGAAACCATGAATG 

K Q S L E T 1 C L L L A Y K 1 K Y P E N F F L L R G N H E C 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGCCAGTATAAACAGAATTTATGGATTTTATGATGAATGTAAAAGGAGGTACAATATTAAATTGTGGAAGACCTTCACAGACTGTTTCAA 

A S 1 N R 1 Y G F Y D E C K R R Y N 1 K L W K T F T D C F N 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一 +一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

TTGCTTACCAATAGCTGCCATTGTGGATGAAAAGATATTTTGTTGCCATGGTGGTTTGTCACCGGATCTTCAGTCCATGGAACAAATCAG 

C L P 1 A A 1 V D E K 工 F C C H G G L S P D L Q S M E Q 1 R 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

ACGAATCATGCGACCCACTGATGTGCCTGATCAAGGACTTCTTTGTGACCTTCTGTGGTCTGATCCAGACAAAGATGTATTGGGATGGGG 

R 1 M R P T D V P D Q G L L C D L L W S D P D K D V L G W G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

TGAAAATGATCGAGGTGTCTCATTTACATTTGGGGCAGAAGTAGTTGCAAAGTTCCTTCATAAACATGATCTGGATCTGATATGTAGAGC 

E N D R G V S F T F G A E V V A K F L H K H D L D L 1 C R A 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

f q cmGTTm凶 GAT悶 TATGAGTTCTTTGCAAA山 ACAATTGGTGACTTTATTCTCTGCACCCAATTATTGT 日 GAGTTTGA

H Q V V E D G Y E F F A K R Q L V T L F S A P N Y C G E F D 

630 

一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TAATGCAGGTGCTATGATGAGTGTAGATGAAACCTTGATGTGCTCTTTTCAGATTTTGAAACCAGCAGAGAAAAAGAAACCCAATACAAG 

N A G A M M S V D E T L M C S F Q 1 L K P A E K K K P N T S 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一ー一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CCGGCCTGTAACACCACCAAGGAGCATGATCACAAAACAAGCCAAGAAGTAAAACCAGGAATTCTGGTGTTGCCTGTCGGACATGTATTA 

R P V T P P R S M 1 T K Q A K K 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TATCAGATTGTCTCCATTTTTAACTTTTTTTTGTGTAAAGTGTACCTGTCAGCTTGCTTGGGTTAGATTACTACTTGTTGACTTGTGGTT 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TATCTGCTGTGATGAGCTGAATCATATTTGCTGCTGCAGAGCAACAAACATGAGTCAGCCATCTGAGATGGAAGATTATTAAAAATACAG 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TAGCTCTC 

181 



どay ryPP4a 

90 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+

GTTCTACAGTGTAGAAACGTTCCTCCTGCTCCTCGCTCTAAAGGTGCGATACCCAGACAGGATTACACTGATCCGGGGTAACCATGAGAG 

F Y S V E T F L L L L A L K V R Y P 0 R 1 T L 1 R G N H E S 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCGTCAGATCACCCAGGTGTACGGCTTCTATGACGAGTGTCTTCGCAAGTACGGCTCTGTGACCGTCTGGAGATACTGTACTGAAATCTT 

R Q 1 T Q V Y G F Y 0 E C L R K Y G S V T V W R Y C T E 1 F 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CGACTATCTCAGTCTGTCAGCCATCATTGACGGCAAGATATTCTGTGTACACGGGGGCCTCTCACCCTCCATCCAGACGCTGGACCAGAT 

o Y L S L S A 1 1 0 G K 1 F C V H G G L S P S 1 Q T L 0 Q 工

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCGTACCATCGACCGGAAACAGGAGGTTCCGCACGACGGTCCCATGTGTGACCTGCTCTGGTCTGACCCCGAGGACACGACGGGATGGGG 

R T 1 0 R K Q E V P H 0 G P M C 0 L L W S 0 P E 0 T T G W G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+

TGTGAGCCCACGAGGTGCAGGTTACCTCTTTGGCAGCGACGTGGTGGCACAGTTCAACGCAGCCAACGACATCGACATGATCTGCCGTGC 

v S P R G A G Y L F G S 0 V V A Q F N A A N 0 10M  1 C R A 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CCACCAGCTCGTCATGGAGGGTTACAAATGGCATTTCAACGAGACTGTGCTTACTGTCTGGTCAGCACCCAACTACTGCTACAGGTGTGG 

H Q L V M E G Y K W H F N E T V L T V W S A P N Y C Y R C G 

630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一T 一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAATGTGGCGGCCATCCTGGAGCTGGACGAGCATCTTCAGAAAGAGTTCATCATCTTCGAGGCAGCGCCTCAGGAGACCCGAGGCATCCC 

N V A A 1 L E L 0 E H L Q K E F 1 1 F E A A P Q E T R G 1 P 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ーー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTCCAAAAAACCTGTGGCTGATTACTTCCTTTGAACTGTCCCTCCTAGTCCTCGTCGTCCTCCTCCTCCTCCGTCCTCCTCATCGGTCCT 

S K K P V A 0 Y F L 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CACCCCTACTCCCTCCCTCGCCCATCCCCTCCAAAAATCACACGTCCAGTTGACCCTGTTCATCATTTCCTCCTCACTATCTTGGAGTCT 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TACTAT 

ray ryPP2Ab 

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一 一一一一一一+一一一一一一一一一+
CGAGGTTATTATTCAGTTGAAACAGTCACACTTCTTGTAGCCCTTAAGGTACGTTATCGTGAACGTATCACAATACTTAGAGGGAATCAT 

R G Y Y S V E T V T L L V A L K V R Y R E R 1 T 1 L R G N H 

180 

一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAAGCAGACAAATTACACAAGTGTATGGCTTCTATGATGAATGTTTAAGAAAATATGGAAATGCCAATGTGTGGAAATATTTTACTGAT 

E S R Q 1 T Q V Y G F Y 0 E C L R K Y G N A N V W K Y F T 0 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTCTTTGATTACCTTCCGCTCACTGCCTTGGTAGATGGTCAGATCTTCTGTCTCCATGGAGGCCTTTCTCCTTCCATTGATACACTGGAT 

L F 0 Y L P L T A L V 0 G Q 工 F C L H G G L S P S 1 0 T L 0 

360 

一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CACATTCGAGCACTAGATCGCCTTCAGGAGGTTCCACATGAGGGTCCAATGTGTGATTTGCTATGGTCGGATCCTGATGATCGTGGGGGC 

H 1 R A L 0 R L Q E V P H E G P M C 0 L L W S 0 P 0 0 R G G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGGGGCATATCCCCCCGGGGTGCTGGTTACACCTTTGGTCAGGATATTTCTGAGACTTTTAACCATGCGAATGGCCTTACATTGGTCTCA 

W G 1 S P R G A G Y T F G Q 0 1 S E T F N H A N G L T L V S 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

CGAGCACATCAACTGGTGATGGAGGGTTACAACTGGTGCCATGATCGCAATGTAGTGACAATTTTCAGTGCTCCAAACTACTGTTATCGT 

R A H Q L V M E G Y N W C H 0 R N V V T 1 F S A P N Y C Y R 

182 



630 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGTGGGAATCAAGCTGCAATAATGGAACTTGATGACACCCTTAAATATTCTTTCCTACAGTTTGATCCTGCACCTCGCAGAGGTGAACCA 

C G N Q A A 1 M E L 0 0 T L K Y S F L Q F 0 P A P R R G E P 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一 一一一一一一一+
CATGTGACTCGTCGCACCCCAGATTATTTCCTGTAAAATCTTTTGTACAGTATTGCTATGAATTAAATGTTGGCCTGAAAGAATTGGAAG 

H V T R R T P 0 Y F L 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGCAACAGTAACTTCAGATTATAAGTGAGAATCTCAAACATTCAGAAACCTGTCATCACGGACCAAAAGACGTGCCATAATAAATTCAAC 

900 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CCTCAGTCTGCAAACATCTCATTGTTCTACTTGAGCACCTGTTCATCAATGCATGCTGATGCGTGAAAGTTATGGGTTGAGACCTGTGGT 

990 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
TTGAGCCTAGTTTGTAGTTACTTTTGCTTTTTCAGAGATTG 

ray どyPP2Aa

90 

-一一一一一一一一+一一一一一一一一 +一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TTATTATTCAGTTGAAACTGTGACATTGCTCGTGACACTGAAGGTTCGATATCGAGAACGCATCACAATATTACGAGGGAACCATGAAAG 

Y Y S V E T V T L L V T L K V R Y R E R 1 T 1 L R G N H E S 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CAGACAAATCACACAAGTATATGGGTTTTATGATGAATGTTTAAGAAAATATGGAAATGCTAGTGTTTGGAAGTACTTCACAGACCTGTT 

R Q 工 T Q V Y G F Y 0 E C L R K Y G N A S V W K Y F T 0 L F 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一ー一一一一一+一一一一一一一一一+
TGATTATCTGCCCTTGACAGCCTTAGTAGATGGTCAGATATTTTGCCTGCATGGTGGACTTTCTCCATCCATTGACACATTGGATCACAT 

o Y L P L T A L V 0 G Q 1 F C L H G G L S P S 工 o T L 0 H 1 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TCGAGCCTTGGATCGGCTGCAAGAAGTGCCACATGAGGGACCAATGTGTGATCTGCTCTGGTCTGATCCTGATGATCGTGGTGGTTGGGG 

R A L 0 R L Q E V P H E G P M C 0 L L W S 0 P 0 0 R G G W G 

450 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TATTTCTCCTCGAGGTGCAGGCTATACTTTTGGACAGGACATTTCTGAAACTTTCAATCATGCAAATGGGCTCACTCTGGTGTCTCGGGC 

1 S P R G A G Y T F G Q 0 1 S E T F N H A N G L T L V S R A 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
且~ATCAACTTGTAATGGAGGGATACAACTGGTGCCATGATCGAAATGTGGTGACAATATTCAGTGCTCCCAACTATTGTTATCGCTGTGG

H Q L V M E G Y N W C H 0 R N V V T 工 F S A P N Y C Y R C G 

630 

一一一一一一一ー一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
TAATCAAGCTGCTATTATGGAATTAGACGATACACTGAAGTATTCATTTCTTCAGTTTGATCCTGCACCTCGCCGTGGAGAACCTCATGT 

N Q A A 1 M E L 0 0 T L K Y S F L Q F 0 P A P R R G E P H V 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
CACTCGACGTACTCCAGACTATTTCTTGTAAAGAATTCTTCCGTACACTACAACCACGCCAGCAGTTCATCTGCTTCA 

T R R T P 0 Y F L 

どay どyPP5

90 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
AGTGGAGGTTATATTAGTCCTCTTCGGATTCAAGCTGCTCTATCCGAACCACTTCCATGTTCTCCGAGGTAACCATGAAACAGATAACAT 

V E V 1 L V L F G F K L L Y P N H F H V L R G N H E T 0 N M 

180 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+
GAACCAAATGTATGGCTTTGAAGGTGAGGTGAAGGCCAAGTATACGTCGCAGATGTTTGAGCTCTTCAGTGAGGTGTTCCAGTGGCTCCC 

N Q M Y G F E G E V K A K Y T S Q M F E L F S E V F Q W L P 

183 



270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TCTGGCTCAGTGCATCAACAGTAAAGTTTTGATAATGCACGGAGGGCTCTTCAGTGAAGATGGTATCACCCTCGAAGATATCAAGAAGAT 

L A Q C 1 N S K V L 1 M H G G L F S E 0 G 工 T L E 0 1 K K 1 

360 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一ー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGATCGAAATCGACAACCTCCAGATTCAGGTCCAATGTGTGACTTGCTCTGGTCAGATCCACAGCCTCAGAATGGGCGATCGGTCAGCAA 

o R N R Q P P 0 S G P M C 0 L L W S 0 P Q P Q N G R S V S K 

450 

一一一一一一ーーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GCGTGGTGTCAGCTGCCAGTTTGGGCCAGATGTCACCAAGCGATTCCTGGAGGAGAACAAGCTGGATTACATAATCAGGAGCCACGAGGT 

R G V S C Q F G P 0 V T K R F L E E N K L 0 Y 1 1 R S H E V 

540 

一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GAAGCCAGAGGGTTACGAGGTGACGCACAATGGCAAATGTATCACTGTGTTCTCTGCGCCAAACTATTGTGATCAAATGGGAAACCAAGG 

K P E G Y E V T H N G K C 1 T V F S A P N Y C 0 Q M G N Q G 

630 

一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

GGCATACATTCACCTCAGGGGCTCGGATCTAAAACCGTTCTTTCATCAATTTCAAACTGTGCCTCACCCGAATGTTAAACCGATGGCATA 

A Y 1 H L R G S 0 L K P F F H Q F Q T V P H P N V K P M A Y 

720 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGCAAACTCACTACTGCAGCTGGGAATGATGTAGCATCGGAGCATCTGGTTTGGACAGTAATCCCTCCCACAGGTGGGGAGGGATGGCAT 

A N S L L Q L G M M 

810 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGGGTTTAATTTAATCTTCCTCACTAGATTTGCCATCTCTGAACCAAGTCTTCTACCTTTCTAGCACCACAGCCCTTGATGATGTGACC 

900 

一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGCCCCATGCCGTGCTAAGTTATGGAGTATAAATCAGCTCTCAAACACGTGGCCCATGCACAGTTCGTGTTCAGACATACATCCTTGCCC 

990 

一一一一一一一一一十一一一一ー一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+
TTCA 

ray ryPP4b 

90 

一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CTTCTACAGTGTTGAGACATTCTTGCTGCTATTAGCACTGAAGGTTCGTTATCCTGATAGAATCACACTGATCAGAGGGAACCACGAGAG 

F Y S V E T F L L L L A L K V R Y P 0 R 1 T L 1 R G N H E S 

180 

一一一一一一一一ー十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一ー一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGACAGATTACCCAGGTTTATGGGTTTTATGATGAGTGCTTGCGCAAATATGGATCGATAACTGTGTGGAGATACTGCACTGAGATCTT 

R Q 1 T Q V Y G F Y 0 E C L R K Y G S 1 T V W R Y C T E 1 F 

270 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

TGATTACCTCAGCCTTTCTGCTGTTGTGGATGGAAAGATCTTCTGTGTGCATGGAGGCCTGTCTCCATCCATCCAGACCCTGGACCAGAT 

o Y L S L S A V V 0 G K 1 F C V H G G L S P S 1 Q T L 0 Q 1 

360 

一一一一+ー一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一ー一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CAGGACAATTGACCGGAAACAGGAAGTGCCCCACGATGGTCCAATGTGTGATTTGCTGTGGTCTGACCCAGAAGATACAACTGGCTGGGG 

R T 1 0 R K Q E V P H 0 G P M C 0 L L W S 0 P E 0 T T G W G 

450 

一一一一一一一ーー+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CATTAGCCCCCGTGGAGCTGGCTACCTCTTTGGCAGTGACGTTGTTGCCCACTTCAGCGCTGCCAATAGCATAGACCTGATCTGCCGTGC 

1 S P R G A G Y L F G S 0 V V A H F S A A N S 1 0 L 1 C R A 

540 

一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+ー一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

CCACCAGCTGGTGATGGAGGGTTACAAGTGGCATTTCAATGAAACTGTTCTAACTGTCTGGTCAGCACCCAACTACTGTTACAGGTGTGG 

H Q L V M E G Y K W H F N E T V L T V W S A P N Y C Y R C G 

630 

-ー一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

AAACGTCGCTGCAATTCTTGAACTGGATGAGCATTTAGAGAAAGAGTTTACTATTTTTGAGGCTGCTCCTCAGGAATCTCGAGGGGTGTC 

N V A A 工 L E L 0 E H L E K E F T 1 F E A A P Q E S R G V S 

184 



720 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一 一一+一一一一一一一一一+

GGCTAAAAAGACAGTTGCTGACTATTTCCTCTGAAGGTGTACCATAATATCGTGGAATTACACTCTCAGCACTGGGCCTGCCTAAGGAGG 

A K K T V A 0 Y F L 

810 
一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一 一一一 一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

GACCAATGTGACAAAATGGTATACTTGTGAACTGCCCTTGCATTCGGAAGACAGACTAGGCCATCTGCCTGCTCCTGGGGAAATGCCATC 

900 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一十一一一一一一一一一+

TTGCTAGTGCCATGGCAATGGGGCCATGGTGATCTCTTGCAATCCTTGTGGCTCTTCCTTACATTGGGGAAAATAAATAACTGTACGGAA 

990 
一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一 一一 一一一一十一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+一一一 一一一一一+一一一一一一一一一+一一一一一一一一一+

A 

185 



付録3 系統樹推定に用いた遺伝子の生物種名、遺伝子名、および、GenBankのアクセッションナンバーを、

サブタイプごとに分けて示した。番号は図 7の分子系統樹上の番号に対応する。

3-1 図7のPTP遺伝子族分子系統樹推定に用いた遺伝子。番号は図 7の分子系統樹上の番号に対応する。

PTPR7 

1. Homo sapiens STEP (U27831) 

2. Homo sapiens HPCPTP1 (064053) 

3. Homo sapiens 1C-PTP (011327) 

4. Ephydatia fluviatilis sPTPR7 (AB019131) 

PTPN3 

5. Homo sapiens PTPN1 (M33689) 

6. Gallυ5 gallus PTP1B (U86410) 

7. Homo sapiens PTPRF (M25393) 

8. POとamotrygonmotoro ryPTPN3 (AB033582) 

9. Branchiostoma belcherエ amPTPN3 (AB033568) 

10. Eptatretus burgeri hgPTPN3 (AB033579) 

11. Drosophila melanogaster Ptp61F (L11253) 

12. Ephydatia fluviatilis sPTPN3 

PTPN4 

13. Homo sapiens PTP-BAS type 1 (021209) 

PTPN5 

14. Homo sapiens OKFZp566K0524 (AL050040) 

PTPN9 

15. Homo sapiens OKFZp564F0923 (A1110210) 

PTPN8 

16. Homo sapiens pez (X82676) 

17. Homo sapiens PTP 01 (X79510) 

18. Ephydatia fluviatilis sPTPN8 (AB019133) 

PTPN7 

19. Homo sapiens PTP (M64572) 

20. Homo sapiens PTP (M68941) 

PTPN1 

21. Xenopus laevis PTPX1 (133098) 

22. Xenopus laevis PTPX10 (133099) 

23. Homo sapiens PTP MEG2 (M83738) 

24. Ephydatia fluvェatilis sPTPN1 (AB019129) 

PTPN2 

25. Ephydacia flυviatilis sPTPN2 (AB019130) 

26. Homo sapiens 70zpep (AF077031) 

27. Homo sapiens PTP G1 (013380) 

28. Homo sapiens BOP1 (X79568) 

PTPR8 

29. Homo sapiens IA-2/PTP (118983) 

30. Potamocrygon motoro ryPTPR8 (AB033585) 

31. Homo sapiens IAR (AF007555) 

PTPN6 

32. Potamocrygon mocoro ryPTPN6b (AB033591) 

33. Homo sapiens PTP 10 (X70766) 

34. Gallus gallus Syp (U38620) 

35. Xenopus laevis SH-PTP2 (U15287) 

36. Epcatrecus burgerェ hgPTPN6a (AB033576) 

37. Epcacretus burgerエ hgPTPN6b (AB033578) 

38. Pocamotrygon mocoro ryPTPN6c (AB033592) 

39. Homo sapiens hPTP1C (U15528) 

40. Pocamotrygon motoro どyPTPN6a (AB033580) 

41. Drosophila melanogas亡er csw Y1229 (U19909) 
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42. Branchiostoma be1cheri amPTPN6 (AB033567) 

43. Ephydatia f1uviati1is sPTPN6 (AB019132) 

PTPR5 

44. Potamoとrygonmotoro ryPTPR5b (AB033590) 

45. Homo sapiens PTPRy (L09247) 

46. Ga11us ga11us PTPγ (U38349) 

47. Eptaとretusburgeri hgPTPR5a (AB033570) 

48. POとamotrygon mo toro どyPTPR5a (AB033588) 

49. Homo sapiens PTPRC (M93426) 

50. Ga11us ga11us CPTPC (L27625) 

51. Eptaとretusburgeri hgPTPR5b (AB033577) 

52. Branchiostoma be1cheri amPTPR5 (AB033565) 

53. Drosophi1a me1anogaster P七p99A (M80539) 

54. Ephydatia f1uviati1is sPTPR5 (T..B019127) 

PTPR9 

55. Drosophi1a me1anogaster P七p69D (M27699) 

PTPR1/6 

56. Homo sapiens LCA (Y00638) 

57. Ga11υ5  ga11us p七p lambda (L13285) 

58. Heterodontus francisci CD45 (U34750) 

PTPR4 

59. Potamotrygon mo亡oro どyPTPR4b (AB033589) 

60. Homo sapieη5  PTPα (M34668) 

61. Xenopus 1aevis PTPα (U09135) 

62. Ga11us ga11υ5 ptpα (Z32749) 

63. Eptaとretusburgeri hgPTPR4 (AB033572) 

64. Homo sapiens HPTPε (X54134) 

65. POとamotrygonmotoro ryPTPR4a (AB033583) 

66. Branchiostoma be1cheri amPTPR4c (AB033564) 

67. Branchios亡omabe1cheri amPTPR4a (AB033562) 

68. Branchiostoma be1cheri amPTPR4b (AB033563) 

69. Branchiostoma be1cheri amPTP10 (AB033561) 

PTPR2B 

70. Ephydaとia f1uviati1is sPTPR2B (AB019126) 

71. Xenopus 1aevis ptprt (AF173857) 

72. Homo sapiens RPTP-rho (AF043644) 

73. Homo sapェens hR-PTPμ (X58288) 

74. Eptaとretusburgeri hgPTPR2B (AB033574) 

75. Homo sapiens h-PTPK (Z70660) 

76. POとamotrygonmotoro ryPTPR2B (AB033587) 

77. Homo sapiens hPTP-J (U73727) 

PTPR2A 

78. Drosophi1a me1anogaster Lar (M27700) 

79. Hirudo medicina1is HmLAR1 (AF017084) 

80. Homo sapiens PTPd (L38929) 

81. Potamotrygon motoro ryPTPR2Ab (AB033584) 

82. Branchiosとomabe1cheri amPTPR2A (AB033566) 

83. Eptatreとus burgeri hgPTPR2Aa (AB033569) 

84. Pocamotrygon motoro ryPTPR2Ac (AB033586) 

85. Ga 11 u 5 g a 11υ5 CRYPα1 (L32780) 

86. Homo sapiens PTPσ (U35234 ) 

87. Homo sapiens LAR (Y00815) 

88. PO亡amo亡rygonmoとoro ryPTPR2Aa (AB033581) 

89. Epcatretus burgeri hgPTPR2Ab (AB033571) 

90. Hirudo medicina1is HmLAR2 (AF017083) 

91. Ep亡3どrecusburgeri hgPTPR2Ac (AB033575) 

92. Ephydatia f1uviaとi1is sPTPR4 (AB019125) 
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PTPR3 

93. Ephydatia fluviatilis sPTPR3 (AB019128) 

94. Homo sapiens DEP-1 (U10886) 

95. Gallus gallus PTP (AJ238216) 

96. Homo sapiens HPTPs (X54131) 

97. Eptatretus burgeri hgPTPR3 (AB033573) 

98. Homo sapiens PTP-U2 (Z48541) 

99. Gallus gallus CRYP-2 (U65891) 

100. Rattus norvegicus PTPRQ (AF063249) 

101. Drosophila melanogas亡er Ptp10D (M80465) 

102. Drosophila melanogaster P七p4E (L20894) 

103. Branchiostoma belcheri amPTPR3 (AB033560) 

104. Mus musculus Esp (U36488) 

105. Homo sapiens SAP-1 (015049) 
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3-2 図27のpp遺伝子族分子系統樹推定に用いた遺伝子。番号は図27の分子系統樹上の番号に対応する。

rdgC 

1. Drosophila melanogaster rdgC (M89628) 

2. Homo sapiens PPEF-2 (AF023456) 

3. Homo sapiens PPP7C (AF027977) 
4. Trypanosoma cruzi AAC14087.1 (AF052832) 

PP7 

5. Arabidopsis thaliana PP7 (AJ000057) 

PP5 

6. Saccharomyces cerevisiae PPT1 (X83099) 

7. Schizosaccharomyces pombe SPBC3F6.01c (AL022019) 
8. Ne υrospora crassa pp七-1 (U89985) 
9. Homo sapiens PP5 (U25174) 

10. POとamotrygonmotoro ryPP5 
11. Epとatretusburgeri hgPP5 
12. Branchiostoma belcheri amPP5 
13. Ephydatia fluviatilis sPP5 
14. Arabidopsis thaliana F7019.19 (AC006931) 

PP2B 

15. Homo sapiens PPP3CA (L14778) 
16. POとamotrygonmoとororyPP2Ba 

17. POとamotrygonmotoro ryPP2Bb 
18. Ep亡aとretusburgeri hgPP2B 
19. Homo sapiens ca1c工neur工n A2 (M29551) 

20. Drosophila melanogaster Pp2B-140 (U30493) 
21. Homo sapiens ca1cineurin A (S46622) 
22. Branchiostoma belcheri amPP2B 
23. Ephyda亡ia fluvia亡ユlissPP2B 
24. Drosophila melanogaster CanA1 (M97012) 

25. Neurospora crassa ca1modu1in-dependen七 pど0七e工n phosphatase (M73032) 
26. Filobasidiella neoformans CNA1 (AF042082) 

27. Schizosaccharomyces pombe ppb1+ (028955) 
28. Saccharomyces cerevisiae CMP1 (X66490) 

29. Saccharomyces cerevisiae CMP2 (X54964) 

30. Dictyostelium discoideum ca1cineu工in (U22397) 

31. Paramecium tetraurelia pどO七einphosphatase 2B (AF014922) 

PP6 

32. Schizosaccharomyces pombe ppe1+ (013712) 

33. Saccharomyces cerevisiae S工T4 (M24395) 
34. Homo sapiens PP6C (X92972) 

35. Drosophila melanogaster PPPV6A (X75980) 

36. Arabidopsis thaliana TA050050.1 (AC007980) 
37. Dictyostelium discoideum pppO (AF176121) 
38. Plasmodium falciparυm MAL3P5. 5 (AL034556) 

PP4 

39. Schizosaccharomyces pombe SPBC26H8.05c (AL031743) 

40. Dictyostelium discoideum pppC (AF161253) 
41. Arabidopsis chaliana PPX-2 (Z22596) 
42. Homo sapiens PPX (X70218) 

43. Potamotrygon mo亡oro どyPP4a
44. Drosophila melanogaster pp4 (Y14213) 
45. Pocamotrygon motoro ryPP4b 
46. Parameci um te tra urelia ppx1 (U314 45) 
47. Saccharomyces cerevisiae PPH3 (X82086) 

PPG 

48. Saccharomyces cerevisiae PPG (M94269) 
49. Schizosaccharomyces pombe SPAC22H10.04 (Z69730) 

50. Trypanosoma brucei TPP2 M74168) 

PP2A 

51. Homo sapiens pro七einphosphatase 2Aα (M3 6951) 
52. Pocamotrygon mocoro どyPP2Aa

189 



53. Eptatretus burgeri hgPP2A 
54. Potamotrygon motoro ryPP2Ab 

55. Homo sapiens proヒeinphospha七ase 2As (X12 65 6) 

56. Branchiostoma belcherェamPP2A
57. Drosophi1a me1anogaster PP2 (X78577) 

58. Ephydatia f1uviati1is sPP2A 
59. Ne υrospora crassa pph-1 (X83593) 
60. Dictyoste1ium discoideum PP2A (AF138278) 
61. Acetabu1aria c1iftonii PP2A (Z26654) 

62. Arabidopsis tha1iana PP2A-4 (U08047) 
63. Paramecium te亡raure1ia pp2ど-1 (AF030978) 
64. Schizosaccharomyces pombe ppa2+ (M58519) 

65. Arabidopsis tha1iana PP2A (M96732) 
66. Schizosaccharomyces pombe ppa1+ (M58518) 
67. Saccharomyces cerevisiae PPH22 (X83276) 

68. Parameciυm tetraure1ia PPN1 (U27497) 

69. P1asmodium fa1ciparum PP-beta (U89025) 

70. Arabidopsis tha1iana F21B7.27 (AC002560) 

71. Arabidopsis tha1iana T22013.2 (AC007290) 
72. Arabidopsis tha1ェana T4工9.4 (AF069442) 
73. P1asmodium fa1ciparυm Pfpp-alpha (U88869) 

PPZ 
86. Saccharomyces cerevエsiae SAL6 (U00795) 

87. Saccharomyces cerevisiae PPZ1 (M86242) 
88. Saccharomyces cerevisiae ppz2 (L102 41) 
89. Schizosaccharomyces pombe phz1 (U73689) 
90. Neurospora crassa pzl-1 (AF071751) 

91. Trypanosoma brucei PP15.9 (X52746) 

PPY 
92. Drosophi1a me1anogaster pどoteinphospha七ase Y (Y07 510) 

PP1 
74. Drosophi1a me1anogaster PPN 58A (Y17355) 

75. Arabidopsis thaliana TOPP8 (U80922) 
76. Arabidopsェs tha1iana TOPP2 (M93409) 

77. Arabidopsis tha1iana TOPP1 (M93408) 
78. Arabidopsis tha1iana TOPP4 (M93411) 

79. Arabidopsis tha1iana TOPP3 (M93410) 

80. Arabidopsis tha1iana A七PP1bg (Z46253) 
81. Ace亡abu1aria c1if亡onii PP1 (Z28627) 
82. Ace亡abu1aria c1iftonii PP1 (Z28632) 
83. Ch1amydomonas reinhardtii PP1 (AF156101) 

84. Gonyau1ax po1yedra PP1 (U52691) 
85. Schizosaccharomyces pombe sds21+ (M27069) 
93. Arabidopsis tha1iana TOPP7 (U80920) 

94. Paramecium tetraure1ia PP1 (L26481) 
95. Dictyoste1ium discoideum pppB (AF020537) 
96. Schizosaccharomyces pombe dis2+ (M27068) 

97. Saccharomyces cerevisiae DIS2S1 (M27070) 
98. Neuどospora crassa ppp-1 (AF124149) 
99. Ephydatia f1uviatェ1issPP1c 

100. Drosophi1a me1anogaster PP1-be七a 9C (X56439) 
101. Eptatretus burgeri hgPP1b 
102. Homo sapiens PPP1CB (X80910) 

103. Potamocrygon motoro ryPP1b 
104. Ephydaとia f1uviati1is sPP1a 
105. Ephydatia f1uviaci1is sPP1b 
~06 . Drosophila me1anogascer PP1-alpha 96A (X56438) 

107. Branchioscoma be1cheri amPP1 
108. Homo sapiens PPPICC (X74008) 

109. Potamotrygon mo亡oro どyPP1a

110. Eptatretus burgeri hgPP1a 
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付録4 本論文で解析に用いたギアルディアのpp遺伝子は、ギアノレディアのDNA配列データベースから複数

の配列を連結し、修正を加えたものである(材料と方法の章参照)。各遺伝子を構成するDNA配列の、デー

タベースにおける番号を記した。配列の並びはN末側の ものから順に示した。

NJ1942SA 

Giardia gPP08 
NG0270SA.SCF 
MJ2587SA 

NJ2656SA 

MJ2587RA 
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m
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EJ1226RA.SCF 
AJ1785RA 

EJ1226SA.SCF 

Giardia gPP02 
MI1905SA.SCF 

Ell006RA.SCF 
E工0124RA.SCF

M工1905RA.SCF
EJ3014SA 

Giardia gPP09 
Kll036RA.SCF 
KJ2569RA 

KJ2569RB 

EJ4131RA 

EJ2807RA 

EJ4299SA 
Giardia gPP03 

KJ2312RA 

NJ2993SA 
EJ3528RA 

EJ2734RA 
NJ2775SA 

EJ3113RA 

MD0836SA.SCF 

MD0125SA.SCF 

EJ3690SA 

EJ2807SA 

EJ3690RA 

KJ2569SA 
EJ4299RA 

KJ2569SB 
EJ4131SA 

NJ1041RA EJ3113SA 

AJ1442RA 

NJ2993RA 
KI0958SA.SCF 

EJ3528SA 
NJ2775RA 

KI0676SA.SCF 
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HF2267RA.SCF 
EI1743SA 

MD0608SA.SCF 

NJ2361SA 
MJ2453SA 

EJ2311RA 
MD0608RA.SCF 
HF2267SA.SCF 

MD0715RA.SCF 

Giardia gPP06 
KJ2170SA 
MJ2542RA 

HF2660SA 

N F 04 42 RA . S C F 

AI0580RA 
MD0551RA.SCF 

HF2660RA 

Giardia gPP07 
HF2701RA 

HI2582RA 
NJ2278RA 

HF2701SA 
M工1956RA.SCF
MI2005RA.SCF 
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付録5 系統樹推定に用いたアライメントを示す。系統樹推定に用いた領域のみを示し、それ以外の座位に

ついては、括弧内にその領域に存在するアミノ酸総数を示した。アミノ酸が保存している座位には*印を付

した。
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5-1 PTP遺伝子族のアライメントコ番号は図7の分子系統樹上の番号に対応する。

1. (360)NIGT工VMLGSLFEA(l)REMCTAYWP( 9)YGDYCVKQ工SEE( 2)D(1)SRFILRKFEI( 8)KKVHHYQYPNWSDCNSP(l) 

2. (505)KVKVIISLNSDDEL(l)LRKWDIYWN(17)ICNINGCVLRVF(ユ4)D(l)DLPHNGDLTS( 8)FIVYQLQYKNWLDSCGV(0) 

3. (623)GVPLVLSLTNDFEN(l)IEKCYRYWQ( 3)YNGIHVKLLEKK( 3)M(l)STTSMRKNTM(72)YELLQIQVKNWPDLGTL(l) 

4. (115)KSGIIVMLTKLRER(l)RLKCDIYWP( 8)IGDLSVILVKVY( 3)S(l)NEVQVREFEL( 6)KKILHFYYNGWPDFGAP(l) 

5. (123)DNIVIVMVTPLVEY(l)REKCYQYWP(26)PSDLKIEFVNVH( 3)D(l)YTVTDIKLTP( 8)KTVHHFYFDLWKDMNKP(1) 

6. (983) HLEI IVILTNLEEY (ユ )KAKCAKYWP( 8)FGDILVKFAQER( 0)K(1)GDYIERTLNV(13)RQITQYHYLTWKDFMAP(1) 

7. ( 2)NVPTIVMLTNIMEE(1)KAKCSQYWP( 7)YGGLLVKVETTI( 0) 1 (l)PDHTIRSLTV( 7)RTVLHFHYTNWHDYGTP(1) 

8. (102)KSRGVVMLNRVMEK(l)SLKCAQYWP(10)DTNLKLTL工SED( 0) 1 (1) SYYTVRQLEL ( 8)REILHFHYTTWPDFGVP(1) 

9. (102)KSRGVVMLNRVMEK(l)SIKCAQYWP(10)DTNLKLTLISED( 0) 1 (1)SYYTVRQLEL( 8)REILHFHYTTWPDFGVP(1) 

10. (104)KTKAVVMLNRIVEK(1)SVKCAQYWP( 9)ETGFSVKLLSED( O)V(l)SYYTVHLLQL( 8)RTISHFHYTTWPDFGVP(1) 

11. ( 2) KSAGIVMLNKCTEK(1) QAKCWQYWP ( 8)YNEFVVENLGCE( 0)D(1)GVYRLNRIKL( 8) RYISHFHYTHWPDFGVP(1) 

12. (122)KSRAVLMLNKLMEK(1)QIKCHLYWP(12)HVKLTVELVRLE( 0)T(1)QNFVRRWFKL( 8) REVMQFHYTTWPDFGIP (1) 

13. (2300) KSTVIAMMTQEVEG(1) KIKCQRYWP ( 9)SNRLRLALVRMQ( 0) Q(l)KGFVVRAMTL ( 8)RHISHLNFTAWPDHDTP(1) 

14. (224)NSNVIAMITREMEG(1)IIKCYHYWP( 8)LKHFRVFLENYQ( O)I(1)QYFIIRMFQV( 8) HSVKQLQFTKWPDHGTP(1) 

15. (735) KLSL工VMLTTLTER(1)RTKCHQYWP( 7)HGGFHIQCQSED( 0)C(1)IAYVSREMLV( 8) HTVTHLQYVAWPDHGIP (1) 

16. (744)GSSMVVMLTTQVER(1)RVKCHQYWP( 7)YGCYQVTCHSEE( 0)G(1)TAYIFRKMTL( 8) RPLTQIQYIAWPDHGVP(1) 

17. (1000)GVNVIAMVTAEEEG(1)RTKSHRYWP(10)YGKFKVTTKFRT( 0)D(1)VCYATTGLKV( 8)RTVWHLQYTDWPDHGCP(1) 

18. (988)GIAIIAMVTAEEEG(1)REKSFRYWP(10)YGRFK工TTRFRT( O)D(l)GCYATTGLKM( 8) RTVWHLQYTDWPEHGCP (1) 

19. ( 2)NVSIILMLTSEQEE(1)QPKCHRYFP(10)FEQYRITLKFVA( O)Q(O)NSVTTRCFSL( 8)REITHLQYSEWPDHGIP(1) 

20. (634)KVSVIVMLVSEAEM(1)KQKVARYFP( 8)HGALSLALSSVR( 0)S(1)ETHVERVLSL( 8) RSLVHLHFPTWPELGLP(1) 

21. (491)KVLIIVMTTRVIER(1)RIKCGQYWP( 8)TGHFIIRNIHID( 0) L (l)QDFKLTHLEV ( 8) QSVAHYQYMSWPDFGVP (1) 

22. (394)KVLIIVMTTRVIER(1)RIKCGQYWP( 8)TGHFIIRNIHID( 0) L(1)QDFKLTHFEV ( 8) RSVAHYQYMSWPDFGVP(1) 

/戸~ 23. (393)KVLVIVMTTRFEEG(1)RRKCGQYWP( 8)FGFLTVTNLGVE( 0)N(1)NHYKKTTLEI( 8) RQVTHFQFLSWPDYGVP (1) 

24. ( 2)TVLV工VMTTKLVEA(1)KVKCAEYWS( 6)HGGV工工QVTKVE( 0) K(1) EGYEQRTMRV ( 6)RTLAHFQFLAWPDYG工P(1) 

25. (120)SVLIIGMACMEYEM(1)KKKCERYWA( 8)FGPFSVSCEAEK( 0)R(1)SDYIIRTLKV( 6)RTIYQFHYKNWPDHDVP(1) 

26. (124)NVVIIVMACREFEM(1)RKKCERYWP( 8)FAPFKISCEDEQ( 0)A(1)TDYFIRTLLL( 6)RRLYQFHYVNWPDHDVP(l) 

27. (122)GVKVILMACREIEN(1)RKRCERYWA( 7) TGLFCITLIKEK ( 1)L(1)EDIMLRTLKV( 6) RSVYQLQYMSWPDRGVP (1) 

28. ( 2) RVKCVVMTTNIIEK(1) SKKCEKYWP( 7)FGAITVSGIQQK( 0)Q(1)EGF工LSKLTL( 8) HQVYHFHYTLWPDFGSP (1) 

29. (801)GCTVIVMLTPLVED(1)VKQCDRYWP( 6)YHVYEVNLVSEH( 1)W(1)EDFLVRSFYL( 8) RTLTQFHFLSWPAEGTP (1) 

30. (837)GCVVIVMLTPLAEN(1)VRQCYHYWP( 6)YHIYEVNLVSEH( 1)W(1)EDFLVRSFYL( 8)RTVTQFHFLSWYDRGVP(1) 

31. (348)NSRVIVMTTKEVER(1)KSKCVKYWP( 7) YGVMRVRNVKES ( 0)A(1)HDYTLRELKL( 9)RTVWQYHFRTWPDHGVP(1) 

32. (348)NSRVIVMTTKEVER(1)KSKCVKYWP( 7)YGVMRVRNVKET( 0)P(1)HDYILRELKL( 9)RAVWQYHFKTWPDHGVP(1) 

33. (470)NTRVIVMTTKEYER(1)KEKCARYWP( 7)FGHARIQCVSEN( 0)S(1)SDYTLREFLV( 7)RRIFHYHFQVWPDHGVP(1) 

34. ( 2)NSLIIVMTTNEVER(1)RNKCTRYWP( 7)YGKVTVCCVKET( 0)T(1)PHYVLREFVV(14)RTIFQYHFKAWPDHGVP(1) 

35. (303)NSRVIVMTTREVEK(1)RNKCVPYWP( 7)YGPYSVTNCGEH( 0)D(1)TEYKLRTLQV( 9)REIWHYQYLSWPDHGVP(1) 

36. (362)HTPIIVMITNIEEM(0)NEKCTEYWP( 5)YDGVEITVQKVI( 0)H(1)EDYRLRLISL( 6)RGLKHYWFTSWPDQKTP(1) 

37. (483) DSPV工VM工TKLKEK(O)NEKCVLYWP( 5)YGKVEVLVISVN( 0)E(1)DNYTIRNLVL( 6)QHVKHYWYTSWPDHKTP(1) 

38. (186)EVSLIVMLTQLREG(O)KEKCVHYWP( 5)YGPFQIRIQDMK( 0)E(1)PEYTVRQLTI ( 6) RSVKHILFSAWPDHQTP(1) 

39. ( 2) NVPSIVMLTKLVEN(1) KEKCSRYWP ( 9)YGQYSIRNNFEQ( 0)S(1)ASYTISYLTI(10)KDVVHLWYTAWPDFGVP(1) 

40. (335)NVEVIVMITNLLEK(1)RRKCDQYWP( 6)YGNFLVTQKSVH( 0)V(1)AYYTVRNFTL(16)RVVTQYHYTQWPDMGVP(1) 

41. (1817)NVEVIVMITNLVEK(1)RRKCDQYWP( 6)YGNFLVTQKSVQ( 0)V(1)AYYTVRNFTL(16)RVVTQYHYTQWPDMGVP(1) 

42. (942)NTGIIVMITNLVEK(1)RRKCDQYWP( 6)YGNIIVTLKSTK( 0)I(1)ACYTVRRFS工(19)RVVIQYHYTQWPDMGVP(1) 

43. (919)HTGIIVMITNLVEK(1)RRKCDQYWP( 6)YGNIIVTLKSTN( 0) 1 (l)ACYTVRPLHG(19)RTVIQYHYTQWPDMGVP(1) 

44. (569)RVAIIVMITNLVER(1)RRKCDMYWP( 6)YGVIQVKLIEEE( 0)V(1)STYTVRTLQI(14)KLVYQYHYTNWPDHGTP(1) 

45. (741)KATVIVMVTRCEEG(1)RNKCAEYWP( 8)FGDVVVKINQHK( 0)R(1)PDYIIQKLN工( 9)REVTHIQFTSWPDHGVP(1) 

46. (641)KATIIVMVTRCEEG(1)RPKCAQYWP( 8)FGDLTVR工SEEQ( 0)W(1)PDYVIRKLFI( 9) REVTHIQFIRWPDHGVP (1) 

47. (225)KSATIVMLTNLKER(1)EEKCHQYWP( 6)YGNIRVCVEDCV( 0)V(1)VDYTIRKFCI(11)RLVSQLHFTSWPDFGVP(1) 

48. (331)NTATIVMVTNLKER(1)ECKCAQYWP( 6) YGNIRVSVEDVT ( 0)V(1)VDYTVRKFCI(12)RLITQFHFTSWPDFGVP(1) 

49. (351)NTATIVMVTNLKER(1)ECKCAQYWP( 6)YGNIRVSVEDMT( 0)V(1)VDYTVRKFC工(12)RLITQFHFTSWPDFGVP (1) 

50. (994)NSISVVMVTNLVEV(1)RVKCVRYWP( 5)YGDIKVSAIETE( 0)P(1)AEYIIRTFTV( 8)REIRQFHFTSWPDNGVP(1) 

51. (998)NSASIVMVTNLVEV(1)RVKCVRYWP( 5)YGDIKVTLIETE( 0)P(1)AEYVIRTFTV( 8)RELRLFHFTSWPDHGVP(1) 

52. (989)NTASIIMVTNLVEV(1)RVKCCKYWP( 5)YKDIKVTLIETE( 0)L(1)AEYVIRTFAV( 8) REIRQFHFTGWPDHGVP (1) 

53. (976)QSACIVMVTNLVEV(1)RVKCYKYWP( 5)YGDFKVTCVEME( 0)P(1)AEYVVRTFTL( 8)REVKQFHFTGWPDHGVP(1) 

54. (969)HCSSIVM工TKLVEV(1)RVKCSRYWP( 5)YGDIKIMLVKTE( 0) T (1)AEYVVRTFAL ( 8)HEVRQFHFTAWPEHGVP(1) 

55. ( 2) DCPTIVMVTNLQEE(1) KVKCHQYWP ( 6)YGHLKVTLKEVE( 0)N(1)AEYSIRTFSV(13)REVRQFHFLVWPDHGVP(1) 

56. (1563) KTATIVMMTRLEER(1) RIKCDQYWP( 6)YGQIFVTITETQ( 0)E(1)ATYSIRTFQL( 8)REIKQLQFTAWPDHGVP(1) 

57. (964)RVTTIVMMTKLEER(l)RIKCDQYWP( 6)YGPMHVTLVDVV( 0)E(1)AIYTLRTFIV( 8)IEVKQFQFTAWPDHGVP(1) 

58 . ( 1446) RSATVVr-倒TKLEER(1)RVKCDQYWP( 6)HGLVQVTLLDTV( 0)E(1)ATYCVRTFAL( 8) REVRQFQFTAWPDHGVP (1) 

59. (1431) RTATVVMMTRLEEK(l) RVKCDQYWP ( 6)CGLIQVTLLDTV( 0)E(1)ATYTVRTFAL( 8)RELRQFQFMAWPDHGVP(1) 

60. (1034) RSAT工VMMTKLEEK(1)RIKCDQYWP ( 6)YGMIQVTLLDTI( 0)E(1)ATFCVRTFSL( 8)REVRQFQFTAWPDHGVP(1) 

61. (1482) RSATIVMMTRLEEK(l) RIKCDQYWP( 6)YGF工QVTLLDTI( O)E(l)ATFCVRTFSL( 8)REVRQFQFTAWPDHGVP(l) 

62. (1578)QSPVIVMMTKLEER(l)RVKCDQYWP( 6) YGSLQVNLVDVI ( O)E(l)ATYTMRTFQM( 8) REVRHFQFTAWPDYGVP (1) 

63. ( 2) GSATIVMLTNLEEK (1) RIKCNQYWP ( 6) YGS工RIHTQEEL( O)T(l)ADYTLRIFSL( 8) RIVKQFHFTVWPDHDVP (1) 

64. ( 2)QLQT工VMLTKCSEG(l)KIKCEMYWS ( 8) TDTLTVTTTSNE ( O)S(l)ADFQIRKFSI(10)LQVTHFHYTAWPDHGVP(l) 

65. (1199) NIYSIVMLTKCVEQ(l) RTKCEQYWP ( 6)YGDIIVTMVSEV( O)V(l)PEWTIRDFNV( 8)HTVRQFHFTSWPDHGVP(l) 

66. (l130)NVYAIIMLTKCVEQ(l)RTKCEEYWP( 6) YGDITVAMTSEI ( 0)V(1)PEWTIRDFTV( 8) HPLRQFHFTSWPDHGVP(1) 

67. (1793)NVHNIVMVTQCVEK(1)RVKCDHYWP( 7)YGDL工LQMLSES( 0)V(1)PEWTIREFKI( 9) RLIRHFHYTVWPDHGVP (1) 

68. (1362)NSRA工VMLTRCFEK(l)REKCDQYWP( 7)YGDIKVQILNDS( 0)H(1)ADWVMTEFML( 6)RILRHFHFTTWPDFGVP(1) 

69. (1419)NSRA工VMLTRCFEK(1)REKCDQYWP( 7)YGDIKVQLIIDT( O)H(l)HDWSISEFMV( 6) RIMRHFHFTTWPDFGVP (1) 

70. (1028) KSQIIVMLTQCNEK (1) RVKCDHYWP ( 7) YGD工TVEMISEE( 0)E(1)DDWACRHFRI( 6) QDVMHFNYTAWPDHGVP (3) 

71. (1079) KSQIIVMLTQCNEK(1) RVKCDHYWP( 7)YGDITVEMLSEE( 0)E(1)TDWVYRNFRI( 6)QDVMHFNYTAWPDHGVP(3) 

72. (2096) RTKTLVMLTQCFEK (1) R工RCHQYWP( 8)FGDIV工TKLMED( 0) 1 (l)IDWTIRDLKI ( 6) MTVRQCNFTGWPEHGVP (1) 

73. (1240) QVHVIIMLTVGMEN(1) RVLCEHYWP( 7)HGHITTHLLAEE( 0) S (1) DEWTRREFQL ( 8) RRVKQLQFTTWPDHSVP (1) 

74. (912)QSHTLVMLTNCMEA(1)RVKCEHYWP( 7)HGHLRVTLVGEE( O)V(l)ENWTVRELLL( 8) LSVRQFHYQAWPDHGVP (1) 
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5-1 続き

1. N(l) KSMVEFLKYVN( 5)GNTIVHCSAGVGRTGTF工VLOTILRFP(15)OVVFQLVOHIRKQRMKMVQ
TFTQFKYVYOLI( 14) 

2. O(l)NO工IKLHKVKN(37)GALLVHCSAGCGRTGVFVTLOFLLSIL(17)OLIFIIV
NELRKQRISMVQNLTQYIACYEAL( 16) 

3. N(1)ISILQAINVKN(17)PTILVHCSAGCGRTGTLCTIOSILSNF(20)
OPISWTINIFRKERISMVQNINQFIFIYOCL( 53) 

4. T(O) FSLLSLTRYIK(10) APIIVHCSAGCGRTGTFMALFEILSQT (11) 
ONIAN IVSSLRSQRMQSVQSVOQLVFLYTVS( 14) 

5. E(l)VPIMELCAHSH( 6)NPIIVHCSAGVGRTGTFIALOHLMHOT(22)OLIEQIVLQLRSQRMKM
VQTKOQFLFIYHAA( 10) 

6. H(l)HGIIKFIRQIN( 7) GPILVHCSAGVGRTGTLVALOSLIQQL( 5)VSIYNTVCOLRHQRNFLVQSLKQYIFLYRAL(309) 

7. H(l)APLINFVRVVN( 6) GPLLVHCSAGVGRTGTVIAIOYCMKQI( 5) VOVKGVVSVLREQRNFMVQTEQQFTCIHYVL (282) 

8. S(l)ASFLNFLFKVR( 9) GPVVVHCSAGIGRSGTFCLAOTCLLLM( 8) VOIKKVLLEMRKFRMGLIQTADQLRFSYLAV (161) 

9. S(l)ASFLNFLFKVR( 9) GPVVVHCSAGIGRSGTFCLVOTCLLLM( 8)VOVKQVLLEMRKYRMGLIQTAOQLRFSYLAV(160) 

10. S(l)ASFLNFLFKVR( 9)GPAV工HCSAGIGRSGTFSLVOTCLVLM( 5) INIKQVLLNMRKYRMGLIQTPOQLRFSYMAI (143) 

11. T(O) OVFLOFLYAVR( 9) GPCIVHCSAGIGRSGTFCLVOVCLKKI( 8)VNLKEVLLSMRKQRMGLIQTHOQLKFSYIAI(303) 

12. S(l)NAFLKFLQQVR( 9) GPAVVHCSAGIGRSGTFCLVOCCLVLI( 5)CNVSKVLCELRTYRMGLIQTAOQLOFSYQAI(255) 

13. Q(l)OOLLTF工SYMR( 5)GPIITHCSAGIGRSGTL工CIOVVLGLI( 5) FOISOLVRCMRLQRHGMVQTEOQYIFCYQVI ( 21) 

14. S(l) OSFIKYIRYAR( 5) GPMVVHCSAGIGRTGVFLCVOVVFCAI( 5)FNIMOIVAQMREQRSGM
VQTKEQYHFCYOIV( 11) 

15. O(l)SOFLEFVNYVR( 6) EPVLVHCSAGIGRTGVLVTMETAMCLT( 5) IYPLOIVRKMROQRAMMVQTSSQYKFVCEAI ( 15) 

16. O(l)SOFLOFVCHVR( 7) EPVVVHCSAGIGRTGVLITMETAMCLI( 5)VYPLOIVRTMROQRAMM
IQTPSQYRFVCEAI( 18) 

17. D(1)QGFLSYLEEIQ(17)PPIVVHCSAGVGRTGVLILSELMIYCL( 5)VEVPMMLRLLREQRMFM工QTIAQYKFVYQVL( 10) 

18. D(1)KGFLSYLEEIQ(16)PPLLVHCSAGVGRTGVVILSEIMIACL( 5)LDIPRVLOMLRQQR則 LVQTLCQYTFVYRVL( 10) 

19. 0(1) QPFLOFVGTVH ( 9)VPVLVHCSAGVGRSGVFVLMOFLMAKV( 5)IOIAKSLQLLROQRMNLVQMVGQYKFLYSA工( 10) 

20. S(1)SNLLRFIQEVH(10)TPIIVHCSSGVGRTGAFALLYAAVQEV( 6)PELPQLVRRMRQQRKHMLQEKLHLRFCYEAV(187) 

21. S(1)SAMLOFRTQVK(20)PPVVVHCSAGIGRTGTFCTLOICLSRL( 5)VOVLQTVKRMRTQRAFSIQTWOQYYFCYMAI( 25) 

22. S(1)SAMLOFRSQVK(20)PPIVVHCSAGIGRTGTFCTLOICLSRL( 5)VOVLQTVKRMRTQASFSIQTWOQYYFCYMAI( 25) 

23. S(1)ASLIOFLRVVR(20)PPIVVHCSAGIGRTGTFCSLOICLAQL( 5)LNVFQTVSRMRTQRAFSIQTPEQYYFCYKAI( 22) 

24. S(1)SSVLNLLRAVR(17)PPVLVHCSAGVGRSGAFCA工OYCIOEL( 5) VNVQGAVRKLRRQRAYAIQTEEQYVLCYRTV ( 7) 

25. S(l)OPILELIWOVR( 7) VPICIHCSAGCGRTGVICAIOYTWMLL ( 8) FSVFSLIREMRTQRPSLVQTQEQYELVYNAV(521) 

26. S(l)OSILOMISLMR( 7)VPICIHCSAGCGRTGAICAIOYTWNLL( 8) FNVFNLIQEMRTQRHSAVQTKEQYELVHRAI (490) 

27. S(l)OHMLAMVEEAR( 7) EPLCVHCSAGCGRTGVLCTVOYVRQLL( 8) FSLFOVVLKMRKQRPAAVQTEEQYRFLYHTV(170) 

28. S(l)VEFNALVKQFS( 5)HP工LAHCSAGLGRTGVLVAVHTALEYH( 5)VOLPAIVRRMRRQRGGMIQTPEQYQFCYQAI(673) 

29. S(l) RPLLOFRRKVN( 7)CPIIVHCSOGAGRTGTYILIOMVLNRM( 6)IOIAATLEHVROQRPGLVRSKOQFEFALTAV( 13) 

30. S(l) RSLLOFRRKVN( 7)CPI工VHCSOGAGRSGTYVL工OMVLNKM( 6)IOIAATLEHLROQRPGMVQTKEQFEFALTAV( 13) 

31. D(l)GGVLDFLEEVH( 9)GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIOILIO工工( 8)IOVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV( 75) 

32. 0(1) GGVLOFLEEVH ( 9) GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIOILIDVI( 8)IDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAV( 77) 

33. D(1)GCVLNFLQDVN(13)GPICVHCSAGIGRTGTFIVIOMILDQI( 8)工DIQRTIQMVRSQRSGLVQTEAQYKFVYYAV(199)

34. D(l)GAVLGILQOVN(13) GPIVVHCSAGIGRTGTFIVIOVIQDLI( 8)IOIQKTIQLVRSQRSGMVQTEQQYKFVYVA工( 48) 

35. E(l)GGVLSFLOQIN( 9)GPI工VHCSAGIGRTGTIIVIOMLMENI( 8)工DIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAI( 83) 

36. R(1)PPLLHLVREVE(10)API工VHCSAGIGRTGCFIATSICCQQL( 5) VOILKTTCQLRQORGGMIQHCEQYQFVHHVM ( 13) 

37. S(l)QPLLQLMLOVE( 9) GPVVVHCSAGIGRTGCFIATSIGCQQL( 5)VOALSIVCQLRMORGGMVQTSEQYEFVHHAL( 13) 

38. S(l)GPLLRLVAEVE( 9) GPIVVHCSAGIGRTGCFIATRIGCQQL( 5) VDILGIVCQLRLDRGGMIQTDEQYQFLHHTL ( 13) 

39. E(l)NTILOFYNTVS( 7) GPTVVHCSAGVGRSGAFIAIHMGITEF( 5) VOPLKYLCSIREORGGAIQTWEQYLFVHRAL ( 9) 

40. Y(l)LPVLTFVRKAS( 7)GPIVVHCSAGVGRTGTYVVLOSMLQQ工( 5)VNIFGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHOAL(326) 

41. Y(l) LPVLTFVRKAA( 7) GPVVVHCSAGVGRTGTYIVLOSMLQQI( 5)VNIFGFLKHIRSQRNYLVQTEEQYVFIHOTL(326) 

42. Y(l)LPVLTFVRRSS( 7)GPVLVHCSAGVGRTGTYIV工OSMLQQ工( 5)VNVLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHOAL(329) 

43. Y(l)LPVLTFVRRSS( 7) GPVVVHCSAGVGRTGTYIVIOSMLQQI( 5) VNVLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHOAL (329) 

44. H(l)LPVLNFVKKSS( 7) GPIVVHCSAGVGRTGTYIVLDAMLKQI( 5)VNVFGFLRHlRAQRNFLVQTEEQYIFLHOAL(493) 

45. D(l)HLLLKLRRRVN( 7) GPIVVHCSAGVGRTGTYIGIOAMLEGL( 5)VDVYGYVVKLRRQRCLMVQVEAQYILIHQAL(397) 

46. D(l)HLLLKLRQRVN( 7) GPIVVHCSAGVGRTGSYIGIOAMMQGL ( 5) VDVYGYIVQLRRQRCLMVQVEAQYILIHQAL (393) 

47. T(l)工GMLKFLKKVK( 7)GP工VVHCSAGVGRTGTFIV工OAMl'仏MM( 5) VOVFEFVSRIRNQRPQMVQTOMQYTFIYQAL (309) 

48. T(l)IGMLKFLKKVK( 7)GAIVVHCSAGVGRTGTFVVIOAMLOMM( 5) VDVYGFVSRlRAQRCQMVQTOMQYVFIYQAL (304) 

49. T(l)IGMLKFLKKVK( 7)GAIVVHCSAGVGRTGTFMVIOAMLO~倒( 5) VOVYGFVTRlRAQRCQMVQTDMQYVFIYQAL (304) 

50. Y(l)TGLLGFIRQVK( 7) GPITVHCSAGAGRTGCFIAIOIMLDMA( 5)VOIFNCVRELRAQRVNM
VQTEEQYVFVHOAI( 39) 

51. Y(l)TGLLGFVRQVK( 7) GPIVVHCSAGAGRTGCFIAIDTMLDMA( 5)VDIFNCVRELRAQRVNLVQTEEQYVFVHOAI(301) 

52. H(l)TGLLGFVRQVK( 7) GPLVVHCSAGAGRTGCFIVIOIMLOMA( 5)VOIYNCVRELRSRRVNMVQTEEQYVFIHOAI(301) 

53. H(l)TGLLSFIRRVK( 7)GPIVVHCSAGAGRTGCY工VIOIMLOMA( 5)VDIYNCVKALRSRRINMVQTEEQYIFIHOAI(301) 

54. H(l)TGLLAFIRRVK( 7)GPIVIHCSAGTGRTGCYIVLOVMLD凶A( 5)VOIYNCVKTLCSRRVNMIQTEEQYIFIHOAI(305) 

55. Y(l)TALLSFRKRIS( 7) GPMAVHCSAGVGRTGTFICIDYVLKQI( 5)VDIFNFVRHMRYRRNYMVQTSAQYIFIHOA工(308)

56. 日(1)APFLQFLRRCR( 7) GPVIVHCSAGVGRTGCYIVIOSMLERM( 5)IOIYGHVTCLRAQRNYMVQTEOQYIFIHOAI(303) 

57. H(l)TALLMFHRRVR( 7) GPMVVHCSAGVGRTGRFIVVORMLERA( 5)IOVYGHVTCLRAQRNYMVQTEOQYIFVHOA工(310) 

58. H(l)TPFLAFLRRVK( 7) GPMVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLERI( 5)
VOIYGHVTLMRAQRNYMVQTEOQYIFIHOAL(303) 

59. Y(l)TPILAFLRRVK( 7)GPMVVHCSAGVGRTGCFIV工OAMLERM( 5)VOIYGHVTCMRSQRNYMVQTEOQYVFIHEAL(303) 

60. Y(l)TPFLAFLRRVK( 7)GPIVVHCSAGVGRTGCFIV工OAMLERI( 5) VOIYGHVTLMRSQRNYMVQTEOQYSFIHOAL (302) 

61. Y(l)TPFLAFLRRVK( 7) GPIVVHCSAGVGRTGCFIVIOAMLERI( 5) VDVYGHVTLMRSQRNYMVQTEOQYSFIHEAL (303) 

62. H(l)APLLLFHEEGQ( 7)GP工VVHCSAGVGRTGVFVVLOSMLERI( 5)VDIYGHVTCLRAQRNYMVQTEDQYIFIHAAI(310) 

63. Y(l)TALLHFVRKVS( 7) GPMVVHCSAGVGRTGTFITLHSQMNRL ( 5) 1 DVFAFVKGMRCQRCLMVQTERQYI FIHOAL (306) 

64. T(l)TSILSFVRRVQ( 8)VPLLVHCSAGVGRTGTFIALOTLLORV( 5) ISVFEIVKOMRNRRRFMIQTLAQYVLIYOAF( 13) 

65. T(l)DLLINFRHLVH( 9)SPILVHCSAGVGRTGTF工AIORLIQQI( 5)VDVYGVVYOLRMHRPLMVQTEDQYVFLNQCV( 42) 

66. T(l)OLLINFRYLVR( 9)SPILVHCSAGVGRTGTFIAIORLIYQI( 5)VOVYGIVYDLRMHRPLMVQTEOQYVFLNQCV( 42) 

67. T(l)QSL工QFVRTVR( 9) GPTVVHCSAGVGRTGTFIALORILQQL ( 5)VOIYGAVHOLRLHRVHMVQTECQYVYLHQCV( 37) 

68. P(l)QTLVRFVRAFR( 7)RPIVVHCSAGVGRSGTFITLORILQQ工( 5) VDIFGIVYAMRKERVWMVQTEQQYICIHQCL (107) 

69. P(l) LSLVRFVRAFR( 7) RPIIVHCSAGVGRSGTFIALORILQHI( 5)VDIFGIVFAMRKERVFM
VQTEQQYVCIHQCL(186) 

70. A(l)ESILQFVHMVR( 7) GPMIIHCSAGVGRTGTFIALDRLLQHI( 5)VOILGLVSEMRSYRMSM
VQTEEQY工FIHQCV( 24) 

71. A(l) ESILQFVQMVR( 7)GPM工IHCSAGVGRTGTFIALOWLLQHI( 5) VOILGLVSOMRSYRMSMVQTEEQYIFIHQCV ( 24) 

72. N(l)TPLIHFVKLVR( 7)TPMVVHCSAGVGRTGVFIALDHLTQH工( 5)VDIYGLVAELRSERMCMVQNLAQYIFLHQCI( 43) 

73. A(l)SSLLAFVELVQ( 9) GPILVHCSAGVGRTGTFVALLPAVRQL( 5) VOVFNTVYILRLHRPLMIQTLSQYIFLHSCL (299) 

74. S(l)OTLLAFWRMLR( 9)GPP工VHCSAGVGRTGTL工ALDVLLRQL( 5)LGPFSFVRKMRESRPLMVQTEAQYVFLHQCI( 40) 

**宮司*.，.. * 
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5-2 カワカイメンのPTPR3サブタイプに属する遺伝子のアライメント 。ーはギャップを表す。一番上が

sPTPR3遺伝子で、ある。

O)EGQLQT工VMLTKCSEGGKIK-CEMYWSDSMGGVYE-TDTLTVTTTSNESYADFQIRKFSIKCKVA

O)QEKTNTIVMLTQCNEGGKRK-CEQYWPEKVGETIEPFPGLKVTLNDFMTFADYHTRKMSILNN-G 

O)EGRLQTIVMLTKCFEGGKIK-CEMYWCDGLGGVYD-ADDLTVITTSIQSFADFGIRKFSVCSRVA 

O)EKHIETIVMLTRCNEAGKS工一CKQYWTDEEGGVYD-TDTLSMATTSVVTLADYDIRTFEVKSKME

O)EKRLPTVVMLTELMEGGRSK-CERYWPENINDNWDVGCNLRVCLIEQRPFAEYTVKILVVTDTSD 

O)EKQIETIVMLTRCNEAGKSM-CKQYWTDEEGGVYD-TDTLSMATTFAMTLADYDIRTFEVKSKME 

O)ENQVQTIVMLTKCIESGKKK-CEPYFSDVPGGTFE-TEAMVVTTTSIVPYADFEIKKLTVKSKTE 

O)EGQLKTIVMLTNCLEGGKIK-CEMYWSNRVGGVYE-TDDLIVTTTSIQSFADFGIRKFSIISKVA 

O)EGRLQTIVMLTKCFEGGKIK-CEMYWCDGMGGVYE-TDDLTVTTTSIQSFADFGIRKFSVCSKVA 

O)EKQIETIVMLTRCNESGKNM-CKQYWTDEEGGVYD-TDTLSMTTTSVVTLADYDIRTFEVKSKME 

O)EGRLQTIVMLAKCTEGGKHDCCEMYWSDSMGSVYE-IDTLTVTTISILLFADFDIRKFSIKNKMA 

0) ESRLQTIVMLTKCFEGGKIK-CEMYWCDGMGGVYE-TDDLTVTTTSIQSFADFGVRKFSVSSKVA 

O)DKRYPTIVMLTELIEGGKVK-CERYWPEHVNESWDVGHNLRVTLLEQKPFVEYRLKILTVTDISS 

O)EGQLQTIVMLTKCSEGGKDK-CEMYWSDSMGEVYE-TDTLTVTTISIVPFADFDIRKFSVKSKLA 

0) ESRLQTIVMLTKCFEGGKIK-CEMYWCDVMGGVYE-ADDLTVTTTSIQSFADFGVRKFSVSSRVA 

O)EKHIETIVMLTRCNESGKSM-CKQYWTDEEGGVYD-TDTLSMTTTSAMTLADYDIRTLEVKSKME 

0) EYKLTTIVMLTKCYEDEKAK-CECYWPLEVGQSVEYGSAHIVTLQSVVMCTEYDIRTLTVTQVDN 

O)EGQLKTIVMLTKCLEGGKIK-CEMYWSDRVGGVYE-TDDLTVTTTSIQSFADFGIRKFSI工SKVA
* *~町女 女 食会

PDADCLQVTHFHYTAWPDHGVPQTATSILSFVRRVQNAHDKGKGVPLLV( 71) 

SEQ--LTISHFQFLGWPDHGVPHYSTSLLEFIKRVRNEHKK-DGSPLLV(371) 

PDQDKLEVTQFHYTSWPDHGVPQFATSFLKFVRRIQKAHDKSKGVPLLV( 0) 

EESDVLKVTHYQYTSWPDDEVPQFATSFLNFVRRVQKTNDKSKGVPLLV( 0) 

SDAPSLRVTHYHFTVWPDHGVPADKTCMIQFIKRVRNTHPY-KGPPLVV(364) 

EDSDVLKVTHYQYTSWPDDEVPQFATSFLNFVRRVQKTHDKSKGVPLLV( 0) 

PDSEPLKITHYHYTSWPDHGVPQFATSIISFVRKVQKTHDKSKGVPLLV( 0) 

PDQDKLEVTQFHYISWPDHGVPQFATSVLKFVRRIQSSHDKSKGVPLLV( 0) 

PDQDKLEVTQFHYISWPDHGVPQFATSFLKFVRRIQKAHDKSKGVPLLV( 0) 

GDSDVLKVTHYQYTSWPDNEVPKFATSFLNFVRRVHKAHDKSKGVPLLV( 0) 

PDTDPLQVTHFHFTAWPDHGVPQFATSILNFLRRVQNSHNKGKGVPLLV( 0) 

PDQDKLVVTQFHYTSWPDHGVPQFATPFLKFVRR工QKAHDKSKGVPLLV( 0) 

PTASPLRINHYHFTVWPDHGAPADKTCMIQFIKRVRNIHPYSDANPLVI( 0) 

PDAGYLQVTQYHYTAWPDHGVPQFATSLLSFVRKVQKTQDKSKGVPLLV( 0) 

PDQDKLEVTQFHYTSWPDHGVPQFATSFFKFVRRIQKAHDKSKGVPLLV( 0) 

EDSDVLKVTHYQYSSWPDNEVPKFVTSFLNFVRRVHKAHNKSKGIPLLV( 0) 

TDQLPLTVTQYQFLGWTDHGVPEYATSLLTFIRHVQRQ一一RPVGVPMLV( 0) 

PDQDKLEVTQFHYTSWPDHGVPQFATFILKFVRRIRSAHEKSKGVPLLV( 0) 
ヲ貨 安 安安安 ヲ貨 安
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5-3 PTPR4サブタイプのアライメント 。番号は図13の分チ系統樹上の番号に対応する。

1. ( O)EQNTATIVMVTNLKERKECKCAQYWP(O)DQGCWTY(O)GNIRVSVEDMMVLVDYTIRKFC工(12)RLVTQFHFTSWPDFGVPFT

2. (329)EQNTATIVMVTNLKERKECKCAQYWP(0)DQGCWTY(0)GNIRVSVEDVTVLVDYTVRKFC工(12)RL工TQFHFTSWPDFGVPFT

3. (335) EQNTATIVMVTNLKERKECKCAQYWP(O) DQGCWTY(O)GNIRVSVEDV TVLVDYTVRKFCI(12)RLVTQFHFTSWPDFGVPFT 

4. (349) EQNTATIVMVTNLKERKECKCAQYWP (0) DQGCWTY(O)GNIRVSVEDMT VLVDYTVRKFC工(12)RLITQFHFTSWPDFGVPFT

5. ( 0) EQNTATIVMVTNLKERKECKCAQYWP (0) DQGCWTY (0) GSIRVAVEDVTVLV DYTIRKFLI(13)RLVTQFHFTSWPDFGVPFT 

6. (223) EQKSATIVMLTNLKERKEEKCHQYWP(O) DQGCWTY(O)GNIRVCVEDC VVLVDYTIRKFCI(ll)RLVSQLHFTSWPDFGVPFT 

7. ( 0) EQKSATIVMLTNVKEKKEEKCYKYWP(O) DQGLWTY(O)GAIRVSVEDVTVL VDYTIRKFTI(10)RLVTQLHFTSWPDFGVPFA 

8. ( 0) EQNTATIVMVTNVKEKNKVKCTQYWP(0) DTGSKQY(O)GDITVRSEETSTLVDYIIRTLTL( 6)RTLLHFHFTTWPDFGVPKS 

9. ( O)ETGSTAIVMVTNLEENGKKKCSQYWP(O)TSGEKIY(l)ADLVVRLEETVKMVDHVTRTFLL( 8)RKVTHFHFIGWPDFGLPKS 

10. ( 0) ETGSTVIVMVTNLEEKGKTKCTQYWP (0) ESGEEVY (O)GQISVTLAETIPM VYYVTRVLLV( 7)RKITQFQFLGWPDFGAPRN 

11. (739)EQKATVIVMVTRCEEGNRNKCAEYWP(2)EEGTRAF(0)GDVVVKINQHKRCPDYIIQKLNI( 9)REVTHIQFTSWPDHGVPED 

12. (674)EQKATIIVMVTRCEEGNRNKCAQYGP(2)ENGSATY(0)GDITVKINESKICPDYIIQKLHI( 9)RDVTHIQFTSWPDHGVPED 

13. (639)EQKATIIVMVTRCEEGKRPKCAQYWP(2)DSPSKTF(0)GDLTVRISEEQWCPDYVIRKLFI( 9)REVTHIQFIRWPDHGVPED 

* 安安女合 女 守* * * 女 * ヲ々 女 った* * * 

1. P工GMLKFLKKVKTCNPSFAGAIVVHCSAGVGRTGTFIVIDAMLDMMHAERKVDVFGFVSRlRAQRCQMVQTDMQYVFIYQALLEHYLYGD

2. PIGMLKFLKKVKACNPQYAGAIVVHCSAGVGRTGTFVVIDAMLDMMHTERKVDVYGFVSRlRAQRCQMVQTDMQYVFIYQALLEHYLYGD 

3. PIGMLKFLKKVKTCNPQYAGAIVVHCSAGVGRTGTFIVIDAMLDMMHAERKVDVYGFVSRlRAQRCQMVQTDMQYVFIYQALLEHYLYGD 

4. PIGMLKFLKKVKNCNPQYAGAIVVHCSAGVGRTGTFMVIDAMLDMMNTEKKVDVYGFVTRlRAQRCQMVQTDMQYVFIYQALLEHFLYGD 

5. PIGMLKFLKKVKTCNPQYAGPIVVHCSAGVGRTGTFIVIDAMLDMIQAEHKVDVFGFVSRlRAQRCQMVQTDMQYVFIYQALLEYNLYGD 

6. PIGMLKFLKKVKTLNPVHAGPIVVHCSAGVGRTGTFIVIDAJ⑪~HAEQKVDVFEFVSRIRNQRPQMVQTDMQYTFIYQALLEYYLYG
D 

7. PIGMLKFLKKVKALNPSYSGPIVVHCSAGVGRTGTFIVIDAMIDMMDAEQKVDVFGFVARIRNQRPQLVQTDMQYSFIYQALLEHYLYGD 

8. PLGMMKFVRRVKAANPADSGPIVVHCSAGVGRTGTF工VIDAMFEMlAAEQRVDVFGFVGQIRQSRCMMVQTEGQYVFIYQALLEHFLYGD

9. PMGLLKFHRTVMSALTARDRPIVVHCSAGVGRTGTFITVDAMLDMlRAEGKVDVFGFVEEMRQNRSFMVQTEGQYVFIFKAILEYYLYGD 

10. PAELLKFHQKVMTSTTSRDRPIVVHCSAGVGRTGTFITMDAML~也EEGKVDVFGFVSKTRQSRSQMVQAEAQYIFIYRALLEQHLYGD

11. PHLLLKLRRRVNAFSNFFSGPIVVHCSAGVGRTGTYIGIDAMLEGLEAENKVDVYGYVVKLRRQRCLMVQVEAQY工LIHQALVEYNQFGE

12. PHLLLKLRRRVNALSNFFSGPIVVHCSAGVGRTGTYIGIDAMLEGLDAEGRVDVYGYVVKLRRQRCLMVQVESQYILIHQALVEYHQYGE 

13. PHLLLKLRQRVNAFRNLFSGPIVVHCSλGVGRTGSYIGIDAMMQGLEAEGRVDVYGY工VQLRRQRCLMVQVEAQYILIHQALLEYYLYGE

* *電 ***女****女**** *づk* * オ.** 守電 * 食会 *食 女 * * 女

TELEVTSLESHLQKLYNRVS(l)SGCNGLEEEFKKLTSIKIQNDK(l)RTGNLPANMKKNRVLQ工IPYEFNRVII( 8)TDYVNASFIDG 

2. TELEVTSLETHLQKIYNK工P(l)TSNNGLEEEFKKLTSIK工QNDK(l)RTGNLPANMKKNRVLQ工工PYEFNRV工工( 8)TDYVNASFIDG 

3. TELEVTSLEIHLQKIYNKVP(l)TSSNGLEEEFKKLTSIKIQNDK(l)RTGNLPANMKKNRVLQIIPYEFNRVII( 8)TDYVNASFIDG 

4. TELEVTSLETHLQKLYSKFP(l) TNSTGLEEEFKKLTSIKIQNDK(l) RTGNFP AYMKENRVLQ工IPYEFNRV工工( 8)TDYVNASF工DG

5. TELEVTSLESHLQKLYSKQP(O)SGINGLEEEYKKLTTVKIQNDK(l)RTGNLPANMKKNRVLQIIPYDFNRVII( 8)TDYINASFIDG 

6. TELDVSSLEKHLQTMHGTTT(l)FDK工GLEEEFRKLTNVRIMKEN(l)RTGNLPANMKKARV工QIIPYDFNRV工L( 8)TDYINASFIDG 

7. TELDVSSLEKHIQKLRNKTG(l)FDITGLEEEFNKLTTVRIRKDN(l)RTGNKPVNMKKARVLQIIPYDFNRVVL( 8)SDYINASYIDG 

8. TEIEVTNLRRHLQQLAAKLP(l) SQDTGMEAEFKKLTQIPIEKHN(l) RSGNMADN IKKNRVLQILPYDTSRVYI( 8)SDYINAAFVDG 

9. TETEVANIHRYMQKLKAEDP(l) TGKTGIETEFGKLTRIPIDKAN(l) RSGNLP ENLSKNRVLQVLPYDTTRVFL( 8)ADYINASFIDG 

10. TEVEVTS工HRHLQNLRREDQ(l)SQKTGLELEYEKLTRVPVDKAN(l)RNGNLPEN工SKNRVLQVLPYDTSRVFL( 8)SDYINASFIDG 

11. TEVNLSELHPYLHNMKKRDP(l)SEPSPLEAEFQRLPSYRSWRTQ(O)HIGNQEENKSKNRNSNVIPYDYNRVPL(27)SKYINASFIMS 

12. TEVSLSELHSYLNNLKRKDP(l)SEPSLLEAKFQRLPSYKGWRTQ(O)NTGNREENKNKNRSANTIPYDFNRVPI(27)SRYINASFITG 

13. TEVSLSELPKHLINFKKNDP(l)SEPSMLEGEFQRIPPYTDWRTQ(O)TTGRRGENQSKNRSLSVIAYDYNRVTI(28)TKYINASYIDG 

女、 でk * * *づk女 合食会

1. YRQKDS(l) IASQGPLQHTIEDFWRMIWEWKSCSIVMLTELE (2)GQEKCAQYW ( l)SEGTV(l)YGDITIEIKKEEESESYTVRDLLV( 

2. YRQKDS(l) IASQGPLLHTIEDFWRMIWEWKSCSIVMLTELE (2) GQEKCAQYW ( l)SDGLV(l)YGDITVELKKEEECESYTVRDLLV( 

3. YRRRTP(O) TCQPRPVQHTIEDFWRMIWEWKSCSIVMLTELE (2) GQEKCAQYW ( l)SDGSV(l)YGD工NVELKKEEECESYTVRDLLV(

4. YRQKDS(l)IAGQGPLRHSLEDFWRM工WEWKSCSIVMLTELE(2)GQEKCAQYW(1)SEGTM(1)FGDITIELKKEEESESYTVRDMFV(

5. YRQKDA(l) IAGQGPLSHTLEDFWRMVWEWRSCSIVMLTELE (2) GQEKCTQYW ( l)NEGTL(l)SGD工SIELKSETHHDSYTVRDFGV(

6. YRQKDY(l) IATQGPLAHTVEDFWRMIWEWKSHTIVMLTEVQ(2) EQDKCYQYW( l)TEGSV(l)HGEITIEIKNDTLSEAISIRDFLV( 

7. YRQKDY(l)VATQGPLAHTVEDFWRMVWDCKSHTIVMLTELR(2)EQEKCCQYW(l)SEGSV(l)YGTYSTELKKDNITDAFSLRDLTV( 

8. YREKDA(l) IATQGPLPHTVNDFWKMVWEWKSCSIIMLTELQ(2) GHEKCHKYW (ユ )GEVEM(O)YGDICVEAKGDKTFQDYTVRTFH工(

9. YNMKDA(l)IATQGPLDRTVEDFWRMVWEWNSCSIVMLTEIK(2)SQNKCAMYW(1)EDGSL(l)SGDFTVSLQDQTDYQDYTLRTFHL( 

10. YREKDA(1)IATQGPLDRTVEDFWRMVWEWNSCSIVMLTELQ(2)QRSTCVRYW(l)QEGTK(l)YGDLTVRLDDTSEFGDFTHRTFSL( 

11. YWKPEV(1)IAAQGPLKETIGDFWQMIFQRKVKVIVMLTELK(2)DQEICAQYW(0)GEGKQ(l)YGDIEVDLKDTDKSSTYTLRVFEL( 

12. YWGPKA(1)IATQGPLQETISDFWQMVFQRKVKVIVMLTELK(2)DQELCAQYW(0)GEGRQ(l)YDDIEVQVTDVNCCPSYTlRAFDV( 

13. YWHSET(l)IATQTPLPETIADFWMMVYQRKARIIAMLGKLK(O)DDKDCSQYW(O)EDDKK(l)YDDIEVVLSECNKQPEFIVRIFE工(

安 τたヲ.*女 ヲ骨安安 安 τk安 安
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5-3 続き

8)RQIRQFHFHGWPEVGIPADGKGMINLIAAV(O)QK( 8)PITVHCSAGAGRTGTFCALSTVLERVKAEGILDVFQTVKSLRLQRPHM 

2. 8)RQIRQFHFHGWPEVGIPSDGKGMISllAAV(O)QK( 8)PITVHCSAGAGRTGTFCALSTVLERVKAEGILDVFQTVKSLRLQRPHM 

3. 8)RQIRQFHFHGWPEVG工PSDGKGMINllAAV(O)QK( 8)PMHCHCSAGAGRTGTFCALSTVLERVKAEGILDVFQTVKSLRLQRPHM 

4. 8)RQIRQFHFHGWPEVGIPTDGKGMINllAAV(O)QK( 8)PITVHCSAGAGRTGTFCALSTVLERVKAEGILDVFQTVKSLRLQRPHM 

5. 8)RQIRQFHFQGWPEVG工PDDGKGMIGLIAAV(O)QK( 8)PI工VHCSAGAGRTGTFCALCTILERVKTEGILDVFQTVKSLRTQRPHM

6. 13)RVVRQFHFHGWPEIGIPAEGKGMIDLIAAV(O)QK( 8)PITVHCSAGAGRTGTFIALSNILERVKAEGLLDVFQAVKSLRLQRPHM 

7. 8)RTVRQFHFHDWPEIGIPAEGKGMIDLlAAV(O)QK( 8)PIIVHCSAGAGRTGTFIALSNILERVKAEGLLDVFQTVKSLRMQRPHM 

8. 26)RTVQQFHFHGWPEIGIPANAAGMLDLIGQV(O)ER( 8)PITVHCSSGAGRTGAFITLSTVIERVKAEGICDVFQTVKSMRYQRPHM 

9. 8) RTVQQFHFHGWPEVGIPDNASGMIDLIGQV(O) QK( 8)PITVHCSAGAGRTGAFCAISTVLERVKAEGVCDVFQVVKALRLQRPHM 

10. 9) RTIHQFHFHGWPQYGVPDNAAGIIDLIGQV(O) QK( 8)PITVHCSSGAGRTGTFCAISTVLERVKTEGNCDVFQTVKALRQQRPHM 

11. 8)RTVYQYQYTNWSVEQLPAEPKELISMIQVV(1)QK(16)PLLIHCRDGSQQTGIFCALLNLLESAETEEVVDIFQVVKALRKARLGM 

12. 8)QKVYQYQYHKWNGLDVPEDPKDLVDMILSL(1)QK(16)PFVIHCCDGSQQTWCVLCLMTLLESAETEEVIDVFQVVKALRRSRLGV 

13. 8)RQVYQYHFHDWAESELPEDPSNFTKMIRSI(1)EK(13)SLIVHCSDGAKKTGVFYALWILLDNADTENVIDVLQTVKVLRKARPGL 

ヲk づk 女 合づk 台 女
づ'" * 安安* づ'" * 

1. VQTLEQYEFCYKVV(14) 

2. VQTLEQYEFCYKVV(14) 

3. VQTLEQYEFCYKVV(14) 

4. VQTLEQYEFCYRVV(14) 

5. VQMLEQYEFCYKVV(14) 

6. VQTLEQYEFCYKVV(14) 

7. VQTLEQYDFCYKVV(14) 

8. VQTVEQYQFIYQAV(17) 

9. VQTLDQYQFCYQAV(14) 

10. VQTIDQYQFCYQAV(14) 

11. VSTFEQYQFLYDVI(81) 

12. VSTFEQYQFLYDTI(79) 

13. VSTFEQYQFLYDII(81) 
**女女
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5-4 PTPN3サブタイプのアライメント 。番号は図 14の分子系統樹上の番号に対応する。

1. (100) EQKSRGVVMLNRVMEKGSLKCAQYWP ( 6)MIFE(l)TNLKLTLISEDIKSYYTVRQLELENLTTQETREILHFHYTTWPDFGVP 

2. (lOO)EQKSRGVVMLNRVMEKGSIKCAQYWP( 6)MFFE(l)TNLKLTLISEDIKSYYTVRQLELENLTTQETREILHFHYTTWPDFGVP 

3. (l02)QQKTKAVVMLNRIVEKESVKCAQYWP( 5)MLFK(1)TGFSVKLLSEDVKSYYTVHLLQLENINSGETRTISHFHYTTWPDFGVP 

4. ( O)EQKSRAIVMLNRVIEKGSVKCEKYWP( 6)MSYE(1)TGFNLKLLCEDVKSYYTVRRLELQRTSTGETREIYHFHYTTWPDFGVP 

5. ( 0) EQQSRAVVMLNRVLEKGLVKCEQYWP ( 6) MVFD(O)TGYRLTLASSIPKEYFTISRLMLECLSTAERREVLHFHYTSWPDFGVP 

6. ( O)EQRTKAVVMLNRVIEKGT工KCAQYWP(10)LELE(1)TGYKVTLLEEDVRPYFTIRTYLLQRLKTNESRKVFHFHYTRWPDFGVP

7. (120)EQKSRAVLMLNKLMEKKQIKCHLYWP( 8)LKLP(1)VKLTVELVRLETYQNFVRRWFKLTDLETQQSREVMQFHYTTWPDFGIP 

女 合軍づk女 可k* *安* ヲ々 づk づk*安安 安*ヲ骨女* 女

1. ESPASFLNFLFKVRESGSLSPEHGPVVVHCSAGIGRSGTFCLADTCLLLMDKRKD(3)VDIKKVLLEMRKFRMGLIQTADQLRFSYLAVI 

2. ESPASFLNFLFKVRESGSLNPEYGPVVVHCSAGIGRSGTFCLVDTCLLLMDKRKD(3)VDVKQVLLEMRKYRMGLIQTADQLRFSYLAVI 

3. ESPASFLNFLFKVRESGSLNPDHGPAVIHCSAGIGRSGTFSLVDTCLVLMEKGDD(O)INIKQVLLNMRKYRMGLIQTPDQLRFSYMAII 

4. ESPASFLNFLFKVRESGCLNSDCGPTIVHCSAGIGRSGTFSLVDTCLVLMEKRKD(3)VDIREVLLEMRKYRMGLIQTPDQLRFSYMAV工

5. DSPAAFLAFLMRVRRSGVLDPSFGPIVVHCSAGIGRSGTFCLVDSCLALHAARGE(O)PDVYQVLLDLRRFRMGLIQTPAQLRFSFLAII 

6. ESPAAFLHFLLEVRDSGSLESDVGPPVVHCSAGIGRSGVFCLVDTCLVLLDKTRD(3)LNIRRLLLDMRQYRMGLIQTPDQLRFSYLAVI 

7. SSPNAFLKFLQQVRDSGCLSRDVGPAVVHCSAGIGRSGTFCLVDCCLVLIDKYGE(O)CNVSKVLCELRTYRMGLIQTADQLDFSYQAII 

女会 ** 女でk ** *女 * 女合女**づk*合食会食女 女女サk * すk * *求女**オk* ** ** 食会

1. EGAKFIMGDSSVQDQ(145) ~ 

2. EGAKFIMGDASVQEQ(144) 

3. EGAKCIKGDSSIQKR(127) 

4. EGAKYIMGDSSVQKR(132) 

5. QGMHLLSADACGQEG(193) 

6. EGARTILGMTTAEDE(137) 

7. EGIKKLHDPTFLDAE(239) 
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5・5 PTPR5サブタイプのアライメント 。番号は図15の分子系統樹上の番号に対応する。

1. (1815)SHNVEVIVMITNLVEKGRRKCDQYWPADGSEEYGNFLVTQKSVQVLAYYTVRNFTLRNTKIKKG( 8)RVVTQYHYTQWPDMGV 

2. (333)EHNVEVIVMITNLLEKGRRKCDQYWPAEGSEEYGNFLVTQKSVHVLAYYTVRNFTLRNTKIKKG( 8)RVVTQYHYTQWPDMGV 

3. ( O)EHNVSVIVMITNLVEKGRRKCDQYWPSENSEEYGHILVSLKNTKVSSYYTVRQFTVRNTKFKKG( 8)HIVTQYHYTQWPDMGV 

4. (940)EQNTGI工VMITNLVEKGRRKCDQYWPTENSEEYGNIIVTLKSTKIHACYTVRRFSIRNTKVKKG(ll)RVVIQYHYTQWPDMGV 

5. (917)AQHTGIIVMITNLVEKGRRKCDQYWPTENSEEYGNIIVTLKSTNIHACYTVRPLHGQEHKDEKG(ll)RTVIQYHYTQWPDMGV 

6. ( 0) EQNTGIIVMITNLVEKGRRKCDQYWPSENNEEYGNIIVTLKSTKVRACCTVRHFTIRNTKVKKG(11)RMVIQYHYTQWPDMGV 

7. ( O)EQQIGVIIMITNLVEKGRRKCDQYWPTESSEEYGHILVTLKRTNSLACYTVRHFTIRHMKLRKG(12)RTVIQFHYTQWPDMGT 

8. ( O)EQNTSVIIMLTNLVERGRRKCDQYWPTDGTEQYGLITVTLKHTKVLANFTIRTFSLRHAKVKKG( 3)RTVLQFHYTQWPDHGT 

9. (567) EQRVAI工VMITNLVERGRRKCDMYWPKDGVETYGVIQVKLIEEEVMSTYTVRTLQIKHLKLKKK( 6)KLVYQYHYTNWPDHGT 

合*会合* * *台 可"*可"*女官会 女*食 、k * 食 、 可" * * *オ"*女脅* * 

1. PEYSLPVLTFVRKAAYAKRHA(O)VGPVVVHCSAGVGRTGTYIVLDSMLQQIQHEGTVN工FGFLKHIRSQRNYLVQTEEQYVFIHDTLVE

2. PEYTLPVLTFVRKASHAKRHA (0) VGPIVVHCSAGVGRTGTYVVLDSMLQQIQHEG TVNIFGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHDALVE 

3. PEYALPVLTFIRHSAAAKASH(O)TGPVVVHCSAGVGRTGTYIVIDSMLQQIKQKGTVNVLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHDALVE 

4. PEYALPVLTFVRRSSAARMPE (0) TGPVLVHCSAGVGRTGTYIVIDSMLQQIKDKS TVNVLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHDALLE 

5. PEYALPVLTFVRRSSAARTPH(O)MGPVVVHCSAGVGRTGTYIVIDSMLQQIKDKSTVNVLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHDALLE 

6. PEYALPVLTFVRKSSAAQTPD (0) MGPVVVHCSAGVGRTGTYIVLDSMLKQIKDK STVNVLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYIFIHEALRE 

7. PEYTLPVLTFVRKSSAARTPE(O)MGPVVVHCSAGVGRTGTYIVVDSMLHQMREQGTANVLGFLKHIRTQRNYLVQTEEQYVFIHDVLLE 

8. PDYALPVLTF工RKSAAVKVGE(l)VGPMVVHCSAGVGRTGTY工VLDTMMRQVEEKHSVNIKGFLKHIRTQRNYLVQTEEQY工FCHDALLK

9. PDHPLPVLNFVKKSSAANPAE(O)AGPIVVHCSAGVGRTGTYIVLDAMLKQIQQKNIVNVFGFLRHlRAQRNFLVQTEEQYIFLHDALVE 

会 会女**守 安* ***女会食女女合**** *女* * オ" ***女*可" **づk 女づ"*食会合女* * * * 

1. AILSKETEVLDSHIHAY( 9)AGKTKLEKQFQLLSQSN工QQSDYSAALKQCNREKNRT(l)SIIPVERSRVGISSLSG (0) EGTDYINAS 

2. AILSKETEVLETHIHAY( 9) TGKTRLEKQFKLLSQSNTQQCDYSTALKQCNREKNRT(l) SIIPVERSRVGI SSLSG(O)EGTDYINAS 

3. AILTKDTEVPANHLHTY( 9)SGKTKLEKQFKLVSQPHAKQCDYSAALKQCNRDKNRN(1)SIIPVERSRVGLATLTA(O)EGSDYINAS 

4. AILGKETEVSSNQLHSY( 9)GGKTRLEKQFKLVTQCNAKYVECFSAQKECNKEKNRN(1)SVVPSERARVGLAPLPG(l)KGTDYINAS 

5. AILGKETEVSANQLHSY( 9) GGKTRLEKQFKLVTQCNAKYVECFSAQKDCNKEKNRN(l) SVVPSERARVGLAP LPG(l)KGTDYINAS 

6. AIHGKETEVHSSQLHGY( 9) SGKMRLEKQFKLVTQCNAKFIECFSAQKECNKEKNRN(1) SVVPTERARVGLAPLPG(l)KGTDYINAS 

7. AVLAGNTEVSCHQFQAY(17)SNSTCLERQFMLVLQMSFRHSECFGAQKHCNKEKNRN(l)SVVPVEHARVGLSSLTG(l)EGSDYINAS 

8. FIQCRDTEIPQNQLHHY( 9)SGRTLLDKHFKH削 AHQAEEFEYYCAQKPCNTKKNRT(l)KLLPVECTRVCLTAKPG(l)EGSDYINAS

9. AIASGETNLMAEQVEEL( l)NCTPYLEQQYKNIIQFQPKD工HIASAMKQVNSIKNRG(O)AIFPIEGSRVHLTPKPG(l)DGSDYINAS

* ヲル ヲ" *安安安安 安安安女 ヲ台女安安安**

1. YIMGYYQSNEFIITQHPLLHTIKDFWRMIWDHNAQLVVMIPDGQN(5) FVYWPNK DEPINCESFKVTLMAE(5)SNEEKLIIQDF工LEAT

2. YIMGYYQSNEFI工TQHPLLHTIKDFWRMIWDHNAQLIVMLPDSQN(5)FVYWPNKDEPINCETFKVTM IAE(5)SKEEKL工工QDFILEAT

3. YVSGFHRIDEFIVTQHPLPYTTKDFWRMIWDYNAQIIVMLPDNQG(l)TPYWPKKDGPMNYEAFTVSLLNE(5)SNEEQLTIKDFILEAT 

4. YIMGYYRSNEFIITQHPLPHTTKDFWRMIWDHNAQIIVMLPDNQS(5) FVYWPSR EESMNCEAFTVTLISK(5)SNEEQIIIHDF工LEAT

5. YIMGYYRSNENVITQHPLPHTTKDFWRMIWDHNAQIIVMLPDNQS(5) FVYWPSRE ESMNCEAFTVTLISK(5)SNEEQIIIHDFILEAT 

6. YIMGYYRSNEFIITQHPLPHTTKDFWRMIWDHNAQI工VMLPDNHG(5)SVYWPSREESMNCEAFTVTLISK(5) SNEEQVIIHDFILEAT 

7. YIMGYRCSNEFIITQHPLPHTTRDFWRMIWDHNSETVVMLPGNQG(5)FEYWPGREEAMTCEDFTVTLINE(5)SNEDQLVIHDFVLEAT 

8. YLQGYNRSKEFIVTQHPLTDTVKDFWQMIWDQNSPAVVMLSKPDE(4)PSYWPSKDKPMECVTFKVSLQDE(5)GNDISVTVRSFLLEAT 

9. WLHGFRRLRDF工VTQHPMAHTIKDFWQMVWDHNAQTVVLLSSLDD(3) AQFWPDEATPIESDHYRVKF LNK(O)TNKSDYVSRDFVIQSI 

* *女ヲ"* 万台 **安 安 安* ヲ" * 食会 女

1. QDDYVLEVRHFQCPKWPNPDSP工SKTFELISVIKEEAANRDGPMIVHDEHGGVTAGTFCALTTLMHQLEKENSVDVYQVAKMINLMRPGV

2. QDDYVLEVRHFQCPKWPNPDSPISKTFELISIIKEETSNRDGPMIVHDEHGGVTAGTFCALTTLMHQLENENSVDVYQVAKMINLMRPGV 

3. QDDYVLEVRHYQSPRWPNPDGPISKTFELLNLIRDAAATRDGPIIVHDEHGGITAGTFCALTKLMDQLESENSVDVYQVAKMINLMRPGI 

4. QDDYVLEVRHFQCPKWPNPDAPISSTFELINVIKEEALTRDGPTIVHDEYGAVSAGMLCALTTLSQQLENENAVDVFQVAKMINLMRPGV 

5. QDDYVLEVRHFQCPKWPNPDAPISSTFELINV工KEEALTRDGPT工VHDEYGAVSAGTLCALTTLSQQLENENAVDVFQVAKMINLMRPGV

6. QDDYVLEVRHFQCPKWPNPDAPLSSTFELINVLKEEASTRDGPTIVHDEFGGVSAGLFCGLTTLSQQLECESAVDVYQVAKMINLMRPGV 

7. QDDYVLEVRHFQCPPWPNADGPLSRAFELVNLVREASAAHDGPTVVHDEFGGVTAGTFCALSTLYQQLEDQAIVDVFHVAKMINLMRPGV 

8. QDDYVLEVRHFQSPDWPAACTA工 SDVFHLVDLVQEHAATNEGPITVHDVYGGVSAATFCGLTALKHQLEDDGSMDIFQLAKTYH~⑪1RPGV

9. QDDYELTVKMLHCPSWPEMSNPNSIYDFIVDVHERCNDYRNGPIVIVDRYGGAQACTFCλISSLA工EMEYCSTANVYQYAKLYHNKRPGV

女ヲ伶づ.* * 会 女**

1. FAD工EQYQFLYKVI( 36) 

2. FTDIEQYQFLYKA工( 36) 

3. FTDIDQFQFLYKAI( 38) 

4. FTDIEQYQFIYKAR( 38) 

5. FTDIEQYQFLYKAM( 38) 

6. FTDIEQYQFLYKAM( 38) 

7. FTELEHYHFLYRML( 35) 

8. FSEKDQYLFLYKAM( 29) 

9. WTSSEDIRVIYN工L(218)
句待

* 女合* 司令 女 ヲ々 *
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5-6 PTPN6サブタイプのアライメント 。番号は図16の分子系統樹上の番号に対応する。

1. (94)QENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEMSSKEYGAMRVKNVRENPAHDYILRELKL( 9)RTVWQYHFKTWPDHGVPSDPGGVL 

2. (346)QENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYALKEYGVMRVRNVKESAAHDYTLR
ELKL( 9)RTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVL 

3. (346)QENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEFALKEYGVMRVRNVKETPAHDYILR
ELKL( 9)RAVWQYHFKTWPDHGVPADPGGVL 

4. (346)QENSRVIVMTTKEVERGKSKCVKYWPDEYSLKEYGVMRVRNVKESAAHDYTLR
ELKL( 9)RTVWQYHFRTWPDHGVPSDPGGVL 

5. ( 2)QEGSRVIVMTTREVERGKVKCVRYWPELGIEKEFGMLRVGLVDETAKQEYTLREL
SL( 9)RTIWQYQYKAWPDHGVPGDLGEVI 

6. (89)QENAHVIVMTTKEIERGKCKCVRYWPDVKTSTEYGMISVRNLEERMAQDY工VRDLEV( 9)RHVWHYQYLSWPDHGVPNEPGGVL 

7. (301)QENSRVIVMTTREVEKGRNKCVPYWPEVGMQRAYGPYSVTNCGEHDTTEYKLR
TLQV( 9)REIWHYQYLSWPDHGVPSEPGGVL 

8. ( O)QENTRIIVMTTREVEKGRTKCEPYWPEEQGKKEFGSYIVQNLEEREATDYKVRVL
EV( 9)RKIHHYQYLSWPDHGVPSEPGGVL 

9. ( 2)QENSRVIFMTTKEVERGRSKCVRYWPEEGCSKDYGYLRVYNVHESESYDYALRQL
EL( 8)RIVWQYHFKAWPDHGVPNEPGGVL 

10. ( O)QENTRVIVMTTKEVERGKNKCTRYWPEPGTKKSYGILLIRHLSETNFPDYTLREL
EV( 9)RTIYHYHFKAWPDHGVPGDPGCVL 

11. (468)QENTRVIVMTTKEYERGKEKCARYWPDEGRSEQFGHARIQCVSENSTSDYTLR
EFLV( 7)RRIFHYHFQVWPDHGVPADPGCVL 

12. ( O)QENSLIIVMTTNEVERGRNKCTRYWPDLDVSKLYGKVTVCCVKETTKPHYVLREF
VV(14)RTIFQYHFKAWPDHGVPHDPGAVL 

女会 会女食会会女オk 女* **女 女 ...犬 女 女 **→k*，電女* *オk

1. DFLEEVNIKQENIPEA (0) GPIVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCD IDVPKSIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQHYIE 

2. DFLEEVHHKQESIMDA(O)GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCD工DVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQHY工E

3. DFLEEVHHKQDGITDA(O) GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDVIREKGVDCD 1 DVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQHYIE 

4. DFLEEVHHKQESISDA (0) GPVVVHCSAGIGRTGTFIVIDILIDIIREKGVDCD IDVPKTIQMVRSQRSGMVQTEAQYRFIYMAVQHYIE 

5. EFLDEVAKRQAYLPEA (0) GPVIVHCSAGIGRTGTLIVIDILTDMILHKGPNCS工DIPWVVQWVRSQRSGLVQTESQFRFIYEVVMHFIE

6. SFLDQVNRTQQSIPDT(O)GPIIVHCSAGIGRTGTIIVIDMLISDISRQGLDCDIDI
PKTIQIVRKQRSGMVQTEAQYKFIYMAVQQYIE 

7. SFLDQINQRQESLPHA (0) GPIIVHCSAGIGRTGTIIVIDMLMENISTKGLDCD IDIQKTIQMVRAQRSGMVQTEAQYKFIYVAIAQFIE 

8. SFLEQVNRKQESMPEA(O) GPIIVHCSAGIGRTGTIIVIDMLVDKINSQGLDCD IDIQKTIQNVRSQRSGMVQTEAQYKFIYMAVTQYID 

9. NFLDEVNRRQDSIPDA (0) GPLVVHCSAGIGRTGTF工VIDILIDIIRHKGLDCDIDIPKTIQMVRAQRSGMVQTEAQFKFVYMAVQQY工E

10. NFLHETNTKQENIPDV(O)GPMVVHCSAGIGRTGTFIVIDIILNLIKKFGLDCEIDI
QKTIQHMRTQRSGMVQTEAQYKFVYMAVQHHIE 

11. NFLQDVNTRQSHLAQA(4) GPICVHCSAGIGRTGTFIVIDMILDQIVRNGLDTE IDIQRTIQMVRSQRSGLVQTEAQYKFVYYAVQHY工Q

12. GILQDVNLQQKELTDE(4) GPIVVHCSAGIGRTGTFIVIDVIQDLINHQGWDCE工DIQKTIQLVRSQRSGMVQTEQQYKFVYVAIQHFVE

* 安 会づk 女安安安セk，台づ"** *女女安安安* 安 安 安安 安ヲ" *会*女***吹台女女

1. TLQRRI(ll)EYTNIKYS( 46) 

2. TLQRRI(ll)EYTNIKYS( 45) 

3. TLQRRI(ll)EYTNIKYS( 47) 

4. TLQRRI(ll)EYTNIKYS( 45) 

5. NLKKEG(10)EYSNIDAA( 40) 

6. TVQRRL(ll)EYSNIRYP( 45) 

7. TTKKKL(ll) EYGNITYP( 53) 

8. TTQKKL(ll) EYGNISYL( 48) 

9. TMQQRL(ll) EYTNIRYS ( 47) 

10. TVSKRI( 9) DYTNIKYS( 75) 

11. TLIARK(ll) EYTN工KYT(169) 

12. SYQAML( 6) DYGNMTFP( 23) 
づ句 会
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5-7 PTPR2AサブタイプのアライメントJ 番号は図17の分子系統樹上の番号に対応する。

1. (1444)EQRSATVVMMTKLEERSRVKCDQYWPSRGTETHGLVQVTLLDTVELATYCVRTFALYKNGSSEKREVRQFQFTAWPDHGVPEHP 

2. ( O)EQRSAIVVMMTKLEERSRVKCDQYWPSRGTETLGLIQVTLQDTVELATYCVRTLTLDKIGSSEKREVRQFQFTAWPDHGVPEHP 

3. ( O)EQRSATIVMMTKLEEKSRVKCDQYWPSRGTDTYGMIQVTLLDTIELATFCVRNFCLHKNGSSEKREVRQFQFTAWPDHGVPEYP 

4. (1032)EQRSATIVMMTKLEEKSRIKCDQYWPGRGTDTYGMIQVTLLDTIELATFCVRTFSLHKNGSSEKREVRQFQFTAWPDHGVPEYP 

5. (1480)EQRSAT工VMMTRLEEKSRIKCDQYWPNRGTETYGFIQVTLLDTIELATFCVRTFSLHKNGSSEKREVRQFQFTAWPDHGVPEYP

6. (1429)EQRTATVVMMTRLEEKSRVKCDQYWPARGTETCGLIQVTLLDTVELATYTVRTFALHKSGSSEKRELRQFQFMAWPDHGVPEYP 

7. ( O)EQRTVTIVMMTRLEEKSRVKCDQYWPCRGTETYGMIQVTLLDIVELATYSVRTFALYKNGSSEKREVRQFQFMAWPDHGVPEYP 

8. ( O)EQRSATVVMMTKLEERCRVKCDQYWPSRGTETYGLVQVTLLDTMELATYAVRTFALQKAGSNEKREVRHFQFTAWPDHGVPEYP 

9. ( O)EQRSATIVTMTRLEERGRVKCDQYWPSRGVENYGQMQVSLIDTMELATYSIRSFALCKVGSTEQRELKQFQFTSWPDHGVPEHP 

10. ( O)EQRSATVVMMTKLEERTRVKCDQYWPSRGTETYGSVQVTLLDTIELATYTVRTFALFRHGSSEKREVRQFQFTAWPDHGVPEHP 

11. (962)EQRVTTIVMMTKLEERGRIKCDQYWPNRGTEVYGPMHVTLVDVVELAIYTLRTFIVTKTGQQER工EVKQFQFTAWPDHGVPEHP

12. (1576)ERQSPVIVMMTKLEERGRVKCDQYWPSRGSESYGSLQVNLVDVIELATYTMRTFQMSSEFNSEKREVRHFQFTAWPDYGVPEHA 

13. (763)ELKSSTIVMMTRLEERSRIKCTMYWPSRGTEVYGAMTVTITETQELATYSIRTFQLYRNGSNERREIKQLQFTAWPDHGVPDHP 

14. (1561) ELKTATIVMMTRLEERTR工KCDQYWPTRGTETYGQIFVTITETQELATYSIRTFQLCRQGFNDRREIKQLQFTAWPDHGVPDHP

ゥ々 * **安安安***食会* *τ" *大 安**大 づ" **女女*万台女*

1. TPFLAFLRRVKTCNPPDAGPMVVHCSAGVGRTGCFIV工DAMLERIKHEKTVDIYGHVTLMRAQRNYMVQTEDQYIFIHDALLEAVTCGNT

2. TPFLAFLRRVKACNPPDAGPMVVHCSλGVGRTGCFIVIDAMLERIKHEKTVDIYGHVTLMRSQRNYMVQTEDQYIFIHDALLEAVTCGNT 

3. TPFLAFLRRVKTCNPPDAGPVVVHCSλGVGRTGCFIVIDAMLERIKHEKTVDIYGHVTLMRSQRNYMVQTEDQYIFIHDALLEAVACGTT 

4. TPFLAFLRRVKTCNPPDAGPIVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLERIKHEKTVDIYGHVTLMRSQRNYMVQTEDQYSFIHDALLEAVACGNT 

5. TPFLAFLRRVKTCNPPDAGPIVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLERIKPEKTVDVYGHVTLMRSQRNYMVQTEDQYSF工HEALLEAVGCGNT

6. TPILAFLRRVKACNPLDAGPMVVHCSAGVGRTGCFIVIDλMLERMKHEKTVDIYGHVTCMRSQRNYMVQTEDQYVF工HEALLEAATCGHT

7. TPILAFLRRVKACNPPDAGPMVVHCSAGVGRTGCFVVIDAMLERIKHEKTVDIYGHVTCMRAQRNYMVQTEDQYIFIHEALLEAATCGNT 

8. TPFLAFLRRVKACNPPDAGPMVVHCSAGVGRTGCFIV工DAMLERLRQEHTVDVYGHVTCLRAQRNYMVQTEEQYAFIHESLLEAAAAGCT

9. TPFLSFLRRVRQADPLDSGPMVVHCSAGVGRTGCFIVLDAMLERIRHENTVDVYGLVTCLRTQRNYTVQTEEQYAFVHEALREAVMCGCT 

10. TPFLAFLRRVKACNPPDAGPMIVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLERIKHEKTVDVYGHVTLLRAQRNYMVQTEDQYIFIHDAIFEAVSSGNT 

11. TALLMFHRRVRSFHTVDSGPMVVHCSAGVGRTGRFIVVDRMLERALHEKTIDVYGHVTCLRAQRNYMVQTEDQYIFVHDAILEGVTSGCT 

12. APLLLFHEEGQVHDPPDSGPIVVHCSAGVGRTGVFVVLDSMLERIKHTGSVDIYGHVTCLRAQRNYMVQTEDQY工F工HAAILEAVTSGNT

13. APFLQFLRRTKVVTPSESGPIIVHCSAGVGVTGCFIVIDSMLERMKYEKTIDIYGHVTCLRAHRNYMVQTEDQYIFIHDALLEAV工CGST

14. APFLQFLRRCRALTPPESGPVIVHCSAGVGRTGCYIVIDSMLERMKHEKIIDIYGHVTCLRAQRNYMVQTEDQYIFIHDAILEAIICGVT 

* * でk*女**女**** *台 女で* ** .. 障でk オk** *づ" * 女女女 * ** *;町* ** * 安 食

1. EVPARNLYAYIQK( 9)VTGMELEFKRLASSKAHTSRFISANLPCNKFKNRLVNIMPYESTRVCLQPIRGVEGSDYINASFIDGYRQQKA 

2. EVPARNLYAYIQK( 9)VTGMELEFKRLANTKAHTSRFISANLPCNKFKNRLVNIMPYESTRVCLQPIRGVEGSDY工NASFIDGYRQQKA

3. EVMARNLYSYIQK( 9)VTGMELEFKRLANSKAHTSRFISANLPCNKFKNRLVN工MPYETTRVCLQPIRGVEGSDYINASFIDGYRQQKA

4. EVPARNLYTYIQK( 9)VTGMELEFKRLANSKAHTSRFISANLPCNKFKNRLVNIMPYETTRVCLQPIRGVEGSDY工NASF工DGYRQQKA

5. EVPARSLYAYIQK( 9)VTGMELEFKRLANSKAHTSRF工SANLPCNKFKNRLVNIMPYESTRVCLQPIRGVEGSDYINASFIDGYRQQKA

6. EVPARNLYAHIQK( 9)VTAMELEFKLLASSKAHTSRFISANLPCNKFKNRLVNIMPYELTRVCLQPIRGVEGSDYINASFLDGYRQQKA 

7. EVPARSLFAH工QK( 9)VTAMELEFKRLANSKAHTSRFISANLPCNKFKNRLVNIMPYESTRVCLQPIRGVEGSDYINASFIDGYRQQKA 

8. EVPARSLYAHLQR(10)SSGMELEFKRLASAKASTLRFISANLPCNKFKNRLVNIMPYESTRVALQPIRGVEGSDYINASFIDGYRQQAA 

9. EVPARALHTALQR( 9)ATGMELEFKRLFNSKPQTSRFITANLPCNKFKNRLVNVLPYESTRVCLLPIRGVEGSDYINASFIDGYRQQKA 

10. EVPARNLYAHIQK( 9)VTGMELEFKRLANTKAHTSRFVSANLPCNKFKNRLVNIMPYESTRVCLQPIRGCDGSDYINASFIDGYRQRNA 

11. EVPARNLYAHMQK( 9)LTLMEVEFKKLANIKTSSSQFASASLPSNKFKNRLVN工LPYESSRVTLQLIRGVDGSDYINANFIDGYRYKKA

12. EVPARNLFAHMQK(16)ITGIEAEFKKLSSGKTSLSSFASANLSCNKQKNRLVNVLPYETTRVCLQP工RGVDGSDYINASFIDGYRYRRA

13. EVPARSLHNHIQK( 9)ITGMEMEFKKLSNVKADSTRFVTANLPCNKHKTRVPH工LPYESSRVCLTPIRGVEGSDYINASLVDGYRYRKR

14. EVPARNLHTHLQK( 9)ISGMEVEFKKLSNVKMDSSKFVTANLPCNKHKNRLVHILPYESSRVYLTP工HGIEGSDYVNASFIDGYRYRSA

**安安 司、 食 会サ"** * 会 * *合** * * **;て** * 女*女食会女** **せ**

1. YIATQGPLAETTEDFWRMLWEHNSTIVVMLTKLREMGREKCHQYWPAERSARYQYFVVDPMAEYNMPQYILREFKVTDARDGQSRTVRQF 

2. YIATQGPLAETTEDFWRMLWEHNST工VVMLTKLREMGREKCHQYWPAERSARYQYFVVDPMAEYNMPQYILREFKVTDARDGQSRTVRQF

3. YIATQGPLAETTEDFWRMLWENNSTIVVMLTKLREMGREKCHQYWPAERSARYQYFVVDPMAEYNMPQYILREFKVTDARDGQSRTVRQF 

4. YIATQGPLAETTEDFWRMLWENNSTIVVMLTKLREMGREKCHQYWPAERSARYQYFVVDPMAEYNMPQYILREFKVTDARDGQSRTVRQF 

5. YIATQGPLAETTEDFWRMLWENNSTIVVMLTKLREMGREKCHQYWPAERSARYQYFVVDPMAEYNMPQYILREFKVTDARDGQSRTVRQF 

6. YIATQGPLAESTEDFWRMLWEHNSTIIVMLTKLREMGREKCHQYWPAERSARYQYFVVDPMAEYNMPQYILREFKVTDARDGQSRTIRQF 

7. YIATQGPLAETTEDFWRMLWEHNST工VVMLTKLREMGREKCHQYWPAERSARYQYFVVDPMAEYSMPQYILREFKVTDARDGQSRTIRQF

8. YIGTQGPLAETTEDFWRMLWEHNSTIVVMLTKLRELGQEKCHQYWPAERSARYQYFVVDPMAEYSMPQYILREFKVTDARDGQSRTIRQF 

9. YIATQGPLAETTEDFWRMLWEQNSTIVVMLTKLREMGREKCYQYWPAERSARYQYFVVDPVAEYNMPQYILREFKVTDARDGQSRTVRQF 

10. YIATQGPLAETTEDFWRMLWEHNSTIIVMLTKLREMGREKCHQYWPSERSARYQYFVVDPMAEYNMPQYILREFKVTDARDGQSRTIRQF 

11. YIATQGPLASTTEDFWRMLWEHNSTIVVMLVKLREMGREKCLQYWPSERSARYQYFVVDPMVEYNMPQY工LREFKVTDARDGQSRTIRQF

12. YIATQGPLPDTVEDFWRALWESNCNIIVMLTKLREMGREMCHQYWPSERSARYQYFVVDPLAEYNMPQYILREFKVTDARDGQSRTMRQF 

13. YlAAQGPLQETAEDFWRMLWEHNSTIVVMLTKLKEMGREKCFQYWPHERSVRYQCYVVDPIAEYNMPQYKLREFKVTDARDGSSRTVRQF 

14. YlAAQGPVQDAAEDFWRMLWEHNSTIVVMLTKLKEMGREKCFQYWPHERSVRYQYYVVDPIAEYNMPQYKLREFKVTDARDGSSRTVRQF 

*キ守万台キ *安安守安 **ヲ" * 守*守合 女づ.*会 女 * *万台女合 女湯，* 女合会 τ台女*安 可"* 女合 *τ台 女******女**安ヲ毎 守安****
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5-7 続き

1. QFTDWPEQGVPKSGEGFIDFIGQVHKTKEQFGQDGPISVHCSAGVGRTGVFITLSIVLERMRYEGVVDIFQTVKMLRTQ(l)PAM(O)VQ 

2. QFTDWPEQGVPKSGEGFIDFIGQVHKTKEQFGQDGPISVHCSAGVGRTGVFITLSIVLERMRYEGVVD工FQTVKMLRTQ(l)PAM(O)VQ

3. QFTDWPEQGVPKSGEGFIDFIGQVHKTKEQFGQDGPISVHCSAGVGRTGVFITLSIVLERMRYEGVVDIFQTVKMLRTQ(l)PAM(O)VQ 

4. QFTDWPEQGVPKSGEGFIDFIGQVHKTKEQFGQDGPISVHCSAGVGRTGVFITLSIVLERMRYEGVVDIFQTVKMLRTQ(O)PAM(O)VQ 

5. QFTDWPEQGVPKSGEGFIDFIGQVHKTKEQFGQDGPISVHCSAGVGRTGVFITLSIVLERMRYEGVVDIFQTVKMLRTQ(l)PAM(O)VQ 

6. QFTDWPEQGVPKTGEGFIDFIGQVHKTKEQFGQDGPITVHCSAGVGRTGVFITLSIVLERMRYEGVVDMFQTVKTLRTQ(l)PAM(O)VQ 

7. HFIDWPEQGVPKTGEGFIDFIGQVHKTKEQFGQDGP工TVHCSAGVGRTGVFITLSIVLERMRYEGVVDMFQTVKTLRTQ(l)PAM(O)VQ

8. QFIDWPEQGVPKSGEGFIDFIGQVHKTKEQFGQDGPITVHCSAGVGRTGVFVTLSIVLERMRYEGVVDVFQTVKMLRTQ(l)PAM(O)VQ 

9. QFIDWPEQGTPRTGEGFIDFIGQVHKTKEQFGQDGPIAVHCSTGVGRTGVFVALSVVLERMRYEGMFDLFQTVKMIRTQ(l)PAL(O)VQ 

10. QFTDWPEQGVPKSGEGFIDFIGQVHKTKEQFGQEGPITAHCSAGVGRTGVFITLAIVLDRMRYEGVVDMFQTVKMLRTQ(l)PAM(O)VQ 

11. QFTDWPEQGVPKSGEGFVDFIGQVHKTKEQFGQDGPITVHCGAGVSRTGVFIALSVVLERMRYEGVVDLFQTVRLLRTQ(1)PCC(6)VQ 

12. QLTDWPEQGVPSTGDGFIDFIGQTHKTKEQFGQEGP工AVHCSAGVGRTGVFITLSIVLERMRFEGAVDVFQTVNVLRTQ(l)PGM(O)VQ

13. QFITWPEQGVPKSGQGFIDFIGQVHKTKEQFGQDGPITVHCSAGVGRTGVFITLSIVLERMQYEGVLDVFQTVRILRSQ(l)PAM(O)VQ 

14. QFIDWPEQGVPKSGEGFIDFIGQVHKTKEQFGQDGP工TVHCSAGVGRSGVFITLSIVLERMQYEGVLDVFQTVRILRSQ(l)PAM(O)VQ
安安**ヲt ヲ除 づ.*安**安安安 方々 ヲ.**女ヲ.*女*会女った *づt女 コ台、骨安安安安安ヲ.*女 ** *，少女万台犬 、.* った 女大

1. T(O)EDQYQFSYRAALEYLGSFDHYAT(O) 

2 T(O)EDQYQFCYRAALEYLGSFDHYAT(O) 

3 T(O)EDEYQFCYQAALEYLGSFDHYAT(O) 

4 T(O)EDEYQFCYQAALEYLGSFDHYAT(O) 

5 T(O) EDEYQFCYQAALEYLGSFDHYAT (0) ~ 
6. T(O)EDQYQLCYRAALEYLGSFDHYAT(O) 

7. T(O)EDQYQLCYRAALEYLGSFDHYAT(O) 

8 T(O) EDQYQFCYRAALEYLGSFDHYAT (0) 

9 1 (O)EEQYQFCYRAALEYLGSFDHYAV(O) 

10. T(O)EDQYQFCYRAALEYLGSFDHYAN(l) 

11 T(l)EDHYAFCYRAALEYLGSFRHYAN(O) 

12. T(O)EEQYAFCYRAALEYLGSFDHYTN(O) 

l3. T(O)EDQYQFCYRAALEYLGSLDHYAT(O) 

14 T(O)EDQYHFCYRAALEYLGSFDNYTN(O) 
* ，片 女 安安安ヲ除、台女安安 女
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5-8 PTPR3サブタイプのアライメント 。番号は図19の分子系統樹上の番号に対応する。

1. (739)EQKATVIVMVTRCEEGNRNKCAEYWP(8)FGDVVVKINQHKRCPDYI工QKLNI(11) VTHIQFT 

2. (329)EQNTATIVMVTNLKERKECKCAQYWP(6)YGNIRVSVEDVTVLVDYTVRKFCI(14)ITQFHFT 

3. (223)EQKSATIVMLTNLKERKEEKCHQYWP(6)YGNIRVCVEDCVVLVDYTIRKFCI(13)VSQLHFT 

4. (996)QENSASIVMVTNLVEVGRVKCVRYWP(5)YGDIKVTLIETEPLAEYVIRTFTV(10)LRLFHFT 

5. (987)HENTASIIMVTNLVEVGRVKCCKYWP(5)YKDIKVTLIETELLAEYVIRTFAV(10)IRQFHFT 

6. (974)QEQSACIVMVTNLVEVGRVKCYKYWP(5)YGDFKVTCVEMEPLAEYVVRTFTL(10)VKQFHFT 

7. (967)QEHCSSIVMITKLVEVGRVKCSRYWP(5)YGDIKIMLVKTETLAEYVVRTFAL(10)VRQFHFT 

8. (1561)ELKTATIVMMTRLEERTRIKCDQYWP(6)YGQIFVTITETQELATYSIRTFQL(10)IKQLQFT 

9. (1444) EQRSATVVMMTKLEERSRVKCDQYWP (6)HGLVQVTLLDTVELATYCV RTFAL(10)VRQFQFT 

10. (1480) EQRSATIVMMTRLEEKSRIKCDQYWP(6) YGFIQVTLLDTIELATFCVR TFSL(10)VRQFQFT 

11. (1429)EQRTATVVMMTRLEEKSRVKCDQYWP(6)CGLIQVTLLDTVELATYTVRTFAL(10)LRQFQFM 

12. ( 0)EGQLQTIVMLTKCSEGGKIKCEMYWS(8)TDTLTVTTTSNESYADFQIRKFSI(12)VTHFHYT 

13. (1128) EKNVYAIIMLTKCVEQGRTKCEEYWP (6)YGDITVAMTSEIVLPEWTI RDFTV(10)LRQFHFT 

14. (1197) EKNIYSIVMLTKCVEQARTKCEQYWP(6) YGDIIVTMVSEVVLPEWTIR DFNV(10)VRQFHFT 

15. (1791) EQNVHNIVMVTQCVEKGRVKCDHYWP (7) YGDLILQMLSESVLPEWTIR EFKI(11)IRHFHYT 

16. ( 2) EQGVHHVVMLTQCVERGRVKCDHYWP (7) YGDLVVQMLSESVLPEWTLREFK V(ll)VRQFHYT 

17. (1026)QQKSQIIVMLTQCNEKRRVKCDHYWP(7)YGDITVEMISEEEQDDWACRHFRI( 8)VMHFNYT 

18. (1077)QQKSQIIVMLTQCNEKRRVKCDHYWP (7) YGDITVEMLSEEEHTDWVY RNFRI( 8)VMHFNYT 

19. (1360) ESNSRAIVMLTRCFEKGREKCDQYWP (7) YGDIKVQILNDSHYADWVMT EFML( 8)LRHFHFT 

20. (1417) ESNSRAIVMLTRCFEKGREKCDQYWP (7) YGDIKVQL工IDTHYHDWS工SEFMV( 8)MRHFHFT 

21. ( 0) EQNSRVIVMLTQCWERGKPKCERYWP (7) YGDIVVKMLSENKEDDWTCREFE L( 8)VRQYQFT 

22. (2094)ETRTKTLVMLTQCFEKGRIRCHQYWP(8)FGDIVITKLMEDIQIDWTIRDLKI( 8)VRQCNFT 

23. (1238)EQQVHVIIMLTVGMENGRVLCEHYWP(7)HGHITTHLLAEESEDEWTRREFQL(10)VKQLQFT 

24. ( 910)EQQSHTLVMLTNCMEAGRVKCEHYWP(7)HGHLRVTLVGEEVMENWTVRELLL(10)VRQFHYQ 
オk 女*てk

1. SWPDHGVP(O) EDPHLLLKLRRRVN (7) GPIVVHCSAGVGRTGTYIGIDAMLEGL EAENKVDVYGYVVKL 

2. SWPDFGVP(0)FTPIGMLKFLKKVK(7)GAIVVHCSAGVGRTGTFVVIDAMLDMMHTERKVDVYGFVSRI 

3. SWPDFGVP(O) FTPIGMLKFLKKVK (7) GPIVVHCSAGVGRTGTF工VIDAMMAMMHAEQKVDVFEFVSRI

4. SWPDHGVP (0) CYATGLLGFVRQVK (7) GPIVVHCSAGAGRTGCFIAIDTMLDMA ENEGVVDIFNCVREL 

5. GWPDHGVP(O) YHATGLLGFVRQVK (7) GPLVVHCSAGAGRTGCFIVIDIMLDM AEREGVVDIYNCVREL 

6. GWPDHGVP(O) YHATGLLSFIRRVK(7) GPIVVHCSAGAGRTGCYIVIDIMLDM AEREGVVDIYNCVKAL 

7. AWPEHGVP(O) YHATGLLAFIRRVK(7) GPIVIHCSAGTGRTGCYIVLDVMLDM AECEGVVDIYNCVKTL 

8. AWPDHGVP(O) DHPAPFLQFLRRCR(7) GPVIVHCSAGVGRTGCYIVIDSMLERM KHEKIIDIYGHVTCL 

9. AWPDHGVP(O) EHPTPFLAFLRRVK (7) GPMVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLER IKHEKTVDIYGHVTLM 

10. AWPDHGVP (0) EYPTPFLAFLRRVK(7) GPIVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLER IKPEKTVDVYGHVTLM 

11. AWPDHGVP(O) EYPTPILAFLRRVK (7) GPMVVHCSAGVGRTGCFIVIDAMLERMK HEKTVDIYGHVTCM 

12. AWPDHGVP(0)QTATSILSFVRRVQ(8)VPLLVHCSAGVGRTGTFIALDTLLDRVRSETSISVFEIVKDM 

13. SWPDHGVP(0)DTTDLLINFRYLVR(9)SPILVHCSAGVGRTGTFIAIDRLIYQIENENTVDVYGIVYDL 

14. SWPDHGVP(O) ETTDLLINFRHLVH(9) SPILVHCSAGVGRTGTFIAIDRLIQQ IEMENTVDVYGVVYDL 

15. VWPDHGVP(O) ETTQSLIQFVRTVR(9) GPTVVHCSAGVGRTGTFIALDRILQQ LDSKDSVD工YGAVHDL

16. VWPDHGVP(O) EMAGSLIKFVRTVQ(9) GPTIVHCSAGVGRTGTLIALDRILHQM DAASWVDIHGTVMDL 

17. AWPDHGVP (2)NAAESILQFVHMVR(7) GPMIIHCSAGVGRTGTFIALDRLLQHI RDHEFVDILGLVSEM 

18. AWPDHGVP (2) NAAESILQFVQMVR(7) GPMIIHCSAGVGRTGTF工ALDWLLQHIRDHEFVDILGLVSDM

19. TWPDFGVP(O) NPPQTLVRFVRAFR(7) RPIVVHCSAGVGRSGTFITLDRILQQI NTSDYVDIFGIVYAM 

20. TWPDFGVP(O) EPPLSLVRFVRAFR(7) RPIIVHCSAGVGRSGTFIALDRILQHI HKSDYVDIFG工VFAM

21. SWPDHGVP(O) EDTTSSLQFVRMVR(7) GPTVVHCSAGVGRSGTFITLDRLLQHM EDHEQVDIFGIVHQM 

22. GWPEHGVP(O) ENTTPLIHFVKLVR(7) TPMVVHCSAGVGRTGVFIALDHLTQH INNHDFVDIYGLVAEL 

23. TWPDHSVP(O) EAPSSLLAFVELVQ(9) GPILVHCSAGVGRTGTFVALLPAVRQ LEEEQVVDVFNTVYIL 

24. AWPDHGVP(O) SSPDTLLAFWRMLR(9) GPPIVHCSAGVGRTGTLIALDVLLRQL QSEGLLGPFSFVRKM 
女てk **づkτ台ヲ令 *女 女 づt
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5-8 続き

1. RRQRCLMVQVEAQYILIHQAL(397) 

2. RAQRCQMVQTDMQYVFIYQAL(304) 

3. RNQRPQMVQTDMQYTFIYQAL(309) 

4. RAQRVNLVQTEEQYVFVHDAI(301) 

5. RSRRVNMVQTEEQYVFIHDAI(301) 

6. RSRRINMVQTEEQYIFIHDAI(301) 

7. CSRRVNMIQTEEQYIFIHDAI(305) 

8. RAQRNYMVQTEDQYIFIHDAI(303) 

9. RAQRNYMVQTEDQYIFIHDAL(303) 

10. RSQRNYMVQTEDQYSFIHEAL(303) 

11. RSQRNYMVQTEDQYVFIHEAL(303) 

12. RNRRRFMIQTLAQYVLIYDAF( 13) 

13. RMHRPLMVQTEDQYVFLNQCV( 42) 

14. RMHRPLMVQTEDQYVFLNQCV( 42) 

15. RLHRVHMVQTECQYVYLHQCV( 37) 

16. RSHRVLMVQTECQYAFLHQCV( 36) 

17. RSYRMSMVQTEEQYIFIHQCV( 24) 

18. RSYRMSMVQTEEQYIFIHQCV( 24) 

19. RKERVWMVQTEQQYICIHQCL(107) 

20. RKERVFMVQTEQQYVCIHQCL(186) 

21. RMHRVFMVQTQEQYIFIHQCI( 53) 

22. RSERMCMVQNLAQYIFLHQCI( 43) 

23. RLHRPLMIQTLSQYIFLHSCL(299) 

24. RESRPLMVQTEAQYVFLHQCI( 40) 

** 

'¥ 
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5-9 PP遺伝子族のアライメント 。番号は図22の分子系統樹上の番号に対応する。

1. (ょ 1DLi，ELIDOAAAMMPKERMWVE ( 31 ITWGDVHADlEALRKIER ( 51 A (11 fLGDYADRGDY (01 PVECYEKVLR (11 fLEG ( 

2. ( 31 ELPRLLEDAVEVLRRRGPWRL ( 4) VLVAGDTHGYPEVSRWVLG ( 9) V (1) fLGDYVDRGPR (0) GVENLSLLVE (1) LLAE ( 

J. ( 4) ETYELLEKSKDIFRQOGPfIGE ( 5) WFVGDTHGAINVTEYVFR ( 8) 1 (1) fLGDYVDREPQ (1) GVENLSLILK (0) KLIE ( 

4. (14) ELLLLLPEIDRlmSEPAVLRT ( 4) VMIVGDIHGNLQALEYVIE ( 9) f (1) fLGDYVDRGPQ (0) GTEALIRLfR (1) KLED ( 

~. (10) ISPSALEDLGPIDMGCSSVWP ( 31 LVWGDTHGTfEVIGKlLA (11) Y (1) FNGDYVDRGSf (0) SIEIFIVLLA (1) KIAR ( 

6. (14) HLHYQTKKGGAVGVQELNIDKN ( 3) IAVIGDLHGDAESTKYIfQ (13) A (1) fLGDYVDRGQH (0) GINVLTSlLA (1) KVVY ( 

7. (228) VMRELVRRAGEU仔~KESTCLAL ( 7) LAIVGDIHGSLPDLCAINE (12) A (1) fLGDYVDRGPK (0) GHTWTALLC (1) KLCf ( 

日(123)YVAL工LREAAKSLKQLPNISPV( 7) VTVCGDLHGKLDDLLWLH (10) Y (1) FNGDれIDRGKR(0) GLEVLLLLLS (1) YLAF ( 

9. (144) YVLNLLYETKKHLVQLPNINRV ( 7) ITVCGDLHGQLDDLlfIFY (10) Y (1) rnGDFVDRGKD (0) SVEILMILFA (1) MLVY ( 

10. (137) YVLEVLfETKKVLKQMPNFTHI ( 7) VTICGDLHGKLDDLFLIFY (10) Y (1)問 GDFVDRGf倒 (O)SIEILMILCV(l)fLVY( 

11. (169) J¥AWRVFTDAMSHLNTMPNVVRL (18) WWGDLHGQLADLLHILK (10) Y (1) FNGDFVDRGAN (0) GVEVLLILFS (1) MLAC ( 

12. (48)VmSLVLTAHKILHKERNCVHI( 自)WWGDIHGQLHDLLFLLK (10) Y (1) FNGDYVDRGAW (0) GLETFLVLLS (1) KVLM ( 

13. (212) YVAAI ISHADTLFRQEPSMVEL ( 9) ISVCGDTHGQFYDVLNLFR (10) Y (1) rnGDFVDRGSW (0) SCEVALLFYC (1) KILH ( 

14. (182) fAYSILRDLKELLEKTPS1.IDI ( 7) LVICGDTHGQYFDLLNlfK(10)Y (1) FNGDFVDRGSW (0) STEVArTLYA(1) KLLY( 

15. (186) YVYQIIIAVRNIVYNEPTMVEV ( 7) LTVCGDTHGQYFDLME1.fR (10) Y (1) rnGDrvDRGSW (0) STEIALLLYA (1) KW1.R ( 

16. (199) CAYQILVQVKEVLSK1.STLVET ( 7) ITVCGDTHGQFYDL1.NlrE (10) Y (1) FNGDFVDRGSr (0) SVEVILTLFG (1) KLLY ( 

17. (242) YAYQIVLQTRQI1.LALPSLVDI ( 7) ITVCGDVHGQF'YD1.1.NlfE (10) Y (1) FNGDFVDRGSr (0) SVEIILTLrA (1) KCMC ( 

18. (59) VALRIITEGASI1.RQEKN1.LDI ( 3) VTVCGDIHGQrmLMK1.rE ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGYF (0) SIECVLY1.WA (1) KILY ( 

19. (133)AALRIIQEGATL1.RTEKTMIDI ( 3) VTVCGDIHGQF'YDL止1K1.FE( 9) Y (1) FLGDYVDRGYF (0) SIECVLY1.WS (1) KITY ( 

20. (54) VALRIITEGAAL1.REEKNMIDV ( 3) ITVCGDIHGQFFD1.VK1.FE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGYF (0) SIECVLY1.WS (1) KITY ( 

21. (68) IALRIINEGAAILRREKTMIEV ( 3) 1 TVCGDIHGQFFDLMK1.rE ( 9) Y (1) rLGDYVDRGYF (0) SIECVLY1.WV (1) KILY ( 

22. (55) VALKIINDGAAILRQEKTMIEV ( 3) ITVCGDIHGQFFDLMK1.FE ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGYF (0) SIECVLYLWS (1) KINH ( 

23. (57) QALWI IREGTKLLRAEPNL1.EM ( 3) ITVCGDVHGQYYDLMKLFE ( 9) Y (1) rLGDYVDRGYF (0) SIECVLY1.WA (11 KIHY ( 

24. (89) QALYI1.EKGGELLRSEPN1.1.EV ( 3) ITVCGDIHGQYYDLMK1.FE ( 9) Y (1) FLGDYVDRGYF (0) SIECV1.Y1.WS (1)剛WY(

25. (88) QT1.YIIKKATEILKSEDN1.IEV ( 3) VTVCGDIHGQYYDLMElfE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGYF (0) SIEC1.1.YLWA (1) KIWY ( 

26. (88) QAIK1LNMSTVALSKEPNLLKL ( 3) ITICGDIHGQYYDL1.KLrE ( 9) Y (1) FLGDYVDRGAF (0) SFEC1.IYLYS (1) K1.NN ( 

27. (113) QAλRIVTLATELFSKEPN1.ISV ( 3) ITVCGDIHGQYFD1.1.K1.FE ( 9) Y (1) fLGDYVDRGSF (0) SFEC1.IY1.YS (1) K1.NF ( 

28. (107) DVIEIVKMAAEILEKEPTLIQV ( 3) ITVCGDTHGQFYD1.IKlFE (11) Y (1) F1.GDYVDRGYF (0) SMEVIIY1.YA (1) KINY ( 

29. (56) DLYK1.VGDCNK1.1.KNEGNVIY1. ( 3) 1.TWGDIHGQYYD1.1.K1.LE (11) Y (1) FLGDrvDRGSY (0) SIEVIILLYA (1) K1.NY ( 

30. (91) DIRTIVERGCAVLNAQPNV1.YI ( 3) IYIVGDTHGQ1.HDILNYFI唱( 9) Y ( 1) FLGDVVDRGYQ (0) SVEC1.L1.M1.V (1) KIKR ( 

31. (20) Q1.KRLCEMVKVILMEESNIQPV ( 3) VTVCGDIHGQFYD1.LE1.fR ( 9) Y (1) FMGDFVDRGYF (0) SLETFT1.FML (1) KARY ( 

32. (22) EMKQ1.CEMVKE1.LMEESNIQPV ( 3) VTVCGDIHGQFHD1.LELFR (10) Y (1) FLGDYVDRGYY (0) S1.ETfT1.LMC (1) KVKY ( 

33. (22) D1.KR1.CDYVCD1.1.1.EESNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQFYD1.CELrR ( 9) Y (1) FMGDFVDRGYY (0) S1.ETFTY1.LA (1) KAKW ( 

34. (20) ELKKLCEMVCDI1.1.EETNI1.PV ( 3) VTVCGDIHGQFYDLEQLFR ( 9) Y (1) FMGDFVDRGYY (0) S1.ETFTR1.LT (1) KARY ( 

35. (19IELQ1.LCEYVKEILIEESNVQPV( 3)VTVCGDIHGQFHDLMK1.rQ( 9)Y(1)FMGDれIDRGYN(0) SLEVFTILLL (1) KARH ( 

36. (23) DLKKLCERVKE1.LLEESNVQPV ( 3) VTICGDIHGQFYDLLELFK ( 9) Y (l) FMGDFVDRGYY (0) S1.ETrTYLLA (1) KARY ( 

37. (24) DLR1.VCQRVKE 1 LVEENNVQS 1 ( 3) VIICGDIHGQrm1.LE1.m ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGYN (0) SVETFEY1.1.1. (1) K1.1.r ( 

38. (22)NVVE1.CQRVRDILIEESNIQWI( 3)VTICGDIHGQ1.HD1.1.E1.F'R( 9)Y(1)tエGDFVDRGF'Y(0) SVETF1.1.L1.T (1) KCKY ( 

39. (20) EVKALC1.KAMEI1.VEESNVQRV ( 3) VTICGDIHGQFYDMKE1.rK ( 9) Y (1) F1.GDFVDRGF'Y (0) SVETF1.1.1.LA (1) KVRY ( 

40. (21) EVRA1.CSKAREIL1.EEGNVQRV ( 3) VTICGDIHGQFYD1.KE1.F'K ( 9) Y (1) FMGDFVDRGF'Y (0) SVETr1.1.1.LA (1) KVRY ( 

41. (23) EVKA1.C且KAREI1.VEESNVQRV( 3) VTVCGDIHGQFYD1.KE1.FR( 9) Y (1) FMGDFVDRGFY (0) SVETFLLLLA(1) KVRY ( 

42. (23) EVKALCAKARE1LVEEGNVQRV ( 3) VTVCGDIHGQF'YD1.KE1.rK ( 9) Y (1) FMGDFVDRGYY (0) SVETF1.1.LLA (1) KVRY ( 

43. (20)DVKI1.CNKAKDI1.NNEDNVIRV( 3)VAICGDIHGQFYDU偲 VF'K( 9) Y ( 1 ) F1.GD円 DRGYN(0) SVETFLL1.LA (1) KVRY ( 

44. (20) TVFR1.C1.NSQE1.U倒 EGNVTQV( 3) VTICGDIHGQ1.HD1.LT1.FE ( 9) Y (1) F1.GDFVDRGFY (0) S1.ESFLLLLC (1) K1.RY ( 

.15. (19) TVRA1.CFKLKEM1.VKESNVIHI ( 3) VTVVGDMHGQFHDMLEIFQ ( 9) Y (1) F1.GDYVDRG1.Y (0) SVETIM1.LIV (1) K1.RY ( 

46. (20) VIAY1.CSLAKEVLMQESNVVRL ( 3) ITVVGDIHGQFDD1.1.EIF京( 9) Y (1) FLGDYVDRGYY (0) S 1ET IT1.1.IC (1) K1.RY ( 

47. (177) EVK1.MCD1.1.IGILKNEENCVRI ( 3) VTVAGDIHGQFFD1.1.E1.FH ( 9) Y (1) FLGDYVDRGYY (0) SCECFC1.VAC (1) KIKY ( 

48. (26) QVKSLCEKAKEILTKESNVQEV ( 3) VTVCGDVHGQFHDLMELFR ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVT1.LVA (1) KVRY ( 

49. (26) QVRT1.CEKAKEI1.TKESNVQEV ( 3) VTVCGDVHGQFHDLME1.F'R ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVT1.1.VA (1) KVRY ( 

50. (26) QVRT1.CDKAKEI1.SKESNVQEV ( 3) VTVCGDVHGQFHDLME1.F'R ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVTL1.VA( 1) KVRY ( 

51. (231 EVRDLCEKAREILSKESNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQFHDLMELFK ( 9) Y (1) FMGDYVDRGF'Y (0) SVETVT1.1.VA (1) KVRY ( 

52. (44) DVQR1.CEKAREVLQDESNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQFHDLME1.FK ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (01 SVETVT1.LVA (1) KIRY ( 

53. (23) NVKE1.VAKAREVFSNEKNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQFHDMVE1.F'K ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYN (0) SVETVT1.1.VS (1) KVRY ( 

54. (30) QVRA1.CEKAKEILMDESNVQPV ( 3) VTICGDIHGQFHDLAE1.FR ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVT1.1.VG (1) KVRY ( 

55. (29) DVKQICEKAQEILIEESNVQPV ( 3) VIICGDIHGQFHDLMELF'K ( 9) Y (1) FMGDYVDRGHH (0) SVECVT1.1.VL (1) KIRH ( 

56. (39) DVEM1.CDKAREVLCQENNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQFHDLME1.FK ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYH (0) SVETVS1.1.VA( 1) K1.RY ( 

57. (26) DVIQMCDLAKEV1.SVESNVQSV ( 3) VTVCGDIHGQFHDU在E1.FI唱( 9) Y (1) FMGDYVDRGYH (0) SVETVSL1.IA (1) KIRY ( 

58. (23) DVKI1.CDQAKAILVEEYNVQPV ( 3) VTVCGDIHGQrYD1.IE1.fR ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVS1.1.VA (l) KVRY ( 

S9. (94) DVAR1.CKMAVDV1.QFEENVKPI ( 3) VTICGDVHGQFHD1.1.E1.FK ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVETVSYLVA (1) KVRY ( 

60. (69) EIREICERVKHI rIEEPNIQPI ( 3) VTVVGDIHGQYHDLIEMFR ( 9) Y (1) FMGDYVDRGYY (0) SVECIT1.1.V1. (1) KIKY ( 

61. (20) EVMK1.CNKARSILDGESNTHVI ( 3) CTIVGDlHAQrroLIEHF'R ( 9) Y (l) FMGDYVDRGHH (0) GVETF'LL1.LJI. (1) KVKY ( 

62. (27) EVEGVTHRARElLVQEPNVLTL ( 3) IT1.VGDIHGQFYDLREMFS ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGYF' (0) SVETFLL1.IA (1) KVKF ( 

63. (31) EVRS1.ClKAKEILQDGPHI IQV ( 3) 1.TICGDIHGQFHD1.IE1.FQ ( 9) Y (1) FLGDYVDRGSQ (0) SVETF'SU1LS (1) KVRY ( 

b4. (68) DVLA1.1.WRAMEL1.SEEPTVIPI ( 5) 1.NVCGDVHGQF'YDVRYMFE (10) Y (1) F1.GDYVDRGYY (0) SLETITL1.1.C (1) KVNY ( 

65. (66) DIRE1.VWRVQAlLAQEPNV1.NI ( 3) VNICGD1.HGQrYDVVK1.rD (43) Y (1) F1.GDYVDRGYF' (0) SLETIT1.1.Y1. (1) KLMY ( 

66. (415) EVKH1.CDEVEKIFMNEPT1.1.Q1. ( J) IKVFGDIHGQYGDLMR1.FH (15) Y (1) F1.GDYVDRGQH (0) S1.EI IMLLFA (1) KIEY ( 

67. (407) EIAD1.CDSAERIFSSEPTV1.Q1. ( 3) IKIFGDLHGQrGoLMR1.FD (15) Y (1) F1.GDYVDRGQH (0) S1.ETIT1.1.LA (1) KVEY ( 

68. (557) EVGELCYAAEQlrMHEQTVエQ1.( 3) IKVFGD1.HGQFGDLMR1.rD (15) Y (1) F'LGDYVDRGQH (0) S1.ETITLLLA (1) KIEY ( 

69. (551) NISV1.CSIVIDIFKQEDMV1.K1. ( 3) IKIYGDIHGQYYDLMRMFQ (24) Y (1) r1.GDYVDRGSN (0) S1.EVICLLFA (1) KCKY ( 

70. (270) EIQ1.ICYHARElr1.NQPT1.1.RL ( 3) IKVVGDVHGQFND1.1.RI1.K ( 9) Y (1) FLGDYVDRG阿川口)SLETILL1.1.C (1) KIKY ( 

71. ¥ 388) EI1.QIClKAREIF'LSQPS1.1.E1. ( 3) VKIVGDVHGQYGD1.LRLFT ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (O) S1.ETI1.L1.FC (1) KIKY ( 

72. (423) EIIQICHKARE1.FLAQPAL1.E1. ( 3) VKIVGDVHGQYADLLR1.FT ( 9) Y (l) FLGDYVDRGKQ (0) S1.ETIL1.1.1.C (1) KIKY ( 

73. (233) EIVAICHRARE1.F1.SQPAL1.EL ( 3) VKIVGDVHGQYTD1.IRMFE ( 9) Y (1) FLGDYVDRGKQ (0) S1.ETIL1.υ1C (1) KLKY { 

74. (217) EITSICMAVREIF1.SQPT1.1.E1. ( 3)VKIVGDVHGQYSD1.IRLFτ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (O) SLETI1.1.1.F1. (1) KIRY ( 

75. (46) ElEAVCSRAREV1.1.KQPT1.LEI ( 3) IN1.1.GDIHGQY1.N1.1.RYFτ( 9) Y (1) L1.GDYVDRGKQ (O) SIETLTL1.LA( 1) KARY ( 

76. (29) LIER1.IQQTREVIKWQPM1.1.E1. ( 3) VNICGDIHGQFTD1.1.RI F'K ( 9) Y (1) F'LGDYVDRGKQ (0) S1.ETICL1.FA (1) KVKY ( 

77. (71) EVRW1.VMESRALFMSQPM1.VEI ( 3) VRICGDVHGQYTD1.1.RLFD ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGDQ (0) SLETIC1.1.LA (1) K1.sr ( 

78. (39) EIRQ1.CIVSREIFLQQPN1.LE1. ( 3) IKICGDIHGQYSD1.1.RLFE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.1.LA (1) KIKY ( 

79. (46) EIRQ1.CAVSKEIF1.QQPNL1.E1. ( 3) IKICGDIHGQYSD1.1.RLFE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.LLA (1) KIKY ( 

80. (43)EIKQ1.CTTARDIF1.QQPN1.LEL( 3) IKICGDIHGQYSD1.1.RLFτ( 9) Y (1) F'LGDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.LLA (1) KIKY ( 

a 1. (35) EIRQ1.CFNARQIF1.SQPNLLD1. ( 3) IRICGDIHGQYQD1.1.RLFE ( 9) Y (1) F'LGDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.1.LA (1) KIRY ( 

82. (29) EIKQ1.CFVSRDIF1.RQPN1.1.E1. ( 3) VKICGDIHGQYPD1.1.R1.fE ( 9) Y (0) F'LGDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.LLA (1) KIKF ( 

83. (30)EIKH1.CSTAKQIF1.TQPNL1.E1.( 3)IKICGDTHGQFSD1.LR1.Fτ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (0) SVETIC1.1.LA (1) KIKY ( 

B4. (30) EIRQ1.CLASKEVF1.SQPN1.1.E1. ( 3) IKICGDVHGQrPDL1.R1.fE ( 9) Y (1) F'LGDYVDRGKQ (0) SIETIC1.1.LA (1) KVKY ( 

85. (30) EIRL1.C1.TSKEI1.SEQPN1.1.E1. ( 3) IKIQGDIHGQYTD1.1.R1.FE ( 9) Y (1) r1.GDYVDRGKQ (O) S1.ETIQ1.1.LA (1) KIKY ( 

86. (30) EIRQLQ1.TAKDVFMSQPN1.1.E1. ( 3) IKICGDIHGQYTD1.1.R1.FE ( 9) Y (1) fLGDYVDRGKQ (0) S LETIC1.1.LA (1) KVKY ( 

87. (30) EIR1.LC1.TA.KEIFMSQPN1.1.E1. ( 3) IKICGDIHGQYSD1.1.R1.Fτ( 9) Y (l) F1.GDYVDRGKQ (0) S1.ET 1 C1.1.1.S ( 1 ) KIKY ( 

88. (29) EIRY1.CTTSRSIF1.SQPM1.1.E1. ( 3) LKICGDIHGQYSDL1.RLfE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (0) SLEVIC1.1.FA (l) KIKY ( 

89. ( 32) EVRG1.C1.KSREI F1.QQPIL1.EL ( 3) 1.IICGDIHGQYTD1.1.R1.Fτ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (0) S1.ETIC1.1.LA(l) KIKY ( 

90. (32) EVRG1.CIKSREIFLSQPILLEL ( 3) LKICGDIHGQYTDL1.R1.fE ( 9) Y (1) F1.GDYVDRGKQ (O) S1.ETIC1.LLA (1) KIKY ( 

91. (31) EIRS1.C1.KSREI F1.SQPIL1.EL ( 3) 1.KICGDIHGQYY 
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5-9 続き

0) KALLLRGNHESTGV (0) YPHQLPYQLR (2) F ( 6) VYESL1RMWNKMPLS (0) A1V (1) G (1) IWMAHGGVP ( 5) lHAE (1) 1 (1) R 

2) RWLLRGNHESPSM (1) LYYGFRGEFA (2) V ( 3) HLD1 LHGFYSCLPYA (0) ALM (0) G (1) VLLVHGGVP (13) LGEI (1) E (1) L 

~ J K1VVLt¥GNHESPLT (1) FHYGFFEELK (2) T ( 5) AYEKFRDLFSYMPYS (0) VLV (1) G (0) YLCMHGGLP (12) VEDI (1) K (1) K 

2) 1l1FLLRGNHETVDM (1) IYYGFFAE1G (0) F ( 3) FLFRVSQTYD剛 P1A(0)AVL(1)G(1)TFCVHGGIN( 4) 1ND1 (l)K(O)E 

2) AVHLLRGNHETESV (1) SNYSLPAE1E (2) Y (11) LLAMMNKAFQALPLC (0) AV1 (1) D (1) YLVVHGG1S ( 6) LQDM (1) K (1) N 

6. 2) RVITIRGNHESENL(I) RRYGFI.DEVS (2) Y ( 4) YHKT1APFFKLLPVA(8)TTL (l)N(I) ILFVHGGLP ( 4) LDTL(O) 1 (1) R 

，. 2 J RVFLLRGNHETVSH (1) SFFGYRPQVD (2) Y ( 5) MFDTMTSLFATMPLC (0) CL1 (1) K (1) 1 FCTHGGAP ( 6) GDE1 (1) K (1) 1 

8. 2) AVFLNRGNHEDSVM (1) ARYGF1REVE (2) Y ( 6) 1LAFIDEVYRWLPLG (0) SVL (1) S (1) VLIVHGGFS ( 4) LDL1 (1) S (1) D 

q. 2) E 四 LNRGNHEDHMV(1) LRYGFTKEVM (2) Y ( 6) ILRTLQDVFCWLPLA (0) TL1 (1) E (1) VL1LHGGVS ( 4) LELL (1) K (1) E 

10. 2) DLHLNRGNHEDE1例 (1)LRYGFTKEIL (2) Y ( 6) 1LQILEEFYAWLP1G (0) T1V (1) N (1) ILV1HGG1S ( 4) LNLL (1) R (1) E 

11. 2) YVTLNRGNHECDYM (1) DEYGFDVEVS (2) Y ( 3) VFRLVQRCFCALPLA (0) TII (1) K (1) VFVVHGGLP ( 6) 1ED1 (1) R (1) Q 

12. 2) RVYLLRGNHESKYC (1) SMYGFEKEVL (2) Y ( 6) VYRKCLGCFEGLPLA (0) SII (1) G (1) VYTAHGGLF (32) LDEL (1) Q (1) R 

13. 2) NFFLNRGNHESDNM (1) KIYGFEDECK (2) Y ( 3) 1 Fl渦1FAQSFESLPLA(0) TLI (1) N (1) YLVMHGGLP ( 6) LSDF (1) N (1) D 

14. 2) AVFINRGNHETDDM (1) KVYGFEGECR(2) Y ( 3) TFN1FSETFSLLPLG (0) SL1 (1) D(1)YLVVHGGLF( 6) LDQL(I) N(I) D 

15. 2) GFFINRGNHETDDM (1) RVYGFEGECK (2) Y ( 3) TYKLFSES FSALPLA (0) TL1 (1) K (1) FLVLHGGLF ( 6) LDD1 (1) K ( 1 ) D 

16. 2) HFHLLRGNHETDNM (1) Q1YGFEGEVK (2) Y ( 3) MYELFSEVFEWLPLA (0) QC1 (1) G (1) VLIMHGGLF ( 6) LDD1 (1) K (1) E 

17. 2) SIYLARGNHESKSM (1) K1YGFEGEVR (2) L ( 3) FVDLFAEVFCYLPLA (0) HV1 (1) G (1) VFVVHGGLI" ( 6) LSD1 (1) A (1) D 

18. 2) TLFLLRGNHECRHL (1) EYFTFKQECK (2) Y ( 3) VYDACMDAFDCLPLA (0) ALM (1) Q (1) FLCVHGGLS ( 5) LDD1 (1) K (1) D 

19. 2) TLFLLRGNHECRHL (1) EYFTFKQECK (2) Y ( 3) VYDACMDAFDCLPLA( 0) A凶(1 ) Q ( 1 ) FLCVHGGLS ( 5) LEDI (1) R ( 1 ) D 

20. 2) TLSLLRGNHECRHL (1) EYFTFKQEC1 (2) Y ( 3) 1YDACMEAFDCLPLA (0) ALL (1) Q (1) FLCIHGGLS ( 5) LDD1 (1) T (1) N 

21. 2) TLFLLRGNHECRHL (1) EYFTFKQECK (2) Y ( 3) VYEACMEAFDSLPLA (0) ALL (1) Q (1) FLCVHGGLS ( 5) LDD1 (1) R (1) D 

22. 2) TLFLLRGNHECRHL (1) DYFTFKQECR (2) Y ( 3) VYDACMETFDCLPLA (0) ALL (1) Q (1) FLCVHGGMS ( 5) LDD1 (1) K (1) D 

23. 2) TLWLLRGNHECRHL (1) DY FT FKLECK (2) Y ( 3) IYEACMES FCCLPLA (0) AVM (1) K (1) FLC1HGGLS ( 5) 1OD1 (1) N (1) D 

24. ♀) TLFLLRGNHECRHL (1) DYFTFKLECK (2) Y ( 3) VYNACMESFCNLPLA (0) AVM (1) K (1) FLC1HGGLS ( 5) LDDL (1) S (1) N 

25. 2) TLWLLRGNHECAHL (1) DYFTFKLECT (2) Y ( 3) VYEACLQS FNALPLA (0) A1M (1) K (1) FLCVHGGLS ( 5) LND1 (1) M (1) N 

26. 2) RFWMLRGNHECKHL (1) SYFTFKNEML(2) Y ( 3) VYDACCRSFNVLPLA(O)ALM (1) G (1) YFCVHGG1S ( 5)VEDV (1) K(1)N 

27. 2) HFWLLRGNHECKHL (1) SYFTFKNEML (2) Y ( 3) 1YEKCCESFNNLPLA (0) ALM (1) G (1) YLCVHGG1S ( 5) LQD1 (11 N (1) N 

28. 2) TFFLLRGNHECRHL (1) EYFTFKEECL (2) Y ( 3) VYDFITEYFNALPLA (0) ALM (1) G (1) FLC1HGGLS ( 5) LDD1 (1) N (1) D 

29. 2) TVYFLRGNHECRQL (1) AFFNFKEECL (2) Y ( 3) TYDMLMDSFDLFPLA (0) CII (1) S (1) F1A1HGG1S ( 51 LED1 (11 R (1) D 

30. 2) NFF1 IRGNHETTDL (4) RGASLKEECD (2) Y ( 6) VFNLLl'侭AMDSLPLV(0) AII (1) R (1) 1 LCVHGCLA ( 4) LEKL (1) E (0) Q 

11. 2) KITLLRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECQ (2) Y ( 4) VWKYCCQVFDFLTLA (0) AV1 (1) N (1) ILCVHGGLS ( 51 1OQ1 (11 1 (1) A 

32. 2) K1TLVRGNHESRQ1 (1) QVYGFYEECL (2) Y ( 4) VWKYCCQVFDFLTLA (01 A1 1 (1) G (1) ILCVHGGLS ( 51 LDQ1 (1) V (1) S 

33. 2) RITLLRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECQ (2) Y ( 4) AWRYCTKVFDMLTVA(OIAL1 (1) E (1) 1 LCVHGGLS ( 5) LDQ1 (1) T (1) E 

34. 2) R1TLLRGNHETRQ1 (11 KVYGFFDECF (2) Y ( 4) GWKYCCKVFDLLT1A (0) AII (11 E (1) VLCVHGGLS ( 51 LDQ1 (1) T (1) D 

35. 2) NITLLRGNHESRQL(1) QVYGFYDECQ(2)Y ( 4)AWRYCTDVFDYLTLS (O)AII (1) G(I)VLCVHGGLS ( 51 IDQI (1) L(I) E 

36. 21 K1TLLRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECQ (2) Y ( 4) AWKYCTSVFDFLTLA (0) AII (1) G (1) VLCVHGGLS ( 51 1OQ1 (1) 1 (1) S 

37. 之)N1TLLRGNHESRQ1 ( 1) TVYGFYDECF (2) Y ( 4) AWKYCTD1 FDYLTLA (0) ALV (1 ) N (1) 1 FCVHGGLS ( 5) IDQL (1) L (1) N 

38. 之)EMTL1RGNHESRQI (1) QVYGFYDECV (2) Y ( 4) VWRYCCE1 FDYLSLG (0) ALV (1) G (l) VFCVHGGLS ( 51 IDQ1 (1) L (1) D 

39. 2) R1TL1RGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWRYCTD1 FDYLSLS (0) ALV (1) N (1) 1 FCVHGGLS ( 5) LDQ1 (1) A (1) D 

40. 2) R ITL1RGNHESRQ1 (1) QVYGFYEECV (2) Y ( 4) VWKYCTE1 FDYLSLS (0) ALV (l) G (1) 1 FCVHGGLS ( 5) LDQ1 (1) A (1) D 

-11. 2) R1TL1RGNHESRQ1 (I)QVYGFYDECL(2) Y ( 4) VWRYCTE1FDYLSLS (O)AII (l)G(I) 1 FCVHGGLS ( 5) LDQ1 (1) T (1) D 

42. 2) R1TLIRGNHESRQ1 (I)QVYGFYDECL(2) Y ( 4) VWRYCTE1FDYLSLS (O)AII (I)G(I) 1 FCVHGGLS ( 5) LDQI (1) S (1) D 

43. 2) QITLIRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWKYCTEVFDYLALA (0) AVV (11 D (111 FCVHGGLS ( 5) 1 DEI (1) 1 (1) N 

14. 2) R1TL1RGNHETRQI (1) KVYGFYDEVV(2) Y ( 4) VWRYCCEVFDYLSLG(0)A11 (1)N (1) 1 FCVHGGLS ( 5)VDE1 (1) T(I) D 

45. 2) RIHLLRGNHESRQI (1) QSYGFYTESL (2) Y ( 5) VWQYLTD1FDYLVLC (0) CII (1) D (1) 1 FCVHGGLS ( 5) IDQ1 (1) 1 (1) D 

46. 2) RITLLRGNHESRGI (1) QTYGFYSECL (2) Y ( 4) VWKYFTDI FDFLTLS (0) AT1 (1) D (111 FCVHGGLS ( 5) IDQ1 (1) V (1) D 

47. 2) RVTLLRGNHESRQI (1) KVYGFYDEC1 (2) Y ( 5) VWKYLTDVFDYLPLT (O)AIl (1) D(I) 1 FCDHGG1S ( 5) 1DE1 (1) K(I) D 

48. 2) RITILRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL(2) Y ( 4)VWKYFTDLFDYLPLT (O)ALV(I)G (1) 1 FCLHGGLS ( 5) LDHI (1)A(I) D 

49. 2) RITILRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4)VWKYFTDLFDYLPLT (OIALV(I) G(11 1 FCLHGGLS ( 51 LDH1 (1IA(I) D 

50. 2) RITILRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4)VWKYFTDLFDYLPLT (O)ALV (1 )G(I) 1 FCLHGGLS ( 5) LDH1 (I)A(I) D 

51. 2) RVTILRGNHESRQI (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWKLFTDLFDYLPLT (01 ALI (1) N (1) VFCLHGGLS ( 5) LDH1 (1) N (1) D 

52. 2) RITILRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWKYFTDLFDYLPLT (0) ALI (1) N (1) 1 FCLHGGLS ( 5) LDN1 (1) A (1) D 

53. 2)RITILRGNHESRQI(l)QVYGFYDEQL(2)Y( 4)VWQLF'I・DLFDFLPLT(01 GLI (1) N (1) VFQLHGGLS ( 5) LDQ1 (1) E (1) D 

54. 2) RITILRGNHESRQI (I)QVYGFYDECL(2) Y ( 4) VWK1FTDLFDYFPLT(O)ALV (1) S (1) 1 FCLHGGLS ( 5) LDN1 (1) N(I) D 

55. 2) RITILRGNHESRQ1(I)QVYGFYDECS(2)Y( 4)VWKCE寸ELFDYLPLT(0) AVV (1) S (1) FFCLHGG1S ( 5) LDHI (1) Q (1) D 

56. 2) RITILRGNHESRQI (1IQVYGFYDECL(2) Y ( 4) VWKHFTNLFDYFPLT(O)ALI (1) D(I) 1 FCLHGGLS ( 5) LDHV(I) T(I) D 

57. 2) RIT1LRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWQYFTDLFDYLPLT (0) ALI (1) D (1) 1 FCLHGGLS ( 5) LDHV (1) 1 (1) D 

58. 2)RLTILRGNHESRQ1(1)QVYGFYDECL(2)Y( 4)VWKYE寸DLFDYLPLT(O)ALI (1) S (1) VFCLHGGLS ( 5) LDN1 (1) S (1) D 

59. 2) RITILRGNHESRQ1 (1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWKMFTDLFDYFPVT (0) ALV (1) N (1) 1 FCLHGGLS ( 5) 1DQV (1) D (1) N 

60. 2) RVTMLRGNHESRQV (1) QVYGFHEEVV (2) Y ( 4) VWKIFTEVFDYLPIG (0) CL1 (1) K (1) 1 FC1HGGLS ( 5) LDQ1 (1) Q (1) E 

61 . 2) RVALLRGNHESRQ1 ( 1) QVYGFYDECL (2) Y ( 4) VWRYCTDVFDLLPLV (0) CVV (1) E (1) ILCVHAGLS ( 5) VSQH (1) A (1) E 

62. 2) RISLLRGNHESRQ1 (1) QVYGYNDECL (2) Y ( 4) 1WRLCCDVFDALPLA (0) ATV (1) D (1) LYCIHGGLS ( 5) ISTM (11 T (1) H 

63. 2) R1VLLRGNHENRE1 (1) KIYGFYDECF (2) Y ( 4) VWKQFTEVFGYLPLS (0) AIV (1) Q (1) 1 FCAHGGLS ( 5) VDQI (1) Q (1) N 

64. 2) RIYLLRGNHECRAV (1) QTYGFYDEAY (2) Y ( 4) VWKMYMELFDQLPLV (0) AII (1) E (1) 1 FCVHGG1S ( 5) 1DD1 (1) 1 (1) N 

65. 2) QIYL IRGNHECRSI (1) QVYGFYEQCQ (2) Y ( 4) VWKLFVDSFDYLPIS (0) AVV (1) D (1) 1 FGVHGGLS ( 5) 1DTI (l) V (1) Q 

66. 2) NIHL1RGNHESLAM (1) R1YGFLTECE (2) M ( 7) AWLKINQVFDYLPLA (0) ALL (1) K (1) VLCVHGG1G ( 4) IEE1 (1) N (1) E 

67. 2) NVHLIRGNHEAAD1 (1) ALFGFRIECI (2) M ( 7) VWHR1NRLFNWLPLA (0) ALI (1) K (1) 1 ICMHGGIG ( 5) VEQ1 (1) N (1) Q 

68. 2) NVHLIRGNH日 AD1(I)ALFGFRLEC1 (2)M(16)AWTR問 QL印 YLPLA(0) AL1 q ) N (1) 11倒 HGG1G( S)VEQ1(I)K(1)E 

69. 2) QIHL1RGNHEDVA1 (1) SLYGFQEECK(2) L( 9) CWYQINQVFEWLP1G(O)AIV (1) D(I) ILCVHGG1G ( 5) ISD1 (1)Q(I) K 

70. :2) NFE11LRGNHESANV (1) KMYGFYDECK (2) L ( 3) VWKMFVDVFNTLPLA( O)AII (1) D (1) 1 FCVHGG1S ( 5) MKQI (11 K (1) A 

71 . 2) NFFLLRGNHECANV ( 1 ) RVYGFYDECK (2) C ( 3) 1WKTFIDTFNTLPLA (0) A1V (1 ) G ( 1) IFCVHGGLS ( 5) MDE 1 (1) H (1) V 

72. 2) NFFLLRGNHECANV (1) RVYGFYDECK (2) C ( 3) 1WKTFVDTFNTLPLA (0) A1V (1) G (1) 1 FCVHGGLS ( 5) MDEI (1) H (1) S 

73. 2) NFFLLRGNHECANV (1) RVYGFYDECK (2) C ( 3) 1WKTFVDTFNCLP1A (0) A1V (1) G (1) 1 FCVHGGLS ( 5) MDDI (1) N (1) A 

74. 2) NFFLLRGNHECANI (1) RVYGFYDECK(2) C ( 3) IWKTFINTFNCLP1A(0) SVV(l) G (1) 1 FCVHGGLS ( 5)MDD1 (1) E(1) P 

75. 2) KFYLLRGNHECSS 1 (1 ) HFYGFYDECK (2) Y ( 3) LWRT FVDCYNCLPLA (0) AII (1) E (1) 1 FCCHGGLS ( 5) MQQ1 (1) E (l) R 

76. 2) NFFLLRGNHECASI (1) K1YGFYDEIK(2) H ( 3) LWHN円 DC印刷LPVA(O)ALV(I)E(I) IFCCHGGLS ( 5) LQQ1 (1) H(l)Q 

77. 2) TFFLLRGNHECSS1 (1) R1YGFFDECK(2) Y ( 3) LWKQFTDTFNCMPVA(O)GLV(I) G(1) ILCMHGGLS ( 5) LDQI (1) R(l) L 

78. ~) NFFLLRGNHECAS 1 (1) Rl YGFYDECK (2) F ( 3) LWKVFTDS FNCLPVA (0) AVI (1) D (1) ILCMHGGLS ( 5) VEQI (1) N (1) K 

9. 2) NFFLLRGNHESASI (1) RIYGFYDECK(2) F( 3) LWK1FTDCFNCLPVA(0)ALI (1) D(I) ILCMHGG1S ( 5) LDQ1 (1) N(I)A 

80. 2) NFFLLRGNHECAS 1 (1) RIYGFYDECK (2) F ( 3) VWKVFTDCFNCLPVA (0山 L1(I)D(I)fLCMHGGLS( 5)LDEI(1)N(1)P 

81. 2) K1YLLRGNHEDAK1 (1) R1YGFYDECK (2) F ( 3) LWKVFTDC刊 CLPVA(0) ALI ( 1 ) E (1) ILCMHGGLS ( 5) LNQ1 (1) E (1) Q 

82. 2)NFFLLRGNHESASI (1)RIYGFYDECK(2) F( 3) 1WRIFTDC問 CLPVA(0) ALI ( 1 ) E (1) 1 FCMHGGLS ( 5) LRQI (1) D (1) R 

93. 2)NFFLLRGNHECAS1(1)RIYGFYDECK(2)Y( 3)VWKIF寸DC回世CLPVA(O)ALI(1) E (1) ILQ心iGGLS( 5)LDEI(1)N(I)P 

84. 2) NFFLLRGNHECAS1 (1) RVYGFYDECK (2) Y ( 3) LvlKTFTECFNCLPVS (0) ALI (1) D (1) ILCMHGGLS ( 5) LDD1 (1) R (1) P 

85. 2) NFFILRGNHECAS1 (1) R1YGFYDECK (2) Y ( 3) LWKTFTDQFNQLPVA (0) AIV (1) E (1) ILQMHGGLS ( 5) LEQI (1) R (1) P 

86. 2) NFFLLRGNHEQAS1 (1) RIYGFYDVQK (2) Y ( J) LWKTFTDQFNQLPAQ (0) ALV (1) E (1) IICMHGGLS ( 5) LDA1 (1) H (1) P 

87. 2)NFFLLRGNHECASI(1)RIYGFYDECK(2)Y( J)LWRTF寸DCFNCLPVA(0) ALI (1) E (1) ILQ任iGGLS( 5)LEQI(1)R(1)T 

88. 2) NFFLLRGNHEFASI (1) R1YGFYDECK(2) Y ( 3) LWKTFTDCFNCMPVA(O)AV1 (1) E (1) IFQ側 GGLS( 5) LDQ1 (1) R ( 1 ) 1 

89. 2)NFFLLRGNHECAS1 (1) RIYGFYDECK(2) Y ( 3) LWKTFTDCFNCLPVA(O)AII (1) E (1) 1 FCCHGGLS ( 5)MEQ1 (1) R(I)M 

90. 2)NFFLLRGNHECASI (1) RIYGFYDECK(2) F( 3) LWKTFTDCFNCLPIA(O)AIV(1) E (1) 1 FCCHGGLS ( 5)MEQI (1) R(1)M 

ヨ1. 2) NFFLLRGNHECAS 1 (1) RI YGFYDEC 
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5-9 続き

1. KE( 1l)IMWNDP(111RGVM(0)YFF(1)KKNSEMLLKELGVKVI1RAHEP( O)Q(l)VLKAEQD( 2)VVTIGSCALPY( 32) 
2. RG ( 17) LLWNDP( 11) RGPG (1) YYY (1) RLAWKGFLEANGLEL1VRAHEA( 17) E (1) GY1'MGLE ( 5)VVTVFSSLYHG ( 25) 
3. YP( ll)1LWNDP(13)RGEG(l)YYF(l)ERVTNEFLSYNNFKGIIRGHF:A( 1)D(0)GFRTNMN( 2)VITVFSSVYHG( 32) 
1. KA ( 2) YLlmDP (10) RGST (1) KEF (1) PDIVDGFLKTNHLKRIVRGHTA ( 1) D (1) GYRWWFD ( 2) LLSLFSCPDYV ( 26) 
5. RF( 19) 1LWADP(12)RGTS (0) V1F(l)AVAAQRFLRTSELKYIIRSHSC ( 1) D(1) GWQVEYP ( l)VFTLFSVPNYA( 74) 
6. SK( 29)1LWSDP(17)RGAG(0)ILY(1)SEFYRKFATENRVLAMFRGHQV( l)K(l)GFRRDFF( l)HYTVFSSSDYV( 58) 
7. PV ( 12) LTWSDP(20) RGVG (0) LVY(l) YRAFQTWAKKHG1KKLFRAHEA( 2) P (1) GVRFDFE ( 8) HYTVFSSSNYV ( 24) 
8. RG ( 26) 1MWSDP(ll) RGAG (O)VWF(l) PDVTDNFLQRHRLSYV1RSHEC ( 1) P (1) GHEFMHD( 2) IIT1FSASNYY (276) 
9. RS (133) ILWSDP (11) RGGG (0) CYF (1) PDVTQQLLQKYNLQFL1RSHEC ( 1) P (1) GYEFCHN ( 2) VLT1 FSASNYY (240) 

10. RN ( 55) ILWSDP (11) RGGG (0) CYF (1) PDVTSK1LNKYQLKML1RSHEC ( 1) P (1) GYE1CHD ( 2) VVTIFSASNYY (225) 
11. RF ( 19) LLWSDP (11) RGAG (0) VVF (1) ADVTQEFLQNNGLELV1RSHEE ( 1) L (1) GYEEHHD ( 2) LLTVFSASNYD (270) 
12. RS ( 15) VLloJSDP (11) RG1G (0) LLW ( 1) PDCTEDFLKKYELKLII RSHEG (13) D ( 1) GYTIDHN ( 5) LITIFSAPDYP ( 70) 
: 3. RF ( 11) LLWADP (10) RGLG (0) HAF (1) PDITDRFLRNNKLRK1 FRSHEL ( 1) M (1) GVQFEQK ( 2) LMTVFSAPNYC ( 54) 
14. RF ( 13) MLWTDP (10) RGVG (0) LQF (1) PDVSKRFCEANGLKAV1RSHEV ( 1) D (1) GYEVEHD ( 2) C1TVFSAPNYC ( 44) 
: 5. RH ( 13) MLWTDP ( 10) RGVG (0) MQF (1) PDVTKRFCDKNGLEAIIRSHEV ( 1) M (1) GYEEEHD ( 2) C1 TVFSAPKYC ( 46) 
1 6 . RN ( 11) LL凶SDP(10) RGVT (0) CQF (1) PDVTKAFLEENNLDYIIRSHEV ( 1 )A(1) GYEVAHG ( 2) CVTVFSAPNYC ( 47) 
17. RF ( 11 J LLWSDP (10) RGVG (0) LSF (1) GDVTKRFLQDNNLDLLVRSHEV ( 1) D (1) GYEVEHD ( 2) LITVFSAPNYC ( 46) 
18. RF ( 11) ILWSDP (18) RGCS (0) YFY (1) YPAVCEFLQHNNLLSILRAHEA ( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) L1T1 FSAPNYL (209) 
19. RF ( 11) LLWSDP (18) RGCS (0) YFY (1) YAACCDFLQNNNLLS II RAHEA ( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) L1 T1 FSAPNYL (192) 
20. RF ( 11) LLWSDP (18) RGCS (0) YFF (1) YSACCEFLQKNNLLSIVRAHEA ( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) L1T1 FSAPNYL (270) 
21. RF( 11) LLWSDP (18) RGCS (O)YFY (1) YPAVCEFLQNNNLLSIIRAHEA( 1) D(1) GY悶~YRK( 8)LIT1FSAPNYL(203) 
22. RF ( 11) LLWSDP (18) RGCS (0) YFY (1) YPAVCEfLQNNNLLSIIRAHEA ( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) LITI FSAPNYL (194) 
23. RF( 11) 1LWADP (18) RGCS (0) YFF(1) YSAACHFLE悶 NLLSIIRAHEA( 1)D(1)GYRMYRK( 8)VMTIFSAPNYL(208) 
24. RF ( 11) 1LWADP (18) RGCS (0) YFF (1) YNAACQFLERNNLLSIIRAHEA( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) VMT1FSAPNYL (297) 
25. RF ( 11) LLWSDP (18) RGCS (0) YFY ( 1) YQAVCTFLENNNLLSV1 RAHEA ( 1) D (1) GYRMYRK ( 8) LMTI FSAPNYL (213) 
26. RF ( 11) LLWADP (25) RGCS (0) FAF (1) FKASCKFLKANGLLSIIRAHEA ( 1) D (1) GYRMYKN ( 8) L1TMFSAPNYL (205) 
27. RF ( 11) LLWADP (42) RGCS (0) YAF (1) YRAACHFLQETGLLSIIRAHEA( 1) D (1) GYRMYKN (自)LLTLFSAPNYL (214) 
28. RF ( 11) LLWSDP (17) RGCS (0) YLY (1) YRAVCSFLQ悶 KLLSV1RAHEA( 1)N(1)GY間 HLQ( 8)VITLFSAPNYL(262) 
29. RY ( 11) LLWSDP (17) RGCS (0) WFF( 1) NEAASKFLQKNNLISIIRAHEA ( 1) L (1) GYKMHRW (自)VITIFSAPNYC (199) 
30. KL ( 17) LLWSDP(30) RGSG (0) EKT (1) DELSCSILDKYGFDILVRGHEC ( 1) H (1) GMSTSVS ( 2) VFTVFGATHYH ( 33) 
31. RA( 11 )LMWSDP (10) RGAG (0) WLF(1) SKVTTEFSQINDLTLIARAHQL( 1) Q(l) GYKYHFA( 3) LVTVWSAPNYC ( 44) 
32. RA ( 11) LLloJSDP (10) RGAG (0) WLF (1) SKVAREFNHVNGLNLIARAHQL ( 1) M (1) GFKYHFP ( 3) VVTVWSAPNYC ( 47) 
33. RN ( 11) LVWSDP (1 0) RGAG (0) WLF (1) AKVTNEFVHINNLKLICRAHQL ( 1) H (1) GYKFMFD ( 2) LVTVWSAPNYC ( 43) 
34. RN ( 11) LVloJSDP(10)RGAG (0) I~LF(l) HNVTKDFMAINNLNLICRAHQL ( 1) N (1) GIKYMFD( 2) LVTVWSAPNYC ( 43) 
35. RN ( 11) LMWSDP ( 10) RGAG (0) WLF (1) SRVTTEFNH1NNLDLVCRAHQL ( 1) Q (1) GLKYMFQ ( 3) LVTVWSAPNYC ( 43) 
36. RN ( 11) LMWSDP (10) RGAG (0) WLF (1) SKVTAEFEHINGLNL1CRAHQL ( 1) Q (1) GYRYMFD ( 2) LVTVWSAPNYC ( 42) 
37. RV ( 11) 1MWSDP (10) RGAG (0) I'ILF (1) PNVTKKFNH1NNLELIARAHQL ( 1) M (1) GYRYMFE ( 3) IITVWSAPNYC ( 43) 
38. RK ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) FLF (1) ADVSEVFNRANDLS FIARAHQL ( 1) M (1) GYKIHFS (44) VVTVWSAPNYC ( 44) 
39. RK( 11) LLI'iSDP(11) RGAG (0) FLF(1)GSVVTSFNHLNNIDYICRAHQL( 1)M(1)GY~骨1FN ( 2) IVTVWSAPNYC ( 44) 
40. RK ( 11) LMWSDP (10) RGAG (0) FLF (1) EDVVQKFNHDNNLEFICRAHQL ( 1) M (1) GFKYMFN ( 2) LVTVWSAPNYC ( 44) 
41. RK ( 11) LLWSDP (10)RGAG (0) YLF(l) SDVVAQ印 IAANDIDMICRAHQL( 1) M (1) GYKlmFN ( 2) VLTVWSAPNYC ( 44) 
42. RK ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YLF(l) SDVVSQFNRTNDIDMICRAHQL ( l)M (l )GF~HFN ( 2)VLTVWSAPNYC ( 44) 
43. RK ( 11) LMWSDP (10) RGAG (0) FVF (1) ADVVKEFNRRNGISLICRAHQL ( 1) M (1) GFKLMFD ( 2) LVTVWSAPNYC ( 43) 
44 . RK ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) FLF (1) KREVDQFLEKNNVELIARAHQL ( 1) M (1) GYKEMFD ( 2) LVTVWSAPNYC ( 48) 
45. RF ( 11) LVWSDP (22) RGAG (0) YTF (1) RSVVEKFLRMNm必lRIYRAHQL( 1)N(l)GYQ1YFD( 2)VTTVWSAPNYC( 96) 
46. RF ( 11) LVWSDP (11) RGAG (0) FSF (1) EVIVTKFLEYNNMKHILRAHQL ( 1) S (1) GYQILFE ( 2) LSTVWSAPNYC ( 46) 
47. RF ( 11) LLWSDP (15) RGAG (0) VLF (1) EEKTESFLRMNKLSCICRAHQL ( 1) Q (1) GFQWMHN ( 2) VVTIFSAPNYC ( 43) 
48. RL ( 11) LLI'ISDP (10) RGAG (0) YTF (1) QDISETFNHANGLTLVSRAHQL ( 1) M (1) GYNWCHD ( 2) VVT1 FSAPNYC ( 43) 
49. RL( 11) LLWSDP (10)RGAG (0) YTF(1) QDISETFNHANGLTLVSRAHQL ( l)M(l)GYNWCHD( 2)VVT1FSAPNYC( 43) 
50. RL ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YTF (1) QD1SETFNNTNGLTLVSRAHQL ( 1) M (1) GYNWCHD ( 2) VVTI FSAPNYC ( 43) 
51 . RV ( 11) LLWSDP ( 10) RGAG (0) YTF ( 1) KDI SEQFNHNNGLTLVARAHQL ( 1) M (1) GYNWCHD ( 2) VVTI FSAPNYC ( 43) 
52. RI ( 11) LLWSDP ( 10) RGAG (0) YTF ( 1) QD1 SEAFNHNNGLTL1ARAHQL ( 1) M (1) GYNWSQD ( 2) VVT1 FSAPNYC ( 43) 
53. RI ( 11)LLWSDP(10)RGAG(0)YTF(1)QDISEQFNVRNSLKLVARAHQL( l)M(l)GYNWSHE( 2)VVTIFSAPNYC( 44) 
54. RV ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YTF (1) QDISEQFNHTNNLKL1ARAHQL ( 1) M (1) GFNWAHE ( 2) VVTIFSAPNYC ( 43) 
55. RV ( 11) LLWSDP (1 0) RGAG (0) YTF (1) QDISEQFNHNNKLKM1ARAHQL ( 1) M (1) GYSLAHE ( 2) VVT1 FSAPNYC ( 43) 
56. RV( 11) LLWSDP(10)RGAG(0) YTF(1) QDISETFNHANGLSLTARAHQL ( l)M(l)GFNWAHD( 2)VVTIFSAPNYC( 43) 
57. RV ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YTF (1) PDlAEAFNHNNGLDL1ARAHQL ( 1) M (1) GYNWTTN ( 2) VVT 1 FSAPNYC ( 43) 
58. RI ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YTF (1) QDIATQFNHNNGLSLISRAHQL ( 1) M (1) GYNWCQE ( 2) VVTVFSAPNYC ( 43) 
59. RI( 11)LLWSDP(10)RGAG(0) FTF(1) QDISEQFNHTNDLSL1ARAHQL ( 1)M(1)GYSWSHQ( 2)VVTIFSAPNYC( 43) 
60. RV( 11)CLWSDP(10)RGAG(0)YTF(1)QDVTETFI悶 NGLLMIARAHQL( 1) M (1) GYQWHHD ( 2) CVTI FSAPNYC ( 43) 
61 . RR ( 11) LLWSDP (10) RGAG (0) YLY ( 1) EDVVRTFLESNKLDLLCRSHQL ( 1) M (1) GYKVMFN ( 2) LVTVWSAPNYC ( 43) 
62. RN( 11)TLWSDP(1J)RGAG(0)FMF(1)SDVVQEFCAANSIELIVRSHQL( l)M(l)GMKFQFN( 2)LLTLωSCPNYC ( 44) 
63. RV ( 11) LLWSDP (11) RGAG (0) WTW (1) CDITEKFLHSNKLKQIARAHQL ( 1) M (1) GIQKVHN ( 2) TITIFSAPNYC ( 43) 
64. RS ( 11) LQWSDP (11) RGAG (0) YLF(l) PRAVDQFLRINDLKM1ARAHQL( 1) 1 (1) GYQKYFN ( 2) VVTIWSAPNYS ( 35) 
65. RS ( 11) LCWSDP (11) RGAG (0) FLF(l)AQ.lWDKFNSDNGVEIITRAHQL( 1) P (1) GYQWFFN ( 2)CCTCWSCPNYF( 44) 
66. RP ( 12) ILWSDP (13) RGEG (l)VSF(l) PD1VKAfLERNGLEMILRAHEC ( 1) 1 (1) GFERFAD( 2) LITVFSATNYC ( 61) 
67. RP( 12)LLWSDP(13)RGPG(l)VTF(l)PDRVMEFCNNNDLQL1VRAHEC( l)M(l)GFERFAQ( 2)LITLFSATNYC( 54) 
68. RP ( 12) LLWSDP (13) RGPG (1) VTF (1) PDRVTEFCKRNKLQLIIRAHEC ( 1)M (1) GFERFAQ ( 2) LITLFSATNYC ( 74) 
69. RP( 17)LLWSDP(19)TGHI(0)VKY(l)PDRVHKFLEENDLQLIIRAHEC( l)M(l)GFERFAG( 2)LITLFSATNYC( 49) 
70. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) YTF (1) KRNVLDFCAKFKFDLILRGIil'れ1( l)E(l)GYEFFAR( 2)FVTIFSAPNYC( 39) 
71. RP ( 11) LLWSDP (1 U RGVS (0) YCY (1) KVAINKFLNKFGFDLVCRAHMV ( 1) E (1) GYEFFND ( 2) LVTVFSAPNYC ( 64) 
72. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FCY (l) KVAINKFLNKFGFDLVCRAHMV ( 1) E (1) GYEFFND ( 2) LVTVFSAPNYC ( 47) 
73. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) YCF (1) KKVISDFLATHDFDVVCRAHMV ( 1) E (1) GYEFYTD ( 2) LVTI FSAPNYC ( 58) 
14. RP( ll)LLWSDP(ll)RGVS(O日VF(1) KNVIRQFLAKHDFDLICRAHMV ( 1) E (1) GYEFFND ( 2) LCTVFSAPNYC ( 581 
75. RP ( 11) ILWSDP (11) RGVS (0) HTf (1) SDVVSAFLHRFKLNLICRGHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LITI FSAPNYC ( 38) 
76. RP ( 11) LLWADL ( 11) RGVS (0) FTF ( 1) KVIVRDFLKAFDLQLMVRAHEV ( 1) E (1) GYEFFAN ( 2) LVTVFSAPNYC ( 45) 
77. RP ( 11) LLWSDP (12) RGVS (0) I'iTF(llESVVKSFNKKF・DLDLICRAHQV( 1) D (1) GYEFFAA ( 2) LVTVFSAPNYC ( 34) 
78. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) YTF( 1) PDKVAEFLIKNDMDL1CRAHQV( 1) E (1) GYEFFAD ( 2) LVTIFSAPNYC ( 33) 
79. RP ( 11) LLWSDP (10) RGVS (0) 'fTF (1) ADKVAEFLEKHDMDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAE ( 2) LVTVFSAPNYC ( 33) 
a O. RP ( 11) LLWSDP ( 11 ) RGVS (0) YTF (1) PDKVSEFLTKHDLDLVCRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAD ( 2) LVTVFSAPNYC ( 38) 
B 1. RP ( 11) LLWSDP (11) RGI S (0) CTF ( 1) ADKVAEFLDKNDLDL1CRGHQV ( 1) E (1) EYEFFAK ( 2) LVTI FSAPNYG ( 43) 
82. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) YTF (1) SDIVSGFLKRLDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GFEFFAN ( 2) LVTIFSAPNYC ( 48) 
83. RP ( 11) LLWSDP (11 ) RGVS (0) YTF (1) ADKVEEFLQTHDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAN ( 2) LVTI FSAPNYC ( 52) 
84. RP ( 11) LLWADP (11) RGVS (0) YTF (1) ADKVAEFLQTHDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTIFSAPNYC ( 52) 
85. RP ( 11) LLWADP (11) RGVS (0) YTF (1) PDTVTEFLQRHDLDLVQRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 49) 
86. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) YTF (1) PDTVTGFLQKHDLDLIQRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 49) 
87. RP ( 11) LLWADP (11) RGVS (0) YTF ( 1) PDCVTEFLQKHDLDLVCRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTIFSAPNYC ( 34) 
88. RP ( 11) LVWSDP (11) RGVS (0) YTF (1) ADVVSRFLQKHDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFGK ( 2) LVTI FSAPNYC ( 53) 
89. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FTF (1) VDVVSKFLNRHELDLICRAHQV ( 1) E (11 GYEFFAR ( 2) LVTLFSAPNYC ( 58) 
90. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FTF (1) ADVVSKFLNRHDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 55) 
91 . RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FTF ( 1) AEVVGKFLQKHEFDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 56) 
92. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FTF (1) AEVVAKFLHKHDLDLICRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 50) 
93. RP ( 11、LLWSDP(11) RGVS (0) YVF( 1) QEIVQVFLKKHELDL1CRAHQV ( 1) E (1) GYEFFSK ( 2) LVTLFSAPNYC ( 45) 
94. RP ( 11) LLWSDP (11) RGVS (0) FTF (1) PDVVQRFLRQHGLDLVCRAHQV ( 1) E (1) GYEFFAR ( 2) LVTI FSAPNYC ( 32) 
95. RP ( 11) LLWADP(l1) RGVS (0) YTF(l)ADVVESFLKKHDLDLVCRAHQV( 1) E (1) GYEFFAK( 2) LVTLFSAPNYF( 52) 

96. RP ( 11) LLWSDP 
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5-l0 PP2Aサブタイプのアライメント 。番号は図28の分子系統樹上の番号に対応する。

1. (90)YYSVETVTLLVALKVRYRERITILRGNHESRQITQVYGFYDECLRKYGNANVWKYFTDLFDYLPLTALVDGQIFCLHGGLSPSIDT 

2. (90)YYSVETVTLLVALKVRYRERITILRGNHESRQITQVYGFYDECLRKYGNANVWKYFTDLFDYLPLTALVDGQIFCLHGGLSPSIDT 

3. (2)YYSVETVTLLVALKVRYRERITILRGNHESRQITQVYGFYDECLRKYGNANVWKYFTDLFDYLPLTALVDGQIFCLHGGLSPSIDT 

4. (O)YYSVETVTLLVTLKVRYRERITILRGNHESRQITQVYGFYDECLRKYGNASVWKYFTDLFDYLPLTALVDGQIFCLHGGLSPSIDT 

5. (O)YYSVETVTKLVALKVRYRERITILRGNHESRQITQVYGFYDECLRKYGNANVWKYFTDLFDYLPLTALVDGQIFCLHGGLSPSIDT 

6. (90)YYSVETVTLLVALKVRYPERITILRGNHESRQITQVYGFYDECLRKYGNANVWKYFTDLFDYLPLTALVDGQIFCLHGGLSPSIDT 

7. (90)YYSVETVTLLVALKVRYPERITILRGNHESRQITQVYGFYDECLRKYGNANVWKYFTDLFDYLPLTALVDGQIFCLHGGLSPSIDT 

8. (90)YYSVETVTLLVALKVRYPERITILRGNHESRQITQVYGFYDECLRKYGNANVWKYFTDLFDYLPLTALVDGQIFCLHGGLSPSIDT 

9. (2)YYSVETVTLLVALKVRFPKRITILRGNHESRQITQVYGFYDECLRKYGNANVWKYFTDLFDFLPLTALVEGQIFCLHGGLSPSIDT 

10. (O)YYSVETVSLLVALKVRFPNRVT工LRGNHESRQITQVYGFYDECLRKYGNPNVWKYFTDLFDYLPLTALVDGQIFCLHGGLSPSIDT

づ除ヲ除 ヲ除ヲ骨 コ除、台 守 安ョ" * *女った * **τ"*****安安安安安食**女合大安*ヲ"*会安安*安 安ヲ"****ヲ身女*安 安万台女づ"*** ったヲ"*万台*女女安安安安ヲk会ヲ"*ヲ台

1. LDHIRALDRLQEVPHEGPMCDLLWSDPDDRGGWGISPRGAGYTFGQDISETFNEANGLTLVSRAHQLVMEGYNWCHDRNVVTIFSλPNYC 

2. LDHIRALDRLQEVPHEGPMCDLLWSDPDDRGGWGISPRGAGYTFGQDISETFNHANGLTLVSRAHQLVMEGYNWCHDRNVVTIFSAPNYC 

3. LDHlRALDRLQEVPHEGPMCDLLWSDPDDRGGWGISPRGAGYTFGQDISETFNHANGLTLVSRAHQLVMEGYNWCHDRNVVTIFSAPNYC 

4. LDHIRALDRLQEVPHEGPMCDLLWSDPDDRGGWGISPRGAGYTFGQDISETFNHANGLTLVSRAHQLVMEGYNWCHDRNVVTIFSAPNYC 

5. LDHIRALDRLQEVPHEGPMCDLLWSDPDDRGGWGISPRGAGYTFGQDISETFNHSNGLTLVSRAHQLVMEGYNWCHDRNVVTIFSAPNYC 

6. LDHlRALDRLQEVPHEGPMCDLLWSDPDDRGGWGISPRGAGYTFGQDISETFNHANGLTLVSRAHQLVMEGYNWCHDRNVVTIFSAPNYC 

7. LDHlRALDRLQEVPHEGPMCDLLWSDPDDRGGWGISPRGAGYTFGQDISETFNHANGLTLVSRAHQLVMEGYNWCHDRNVVTIFSAPNYC 

8. LDHlRALDRLQEVPHEGPMCDLLWSDPDDRGGWGISPRGAGYTFGQDISETFNHANGLTLVSRAHQLVMEGYNWCHDRNVVTIFSAPNYC 

9. LDHIRALDRLQEVPHEGPMCDLLWSDPDDRGGWGISPRGAGYTFGQDISETFNHSNGLTLVSRAHQLVMEGYNWCHDRNVVT工FSAPNYC

10. LDHIRSLDRLQEVPHEGPMCDLLWSDPDDRGGWGISPRGAGYTFGQDISENFNHTNGLTLISRAHQLVMEGYNWCHERNVVTIFSAPNYC 

ヲ"**女ゥ々 々安安ヲ"**合女女合 万台万台女女 、"**女ヲ々 で"*女大安 コ"*女安安安安安安安安安安安安安安安女大 大安安 安女*女合 女女女 ヲ伶*安安ヲ除女づ島女ヲk女大犬 、t安安食、k女*ヲ除女**女*

1. YRCGNQAAIMELDDTLKYSFLQFDPAPRRGEPHVTRRTPDYFL 

2. YRCGNQAAIMELDDTLKYSFLQFDPAPRRGEPHVTRRTPDYFL 

3. YRCGNQAAIMELDDTLKYSFLQFDPAPRRGEPHVTRRTPDYFL 

4. YRCGNQAAIMELDDTLKYSFLQFDPAPRRGEPHVTRRTPDYFL 

5. YRCGNQASIMELDDTLKYSFLQFDPAPRRGEPHVTRRTPDYFL 

6. YRCGNQAA工MELDDTLKYSFLQFDPAPRRGEPHVTRRTPDYFL

7. YRCGNQAAIMELDDTLKYSFLQFDPAPRRGEPHVTRRTPDYFL 

8. YRCGNQAAIMELDDTLKYSFLQFDPAPRRGEPHVTRRTPDYFL 

9. YRCGNQAAIMELDDTLKYSFLQFDPAPRRGEPHVTRRTPDYFL 

10. YRCGNQAAIMELDDGLKYTFLQFDPAPRRGEPLVTRRIPDYFM 

***女*** **司句、*イk *台女 ***女オk女女女女オk*オk* *→k** 女女セセ
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5-11 PP2Bサブタイプのアライメント 。番号は図29の分子系統樹上の番号に対応する。

1. (123)YFS1ECVLYLWALK1LYPKTLFLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYSERVYDACMDAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPE1NT 
2. (123)YFS1ECVLYLWALK1LYPKTLFLLRGNHECRHPTEYFTFKQECK工KYSER1YDACMDAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPE1NT
3. ( O)YFS1ECVLYLWALK1LYPKTLFLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYSER1YDACMDAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPEVNT 
4. (l19)YFS1ECVLYLWSLK1NHPKTLFLLRGNHECRHLTDYFTFKQECR1KYSEQVYDACMETFDCLPLAALLNQQFLCVHGGMSPE1TS 
5. ( 0) YFS1ECVLYLWSLK工LYPKTLFLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYSEQ1YDACMEAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPE1HT
6. ( O)YFS1ECVLYLWALK1LYPTTLFLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYTEHVYDACMEAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPEVHN 
7. (132)YFS1ECVLYLWVLK1LYPSTLFLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYSERVYEACMEAFDSLPLAALLNQQFLCVHGGLSPE1HT 
8. ( O)YFS1ECVLYLWALKMLYPTTLYLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYKEEVYDACMDAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPE1HS 
9. (197)YFS1ECVLYLWSLK1TYPQTLFLLRGNHECRHLTEYFTFKQECK1KYSERVYDACMDAFDCLPLAALMNQQFLCVHGGLSPE1HE 

10. (l18)YFS1ECVLYLWSLK1TYPTTLSLLRGNHECRHLTEYFTFKQEC11KYSES1YDACMEAFDCLPLAALLNQQFLC1HGGLSPE1FT 
*~隊***~吃→k** 女* →k* * ** **オk**女セ*** * **女会モ1;*女* *** * * *~障す. ** **女*宮町女 す.*求女女女 オk~蛇女 *** 

1. LDD1RKLDRFKEPPAYGPMCD1LWSDPLEDFGNEKTQEHFTHNTVRGCSYFYSYPAVCEFLQHNNLLS1LRAHEAQDAGYRMYRKSQTTG 
2. LDD1RKLDRFKEPPAYGPMCD1LWSDPLEDYGNEKSQEHFTHNTVRGCSYFYSYPAVCEFLQHNNLLSVLRAHEAQDAGYRMYRKSQTTS 
3. LED1KKLDRFKEPPAYGPMCDLLWSDPLEDFGNEKSQEHFTHNTVRGCSYFYSYPAVCEFLQHNNLLSV1RAHEAQDAGYRMYRKSQTTG 
4. LDD1RKLDRFTEPPAFGPVCDLLWSDPSEDYGNEKTLEHYTHNTVRGCSYFYSYPAVCEFLQNNNLLS11RAHEAQDAGYRMYRKSQATG 
5. LDD1KKLDRFKEPPAFGPMCDLLWSDPLEDFGNEKTQEYFSHNTVRGCSYFYSYPAVCEFLQNNNLLSV1RAHEAQDAGYRMYRKSQTTG 
6. LDD1RKLDRFKEPPAFGPMCDLLWSDPSEDFGSEKTQEYFSHNTVRGCSYFYSYAAVCDFLQNNNLLS11RAHEAQDAGYRMYRKSQTTG 
7. LDD工RRLDRFKEPPAFGPMCDLLWSDPSEDFGNEKSQEHFSHNTVRGCSYFYNYPAVCEFLQNNNLLS11RAHEAQDAGYRMYRKSQTTG
8. LDD1RKLDRFKEPPAFGPMCDLLWSDPLEDFGNEKNAEHFSHNSVRGCSYFYSYAATCEFLQQNNLLS11RAHEAQDAGYRMYRKSQATG 
9. LED1RRLDRFKEPPAFGPMCDLLWSDPLEDFGNEKNSDFYTHNSVRGCSYFYSYAACCDFLQNNNLLS11RAHEAQDAGYRMYRKSQTTG 

10. LDD1KTLNRFREPPAYGPMCDLLWSDPLEDFGNEKTNEFFSHNSVRGCSYFFSYSACCEFLQKNNLLS1VRAHEAQDAGYRMYRKNQVTG 
切除 万台ー々 女 *安 司令**安 守安 司令* **女ョ.* 女女 女 大 事t 女*女食会会女、食 合女女女女求女*女会合 女****女女合**求女*づk合会*

1. FPSL1T1FSAPNYLDVYNNKAAVLKYENNVMN1RQFNCSPHPYWLPNFMDVFTWSLPFVGEKVTEMLVNVLN1CSDDELGS(12)RKEV1 
2. FRSL1T1FWAANYLDVYNNKAAVLKYENNVMN1RQFNCSAHPYWLPNF1DVFTWSLPFVGEKVTEMLVNVLS1CSDDELVS(12)RKEV1 
3. FPSL1T1FSAPNYLDVYNNKAAVLKYENNVMN1RQFNCSPHPYWLPNFMDVFTWSLPFVGEKVTEMLVNVLN工CSDDEL1S(13)RKEV1
4. FPSL1T1FSAPNYLDVYNNKAAVLKYENNVMN1RQFNCSPHPYWLPNFMDVFTWSLPFVGEKVTEMLVNVLN1CSDDEL1S(10)RKE11 
5. FPSL1T1FSAPNYLDVYNNKAAVLKYENNVMN1RQFNCSPHPYWLPNFMDVFTWSLPFVGEKVTEMLVNVLN1CSDDELMT(13)RKEV1 
6. FPSL1T1FSAPNYLDVYNNKAAVLKYENNVMN工RQFNCSPHPYWLPNFMDVFTWSLPFVGEKVTEMLVNVLN工CSDDELVT(13)RKEV1
7. FPSL1T1FSAPNYLDVYNNKAAVLKYENNVMN工RQFNCSPHPYWLPNFMDVFTWSLPFVGEKVTEMLVNVLS1CSDDELMT(12)RKE11
8. FPSL1T1FSAPNYLDVYNNKAAVLKYENNVMN1RQFNCSPHPYWLPNFMDVFTWSLPFVGEKVTEMLVNVLN工CSDDELMT(21)RKE工I
9. FPSL1T1FSAPNYLDVYNNKAAVLKYENNVMN工RQFNCSPHPYWLPNFMDVFTWSLPFVGEKVTEMLVNVLN1CSDDELMT(14)RKEV1

10. FPSL1T1FSAPNYLDVYNNKAAVLKYENNVMN1RQFNCSPHPYWLPNFMDVFTWSLPFVGEKVTEMLVN1LN1CSDDELVA(40)RKE11 
* -1町*女女女 4官 女 *オk**** オk*~て女**~町*セオk オk 女*女女***女**女 →k*女女女女** 女女*女女*****うて女女**女女女女* * 台女女女女女女 づk** * 

1. RNK1RA工GKMARVFSVLREESESVLTLKGLTPTGMLPSGVLSGGKQTL(12)A工KGFSPQHK1TSFEEAKGLDR1NERMPPRR(34)
2. RNKIRAIGKMARVFSVLREESESVLTLKGLTPTGMLPSGVLSGGKQTL(12)AIKGFSPQHKITSFEEAKGLDR1NERMPPRR(31) 
3. RNK1RA1GKMAKMFSVLREESESVLTLKGLTPTGMLPSGVLAGGKQTL(12)A1RGFSPQHK1SSFAEAKGLDR1NERMPPRR(29) 
4. RNK1RA1GKMARVFS1LRQESESVLTLKGLTPTGTLPLGVLSGGKQT1( 2) A1RGFSLQHK1RSFEEARGLDR1NERMPPRK (31) 
5. RNK1RA1GKMARVFSVLREESESVLTLKGLTPTGMLPSGVLSGGKQTL(18)A1RGFTPQHK1SSFEEAKGLDR1NERMPPRR(30) 
6. RNKlRA工GKMAKMFSVLREESESVLTLKGLTPTGMLPSGVLSGGRQTL(12) A1RGFSPQQK 1TSFEEAKGLDR1NERMPPRR(74) 
7. RNK1RA1GKMARVFSVLREESESVLTLKGLTPTGMLPSGVLAGGRQTL(12)A1RGFSPPHR1CSFEEAKGLDR1NERMPPRK(28) 
8. RNK1RA1GKMARVFTVLREESESVLHLKGLTPTGQLPLGALSGGKDTL( 2) A1QGYSVNTK1QSFEEAKSLDRVNERMPPRK (20) 
9. RNK1RA1GKMARVFSVLREESESVLQLKGLTPTGALPLGALSGGKQSL( 2)AMQGFSPNHK1TSFλEAKGLDAVNERMPPRR(25) 

10. RNK1RA1GKMSRVFS1LREESESVLQLKGLTPTGALPVGALSGGRDSL( 2)λLQGLTASSH1HSFAEAKGLDAVNERMPPRR(77) 
*女*常食*女*づk女 合 ** * ゴ1;* *食*女 可k*可k*会合*食会* * ** 女女 * *~電*づk *女 合イk女オk**女
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5-t2 PPlサブタイプのアライメント 。番号は図30の分子系統樹上の番号に対応する。

1. (103)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINR工YGFYDECKRRFSVRLWKVFTDSFNCLPVAAVIDDKILCMHGGLSPDLTN

2. (103)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRFNVKLWKVFTDTFNCLPVAAVIDEKILCMHGGLSPELIN 

3. (107)KQSLETICLLLAYKIKYPGNFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRFNVRVWKVFTDCFNCLPVAALIDDKILCMHGGLSPDLDH 

4. (94)KQSVETICLLLAYKIKYKENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKKRYSVRVWKIFTDCFNCLPVAAL工DEKILCMHGGLSPELKH

5. ( 94)KQSIETICLLLAYKVKYKFNFFLLRGNHECASINRVYGFYDECKRRYNVRLWKTFTECFNCLPVSALIDDKILCMHGGLSPDIKS 

6. (92)KQSLETICLLLAYKIKFPENFFLLRGNHESASINRIYGFYDECKRRFSVKIWRIFTDCFNCLPVAALIDERIFCMHGGLSPELLS 

7. (94)KQSLET工QLLLAFKIKYPENFFILRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIRLWKTFTDQFNQLPVAAIVDEK工LQMHGGLSPELKT

8. (94)KQSLETICLLLAFKVKYPKNFFLLRGNHEQASINRIYGFYDVQKRRYNIRLWKTFTDQFNQLPAQALVDEKIICMHGGLSPELKS 

9. (94)KQSLETICLLLSFKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIRLWRTFTDCFNCLPVAALIDEKILCMHGGLSPELKS 

10. (93)KQSLEVICLLFAYKIKYPENFFLLRGNHEFASINRIYGFYDECKRRYSIKLWKTFTDCFNCMPVAAVIDEKIFCMHGGLSPDLNS 

11. (96)KQSLEVICLLLAYKIKYPENFFILRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIIDEKIFTMHGGLSPDLNS 

12. (96)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFILRGNHECASINRIYGFYHECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIIDEKIFCMHGGLSPDLNS 

13. (97)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFILRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIIDEKIFTMHGGLSPDLNS 

14. (96)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINR工YGFYDECKRRYNVKLWKTFTDCFNCLPVAAIIDEKIFCCHGGLSPDLQG

15. ( O)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYSIKIWKTFTDCFNCLP工AAVIDNKIFCCHGGLSPDLHD

16. (96)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRFNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEK工FCCHGGLSPDLQS

17. (96)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRFNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS 

18. ( 2)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRFNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS 

19. ( O)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRFNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS 

20. ( 0) KQSMET工CLLLAYKIRYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIRLWKTFTDCFNCLPVAAVLDEKIFCCHGGLSPDLQS

21. ( 2)IQSLETICLLLAYKIRYPKNFFLLRGNHECASLNREHGFYDECKRRYNIRLWKTFTDCFNCLPVAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS 

22. (95)KQSLETICLLLAYKIKYAENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYTIKLWKTFTDCFNCLPVAAIVDEKIFCCHGGLSPDLSS 

23. (95)KQSLETICLLLAYK工KYSENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYSIKLWKTFTDCFNCLPVAAIVDEKIFCCHGGLSPDLTS

24. (95)KQSLETICLLLAYKIKYSENFFLLRGNHECASINR工YGFYDECKRRYTIKLWKTFTDCFNCLPVVAIVDEKIFCCHGGLSPDLTS

25. (97)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPLAA工IDEKIFCCHGGLSPDLQS

26. ( O)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYTIKLWKTFTDCFNCLPlAAIIDEKIFCCHGGLSPDLQS 

27 . (97) KQSLET工CLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS

28. ( O)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS 

29. (97)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS 

30. ( 97)KQSLETICLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAA工VDEKIFCCHGGLSPDLQS

31 . ( 0 ) KQSLET工CLLLAYKIKYPENFFLLRGNHECASINRIYGFYDECKRRYNIKLWKTFTDCFNCLPlAAIVDEKIFCCHGGLSPDLQS
づ~* 女ヨ除 づ令づ~ * 安 安 安 * 安 安 **ヲ" * 合女安 ヲ除*女 合 万台 女 ヲ"* 女 づ~ * 安 安 安 安 女大安女大

1. VEQIKNIKRPTDVPDSGLLCDLLWSDPSKDVKGWGMNDRGVSYTFGPDKVAEFLIKNDMDLICRAHQVVEDGYEFFADRQLVTIFSAPNY 

2. VEQIKNIERPTDVPDAGLLCDLLWSDPSKDVKGWGMNDRGVSYTFGADKVAEFLIKNDMDLVCRAHQVVEDGYEFFADRQLVTMFSAPNY 

3. LDEIRNLPRPTMIPDTGLLCDLLWSDPGKDVKGWGMNDRGVSYTFGPDKVSEFLTKHDLDLVCRAHQVVEDGYEFFADRQLVTVFSAPNY 

4. LDEIRNIPRPADIPDHGLLCDLLWSDPDKDIEGWGENDRGVSYTFGADKVEEFLQTHDLDLICRAHQVVEDGYEFFANRQLVTIFSAPNY 

5. LDDIRRIPRPIDVPDQGILCDLLWADPDREIQGWGENDRGVSYTFGADKVAEFLQTHDLDLICRAHQVDEDGYEFFAKRQLVTIFSAPNY 

6. LRQIRDIRRPTDIPDRGLLCDLLWSDPDKDVRGWGPNDRGVSYTFGSD工VSGFLKRLDLDL工CRAHQVVEDGFEFFANKQLVTIFSAPNY

7. LEQIRRIPRPTDVPDTGLLCDLLWADPDKDVQGWGENDRGVSYTFGPDTVTEFLQRHDLDLVQRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

8. LDAIRHIPRPTDVPDTGLLCDLLWSDPDKDVAGWGENDRGVSYTFGPDTVTGFLQKHDLDL工QRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY

9. LEQIKRITRPTDVPDSGLLCDLLWADPDKDIQGWGENDRGVSYTFGPDCVTEFLQKHDLDLVCRAHQVVEEGYEFFAKRQLVTIFSAPNY 

10. LDQIQRIIRPTDIPDTGLLCDLVWSDPEKDLTGWGENDRGVSYTFGADVVSRFLQKHDLDLICRAHQVVEDGYEFFGKRQLVTIFSAPNY 

11. MDQIQRIMRPTDVPDTGLLCDLLWSDPDKDLTGWGDNDRGVSFTFGPDVVSRFLHKHDMDLVCRAHQVVEDGYEFFSKRQLVTLFSλPNY 

12. MEQIRRVMRPTDIPDVGLLCDLLWSDPDKDIVGWSENDRGVSFTFGPDVVNRFLQKQDMELICRAHQVVEDGYEFFSKRQLVTLFSAPNY 

13. MEQIRRVMRPTDIPDCGLLCDLLWSDPDKDITGWSENDRGVSFTFGPDVVSRFLQKHDMDL工CRAHQVVEDGYEFFSKRQLVTLFSAPNY

14. MEQIRRLMRPTDVPDTGLLCDLLWSDPDKDVQGWGENDRGVSFTFGVDVVSKFLNRHELDL工CRAHQVVEDGYEFFARRQLVTLFSAPNY

15. FEQ工RSLPRPTDVPDTGLLCDLLWSDPEKEIQGWGENDRGVSFTFGNDIVTKFLNRHDLDLICRAHQVVEDGYEFFARRQLVTLFSAPNY

16. MEQIRRIMRPTDVPDTGLLCDLLWSDPDKDVQGWGENDRGVSFTFGADVVSKFLNRHDLDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

17. MEQIRRIMRPTDVPDTGLLCDLLWSDPDKDVQGWGENDRGVSFTFGADVVSKFLNRHDLDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

18. MEQIRRIMRPTDVPDTGLLCDLLWSDPDKDVQGWGENDRGVSFTFGADVVSKFLNRHDLDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

19. MEQIRRIMRPTDVPDTGLLCDLLWSDPDKDVQGWGENDRGVSFTFGADVVSKFLNRHDLDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

20. TEQIRRIMRPTDVPDQGLLCDLLWADPDKENAGWAENDRGVSFTFGTDI工NKFLNKHEFDLICRAHQVVEDGYEFFSKRQLVTLFSAPNY

21. MEQIRRIMRPTDVPDQGLLCDLLWADPDKETLGWGENDRGVSFTFGTEVVSKFLTKHELDLICRSHQVVEYGYEFFAKRQLVTLFSAPNF 

22. MEQIRR工MRPTDVPDQGLLCDLLWSDPDKDTMGWGENDRGVSFTFGAEVVGKFLQKHEFDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY

23. MEQIRRIMRPTDVPDQGLLCDLLWSDPDKDTMGWGENDRGVSFTFGAEVVAKFLQKHEFDLICRAHQVVEDGYEFFAKRMLVTLFSAPNY 

24. MEQIRRIMRPTDVPDQGLLCDLLWSDPDKDTIGWGENDRGVSFTFGAEVVVKFLQKHDLDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

25. MEQIRRIMRPTDVPDQGLLCDLLWSDPDKEVAGWGENDRGVSFTFGAEVVAKFLHKQDLDHICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

26. MEQIRRIMRPTDVPDQGLLCDLLWSDPDKDVMGWGENDRGVSFTFGPEVVAKFLHKHDLDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

27. MEQIRRIMRPTDVPDQGLLCDLLWSDPDKDVQGWGENDRGVSFTFGAEVVAKFLHKHDLDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

28. MEQIRRIMRPTDVPDQGLLCDLLWSDPDKDTLGWGENDRGVSFTFGAEVVAKFLHKHDLDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

29. MEQIRRIMRPTDVPDQGLLCDLLWSDPDKDILGWGENYRGVSFTFGAEVVAKFLHKHDLDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

30. MEQIRRIMRPTDVPDQGLLCDLLWSDPDKDVLGWGENDRGVSFTFGAEVVAKFLHKHDLDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 

31. MEQIRRIMRPTDVPDQGLLCDLLWSDPDKDVLGWGENDRGVSFTFGAEVVAKFLHKHDLDLICRAHQVVEDGYEFFAKRQLVTLFSAPNY 
合 女* づ.* 女、合会女* ** 女* * **サ"* *づ"* 会会 * **女合会食 ** オ"*女 **食女女

210 



5-12 *売き

1. CGEFDNAGAMMSVDESLMCSFQILKPADRK( 4) 

2. CGEFDNAGALMSVDESLMCSFQILKPVDRR( 4) 

3. CGEFDNAGAJI⑪1SVDENLMCSFQILKPAEKK( 9) 

4. CGEFDNAGAJI1MSVDDSLTCSFQILKASEKK(23) 

5. CGEFDNAGALMSVDDSLTCSFQILKASEKK(23) 

6. CGEFDNAGAMMSVSEDLTCSFQILKSNDKK(19) 

7. CGEFDNAGALMSVDDTLMQSFQILKPSEKK(20) 

8. CGEFDNAGALMSVDDTLMQSFQILKPSEKK(20) 

9. CGEFENAGAMMSVDETLMCSFQILKPAETK( 5) 

10. CGEFDNVGAMMSVNEDLLCSFQILKPAEKR(24) 

11. CGEFDNAGAMMSVDESLLCSFQILKPAEKK(26) 

12. CVEFDNAGAJI1MSVDESLLCSFQILKPAQKS(ll) 

13. CGEFDNAGAMMSVDESLLCSFQILKPAEKK( 6) 

14. CGEFDNAGGMMTVDDTLMCSFQILKPSEKK(29) 

15. CGDYDNAGGMMTVDENLLCSFQILKPSEKK(26) 

16. CGEFDNAGGMMSVDETLMCSFQILKPSEKK(26) 

17. CGEFDNAGGMMSVDETLMCSFQILKPSEKK(26) 

18. CGEFDNAGGMMSVDETLMCSFQILKPSEKK(26) 

19. CGEFDNAGGMMSVDETLMCSFQILKPSEKK(27) 

20. CGEFDNAGAJI⑪1SVDESLMCSFQIIKPPEKK(24) 

21 . CGEYDNAGA1倒SVDETLMCSFQILKPQDKK(44)

22. CGEFDNAGAMMSVDDTLMCSFQILKPADKR(27) 

23. CGEFDNAGAMMSVDDTLMCSFQILKPADKR( 2) 

24. CGEFDNAGA附 SVDNTLMCSFQILKPVEKR( 2) 

25. CGEFDNAGAJI1MSVDETLMCSFQILKPVDKK(30) 

26. CGEFDNAGAMMSVDETLMCSFQILKPADKK(27) 

27. CGEFDNAGAMMSVDETLMCSFQILKPADKN(28) 

28. CGEFDNAGAJI1MSVDETLMCSFQILKPAEKK(23) 

29 . CGEFDNAGAl'⑪1SVDETLMCSFQILKPAEKK(21) 

30. CGEFDNAGAJI⑪1SVDETLMCSFQILKPAEKK(21) 

31. CGEFDNAGAMMSVDETLMCSFQILKPAEKK(21) 
オk * 古. * * ヲ< *オk女女 * 
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