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1. Einleitung 

 

1.1 Die respiratorischen Proteine 

 

Mit der Freisetzung von Sauerstoff durch sauerstoffbildende Bakterien und Blaualgen 

in die Erdatmosphäre vor etwa 2 Milliarden Jahren (Campbell, 2003) waren die Vor-

aussetzungen für die Evolution von Organismen geschaffen, die den Sauerstoff für 

ihre Atmung nutzen konnten. Anfangs noch klein und einfach strukturiert, ging die 

Entwicklung hin zu größeren, komplexeren Tieren, die nicht mehr ohne weiteres in der 

Lage waren, ihren Gasaustausch allein durch Diffusion zu bewerkstelligen. Eine Lö-

sung dieses Problems war die Ausbildung eines offenen oder geschlossenen Kreis-

laufsystems, wie man es in vielen Tierstämmen finden kann. Dieses wurde zum Teil 

kombiniert mit respiratorischen Oberflächen, wie z.B. der Lunge, und/oder der Nut-

zung respiratorischer Proteine. Diese sind in der Lage, Sauerstoff reversibel mit Hilfe 

von Metallionen (Eisen oder Kupfer) zu binden und ihn so viel schneller an den Be-

darfsort zu bringen, als dies mittels Diffusion möglich wäre. Darüber hinaus dienen 

respiratorische Proteine auch der Speicherung von Sauerstoff in Geweben. Man kann 

diese Sauerstofftransportierenden bzw. -speichernden Proteine in Globine, Häme-

rythrine und Hämocyanine einteilen. Das Vorhandensein von Myoglobin (das im Mus-

kel als Sauerstoffspeicher dient) bei Vertebraten sowie von Hämoglobin in Invertebra-

ten (intra- und extrazellulär) und Vertebraten (intrazellulär), war schon seit langem 

bekannt (Dickerson und Geis, 1983; Hardison, 1996). Andere Globine, wie das Neuro- 

und Cytoglobin, wurden erst in jüngerer Zeit entdeckt (Burmester et al., 2000, 2002). 

Bei den Globinen und dem Hämerythrin, welches bei einigen polychaeten Anneliden 

und den Priapuliden vorkommt, wird das Sauerstoffmolekül von Eisenatomen gebun-

den, bei Hämocyaninen besteht die O2-Bindungsstelle aus zwei Kupferatomen (Abb. 

1.1). Hämocyanine kommen bei Arthropoden und Mollusken vor. Sie sind trotz der 

Ähnlichkeiten in den Sauerstoffbindungszentren in ihrer Struktur und Sequenz sehr 

unterschiedlich und nicht näher miteinander verwandt (Burmester, 2001; van Holde et 

al., 2001).  
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Abb. 1.1: Modell der Tertiärstruktur einer  nicht oxygenierten Untereinheit des Hä-
mocyanins von Limulus polyphemus. 
Rotgefärbt ist die Domäne 1 dargestellt; in Blau die Domäne 2; in Grün die Domäne 3. 
Die α-Helix ist als Spirale dargestellt, das β-Faltblatt als Pfeil. 
Die roten Kugeln symbolisieren die Kupfer-Ionen; die weiße Kugel stellt ein Calzium-Ion 
dar, die gelbe Kugel ein Chlorid-Ion (aus Markl, 1996). 

 
 
 

1.2 Die Hämocyanin-Superfamilie der Arthropoden 

 

In der Hämocyanin-Superfamilie werden respiratorische und nichtrespiratorische Pro-

teine mit ähnlicher Sequenz aber vielfältigen Funktionen zusammengefasst (Bur-

mester und Scheller, 1996; Burmester, 2002). Die vorliegende Arbeit beschäftigt sich 

in erster Linie mit den Arthropodenhämocyaninen und den Hexamerinen von Insekten. 

 

Hämocyanine: Hämocyanine dienen vielen Arthropoden als Sauerstofftransportprotei-

ne und liegen zumeist in einer hohen Konzentration extrazellulär in der Hämolymphe 

vor. Im oxigenierten Zustand ist die Hämolymphe teilweise sichtbar blau, was auf den 

Kupfer-Sauerstoffkomplex zurückzuführen ist (Markl und Decker, 1992; siehe unter 

1.3-1.6). 

 

Hexamerine und Hexamerinrezeptoren: Sowohl Hexamerine als auch die Hexamerin-

rezeptoren sind, wie Sequenzvergleiche zeigen, nahe mit den Hämocyaninen ver-

wandt  (Burmester und Scheller, 1996). Sie haben ihre Kupferbindungszentren verlo-
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ren und sind somit nicht mehr in der Lage Sauerstoff reversibel zu binden (weiteres 

siehe unter 1.6). 

 

Phenoloxidasen: Phenoloxidasen sind kupferhaltige Enzyme (Tyrosinasen) mit der 

Fähigkeit zur Sauerstoffumsetzung (z.B. Soederhall und Cerenius, 1998). Sie oxidie-

ren Mono- und Diphenole mit molekularem Sauerstoff zu Chinonen. Phenoloxidasen 

spielen bei den Arthropoden eine wichtige Rolle in der Immunantwort und sind darüber 

hinaus wesentlich an der Wundheilung sowie der Sklerotisierung der Kutikula beteiligt 

(Melanisierung). Phenoloxidasen werden bei Bedarf aus einer Vorstufe, der Propheno-

loxidase (PPO) aktiviert, indem ein N-terminales Peptid abgespalten wird (Áspan et 

al., 1995). Sie sind innerhalb der Arthropoden in allen Gruppen bis auf die Chelicera-

ten zu finden. Phenoloxidasen und Hämocyanine weisen gerade im sauerstoffbinden-

den aktiven Zentrum große Gemeinsamkeiten auf, was auf eine enge Verwandtschaft 

der beiden Proteine hindeutet. Hämocyanine sind z.T. in der Lage auch Phenoloxida-

seaktivität zu entwickeln (Decker und Tuczek, 2000; Decker et al., 2001).  

  
 
Pseudohämocyanine (Cryptocyanine): Hierbei handelt es sich, wie bei Hexamerinen, 

um Proteine, die ihre Fähigkeit zur Sauerstoffbindung verloren haben (Terwilliger et 

al., 1999; Burmester, 1999). Strukturell sind sie den Hämocyaninen sehr ähnlich. 

Pseudohämocyanine sind nur bei dekapoden Crustaceen zu finden. Es wird vermutet, 

dass sie hier eine Rolle im Häutungszyklus spielen, da ihr Gehalt in der Hämolymphe 

zu bestimmten Häutungsstadien sehr große Unterschiede aufweist (Terwilliger, 1999).  

 

 

1.3 Evolution der Hämocyanin-Superfamilie 

 

Mollusken und Arthropodenhämocyanine entwickelten sich unabhängig voneinander 

aus verschiedenen Typen von kupferhaltigen Proteinen (Markl und Decker, 1992; Bur-

mester, 2001). Die ersten Proteine der Hämocyaninsuperfamilie der Arthropoden sind 

vor ca. 600 Millionen Jahren in einem gemeinsamen Vorläufer aller Gruppen (Ony-

chophoren, Cheliceraten, Myriapoden, Crustaceen und Insekten) entstanden und hat-

ten wahrscheinlich eine ähnliche Funktion wie die Phenoloxidasen. Diese werden als 

die ursprünglichsten Mitglieder der Hämocyaninsuperfamilie angesehen, eine Vermu-

tung, die kürzlich durch die Entdeckung einer potentiellen Phenoloxidase bei Ciona 
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intestinalis (Immesberger und Burmester, 2003) bestätigt werden konnte. Diese muss 

bereits in einem gemeinsamen Vorläufer entstanden sein, bevor sich Arthropoden und 

Tunicaten getrennt haben. 

 

 

1.4 Struktur von Arthropodenhämocyaninen 

 

Alle Hämocyanine bestehen aus Hexameren. Diese Hexamere sind, wie der Name 

nahelegt, aus sechs verschiedenen oder ähnlichen Untereinheiten aufgebaut, wobei 

jede Untereinheit aus 620-660 Aminosäuren besteht und damit eine Molekülmasse 

zwischen 70 und 80 kDa aufweist. Außer zu Monohexameren können sich Arthropo-

denhämocyanine zu Komplexen aus 2x6 bis 8x6-meren zusammenlagern (Abb. 1.2). 

Der Vorteil dieser Strukturen besteht in einer großen Bindungskapazität für Sauerstoff, 

da jede Untereinheit ein Molekül Sauerstoff zwischen zwei Kupferionen binden kann, 

ohne dass die Osmolarität in der Hämolymphe zu sehr erhöht wird. Darüber hinaus 

erhöht sich die Kooperativität eines Hämocyaninproteins mit der Anzahl der Unterein-

heiten (Markl und Decker, 1992). Kooperativität bedeutet Zusammenarbeit der Unter-

einheiten, d.h. durch die Beladung einer Untereinheit mit Sauerstoff kommt es zu einer 

Änderung in der Konformation des Proteins und die übrigen Untereinheiten werden 

schneller be- bzw. entladen. Die Untereinheiten der Hämocyanine sind bei allen Ar-

thropoden ähnlich aufgebaut. Bei der röntgenstrukturanalytischen Untersuchung des 

Hämocyanins von Panulirus interruptus (Gaykema et al., 1984, 1985; Volbeda und 

Hol, 1989) stellte man fest, dass die Untereinheiten Bohnenform besitzen. Sie beste-

hen aus 3 unterschiedlichen Domänen. Die erste Domäne besteht aus mehreren α-

Helices und umfaßt 150-180 Aminosäuren. Sie stabilisiert (besonders durch die hier 

liegenden Phenylalanine) wahrscheinlich die Sauerstoffbindung und schützt das aktive 

Zentrum. Dieses ist in der zweiten Domäne lokalisiert, die etwa 220 Aminosäuren groß 

ist. Das Sauerstoffbindungszentrum besteht aus 2 Kupferionen (CuA und CuB), die 

von 6 Histidinen koordinativ gebunden werden. Auch die Domäne 2 besteht vor allem 

aus α-Helices. Im Gegensatz dazu ist die dritte Domäne eine β-Faltblatt-Struktur, die 

ein siebensträngiges, antiparalleles "Barrel" bildet, wie es häufig in globulären Protei-

nen, darunter auch Immunglobulinen, vorkommt (Gaykema et al., 1984; Volbeda und 

Hol, 1989). Sie umfaßt etwa 260 Aminosäuren und dient wahrscheinlich der Stabilisie-

rung des gesamten Hämocyanins (Markl und Decker, 1992; Abb. 1.1).  
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Abb. 1.2: Quartärstruktur verschiedener Arthropodenhämocyanine (aus Markl und 
Decker, 1992) 
(a) Typisches 2x6 Hämocyanin vieler Dekapoda (z.B. Homarus americanus), (b) 2x6 Hä-
mocyanin vieler Spinnen (z.B. Cupiennius salei), (c) 4x6 Hämocyanin einiger Garnelen 
(z.B. Callianassa californiensis), (d) typisches 4x6 Hämocyanin von Eurypelma californi-
cum (Arachnida), (e) 2x6 Hämocyanin von Squilla mantis (Crustacea: Hoplocarida), (f) 
6x6 Hämocyanin der Myriapoda (Scutigera coleoptrata), (g) 8x6 Hämocyanin der Xipho-
sura (z.B. Limulus polyphemus) 
 

 

1.5  Vorkommen von Arthropodenhämocyaninen  

 

Hämocyanine sind seit langem bekannt. Erste Aufzeichnungen sind bereits aus den 

Anfängen des letzten Jahrhunderts bekannt (z.B. Kobert, 1903). Mitte der 1970iger 

Jahre begannen einige Forscher sich intensiver mit Hämocyaninen zu beschäftigen 

(z.B. Van Holde und Van Bruggen, 1971; Bonaventura et al., 1977), ein Trend, der 

sich bis heute fortsetzt. Mittlerweile sind Hämocyanine vieler Arthropoden gut charak-

terisiert. Im folgenden soll ein kurzer Überblick über die Hämocyanine innerhalb der 

einzelnen Gruppen der Arthropoden gegeben werden.  
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1.5.1 Hämocyanine bei Cheliceraten 

 

Die Cheliceraten umfassen die Merostomata mit Limulus spec. und die Arachnida mit 

allen übrigen Ordnungen. Fast allen untersuchten Cheliceraten ist gemeinsam, dass 

sie Hämocyanin besitzen (z.B. Schneider et al., 1977; Lamy et al., 1977; Lamy et al., 

1979: Markl et al., 1979). Die einzige Ausnahme bilden die Pantopoden (marine See-

spinnen; Markl, 1986). Die Struktur ist innerhalb der einzelnen Gruppen relativ varia-

bel. Bei Limulus ist das Hämocyanin ein 48-mer (Abb. 1.3), bei den ursprünglichen 

Spinnen und Skorpionen bildet es ein 24-mer, bei höheren Spinnen kann es ein 12-

mer oder sogar ein 1x6-mer sein (Markl et al., 1986). 

 

 

 

 

1.5.2 Hämocyanine bei Crustaceen 

 

Das Hämocyanin der malakostraken Crustaceen besteht entweder aus einem 1x6-

mer, wie beispielsweise bei Palinurus elephas (Markl et al., 1979; Kusche et al., 2003; 

Meissner et al., 2003), aus einem 2x6-mer, wie typisch bei Homarus americanus 

(Markl et al., 1979) und Astacus lepidactylus (Markl et al., 1979), oder aus einem 4x6-

mer, wie es bei Callianassa californiensis der Fall ist (Markl et al., 1979; Markl, 1986). 

Bei dekapoden Crustaceen können drei verschiedene Untereinheitstypen immunolo-

gisch unterschieden werden. Diese werden mit α, β und γ bezeichnet (Markl et al., 

1979, 1986).  

Abb. 1.3: 3-D-Rekonstruktion 
des 8x6-meren Hämocyanins 
von Limulus polyphemus. Die 
unterschiedlichen Farben kenn-
zeichnen die einzelnen Hexame-
re (Persönliche Mitteilung von M. 
Stohr, 2004). 
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1.5.3 Hämocyanine bei Myriapoden 

 

Myriapoden verfügen in der Regel über ein gut ausgebildetes Tracheensystem. Es 

wurde davon ausgegangen, dass sie daher kein Hämocyanin für den Sauerstofftrans-

port benötigen (Brusca und Brusca, 1990; Hilken, 1998). Als dann beim Spinnenläufer 

Scutigera coleoptrata ein 36-meres Hämocyanin entdeckt wurde, glaubte man an eine 

besondere Anpassung, da dieser Chilopode ein blind endendes Tracheensystem be-

sitzt und darüber hinaus räuberisch lebt - ein Umstand, der schnelle Bewegungen und 

somit die Bereitstellung von großen Mengen Sauerstoff erfordert (Mangum et al., 

1985; Mangum und Godette, 1986). Mittlerweile ist ein 6x6-meres Hämocyanin auch 

bei drei Diplopoden beschrieben. Bei Spirostreptus spec. konnte ein solches umfas-

send charakterisiert werden (Jaenicke et al., 1999; Kusche und Burmester, 2001).  

 

 

1.5.4 Hämocyanine bei Onychophoren 

 

Onychophoren (Stummelfüßer) sind Tiere, die aufgrund ihrer heimlichen Lebensweise 

und ihrer Seltenheit wenig untersucht sind. Sie werden mittlerweile von vielen Autoren 

zusammen mit den Tardigraden (Bärtierchen) als Proarthropoden zu den Arthropoden 

gezählt (Aguinaldo et al., 1997; Shultz und Regier, 2001). Da die Onychophoren, wie 

auch die Myriapoden und Insekten, über ein gut entwickeltes Tracheensystem verfü-

gen, wurde bisher vermutet, dass sie kein Hämocyanin besitzen. Dies konnte widerlegt 

werden. Die Tiere besitzen ein hexameres Hämocyanin, welches die größte Ähnlich-

keit in der Sequenz mit den Hämocyaninen der Cheliceraten aufweist (Kusche et al., 

2002). Die phylogenetischen Untersuchungen zeigten eine Stellung des Onychopho-

renhämocyanins basal zu den übrigen Arthropoden (Kusche et al., 2002). 
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1.5.5 Hämocyanine bei Insekten? 

 

Wie bereits erwähnt, verfügen Insekten über ein gut entwickeltes Tracheensystem, 

welches ihnen erlaubt Sauerstoff sehr effektiv an die einzelnen Organe zu transportie-

ren. Bei einigen wenigen Insekten, die unter hypoxischen Bedingungen leben, dient 

Hämoglobin als respiratorisches Protein (z.B. Weber und Vinogradov, 2001). Daher 

wurde das Vorhandensein von Hämocyanin bei Insekten bislang als überflüssig ange-

sehen, man ging davon aus, dass dieses respiratorische Protein mit der Entwicklung 

des Tracheensystems verlorenging. Im Jahr 1998 gelang es Forschern, ein embryona-

les Hämolymphprotein (EHP) in Schistocerca americana (Orthoptera) zu charakterisie-

ren, welches neben konservierten Kupferbindungsstellen noch in anderen Sequenzbe-

reichen große Übereinstimmungen mit den Hämocyaninen aus anderen Arthropo-

dengruppen aufwies (Sanchez et al., 1998). Allerdings konnte das Protein weder in 

den übrigen Larvenstadien noch in adulten Tieren gefunden werden. Darüber hinaus 

wurde eine Sauerstoffbindung durch das EHP nicht nachgewiesen, daher konnte der 

Beweis, dass es sich um ein funktionelles Hämocyanin handelt, nicht erbracht worden.  

 

 

1.6 Hexamerine bei Insekten 

 

Hexamerine sind kupferlose Proteine der Insekten die als Energie-und Aminosäurespei-

cherproteine dienen (Telfer und Kunkel, 1991; Burmester, 1999). Sie sind z.B. während 

der Häutung oder in Zeiten ohne Nahrungsaufnahme in großen Mengen in der Hämo-

lymphe nachweisbar. Einige Hexamerine sind auch in der Lage, kleine organische Kom-

ponenten, wie z.B. Riboflavin (Magee et al, 1994) oder Juvenilhormone (Braun und Wyatt, 

1996) zu binden. Es handelt sich beim Hexamerin um ein 1x6-mer, das aus gleichen oder 

ähnlichen Untereinheiten besteht, die jeweils ein Molekulargewicht von etwa 80.000 Dal-

ton besitzen (Scheller et al., 1990; Telfer und Kunkel, 1991). Hexamerine wurden in allen 

bislang untersuchten Insekten gefunden. Die Sequenzen der Hexamerine gleichen denen 

der Hämocyanine, so dass von einer engen Verwandtschaft ausgegangen wird (z.B. Bur-

mester, 2002). 
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1.7 Funktionen des Hämocyanins 

 

Die Hauptfunktion des Hämocyanins ist der Sauerstofftransport. Daneben werden aber 

noch andere Aufgaben vermutet, beispielsweise die Speicherung von Sauerstoff (Ku-

sche und Burmester, 2001). Auch wird über eine Rolle bei der Immunabwehr von Ar-

thropoden, vor allem bei Cheliceraten, diskutiert, da diese nicht über eine Phenoloxi-

dase verfügen (Decker und Rimke, 1998; Decker et al., 2000; Nagai und Kawabata, 

2000). Es wird außerdem vermutet, dass Hämocyanin bei Crustaceen eine Rolle im 

Häutungszyklus spielt (Terwilliger und Ryan, 2001). Spaltprodukte des Hämocyanins, 

welche eine fungizide bzw. bakterizide Wirkung aufwiesen, konnten in der Hämo-

lymphe von Crustaceen (Penaeus vannamei bzw. Pacifastacus leniusculus) gefunden 

werden (Destoumieux-Garzon et al., 2001; Lee et al., 2003). 

 

 

1.8 Bildungsort des Hämocyanins 

 

Hämocyanin liegt im Blut von Arthropoden zumeist in relativ hohen Konzentrationen 

(20-100 mg/ml) vor. Diese schwanken sowohl zwischen den Tierarten als auch deren 

Entwicklungsstadien und Zustand (Hagermann, 1983; Senozan und Briggs, 1989). Die 

Freigabe des Hämocyanins aus den blutbildenden Zellen erfolgt auf unterschiedliche 

Weise. Entweder platzen die Zellen auf, wie bei den Cheliceraten und Onychophoren, 

oder das Hämocyanin verfügt über ein Signalpeptid, wie es für die Crustaceen typisch 

ist, aber auch bei Myriapoden vorkommt (Voit et al., 2000; Kusche und Burmester, 

2001; Kusche et al., 2002). Auch die Syntheseorte unterscheiden sich bei den einzel-

nen Arthropodengruppen. Während beim Pfeilschwanzkrebs Limulus polyphemus spe-

zielle Cyanocyten für die Hämocyaninsynthese vorhanden sind (Fahrenbach, 1970), 

wird es bei Vogelspinnen von Zellen in der inneren Herzwand gebildet (Kempter, 1983; 

Markl et al., 1990). Innerhalb der Crustaceen hat man bisher als Bildungsorte bei 

Squilla mantis Cyanocyten in den Augenstielen nachgewiesen (Schönenberger, 1980). 

Bei dekapoden Crustaceen fand man in der Mitteldarmdrüse Zellen, die Hämocyanin 

synthetisierten (Senkbeil und Wriston, 1981; Jacobs et al., 1984; Preaux et al., 1986). 
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1.9 Ziele der vorliegenden Arbeit 

 

Das Hauptziel der vorliegenden Arbeit war es zunächst eine möglichst große Anzahl 

Sequenzdaten vor allem aus den Arthropodengruppen zu erarbeiten, deren taxonomi-

sche Stellung bislang nicht eindeutig geklärt ist, bzw. in denen Hämocyanin bislang 

noch nicht eindeutig nachgewiesen werden konnte. Dazu wurden Vertreter der Myria-

poden, Crustaceen, Cheliceraten und Insekten untersucht. Da Hämocyanin sich, auf-

grund seiner geringen Evolutionsrate, besonders gut dazu eignet, Veränderungen in-

nerhalb der Hämocyaninsuperfamilie nachzuvollziehen, sollten die Ergebnisse der 

Sequenzierungen anschließend zu ausführlichen phylogenetischen Analysen genutzt 

werden um zur weiteren Aufklärung derer Verwandtschaftsbeziehung beizutragen. 



        Material und Methoden 

 11 
 

2. Material und Methoden 

 

2.1 Versuchstiere 

 

Die meisten Versuchstiere wurden käuflich erworben oder stammten aus eigener Zucht. 

Einige Tiere wurden selbst gesammelt und bestimmt, oder freundlicherweise von Kollegen 

zur Verfügung gestellt. Bei allen Versuchstieren handelte es sich um Vertreter des Stam-

mes Arthropoda. 

 

2.1.1 Myriapoden 

 

Im Rahmen dieser Arbeit wurden Myriapoden aus der Ordnung der Diplopoden und der 

Chilopoden untersucht. Beim größten Versuchstier handelte es sich um die ostafrikani-

sche Tausendfüßlerart Archispirostreptus gigas (Myriapoda; Diplopoda), die eine Körper-

länge bis 30 cm erreicht (Abb. 2.1). Die Tiere wurden bei konstanter Temperatur (28°C) 

und hoher Luftfeuchtigkeit in Terrarien der Größe 40 x 40 cm auf Blumenerde gehalten 

und mit Kartoffeln, Obst- und Gemüseresten gefüttert. Als Kalziumquelle, welche die Tiere 

besonders nach der Häutung benötigen, diente Käse. Weitere Diplopoden, die auf Hämo-

cyanin untersucht wurden, waren einige Exemplare des Saftkuglers Glomeris spec. (Glo-

merida) sowie der Schnurfüßer Julus spec. (Julida; Julidae). Bei dem Chilopoden handel-

te es sich um den Spinnenläufer Scutigera coleoptrata (Scutigeromorpha; Scutigeridae). 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Abb. 2.1: 
Der Diplopode Archispirostreptus gigas ist 
braunschwarz gefärbt und besitzt rote Bein-
paare. Die Tiere werden bis zu zehn Jahre 
alt.  
Quelle: 
Siehe Anhang 
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2.1.2 Crustaceen 

 

Innerhalb der Crustaceen wurde der Flußflohkrebs Gammarus roeseli (Gammaridae; 

Gammaridea; Amphipoda) untersucht (Abb. 2.2). Diese Art kommt recht häufig in Flüssen 

und Bächen vor und ist durch die charakteristische Überlappung der Segmente relativ 

einfach zu bestimmen. Der Flußflohkrebs konnte direkt in einem ortsnahen Bach gefun-

den und unter dem Binokular bestimmt werden. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

2.1.3 Insekten 

 

Die Steinfliegenart Perla marginata (Plecoptera, Perlidae) kommt bei uns in sauberen, 

sauerstoffreichen und schnellfließenden Mittelgebirgsbächen vor (Abb. 2.3). Sie gilt als 

wichtige Nahrung für Fische der Forellenregion. Diese Steinfliegenart hat einen mehrjäh-

rigen Entwicklungszyklus, wobei sie die ersten drei Jahre ihres Daseins als Larve ver-

bringt. Nach dem Schlüpfen folgt mit Paarung und Eiablage der letzte Lebensabschnitt. In 

dieser Zeit wird keine Nahrung mehr aufgenommen.   

 

 
 

 

 

 

 

 

Abb. 2.3: 
Die Steinfliege Perla marginata. Die 
Abbildung zeigt ein adultes Tier. 
Typisches Kennzeichen sind die vier 
in Ruhe flach gefalteten Flügel. 
 
Quelle: 
Siehe Anhang 

Abb. 2.2 : 
Der Flußflohkrebs Gammarus roese-
li. Gut zu erkennen sind die spitzen, 
sich überlappenden Segmente. 
Quelle:  
siehe Anhang 
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Die ebenfalls als Versuchstiere verwendeten Ofenfische Thermobia domestica (Thysanu-

ra; Lepismatidae) sind eng mit den bekannten Silberfischen Lepisma saccharina (Thysa-

nura; Lepismatidae) verwandt (Abb. 2.4). Sie lieben die Wärme und kommen daher nur 

dort vor, wo ausreichend hohe Temperaturen vorherrschen, wie z.B. in  Bäckereien. Hier-

zulande werden sie vor allem als Futtertiere von Terrarienfreunden gezüchtet. Die Haltung 

der Ofenfische erfolgte in einem großen Glas mit etwas Küchenpapier und Pappe als Ver-

steckmöglichkeit und Nahrungsquelle. 

 

 

 

 

 

2.1.4 Cheliceraten  

 

Innerhalb der Cheliceraten wurde der Pfeilschwanzkrebs Limulus polyphemus (Merosto-

mata; Xiphosura; Xiphosurida; Limulidae) als Versuchstier verwendet (Abb. 2.5). Die Tiere 

kommen ursprünglich an der amerikanischen Ostküste und in der Karibik vor. Die für die-

se Arbeit verwandten Pfeilschwanzkrebse wurden vom Marine Biological Laboratory 

(USA) bezogen. Die Hälterung erfolgte in Meerwasseraquarien bei 18°C. Das Meerwas-

ser hat eine spezifische Dichte von 1.023, dieser Wert muss auch in Gefangenschaft ein-

gehalten werden. Wichtig ist außerdem eine mindestens 10 cm hohe Sandschicht, in die 

sich die Tiere eingraben können. Die Fütterung erfolgte mit Fischfilet. 

Abb. 2.4: 
Vertreter der Ofenfische 
(Thermobia domestica) sind 
durch  ihre Färbung gut von 
Silberfischen zu unter-
scheiden.  
 
Quelle:  
Siehe Anhang 
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Abb. 2.5:  
Pfeilschwanzkrebse (Limulus 
polyphemus) kommen im Früh-
jahr/Sommer an den Strand um 
zu laichen. Die urtümlichen Tiere 
sind an der Hufeisenform und 
dem typisch pfeilförmigen 
„Schwanz“  zu erkennen. 
 
Quelle: 
Siehe Anhang 
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2.2 Verwendete Chemikalien und Geräte 

 

Alle verwendeten Chemikalien wurden in Analysequalität bezogen und stammten, soweit 

nicht anders angegeben, von den Firmen Boehringer (Mannheim), Merck (Darmstadt), 

Roth (Karlsruhe),  Serva (Heidelberg) und Sigma (Deisenhofen). Kits und Enzyme wurden 

von den Firmen Genecraft (Münster), Invitrogen (Groningen), Macherey und Nagel, Peq-

lab (Erlangen), Qiagen (Hilden), Sigma Aldrich (Darmstadt) und Stratagene (Heidelberg) 

bezogen. 

 

Folgende Geräte wurden benutzt: 

 

Zentrifugen:   Heraeus Biofuge pico, Rotor 3325 (Kendro GmbH, Hanau) 

    Heraeus Megafuge 1.0R, Rotor 3360 

    Eppendorf Centrifuge 5415R (Wesseling) 

     

Photometer:   Ultrospec Plus (Pharmacia LKB, Freiburg) 

    Biophotometer (Eppendorf, Köln) 

 

Autoklav:   Technoclav (Integra Biosciences, Fernwald) 

 

pH-Meter:   Digital-pH-Meter (Knick, Berlin) 

 

Thermocycler:   Techne Progene (Techne, Cambridge, UK) 

    Biometra T-Gradient (Biometra, Göttingen) 

 

Bakterienschüttler:  Bühler TH 25 (Fa. Edmund Bühler) 

 

Brutschrank:   Memmert Modell 300 (Memmert, Schwabach) 
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2.3  Allgemeine proteinbiochemische Methoden 

 

2.3.1  Entnahme der Hämolymphe 

 

Größere Tiere wurde zur Betäubung 1-2 h auf Eis gelegt und danach die Hämolymphe mit 

einer sterilen Kanüle entnommen. Bei den Insekten genügten 2 h im Kühlraum bei 8°C. 

Die Probenahme erfolgte bei den Myriapoden und Gammarus lateral zwischen den Seg-

menten, bei Limulus am dorsalen Sinus, bei Astacus an der Oberseite der Hinterleibs-

segmente und bei den Insekten dorsal hinter dem Kopfpanzer. Anschließend wurde die 

Hämolymphe in Stabilisierungspuffer gegeben und bei 4°C, und 13000 x g 10 Minuten 

abzentrifugiert, um die Blutzellen und Gewebereste zu sedimentieren. Danach konnte die 

Hämolymphe entweder direkt weiterverwendet oder bei –20°C eingefroren werden.  

 
 

Stabilisierungspuffer 100 mM Tris 

 10 mM Ca 2+ 

 10 mM Mg2+ 

 pH 7,8    

 

 

2.3.2 Bestimmung der Proteinkonzentration 

 

Für die Untersuchung der Hämolymphe war es zunächst notwendig den Proteingehalt der 

Proben genau zu bestimmen. In den meisten Fällen wurde eine photooptische Messung 

bevorzugt, der Proteingehalt wurde aber auch mit der Methode nach Bradford bestimmt. 

 

 

2.3.2.1 Extinktionsmessung  

 

Je nach Gehalt einer Proteinlösung an aromatischen Aminosäuren (Phenylalanin, Ty-

rosin und Tryptophan) absorbiert sie Licht im ultravioletten Bereich zwischen 200 und 300 

nm. Durch die photooptische Proteinbestimmung bei 280 nm läßt sich der Proteingehalt 

einer Lösung grob abschätzen. Dabei geht man davon aus, dass 1 OD bei einer Schicht-

dicke von 1 cm etwa 1 mg/ml Hämocyanin entspricht (Markl, 1980). Hämocyanin besitzt 

ein zweites Absorptionsmaximum bei 340 nm, welches den oxigenierten Zustand des Mo-
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leküls kennzeichnet und durch den Kupfer-Sauerstoff-Kupfer-Komplex zustande kommt. 

Die blaue Farbe des Hämocyanins wird außerdem durch ein weiteres Absorptionsmaxi-

mum des Kupfer-Komplexes im sichtbaren Bereich bei ca. 560 nm erzeugt. 

 

 

2.3.2.2 Proteinbestimmung nach Bradford 

 

Durch die Bindung des Farbstoffes Coomassie Brilliant Blue G-250 (Serva) an Proteine 

wird unter sauren Bedingungen das Absorptionsmaximum des Farbstoffes von 465 nm 

nach 595 nm verschoben. Aufgrund der hohen Empfindlichkeit eignet sich diese Methode 

zur Bestimmung kleiner Proteinmengen im Bereich von 2 bis 20 µg. 

 

Herstellung der Bradford-Lösung 

 

Zunächst wurden 100 mg Coomassie Brilliant Blue G-250 (Serva) in 50 ml 95% Ethanol 

p.a. gelöst, dann 100 ml 85% H3PO4  hinzugegeben und die Lösung mit Aqua dest. auf 

1000 ml aufgefüllt. Die Aufbewahrung erfolgte in einer dunklen Flasche bei Raumtempe-

ratur. 

 

Durchführung der Proteinbestimmung 

 

Die Proteinlösung wurde mit Wasser auf 100 µl verdünnt und mit 1 ml Bradford-Reagenz 

gemischt. Nach 5 Minuten konnte die Extinktion bei 595 nm photometrisch gemessen 

werden. Als Standard diente Rinder Serum Albumin (BSA). 

 

 

2.3.3  Polyacrylamidgelelektrophorese (PAGE) 

 

2.3.3.1 SDS-Polyacrylamidelektrophorese 
 
Durch eine SDS-Polyacrylamidgelelektrophorese (SDS-PAGE) kann man Proteine in ei-

nem elektrischen Feld allein aufgrund ihres Molekulargewichts auftrennen. Acrylamid ist 

nach Zugabe  von Ammoniumperoxodisulfat (APS) und durch eine Katalyse mit Tetra-

methylendiamin (TEMED) in der Lage, lange Ketten zu bilden, die durch N,N´-

Methylenbisacrylamid miteinander vernetzt werden. Durch die Variation der Acrylamid- 

und N,N´-Methylenbisacrylamid-Konzentration entstehen Netze unterschiedlicher Poren-
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größe, in denen Proteine nach ihrer Größe getrennt werden können. Bei der SDS-PAGE 

werden die Proteine in Anwesenheit des Detergens SDS (Natriumdodecylsulfat) bei 95°C 

für 5 Minuten denaturiert. SDS maskiert die Eigenladung der Proteine durch eine negativ 

geladene Hülle, so dass die Proteine nur aufgrund ihrer Größe im Gel aufgetrennt wer-

den. Die zurückgelegte Strecke der Proteine im Gel ist etwa linear vom dekadischen Lo-

garithmus der Molekülgrößen abhängig und läßt sich anhand von Eichproteinen mit be-

kanntem Molekulargewicht  bestimmen.  

 

 

Zusammensetzung eines SDS-PAGE Gels:  

 

Die folgenden Angaben gelten für 6 kleine oder 1 großes Gel  

 

Trenngel 7,5 % 7.5 ml Acrylamid-Stammlösung (30%) 

 7.5 ml Trenngelpuffer (siehe unten) 

 14.8 ml  Aqua dest. 

 10 µl Tetramethylendiamin (Temed) 

 200 µl 10%iges Ammoniumpersulfat  

 

Sammelgel 3,9 % 1.95 ml Acrylamid-Stammlösung (30%) 

 3.75 ml Trenngelpuffer (siehe unten) 

 9.3 ml  Aqua dest. 

 15 µl Temed 

 150 µl 10%iges Ammoniumpersulfat 

  

Trenngelpuffer   1.5 M Tris/HCl 

 0.4% (w/v) SDS 

  pH 8.8 

 

Sammelgelpuffer  0.5 M Tris/HCl 

 0.4% (w/v) SDS 

 pH 6.8 
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Elektrophorese- 

Laufpuffer 23 mM Tris/HCl 

 190 mM Glycin 

 0.2% (w/v) SDS 

 pH ca. 8.3 

 

 

2.3.3.2 Herstellung von zweidimensionalen Gelen (2D-Gele) 

 

Mit zweidimensionalen Gelen ist es möglich, Proteine sowohl nach ihrem isoelektrischen 

Punkt (also ihrer Ladung) als auch ihrer Größe aufzutrennen. Dazu wird die Probe zu-

nächst über Rundgele aufgetrennt, in welche Ampholyte mit unterschiedlichen pH- Werten 

eingegossen werden. Für die Rundgele werden spezielle Gießröhrchen benötigt. Diese 

wurden an der Unterseite mit Parafilm abgedichtet und das Ampholyt-Gel mit einer langen 

Pasteurpipette eingefüllt. Nach der Überschichtung mit H2O wurden die Rundgele oben 

ebenfalls mit Parafilm verschlossen und konnten über Nacht auspolymerisieren. Zum Gel-

lauf wurden die Rundgele ein Stück aus dem Röhrchen gedrückt, um Platz für die Probe 

zu schaffen.  Am unteren Ende wurden die Gele mit Gaze überzogen und diese mit einem 

Gummiring fixiert. Dann konnten sie in einem speziellen Aufsatz in die Gelkammer einge-

setzt werden. Die Proben wurden in Lysis-Puffer A gelöst, auf das Gel aufgetragen, mit 

Lysis-Puffer K überschichtet und mit Kathofenpuffer aufgefüllt. Als Marker diente BSA 

oder Actin. Der untere Puffertank (Anode) wurde nun mit 10 mM Phosphorsäure gefüllt, 

der obere Puffertank mit Agarose abgedichtet und mit 20 mM Natronlauge gefüllt. Die 

Focussierung im Rundgel erfolgte bei steigender Stromspannung (200 V für 15 Minuten, 

300 V für 30 Minuten und anschließend 400 V für 16-18 Stunden). Im Anschluß wurden 

die Gele aus den Röhrchen herausgedrückt und in O-Puffer für 15 Minuten äquilibriert.  

Die zweite Dimension erfolgte auf großen Gelen, die gemäß der Anleitung in 2.3.3.1 her-

gestellt worden  waren. Die äquilibrierten Rundgele wurden auf ein Gel aufgelegt und mit 

Agarose, welche mit O-Puffer angesetzt wurde (0,5%ig, versetzt mit 0,01 % Bromphenol-

blau) eingebettet. Seitlich davon konnte noch ein Marker  mitlaufen. Der Gellauf erfolgte, 

wie oben beschrieben, bis der blaue Farbstoff aus dem Gel ausgetreten war. Das Anfär-

ben und Entfärben wurde wie in 2.3.4 beschrieben durchgeführt. 
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Benötigte Lösungen:  

 

Lysis-Puffer A 9.5 M Harnstoff 

  6% Nonidet P 40 

  25 mM DTT 

  0.8 % Ampholine 4-6 

  0.8 % Ampholine 5-7 

  0.8 % Ampholine 3.5-10 

  Lagerung bei –20 °C 

 

Lysis-Puffer K 6 M Harnstoff 

  0.4 % Ampholine 4-6 

  0.4 % Ampholine 5-7 

  0.4 % Ampholine 3.5-10 

 

 

O-Puffer  60 mM Tris  

  2 % SDS 

  10 % Glycerin 

  20 mM DTT pH 6.8 

 

 

2.3.4 Färbung der Gele  mit Coomassie 

 

Der Farbstoff Coomassie Brilliant Blue ist in der Lage, an Proteine zu binden. Schon Pro-

teinmengen von etwa 0,5 µg können im SDS-Polyacryalmidgel sichtbar gemacht werden. 

Zur Färbung wurde das Gel nach der Elektrophorese zwischen einer Stunde bis über 

Nacht gefärbt und anschließend mit Entfärber die Hintergrundfärbung wieder entfernt.  

 

Färbelösung (1000 ml) :  Entfärber (1000 ml) : 

400 ml Methanol 200 ml Isopropanol 

125 ml Essigsäure 116 ml Essigsäure 

auf 1000 ml mit Aqua dest. Auffüllen  auf 1000 ml mit Aqua dest. auffüllen 

2 g Coomassie Brilliant Blue R-250 

Die Gele wurden in 7,5% Essigsäure aufbewahrt. 
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2.4 „Semidry“ Western-Blot 

 

Nachdem die Proteine in der SDS-PAGE aufgetrennt worden waren, wurden sie teilweise 

mit Hilfe des „semidry“ Western-Blots nach Kyhse-Andersen (1984) auf eine Ni-

trocellulosemembran überführt. Bei dieser Methode wird eine Spannung angelegt, die 

Proteine wandern in Richtung der Anode und werden auf der Nitrocellulosemembran im-

mobilisiert (Abb. 2.6). Das Blotting wurde bei 0,8 mV je cm2 zwei Stunden lang durchge-

führt. Danach wurden die gebundenen Proteine mit einer 1:10 verdünnten Ponceau S-

Lösung reversibel angefärbt. Hierzu wurden die Nitrocellulosemembranen nach dem 

Transfer für 1 bis 2 Minuten mit PonceauS-Lösung übergossen und anschließend über-

schüssige Färbelösung mit  Aqua dest. abgewaschen.  

 

Transferpuffer 39 mM Glycin 

 48 mM Tris/HCl 

 0.037% SDS 

 20% Methanol 

 pH 8.3 

 

 

    

 

 

 

 

 

 

 

Abb. 2.6: Aufbau eines „semidry“ Western-Blots  

Von unten nach oben wurden zunächst mit Transfer-Puffer getränkte Whatman-Papiere 

luftblasenfrei übereinandergelegt, darauf die Nitrocellulosemembran, dann das SDS-Gel 

und wiederum Whatman-Papiere. Die Proteine, die eine negative Ladung tragen, wandern 

in Richtung Pluspol und werden in der Membran immobilisiert.  

_ 

+ 

Deckel 

 Gel 

Whatman-Papier (6 x ) 

Nitrozellulosemembran 
Whatman-Papier (6 x ) 
 

Kammerboden 
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2.5 Sauerstoffbindungskinetik 

 

Die Durchführung der Versuche zur Sauerstoffbindungskinetik erfolgte im Institut für Bio-

physik (Mainz). Die Sauerstoffbindungskurven wurden nach der fluorometrisch-

polarographischen Methode  von Loewe (1978) aufgenommen. Bei diesem Verfahren 

macht man sich den Umstand zunutze, dass deoxigeniertes Hämocyanin bei einer Wel-

lenlänge von 280 nm fluoresziert. Mit steigendem Grad der Oxigenierung nimmt die Inten-

sität der Fluoreszenz linear ab. Zur Durchführung wurde eine Hämocyaninlösung zu-

nächst mit wasserdampfgesättigtem Sauerstoff vollständig oxigiert und im Anschluß durch 

Rühren unter wasserdampfgesättigtem Stickstoff langsam deoxigeniert. Währenddessen 

wurde der Sauerstoffpartialdruck mittels einer Clark-Elektrode gemessen. Die Hämocya-

ninlösung befand sich während der Versuchsdurchführung in einem Fluorimeter (Farrand, 

München), wo sie mit UV-Licht zur Fluoreszenz angeregt wurde. Aus der Änderung der 

Fluoreszenz und der Messung des Sauerstoffpartialdruckes war es möglich, die Sauer-

stoffbindungskurve abzulesen und den Halbsättigungsdruck (p50), sowie nach Umrech-

nung in den Hill-Plot, den Hillkoeffizient (nH)  zu bestimmen.  

 

 

2.6 Mikrobiologische Methoden 

 

2.6.1 Bakterienstämme und Vektoren 

 

Folgende Bakterienstämme der Art Escherichia coli, bei denen es sich um Derivate des 

Stammes K12 handelt und die durch Modifikationen nicht mehr humanpathogen sind, 

wurden verwendet : 

 

Bakterienstämme : 

·  E. coli XL 1 Blue MRF´(Stratagene, Heidelberg) 

·  E. coli XLOLR (Stratagene, Heidelberg) 

·  E. coli Top10 (Invitrogen, Groningen) 

·  E. coli M 15 [pREP4] (Qiagen, Hilden) 
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Phagen : 

Zur Synthese sämtlicher cDNA-Banken wurde der ZAP Express Vektor, für die in vivo-

Excision der ExAssistTM Helfer-Phage (Stratagene, Heidelberg) verwendet. 

 

Plasmidvektoren : 

Es wurden folgende Vektoren  zur Klonierung verwendet: 

 

pBK-CMV (Stratagene, Heidelberg):    ZAP ExpressTM  cDNA-Banken 

PCR 4-TOPO ® TA (Invitrogen, Groningen): Klonierung von PCR-Fragmenten 

PQE  30 (Qiagen, Hilden) Expression von Proteinen 

 

 

Verwendete Nährmedien  

 

LB-Medium (pro Liter)  10 g NaCl 

  10 g Trypton 

 5 g Hefeextrakt 

 pH 7.4 

 

LB-Agar 20 g Agar-Agar auf 1 Liter LB- Medium 

 

 

NZY-Medium 5 g NaCl 

 2 g MgSO4 x H2O 

 5 g Hefeextrakt 

 10 g NZ-Amin (Casein-Hydrolysat) 

 pH 7.5 

 

NZY-Agar 15 g Agar-Agar auf 1 Liter NZY-Medium 

 

NZY-Topagar 0,7% (w/v) Agarose in NZY-Medium 
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Alle Nährmedien wurden direkt nach der Herstellung bei 121°C (1,0 bar) für 30 Minuten 

autoklaviert. Der Agar wurde anschließend auf ca. 55°C abgekühlt, gegebenenfalls mit 

dem entsprechenden Antibiotika versetzt und in Petrischalen gegossen. 

Folgende Antibiotika wurden verwendet : 

 

Ampicillin 100 mg/Liter 

Kanamycin 12,5 mg/Liter   

Tetracyclin 50 mg/Liter 

 

 

2.6.2 Glycerinkulturen 

 

Zur längeren Aufbewahrung von Bakterien wurden diese mit Glycerin versetzt und bei 

einer Temperatur von –70°C eingefroren. Hierzu wurden aus Flüssigkulturen 700 µl Bak-

teriensuspension mit 300 µl sterilem Glycerin vermischt. Solche Glycerinkulturen sind üb-

licherweise über einen Zeitraum von einigen Monaten bis zu mehreren Jahren haltbar. 

 

 

2.6.3 Plattenkulturen 

 

Aus den Glycerinkulturen der Bakterien wurden z.T. Ausstriche auf Agarplatten herge-

stellt. Dazu wurden die Bakterien mittels eines autoklavierten Zahnstochers auf dem Agar 

ausgestrichen und über Nacht bei 37°C inkubiert. Anschließend konnten diese Platten für 

einige Wochen bei 4°C gelagert werden. 

 

 

2.6.4  Flüssigkulturen 

 

Zur Vermehrung von Bakterien wurden einzelne Kolonien von einer Agarplatte mit Hilfe 

eines Zahnstochers in ca. 5 ml LB-Medium überführt und über Nacht bei 37°C unter 

Schütteln inkubiert. 

 



        Material und Methoden 

 25 
 

2.6.5 Herstellung kompetenter Bakterien 

 

Plasmide müssen zur Vermehrung in Bakterien transformiert werden. Das gelingt nur, 

wenn diese Bakterien kompetent, d.h. in der Lage sind, die Plasmide aufzunehmen. Kom-

petente Top 10- Bakterien wurden mit den meisten Klonierungsvektoren mitgeliefert (z. B 

PCR 4 TOPO ® TA von Invitrogen). Für die rekombinante Expression von  Proteinen war 

es notwendig die kompetenten Bakterien selbst herzustellen. Dazu wurde LB-Medium mit 

dem Antibiotikum Kanamycin versetzt, mit  M15 Bakterien beimpft und über Nacht bei 

37°C unter Schütteln inkubiert. Von dieser Kultur wurden 100 µl abgenommen und zu 

einem Volumen von 100 ml LB-Medium mit 20 mM Glucose gegeben. Anschließend wur-

de der Ansatz so lange bei 37°C unter Schütteln inkubiert, bis die OD600, die photomet-

risch bestimmt wurde, ungefähr bei 0,3 lag. Nach dem Abzentrifugieren bei 1000 x g für 

15 Minuten wurden die Bakterien in 4 ml TSS aufgenommen, 30 Minuten auf Eis stehen 

lassen und der Vorgang wiederholt.  

 

1 x TSS   1 x LB Broth 

   10% (w/v) PEG 3350 

   5% DMSO 

   40 mM MgSO4 

   pH 6.5 

 

 

2.6.6  Transformation kompetenter Bakterien 

 

Für die Transformation wurden 25 µl  (Proteinexpression: 100 µl) kompetenter Bakterien 

mit den zu transformierenden Plasmiden (10 bis 100 ng zirkuläre Plasmid-DNA) gemischt 

und für 30 Minuten auf Eis gehalten. Nach kurzem Hitzeschock (30 Sekunden bei 42 °C) 

wurde dem Ansatz 250 µl SOC-Medium (Proteinexpression: 900 µl LB-Medium mit Glu-

cose) zugegeben und die Bakterien bei 37°C zur Erholung mindestens 1,5 Std. inkubiert. 

Danach wurden die transformierten Bakterien auf LB-Platten ausplattiert, die zur Selektion 

plasmidtragender Klone mit den entsprechenden Antibiotika versetzt worden waren, und 

über Nacht bei 37°C im Brutschrank inkubiert. 
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2.7 Allgemeine molekularbiologische Methoden 

 

2.7.1 Fällung von Nukleinsäuren  

 

Um Nukleinsäuren zu präzipitieren, wurde die Probe mit einem Zehntel Volumen einer 

Lösung einwertiger Kationen (10 M Ammoniumacetat, 8 M Lithiumchlorid, 2 M Natrium-

chlorid oder 3 M Natriumacetat) und 2,5 Volumen Ethanol p.a., oder einem  Volumen  

Isopropanol p.a., gemischt und bei –70°C für 60 Minuten oder bei –20°C über Nacht ge-

fällt. Anschließend wurde das gewonnene Präzipitat bei 12000 x g 60 Minuten lang zentri-

fugiert. Das entstandene Pellet wurde mit 70% Ethanol gewaschen, wiederum 5 Minuten 

zentrifugiert, und danach bei Raumtemperatur getrocknet. Die gefällten Nukleinsäuren 

konnten dann in Aqua bidest gelöst werden.  

 

 

2.7.2 Konzentrationsbestimmung von Nukleinsäuren 

 

Für die Bestimmung der RNA- bzw. DNA-Konzentration hat man die Möglichkeit, eine 

photooptische Messung durchzuführen. Nukleinsäuren zeigen bei 260 nm ein Absorp-

tionsmaximum. Die Messungen wurden mit Küvetten einer Schichtdicke von 1 cm durch-

geführt. Für die Konzentrationsbestimmung gilt: 

 

 1OD260  =  40 µg/ml RNA 

 1OD260  =  50 µg/ml dsDNA 

 

Durch die Bestimmung des Quotienten aus OD260/OD280 ist es möglich, näherungsweise 

die Reinheit der RNA- bzw. DNA hinsichtlich einer Verunreinigung mit Proteinen zu be-

stimmen.  

Hierfür gilt:  

 

 OD260/OD280 = 1,8 bis 2: reine RNA/DNA 

 OD260/OD280 < 1,8: mit Proteinen verunreinigte RNA/DNA 

 

Alternativ wurde der sogenannte „Dot“-Test durchgeführt, bei dem man 0.5 bis 1 µl DNA 

auf eine 1%ige, mit Ethidiumbromid versetzte Agaroseplatte aufgeträgt und die DNA-

Menge durch Vergleich mit einem bekannten Standard abgeschätzt. 



        Material und Methoden 

 27 
 

2.7.3  Präparation von Plasmid-DNA 

 

Plasmid-DNA wurde nach dem Prinzip der alkalischen Lyse von Bakterienzellen (Birn-

boim und Doly, 1979) mit anschließender Präzipitation der bakteriellen Proteine mit Hilfe 

des E.Z.N.A Miniprep Kits der Firma Peqlab (Erlangen) durchgeführt. Hierzu wurden die 

Bakterien aus der Übernachtkultur zunächst abzentrifugiert, lysiert, die Reaktion neutrali-

siert und dann die Bakterientrümmer präzipitiert. Diese Zelltrümmer wurden  abzentrifu-

giert und der klare Überstand über eine Säule mit einer Silikamatrix , welche die DNA bin-

det, gegeben. Nach mehrmaligem Waschen und anschließendem Trocknen der Membran 

wurde die DNA mit etwa 50 µl Elutionspuffer (10 mM Tris, pH 8.5) eluiert.  

 

 

2.7.4 Verdau von DNA mit Restriktionsenzymen 

 

Um Plasmid-DNA zu verdauen, wurden verschiedene Restriktionsenzyme verwendet. 

Diese Endonukleasen des Typs II sind Enzyme, die Phosphodiesterbindungen von DNA-

Molekülen an spezifischen Stellen schneiden können. Diese Schnittstellen sind palindro-

mische Sequenzen von 4 bis 8 Basenpaaren Länge, deren Temperaturoptimum meist bei 

37°C liegt.  

 

 

Standardansatz zum Restriktionsverdau: 

 

200 ng bis 1 µg Plasmid DNA 

1 bis 5 Einheiten (Units) Enzym  

(1 Unit schneidet 1 µg DNA/h unter optimalen Bedingungen) 

Reaktionspuffer 

mit H2O auffüllen bis zum erwünschten Endvolumen (i.d.R. 10 µl). 

 

 

2.7.5 Herstellung Digoxigenin-markierter DNA-Sonden 

 

Nach einer Digoxigenin(Dig)markierung konnten bereits vorhandene DNA-Fragmente als 

Sonden für das Screening von cDNA-Banken benutzt werden. Zur Herstellung der Son-

den wurde eine PCR mit Dig-markierten dNTPs durchführt. Dazu wurde ein Fragment mit 
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spezifischen Primern amplifiziert, anstelle von Standardnukleotiden aber ein Nukleotidmix 

verwendet, der Dig-markierte dUTPs enthielt.  

 

 

2.7.6  Gelelektrophorese 

 

2.7.6.1 DNA-Gelelektrophorese 

 

DNA-Fragmente wurden in einem Agarosegel von 1-2% entsprechend ihrer Größe        

elektrophoretisch aufgetrennt. Als Laufpuffer diente dabei 0,5 x TBE. Die Auftrennung 

erfolgte bei einer Spannung  von 6 V/cm Elektrodenabstand. Das Ethidiumbromid (5 µl 

einer 1%igen Stammlösung auf 100 ml) interkaliert in die DNA und fluoresziert unter UV-

Strahlung. Als Molekulargewichtsstandard wurde entweder mit EcoRI und HindIII ge-

schnittene l -Phagen-DNA, oder eine 100 bp Leiter aufgetragen. 

 

Verwendeter Puffer: 

 

10 x TBE  0,9 M Tris/HCl 

 0,9 M Borsäure 

 20 mM EDTA 

 pH 8.3  

 

2.7.6.2  RNA-Gelelektrophorese 

 

Die elektrophoretische Auftrennung von RNA erfolgte in 1%igen Agarosegelen, die mit 

Formaldehyd versetzt wurden, welches die RNA denaturiert und  die Aktivität von RNAsen 

verhindern soll.  

 

Ansatz für ein horizontales Gel: 

 

0,4 g Agarose 

4 ml 10 x MOPS-Puffer 

30 ml H2O 

aufkochen und abkühlen auf ca. 50°C 

6,8 ml Formaldehyd 
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10 x MOPS-Puffer 0.2 M MOPS, pH 7 

 0.05 M NaAcetat, pH 7 

 0.1 M EDTA, pH 8 

 

10 x Beladungspuffer 100 µl Ethidiumbromid (10 mg/ml) 

   720 µl Formamid 

   260 µl Formaldehyd  

 100 µl steriles Wasser 

 50% steriles Glyzerin 

 0.4% Bromphenolblau 

 0.4% Xylencyanol 

      

Die RNA-Proben wurden in einem Volumen von 5-10 µl mit 5 µl des Beladungspuffers bei 

70°C für 5 Minuten denaturiert und anschließend auf das Gel aufgetragen. Das Ergebnis 

wurde auch hier unter UV-Licht sichtbar gemacht. 

 

 

2.7.7 DNA-Isolierung aus Agarosegelen 

 

Die Isolierung von DNA aus Agarosegelen wurde mit Systemen verschiedener Hersteller 

durchgeführt, die alle auf dem Prinzip der reversiblen Bindung von DNA an eine Silika-

matrix beruhen. Nach der Bindung und Reinigung ließ sich die DNA unter leicht alkali-

schen Bedingungen (etwa pH 8) wieder aus der Membran eluieren. Die Extraktion erfolgte 

nach Angaben des jeweiligen Herstellers. 

 

Folgende Kits wurden verwendet : 

Qiagen (Hilden)  

Machery & Nagel (Düren)    

Eppendorf (Wesseling) 
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2.8 Präparation von RNA 

 

Je nach Tierart wurden unterschiedliche Gewebe oder ganze Tiere für die RNA-

Präparation verwendet. Zunächst wurden die Tiere zur Immobilisierung 1 bis 2 h auf Eis 

gekühlt. Die Tiere wurden entweder mittlels Dekapitation, Durchtrennen des Hauptner-

venstranges oder direktes Einbringen in flüssigen Stickstoff (bei kleinen Tieren) getötet. 

Während der gesamten Präparation wurde auf Eis gearbeitet um die RNA vor Degradati-

on durch RNAsen zu schützen. Darüber hinaus wurden alle verwendeten Materialien vor 

der Benutzung autoklaviert. Im Anschluß an die Präparation wurde sowohl eine photomet-

rische Bestimmung der RNA-Konzentration und ihrer Reinheit durchgeführt (siehe 2.7.2) 

als auch eine elektrophoretische Auftrennung auf einem RNA-Gel zusammen mit einer 

Standard RNA (siehe 2.7.6.2). Beides diente der Überprüfung der RNA-Qualität. 

 

 

2.8.1 RNA-Präparation nach der GTC-Methode  

 

Um größere Mengen an Gewebe zu präparieren, wurde dieses entweder mittels Mörser 

und Pistill unter ständiger Zugabe von flüssigem Stickstoff homogenisiert und in 10 bis 20 

ml GTC-Puffer überführt, oder direkt in den Puffer gegeben und mit Hilfe eines Ultratur-

raxgerätes (Janke & Kunkel, Staufen i. Breisgau) zerkleinert. Anschließend wurden 1 ml 

2M Natriumacetat, 10 ml Phenol und 10 ml CIA (Chloroform-Isoamylalkohol im Verhältnis 

49:1) zugegeben und die RNA für 15 Minuten auf Eis gekühlt. Die Probe wurde dann 60 

Minuten bei  4°C und 6000 rpm zentrifugiert, danach die obere, wässrige Phase in ein 

neues Gefäß überführt und mit einem Volumen Isopropnol p.a. gemischt. Es folgte eine 

Präzipitation bei –20°C über Nacht. Anschließend wurde ein weiteres Mal wie oben be-

schrieben zentrifugiert und das entstandene Pellet in etwa 10 ml GTC-Puffer gelöst. Die 

Präzipitation mit einem Volumen Isopropanol wurde wiederholt und das Pellet nach erneu-

ter  Zentrifugation mit 80% Ethanol gewaschen. Nach Trocknung bei Raumtemperatur 

konnte das Pellet in 5 bis 10 ml Aqua bidest gelöst werden (z.T. war es notwendig, die 

RNA für 20-30 Minuten bei 50°C zu schütteln). Die Probe wurde durch Zentrifugation wie-

derum pelletiert. Die RNA befand sich danach im Überstand.  
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Verwendete Lösungen : 

 

GTC-Puffer  100 g Guanidinthiocyanat in 117 ml H2O bidest lösen 

 7.0 ml 0.75 M Natriumcitrat, pH 7.0 

 10.6 ml 10% Sarcosyl 

 1.52 ml ß-Mercaptoethanol 

 

2 M Natriumacetat, pH 4.0 

wässrige Phenollösung 

Chloroform-Isoamylalkohol 49:1 

Isopropanol p.a. 

80% Ethanol 

H2O bidest (mit DEPC behandelt) 

 

 

2.8.2 Präparation von poly-(A)+-RNA  

 

Die Isolation der mRNA (messenger RNA) erfolgte mit dem Poly(A)+Tract mRNA Isolation 

System I der Firma Promega (Mannheim). Diese Methode beruht auf der Tatsache, dass 

die meisten eukaryotischen mRNA-Moleküle im Gegensatz zu den anderen RNAs an ih-

rem 3´-Ende ein Polyadenylierungssignal tragen, welches aus bis zu 250 Adenosin-

Nukleotiden besteht. Mit Hilfe dieses poly-(A)+-Schwanzes läßt sich mRNA, die einen An-

teil von etwa 5% an der Gesamt-RNA hat, von allen anderen RNA-Arten trennen. Die Po-

ly(A)+Tract-Präparationsmethode verwendet ein oligo(dT) Oligonukleotid, das an seinem 

5´-Ende biotinyliert ist. Dieses Biotin-oligo(dT) Oligonukleotid hybridisiert mit dem poly-

(A)+-Schwanz der mRNA. Mit Hilfe von Streptavidin, welches an magnetische Partikel 

gebunden ist und ganz spezifisch an Biotin bindet, lassen sich die poly-(A)+-RNA-Biotin-

oligo(dT)-Moleküle in einem magnetischen Feld von anderen RNAs trennen und mit Was-

ser eluieren. Die paramagnetischen Partikel verbleiben mit dem Strepavidin und den bio-

tinylierten Oligo (dT) als Komplex in der festen Phase, die mRNA liegt in der wässrigen 

Phase vor. 
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2.9 Synthese von cDNA-Banken 

 

Die gesamte Information der mRNA bestimmter Organismen oder Gewebe kann in kom-

plementäre DNA (cDNA) umgeschrieben und dann vervielfältigt werden. Hierzu wird sehr 

instabile RNA zunächst in cDNA umgeschrieben und anschließend in einen selbstreplizie-

renden l -Vektor kloniert. Die so entstandenen cDNA-Expressionsbanken können mit Hilfe 

von Antikörpern oder spezifischen Sonden auf bestimmte genetische Informationen 

durchsucht werden. Im Rahmen der vorliegenden Arbeit wurden cDNA-Banken von unter-

schiedlichen Organismen angefertigt. Die Herstellung erfolgte mit dem ZAP Express™ 

cDNA Synthese Kit der Firma Stratagene (Heidelberg) nach der beiliegenden Anleitung.  

 

 

2.9.1   Erststrangsynthese 

 

Im ersten Schritt wurden mittels der reversen Transkriptase zwischen 1 und 5 µg poly-

(A)+-RNA in einzelsträngige cDNA umgeschrieben. Zu diesem Zweck mußten die Sekun-

därstrukturen der RNA bei 70°C denaturiert werden. Außerdem war es wesentlich, bei 

allen Arbeiten mit RNA darauf zu achten, dass sie nicht von RNAsen zerstört wurden, 

weshalb mit RNase-freien Reaktionsgefäßen und Pipettenspitzen gearbeitet wurde. Für 

die Erststrangsynthese wurde ein Linkerprimer eingesetzt, der an seinem 5´-Ende einmal 

die zum poly-A+-Schwanz komplementäre oligo(dT)-Sequenz und zusätzlich die Schnitt-

stelle für das Restriktionsenzym XhoI besitzt. Dadurch wurde ein gerichtetes Klonieren 

der cDNA in die ZAP Express-Vektorarme beziehungsweise des LacZ Promotors ermög-

licht. Durch den Einsatz methylierter Nukleotide verfügt die Erststrang-cDNA über eine 

Methylgruppe an jedem Cytosin, die einen unerwünschten Verdau an weiteren XhoI-

Schnittstellen verhindert. Als reverse Transkriptase diente hierbei die SuperScript™  Re-

verse Transkriptase.  

 

 

2.9.2  Zweitstrangsynthese 

 

Die Zweitstrangsynthese erfolgte mit Hilfe des Enzyms DNA Polymerase I, welches für 

seine Reaktion solche Primer benötigt, an denen der zweite Strang komplementär zum 

ersten cDNA-Strang synthetisiert werden kann. Dazu dienten hier Reste der RNA, die 

nach Behandlung der RNA-DNA-Hybride mit dem Enzym RNaseH erhalten blieben. Da-
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durch konnte doppelsträngige cDNA synthetisiert werden,  in die nicht-methyliertes dCTP 

eingebaut wurde, um einen späteren Restriktionsverdau der cDNA mit XhoI zu ermögli-

chen. Danach wurden die Enden der cDNA-Moleküle mit Hilfe der Pfu-DNA Polymerase 

aufgefüllt (blunt end) und nach einer Phenol/Chloroform-Extraktion an EcoRI-Adaptoren 

ligiert. Nach folgender Phosphorylierung und einem Restriktionsverdau mit XhoI besitzen 

die cDNA-Moleküle an beiden Seiten kohäsive Enden, die jetzt gerichtet in die Vektorar-

me einkloniert werden konnten. 

 

 

2.9.3  Größenfraktionierung 

 

Um die cDNA-Moleküle nach ihrer Länge zu  trennen, wurde eine Größenfraktionierung 

über eine Sephacryl- S-500-Säule durchgeführt. Dabei wurde die cDNA auf die Säulen-

matrix aufgebracht und bei 400 x g zentrifugiert. Große Fragmente laufen dabei schneller 

durch die Säule als kleine. Die Fraktionen wurden einzeln gesammelt und eine Phe-

nol/Chloroform-Extraktion  mit anschließender Fällung durchgeführt. Die Fraktion(en), 

welche die größten Fragmente enthielt(en), wurde(n) weiterverarbeitet. 

 

 

2.9.4  Ligation in die Vektorarme und Verpackung 

 

Es wurden bis zu 500 ng der cDNA in die Vektorarme ligiert. Dabei erfolgte die Ligation 

meist für zwei Tage bei 6°C im Kühlraum. Für die Verpackung des Vektors wurden 1 bis 4 

µl dieses Ligationsansatzes mit dem Verpackungskit Gigapack III Gold der Firma Strata-

gene (Heidelberg) für genau 2 h bei Raumtemperatur inkubiert, um eine stabilisierende 

Hülle zu erhalten. Auch hier wurde nach Angaben des Herstellers gearbeitet. Das Ergeb-

nis dieser Prozedur war eine „primäre cDNA-Bank“, deren Titer in einer Verdünnungsreihe 

bestimmt werden konnte. Dazu wurden die Phagen in SM-Puffer verdünnt und mit Bakte-

rien des E. coli-Stammes XL-1 Blue MRF´ bei 37°C für 30 Minuten inkubiert, um eine 

lnfektion der Bakterien durch die Phagen zu ermöglichen. Danach wurden sie zusammen 

mit NZY-Topagar auf NZY-Agarplatten ausplattiert und bei 37°C im Brutschrank für 6 bis 8 

Stunden inkubiert. Nach dieser Zeit hatten die Phagen so viele Bakterien lysiert, dass 

Plaques im Bakterienrasen sichtbar waren, die  ausgezählt werden konnten. Einheit hier-

für sind pfu (plaque forming units). Der Primärtiter bewegte sich bei den im Rahmen die-

ser Arbeit erstellten cDNA-Banken zwischen 80 und 500 pfu/µl. 
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SM-Puffer 0.1 M NaCl 

 10 mM MgCl2 x 7 H2O 

 50 mM Tris/Hcl 

 0.01% (w/v) Gelatine 

 pH 7.5 

 

 

2.9.5  Amplifikation der cDNA-Bank 

 

Die gesamte Primärbank wurde so auf NZY-Agarplatten verteilt, dass jede Platte 50 000 

pfu enthielt. Die Agarplatten wurden anschließend über Nacht bei 37°C inkubiert und die 

Phagen dann mit SM-Puffer eluiert. Auch hier wurde der Titer der amplifizierten Bank in 

einer Verdünnungsreihe ermittelt. 

 

Tabelle 2.1: Im Rahmen der Arbeit erstellte cDNA-Banken: 

Organismus Gewebe verwendeter Vektor 

Archispirostreptus gigas (Agi) vollständige Tiere ohne 

Cuticula 

ZAP Express™ 

Thermobia domestica (Tdo) vollständige Tiere ZAP Express™ 

Perla marginata (Pma) vollständige Tiere ZAP Express™ 

Limulus polyphemus (Lpo) Innere Organe ZAP Express™ 
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2.10 Screening von cDNA-Banken 

 

2.10.1  Antikörperscreening 

 

Mit dem ZAP Express™-Vektor ist es möglich die ligierte cDNA problemlos in XL-1 Blue 

Bakterien zu exprimieren. Durch Zugabe eines β-Galaktosids (Isopropylthiogalactoside, 

IPTG) kann die Synthese der gewünschten Proteine induziert werden, da der lacZ-

Promotor vor der Klonierungsstelle im Vektor lokalisiert ist. Für das Screening standen 

verschiedene Antikörper zur Verfügung (siehe 7.7 im Anhang). Ein Antikörper gegen das 

Hämocyanin der Steinfliege wurde im Rahmen dieser Arbeit hergestellt (siehe 2.14). Das 

Antikörperscreening stellt eine abgewandelte Methode der Immunoscreening-Methode 

nach Sambrook et al. (1989) dar. Zur Durchführung wurden ca. 50 000 pfu der amplifizier-

ten cDNA-Bank zusammen mit NZY-Topagar auf NZY-Agarplatten ausplattiert und so 

lange  bei 42°C inkubiert, bis die ersten Plaques im Bakterienrasen sichtbar wurden. An-

schließend konnten Nitrocellulosemembranen (Macherey & Nagel, Düren) aufgelegt wer-

den, die zuvor mit 10 mM IPTG getränkt wurden. Die Platten wurden nun über Nacht bei 

37°C inkubiert. Am nächsten Tag wurden die Filter zunächst markiert, um eine spätere 

Zuordnung zu gewährleisten, dann zog man sie von den Platten ab,  um sie kurz in 1 x 

TBST zu waschen. Danach wurden sie mehrere Stunden lang in 5% Trockenmilchpul-

ver/TBST abgesättigt, um unspezifische Bindungen zu verhindern, und anschließend mit 

dem entsprechenden Primärantikörper in 5% Milch/TBST über Nacht bei 4°C unter leich-

tem Schütteln inkubiert. Der primäre Antikörper wurde durch 3x10-minütiges Waschen mit 

TBST entfernt und die Filter dann für 1 Stunde mit einem entsprechenden sekundären 

Antikörper (Verdünnung 1:10000) bei Raumtemperatur inkubiert. Nach erneutem Wa-

schen (3x10 Minuten) konnten die positiven Klone mit Hilfe einer Farbreaktion detektiert 

werden. Da die Anti-Hämocyanin-Antikörper in Kaninchen oder Meerschweinchen herge-

stellt worden waren, konnten in Ziegen hergestellte Sekundärantikörper Anti-Kaninchen 

(Alkaline Phosphatase conjugated AffiniPur Goat Anti Rabbit IgG (H+L)) bzw. Anti-

Meerschweinchen (Alkaline Phosphatase conjugated AffiniPur Goat Anti guinea-pig IgG 

(H+L)) mit ihnen reagieren. Diese sekundären Antikörper wiederum lagen mit dem Enzym 

Alkalische Phophatase gekoppelt vor, so dass ein Nachweis mittels NBT (Nitroblautetra-

zoliumchlorid) und BCIP (5-Bromo-4-Chloro-3-Indolylphosphat) möglich war.  Für 10 ml 

Entwicklungspuffer wurden 33 µl BCIP- und 66 µl NBT-Stammlösung verwendet. Der al-

kalischen Phosphatase dient BCIP als Substrat, durch dessen Oxidation ein blauviolettes 

Präzipitat entsteht. Gleichzeitig wird das NBT reduziert, was ebenfalls zu einem blauen 
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Präzipitat führt. Die Farbreaktion kann durch Zugabe von H2O dest. gestoppt werden. Die 

positiven Klone wurden aus dem Agar ausgestochen und in 500 µl SM-Puffer mit 20 µl 

Chloroform bei 4°C aufbewahrt. Das Screening wurde so lange wiederholt, bis Einzelpla-

ques isoliert werden konnten.  

 

Verwendete Lösungen: 

 

10 x TBS 100 mM Tris/Hcl 

 1.5 M NaCl 

 pH 7.5 

 

1 x TBST (1000 ml) 100 ml 10 x TBS 

 3 ml Tween-20 

 auf 1000 ml mit Aqua dest. Auffüllen 

 

Entwicklungspuffer 100 mM Tris/HCl 

 100 mM NaCl 

 5 mM MgCl 

 pH 9.5 

 

NBT-Stammlösung 50 mg/ml NBT in 70% Dimethylformamid 

 

BCIP-Stammlösung 50 mg/ml BCIP in 100% Dimethylformamid 

 

 

2.10.2   Sondenscreening 

 

Der Nachweis von Klonen mit einer gewünschten Sequenz über DNA-Sonden ist sehr viel 

spezifischer als der über Antikörper. Allerdings benötigt man für die Herstellung einer 

DNA-Sonde ein Teilstück der entsprechenden Sequenz. Aus diesem Grund ist das Son-

denscreening eine wirkungsvolle Methode, solche Klone zu finden oder zu vervollständi-

gen, von denen schon Teilsequenzen vorliegen (zur Herstellung von DNA-Sonden siehe 

2.7.5). Für das Sondenscreening wurden cDNA-Banken auf gleiche Art und Weise wie 

beim Antikörperscreening auf NZY-Agarplatten ausplattiert und über Nacht bei 37°C inku-

biert. Die Platten wurden für 60 min bei 4°C abgekühlt. Um die Phagen-DNA auf eine Ny-
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lonmembran zu transferieren, wurde diese für 1-2 Minuten auf die Platten aufgelegt. Da-

nach wurden die Filter für 10 Minuten mit der Plaqueseite nach oben auf ein mit Denatu-

rierungslösung getränktes Whatman-Papier gelegt, um die doppelsträngige DNA zu dena-

turieren. In zwei folgenden Schritten wurden die Filter auf die gleiche Weise zuerst neutra-

lisiert und dann äquilibriert. Anschließend wurde die DNA im Trockenschrank bei 80°C auf 

der Membran fixiert. Im Anschluß daran wurden die unspezifischen Bindungsstellen zu-

nächst durch eine 60 -minütige Inkubation in einer Hybridisierungslösung, der noch keine 

Sonde zugesetzt war, bei 68°C abgesättigt. Die Hybridisierung selbst erfolgte in 30 ml 

Hybridisierungslösung, die etwa 5 ng der DNA-Sonde enthielt, über Nacht bei 68°C. Nach 

der Hybridisierung wurden die Filter zuerst bei Raumtemperatur 2 x 5 Minuten mit 

Waschpuffer 1 und anschließend für 2 x 15 Minuten bei 68°C mit Waschpuffer 2 gewa-

schen. Dann wurden die Filter 30 Minuten lang in Blockierungslösung geschüttelt und 

anschießend in Blockierungspuffer mit dem sekundären anti-Fab-Fragment, das ebenfalls 

mit dem Enzym alkalische Phosphatase gekoppelt vorliegt, für weitere 30 Minuten inku-

biert (Verdünnung 1:10000). Danach konnten die Filter mit Waschpuffer 3 für 3 x 5 Minu-

ten gewaschen, die Farbnachweisreaktion mit NBT/BCIP sowie die Isolation der positiven 

Klone wie beschrieben (siehe 2.10.1) durchgeführt werden.  

 

Verwendete Lösungen: 

 

20 x SSC 3 M NaCl 

 300 mM Citrat     

 pH 7.0 

 

Denaturierungslösung 0.5 M NaOH 

 1.5 M NaCl 

 

Neutralisierungslösung 1 M Tris/HCl 

 1.5 M NaCl 

 pH 7.5 
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Hybridisierunglösung 0.1% Natrium-N- Laurylsarcosinat 

 1% Blockingreagenz (Boehringer, Mannheim) 

 0.02% SDS 

 lösen in 5 x SSC 

 

Waschpuffer 1 0.1% SDS 

 lösen in 2 x SSC 

 

 

Waschpuffer 2 0.1% SDS 

 lösen in 0.5 x SSC (aus 20 x SSC hergestellt) 

 

Waschpuffer 3 150 mM NaCl 

 100 mM Tris 

 pH 7.5 

 

Blockierungspuffer 100 mM Tris 

 150 mM NaCl 

 1% Blockingreagenz (Boehringer, Mannheim) 

 pH 7.5 

 

2.10.3 In vivo-Excision 

 

Das cDNA-Synthese-Kit der Firma Stratagene bietet mit dem ZAP-Express-Vektor die 

Möglichkeit, eine effiziente in vivo-Excision und Rezirkularisierung des in den l - Phagen 

klonierten cDNA-Inserts durchzuführen. Dazu benutzt man den Helferphagen ExAssist, 

dessen Proteine in den E. coli-Bakterien den Replikationsursprung, der in die Initiations- 

und Terminationsstelle unterteilt wird, erkennen kann. Beim ZAP-Express-Vektor werden 

diese Stellen separat einkloniert und dazwischen befindet sich die Sequenz des Phage-

mids pBK-CMV, welche das einklonierte cDNA-Insert flankiert. Der Helferphage erkennt 

die Initationsstelle und verursacht dort eine Kerbe (“Nick”). Ausgehend von dieser Kerbe 

beginnt nun die DNA-Einzelstrangsynthese bis zur Terminationsstelle. Der so entstande-

ne Einzelstrang enthält notwendigerweise das klonierte Insert und die Sequenz des pBK-

CMV. Mit dem Genprodukt II des Helferphagen wird dann der Einzelstrang rezirkularisiert. 

Es handelt sich hierbei um eine Subklonierung, da alle Sequenzen, die normalerweise 
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zum l -Vektor gehören, ausserhalb des Initiations- bzw. Terminationssignals liegen und 

nicht zirkularisiert werden. Das entstandene Phagemid wird jetzt noch in eine Phagenhülle 

verpackt und sezerniert. Anschließend infiziert man E. coli des Stammes XLOLR mit dem 

Phagemid und kann diese auf Agarplatten ausplattieren, die mit selektiven Antibiotika 

versetzt worden sind. Die in vivo-Excision erfolgte nach den Angaben des Herstellers. 

 

 

2.11   PCR-Techniken 

 

Mit der “polymerase chain reaction” (PCR) ist es möglich  ein spezifisches DNA-Fragment 

zu amplifizieren, also zu vermehren. Voraussetzung sind zwei Primer, welche an die ge-

wünschte Sequenz binden. Zur Amplifikation benutzt man temperaturstabile DNA-

Polymerasen, die den wiederholten DNA-Synthese- und Renaturierungszyklen der neu-

synthetisierten DNA-Doppelstränge standhalten. Zunächst wird in einer Hybridisierungs-

reaktion der erste Primer an den gewünschten DNA-Strang im vorgesehenen 5´-Terminus 

gebunden. Dann wird mit Hilfe einer Polymerase (Taq-Polymerase oder Pfu-Polymerase) 

ein DNA-Strang in Richtung auf das 3´-Ende gebildet. Nach thermischer Denaturierung 

kann der neugebildete DNA-Strang mit einem zweiten Oligonukleotidprimer hybridisieren, 

der zum neusynthetisierten DNA-Strang komplementär ist. Dieser Zyklus wird bis zu 

40mal wiederholt. Typischerweise findet die Denaturierung der DNA bei 94°C statt. Die 

Anlagerungsreaktion an die DNA (Annealing) erfolgt abhängig von Template und verwen-

detem Primer meist bei Temperaturen zwischen 50°C und  65°C, während die Verlänge-

rungsreaktion (Elongation) bei 72°C abläuft. Zu Beginn einer PCR wird die DNA zunächst 

bei 94°C für 3 bis 4 Minuten denaturiert und zum Abschluß nochmals für 8 bis 10 Minuten 

elongiert, um der Polymerase die Möglichkeit zu geben, alle amplifizierten Stränge zu 

vervollständigen. Die Taq-Polymerase hängt charakteristisch ein einzelnes, überhängen-

des Adenosinnukleosidtriphosphat an das 3´-Ende der DNA, was nachfolgend für die  

Klonierung genutzt werden kann. Die Standard-PCR wurde im Rahmen der vorliegenden 

Arbeit vor allem benutzt, um Klone aus einer vorhandenen cDNA-Bank herauszuamplifi-

zieren oder eine nested PCR nach erfolgter RT-PCR (siehe 2.11.2.1) durchzuführen. 
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Standard-PCR-Ansatz 

 
5 µl 10 x PCR-Puffer 

1 µl dNTP-Mix 

1 µl “upstream” Primer 

1 µl “downstream” Primer 

1 µl DNA-Template 

0.5 µl Taq-Polymerase 

ad 50 µl mit Aqua bidest auffüllen 

 

 

2.11.1 Primerdesign 

 

Bei den Primern handelte es sich üblicherweise um solche, die spezifisch an die bereits 

vorhandenen Sequenzen binden. Diese wurden vor allem zur Amplifikation von fehlenden 

5´ bzw. 3´ Enden eingesetzt. Teilweise war es allerdings auch nötig, degenerierte Primer 

einzusetzen, also solche, bei denen einige Basen nicht festgelegt sind. Sie wurden aus 

konservierten Bereichen bereits bekannter Sequenzen gesucht und verwendet, um ver-

wandte Sequenzen bei anderen Tieren zu suchen.  Die Primer wurden nach den üblichen 

Kriterien gewählt (Schmelzpunkte zwischen 55°C und 65°C, 20-25 bp Länge, keine 

Selbstbindung und keine Bildung von Haarschleifen) und mit einem Primerkalkulati-

onsprogramm (Oligonucleotide Properties Calculator:  

http://www.basic.nwu.edu/biotools/oligocalc.html) überprüft. 

 

 

2.11.2  PCR-Methoden auf RNA  

 

2.11.2.1 One-Step-RT-PCR (Reverse Transkription-Polymerasekettenreaktion) 

 

Die RT-PCR wurde fast ausschließlich mit Hilfe des OneStep-PCR-Kits von Qiagen (Hil-

den) durchgeführt. Der Vorteil dieser Methode beruht auf der Möglichkeit, die RNA in ei-

nem Schritt in cDNA umzuschreiben und diese mit spezifischen Primern zu vermehren. 

Die RNA wurde zunächst mit Hilfe der im Kit enthaltenen Reversen Transkriptase bei 

42°C für 30 Minuten in cDNA umgeschrieben, danach wurde das Enzym für 15 Minuten 

bei 95°C inaktiviert. Im gleichen Ansatz erfolgte im Anschluß die PCR mit dem gewünsch-
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ten Temperaturprofil. Auch die hierfür benötigte DNA-Polymerase I ist bereits im Enzym-

Mix vorhanden.  

 

Standard one-step- RT-PCR-Ansatz:  

 

10 µl 5 x RT-Puffer 

3 µl dNTP´s 

3 µl Primer 1 (10 pmol) 

3 µl Primer 2 (10 pmol) 

2 µl Enzym-Mix 

1 µl RNAse-Inhibitor 

x µl Template 

ad 50 µl mit Aqua bidest auffüllen 

 
 
2.11.2.2  5´-RACE (Rapid Amplifikation of cDNA Ends) 

 
Häufig sind Sequenzen, die aus cDNA- Banken stammen, am 5´-Endes nicht komplett. 

Das 5´-RACE-System bietet eine Möglichkeit, die unbekannte Sequenz einer RNA oder 

mRNA aus dem 5´-Bereich zu amplifizieren. Es handelt sich hierbei um eine Abwandlung 

der RT-PCR. Zunächst wird die RNA in einer RT-Reaktion in  cDNA umgeschrieben. Mit 

Hilfe des Enzyms „Terminale Transferase“ wird dann an das 3´-Ende der einzelsträngigen 

cDNA ein poly-dC-Schwanz angehängt (tailing). In einem nächsten Schritt kann dann mit 

einem oligo-dG-Primer und einem sequenzspezifischen Primer das dazwischenliegende, 

unbekannte Fragment amplifiziert werden. Da dieser Schritt meistens zu keinem eindeutig 

detektierbaren Fragment führte, wurde eine Reamplifizierung mit einem Ankerprimer und 

einem sequenzspezifischen “nested” Primer durchgeführt. Die Fragmente konnten dann in 

einer Gelelektrophorese analysiert und anschließend in einen entsprechenden Vektor 

kloniert werden.  

 

 
2.12  Klonierung von PCR-Fragmenten 

 
Um ein PCR-Fragment in einen Plasmidvektor zu ligieren, wurde es nach elektrophoreti-

scher Auftrennung aus dem Agarosegel ausgeschnitten und eine Gelextraktion (siehe 

2.7.7) durchgeführt. Zur Klonierung wurde der PCR 4 TOPO® TA–Vektor verwendet. Es 
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handelt sich bei diesem Klonierungsvektor um einen sogenannten TA-Vektor, was bedeu-

tet, dass er am 5´-Ende ein dTTP-Nukleosidtriphosphat trägt und die Inserts über ein  

überhängendes Adenosinnukleosidtriphosphat ligiert werden. Zur Amplifikation kann hier-

bei ausschließlich eine Taq-Polymerase verwendet werden, da diese ein Adenosinnukle-

osidtriphosphat an das 3´-Ende anhängt. Das Prinzip des TOPO-Vektors ist eine Topo-

isomerisierung. Hierbei wird das PCR-Fragment mit Hilfe des Enzyms Topoisomerase I 

einkloniert. Es bindet an bestimmten Stellen an die doppelsträngige DNA und schneidet 

das Phosphodiester-Rückgrat in einem der Stränge auf. Die dabei freiwerdende Energie 

wird in Form einer kovalenten Bindung zwischen dem 3´-Phosphat des geschnittenen 

Stranges und einem Tyrosylrest der Topoisomerase konserviert. Die Bindung zwischen 

der DNA und dem Enzym wird dann vom 5´-Hydroxylrest des Originalstranges angegriffen 

und die reversible Bindung der Topoisomerase gelöst. Der Vektor ist somit aktiviert und 

kann das PCR-Produkt aufnehmen. Die TOPO-Klonierungsreaktion kann danach in mit-

gelieferte kompetente Bakterien TOP10 des Stammes E. coli transformiert werden.  

 

 
2.13 DNA-Sequenzierung 

 
 
Die DNA-Sequenzierung erfolgte mit „Big dye“ und einem entsprechenden Puffer der Fir-

ma Genterprise (Mainz). Von dieser Firma wurde auch der anschließende Gellauf durch-

geführt, die Proben konnten mit dem Programm  „Chromas“ (Version 1.55, Technelysum) 

editiert werden.  

 

 

2.14 Expression von Proteinen  

 

Zur Herstellung eines spezifischen polyklonalen Antikörpers ist es notwendig, einem anti-

körperproduzierenden Tier (meist Kaninchen) das zu erkennende Antigen zu injizieren. 

Dazu braucht man größere Mengen des gereinigten Proteins, welches in Bakterien re-

kombinant exprimiert werden und dann aufgereinigt werden kann. Klonierung, Expression 

und Aufreinigung erfolgten mit einem Kit der Firma Qiagen. Um einen Antikörper gegen 

das Hämocyanin der Steinfliege herzustellen, wurde zunächst ein entsprechendes, etwa 

1000 bp großes cDNA-Fragment in den pQE-30 Vektor ligiert. Dabei mußte auf den richti-

gen Leserahmen geachtet werden, um die Expression zu gewährleisten. Der Vektor mit 



        Material und Methoden 

 43 
 

Insert wurde anschließend in kompetente Bakterien transformiert. Er trägt ein LacZ-Gen, 

hierdurch kann die Expression des gewünschten Proteins durch IPTG (Isopropyl-D-

thiogalactopyranoside) induziert werden. Der pQE-Vektor trägt außerdem einen soge-

nannten His-Tag (6 Histidine hintereinander), über den nun das spezifische Protein mittels 

Nickel-Agarose (entweder über eine Säule oder im sogenannten „Batch-Verfahren“) ge-

bunden wird. Durch anschließendes Absenken des pH-Wertes kommt es zu einer Proto-

nierung des Histidins und der Ablösung des Proteins von der Nickel Agarose.  

Zunächst wurden Testexpressionen durchgeführt um den Bakterienklon zu finden, der das 

gewünschte rekombinante Protein enthält. Dieser wurde anschließend in großen Mengen 

vermehrt, das Protein isoliert und auf einem SDS-Gel auf seine Reinheit untersucht. Das 

rekombinante Protein wurde an das Labor Charles River (Berlin) geschickt, wo die Her-

stellung des Antikörpers in einem Kaninchen erfolgte. 

 
 
2.15 Molekulare Sequenzanalyse  

 
Die Sequenzdaten wurden mit verschiedenen Computerprogrammen bearbeitet, die in  

Tabelle 2.2 aufgelistet sind. Die im Rahmen der Arbeit gefundenen Sequenzen wurden 

zunächst in „Chromas“ editiert. Dann wurden sie mit Hilfe des „BLAST“ Suchalgorithmus 

mit bereits vorhandenen Sequenzdaten in verschiedenen Datenbanken (z.B. NCBI) ver-

glichen. Gewünschte Sequenzen wurden dann in „GeneDoc“ eingefügt, dort konnten ma-

nuell Vergleiche („Alignments“) erstellt werden. Mit den Programmen des Programmpake-

tes „ExPasy Tool“ war es möglich, die Molekülmassen und isoelektrischen Punkte von 

Aminosäuren zu ermitteln, sofern die Sequenzen komplett vorlagen.  
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Tabelle 2.2: Zur Sequenzauswertung verwendete Programme: 

Computerprogramm Internetadresse 

Chromas 1.55 http://www.technelysum.com.au/chromas.html 

ExPASy Tool  http://us.expasy.org/tools/ 

Blast Japan http://www.blast.genome.ap.jp/ 

Blast NCBI http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/ 

ClustalX 1.81 ftp://ftg-igbmc.u-strasbg.fr/pub/ClustalX/ 

GeneDoc 2.6 http://www.psc.edu/biomed/genedoc/ 

PHYLIP 3.6 http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html 

Treeview 1.6 http://taxonomy.zoology.gla.ac.uk/rod/treeview.html 

 

 

2.16 Molekulare Phylogenie 

 

Bei der Erstellung von Stammbäumen kann man auf Distanzmatrix- und charakterorien-

tierte Methoden zurückgreifen. Für diese Arbeit wurden die Neighbor-joining-Methode 

(Saitou und Nei, 1987) sowie die Bayes´sche Analyse (Huelsenbeck et al., 2002) ange-

wandt. Die erste ist eine Distanzmatrix-orientierte Methode, bei der zweiten handelt es 

sich um eine charakterorientierte Methode, bei der aus Maximum-likelihood-Werten (Fel-

senstein, 1973, 1981) Wahrscheinlichkeiten berechnet werden können. Distanzmatrix-

orientierte Methoden verwenden unterschiedliche Arten der Distanzmatrix-Berechnung 

(z.B. PAM, die in dieser Arbeit verwendet wurde ;Dayhoff, 1978; JTT usw.). Hierbei wird 

die durchschnittliche Austauschrate jeder Aminosäure der Sequenzen berechnet und so 

eine „Entfernung“ der Sequenzen voneinander ermittelt. Bei charakterorientierten Metho-

den werden Nukleotide und Aminosäuren als diskrete, diskontinuierliche Charaktere be-

handelt. Der phylogenetische Stammbaum wird anhand des Musters der Änderungen der 

Charaktere berechnet.  

Zur Berechnung der Sicherheit einer Verzweigung innerhalb des Stammbaums wurde das 

Alignment bei der Neighbor-joining-Methode einem sogenannten „Bootstrapping“ unterzo-

gen (Felsenstein, 1985). Es handelt sich hierbei um eine statistische Methode, bei der 

einzelne Positionen nach dem Zufallsprinzip innerhalb des Alignments dupliziert und an-

dere deletiert werden, wobei die Gesamtlänge jedoch erhalten bleibt. Dadurch wird jede 

Position anders gewichtet, da manche Positionen mehrfach und andere gar nicht ausge-

wählt werden. Es wurden 100 Datensätze, auch „Pseudosamples“ genannt, mit dem Pro-
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gramm „Seqboot“ (PHYLIP; Felsenstein, 1985) erstellt. Aus ihnen wurden nach den oben 

beschriebenen Methoden Stammbäume berechnet und ein Konsensusstammbaum mit 

dem Programm „Consense“ (PHYLIP) ermittelt. Die Äste des Konsensusstammbaums 

wurden mit den zuvor erstellten Stammbäumen verglichen. Der Bootstrapwert ist ein Maß 

der statistischen Sicherheit. Je höher er ist, desto besser ist ein Knotenpunkt abgesichert.  

Bei der Bayes´sches Analyse werden zunächst „Maximum Likelihood“-Werte berechnet 

welche dann mit Hilfe der Bayes´schen Formel in Wahrscheinlichkeiten umgerechnet 

werden. Mit Hilfe der Markov Chain Monte Carlo-Methode (Huelsenbeck et al., 2002) ist 

es dann möglich, die Verteilung von Wahrscheinlichkeiten (hier die Astlängen und die 

Topologie) mit einer endlichen Anzahl von Versuchen zu ermitteln. 
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3. Ergebnisse 

 

3.1 Hämocyanine der Myriapoden  

 

Aus dem Taxon der Myriapoda lag zu Beginn der Arbeit lediglich die vollständige Sequenz 

eines Diplopodenhämocyanins (Spirostreptus spec.; Kusche and Burmester, 2001) vor. 

Um festzustellen, ob dieses respiratorische Protein auch bei anderen Diplopoden vor-

kommt, wurde als weiterer Vertreter dieser Gruppe Archispirostreptus gigas untersucht. 

Innerhalb der Chilopoden waren bereits drei Hämocyaninunterheiten (Hc A, C, D) des 

Spinnenläufers (Scutigera coleoptrata) sequenziert (Hembach, 2002; Kusche, 2002) so-

wie eine weitere Untereinheit, die nicht Bestandteil des nativen Hämocyanins ist (HcX). 

Die Sequenz der vierten Untereinheit (HcB) fehlte und sollte im Rahmen der Arbeit aufge-

klärt werden.  

 

 

3.1.1   Charakterisierung des Hämocyanins von Archispirostreptus gigas 
 

Nachdem die proteinbiochemische Untersuchung der Hämolymphe von A. gigas mit Hilfe 

eines bereits vorhandenen spezifischen Antikörpers gegen das Hämocyanin von S. spec. 

(Jaenicke et al., 1999) zwei Banden ergeben hatte (Abb. 3.1), wurde eine cDNA-Bank aus 

den inneren Geweben des Tieres erstellt, in der dann mit Hilfe des Antikörpers nach den 

beiden gewünschten Hämocyaninsequenzen gesucht wurde. Hierbei konnte die cDNA-

Sequenz einer vollständigen Untereinheit des Hämocyanins gefunden werden (Abb. 3.2), 

welche 2133 Basenpaare umfasst und sich in ein Polypeptid mit 653 Aminosäuren und 

einer, mit dem ExPASy Tool „Compute pI/Mw“ berechneten Molekülmasse von 73,5 kDa 

translatieren lässt. Das Hämocyanin hat einen, mit dem gleichen Programm theoretisch 

bestimmten, isoelektrischen Punkt (pI) von 6,16. Eine zweite Untereinheit konnte, trotz 

intensivem Durchmustern der cDNA-Bank, auf Sequenzebene nicht aufgeklärt werden. 

Das Hämocyanin von A. gigas zeigt das für den Transport aus dem endoplasmatischen 

Retikulum notwendige N-terminale Signalpeptid (vorhergesagt mit dem Expasy-Programm 

SignalP), welches eine Länge von 17 Aminosäuren aufweist. 
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Hämocyanin 1  

 AGAAGACGGCCGTCCTGAGAATATTCTTGGCACCCAAAT  39 
ATGAAACTTTTCGTTTTAGCCGTGGTCCTACTGGCCACCACGGCAATCGCAGAAAAGTGC  99 
 M  K  L  F  V  L  A  V  V  L  L  A  T  T  A  I  A  E  K  C  20 
CCCAAACCGGTAAATGTAGAAGCCAAACAGAAAATGGTGGACACTCTGATCAGCTACATT 159 
 P  K  P  V  N  V  E  A  K  Q  K  M  V  D  T  L  I  S  Y  I  40 
AACAAACCGGCCAATCCCGTTCCTCCAAAGCCACCAATAGATCCAAAGAAATTAATAGGT 219 
 N  K  P  A  N  P  V  P  P  K  P  P  I  D  P  K  K  L  I  G  60 
ATTGGAATTTTGCCGAAAGATCAAGTTTTCTCACTTTTTGACGAAAGGACGTGGGATGAA 279 
 I  G  I  L  P  K  D  Q  V  F  S  L  F  D  E  R  T  W  D  E  80 
GTCAGTGAGGTCCTGAAAAGATTTTTGGCGGCACCAACTTTCGAAGACTTCATTAAAGTT 339 
 V  S  E  V  L  K  R  F  L  A  A  P  T  F  E  D  F  I  K  V  100 
GCAGAAACGTTGTACCCTCACGTTAATGAGGACTTGTTCCTGTTCGGACTCTCCGTGGCC 399 
 A  E  T  L  Y  P  H  V  N  E  D  L  F  L  F  G  L  S  V  A  120 
ATTGTCCATCGTCCAGATGCCAATGGTGTCCACGTACCTAGAGTACACGACGTTTATCCG 459 
 I  V  H  R  P  D  A  N  G  V  H  V  P  R  V  H  D  V  Y  P  140 
GACAAATTCTTGACCAACGACGTCCTCATCAACATTCGAAAACAAATCATTAAAGGACAC 519 
 D  K  F  L  T  N  D  V  L  I  N  I  R  K  Q  I  I  K  G  H  160 
AAGAACCCCGTGGTGAAGGACACCCACTATTACCACAATGACTTCGACCCATTCCGTAGA 579 
 K  N  P  V  V  K  D  T  H  Y  Y  H  N  D  F  D  P  F  R  R  180 
GTGGATTACTTCACCGAAGACCCCGGCATGAATTCGCACCATTATCACTGGCACGTGTTG 639 
 V  D  Y  F  T  E  D  P  G  M  N  S  H  H  Y  H  W  H  V  L  200 
CACCCATCCATCTGGCACCAAGGCGTTGGAGAAAAAGCCAAACTTGGAGAATTATTCTAC 699 
 H  P  S  I  W  H  Q  G  V  G  E  K  A  K  L  G  E  L  F  Y  220 
TGTATGCACCGACAAATGGTTGCCAGATTTGACAGCGAACTTTTGTCAGTCCATCTTCCT 759 
 C  M  H  R  Q  M  V  A  R  F  D  S  E  L  L  S  V  H  L  P  240 
AGAATTCCTTCCCTCGATGACTGGAACAAAAAAGTCAAGATCGGTTATGCCCCTCACTTG 819 
 R  I  P  S  L  D  D  W  N  K  K  V  K  I  G  Y  A  P  H  L  260 
ACCATCCAAAGAACGGGTTACACCTACATGAACCGGCCAGAGAACCTCGAAATTGAAGAT 879 
 T  I  Q  R  T  G  Y  T  Y  M  N  R  P  E  N  L  E  I  E  D  280 
CTGCCTGAACTGACCAAGGGCGAGCTGATGCAGTGGAAGAACAGGATCATGGAGGCTATT 939 
 L  P  E  L  T  K  G  E  L  M  Q  W  K  N  R  I  M  E  A  I  300  
GCTCGTCATAATATTACCCTAAAAGGAGGACCTGGTAAAAAACTTCGTGTCTCTCCCGAA 999 
 A  R  H  N  I  T  L  K  G  G  P  G  K  K  L  R  V  S  P  E  320 

 

Abb. 3.1: 
SDS-PAGE mit der Hämo-
lymphe von Archispirostreptus 
gigas. Coomassiefärbung (A)
und Western-Blot (B) mit ei-
nem Antikörper gegen das 
Hämocyanin von Spirostreptus 
spec. 
Die mit dem Antikörper mar-
kierten Hämocyaninunnterein-
heiten sind als Banden bei ca. 
75 kDa erkennbar.  
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ACCGGCATCGACGTGTTCGGTCACTTGATCGCAGCCACGAAGAACAGCAGCAATCGCCAA 1059 
 T  G  I  D  V  F  G  H  L  I  A  A  T  K  N  S  S  N  R  Q  340 
TACTATGGCAACCTACATTCCTATGCCCATGTCATTGCAGCTAGAATTGCGGATTCAGAC 1119 
 Y  Y  G  N  L  H  S  Y  A  H  V  I  A  A  R  I  A  D  S  D  360 
GGTGAACATAAGGAAGACAATGGTGCCATGTACGACGTGGCCACTTCTGCCCGAGATCCT 1179 
 G  E  H  K  E  D  N  G  A  M  Y  D  V  A  T  S  A  R  D  P  380 
CTGTTTTACAGCTGGCACAAGTTCATTGACAAGATTTTCACCGAATACCAGAATACCTTG 1239 
 L  F  Y  S  W  H  K  F  I  D  K  I  F  T  E  Y  Q  N  T  L  400 
ACGCCCTACACTCCTTACCAGCTGACATGGCCAGATGTTGTCATCGATGGTATCCACATT 1299 
 T  P  Y  T  P  Y  Q  L  T  W  P  D  V  V  I  D  G  I  H  I  420 
GAAAACTTGAAAACCCATGAAGAAAATATGATTCACACCTATTACACCAGCAGCACTTTT 1359 
 E  N  L  K  T  H  E  E  N  M  I  H  T  Y  Y  T  S  S  T  F  440 
AGGCTCAGCAAAGGCTTCGATTACACCAAGGACAGTGAGGCCAAGGTGATTGTAGAACAC 1419 
 R  L  S  K  G  F  D  Y  T  K  D  S  E  A  K  V  I  V  E  H  460 
ACCGATCACGACGATTTCGTTTACGTCATCGATATCGACAACAACGCCCGAGTGGAGAAG 1479 
 T  D  H  D  D  F  V  Y  V  I  D  I  D  N  N  A  R  V  E  K  480 
ACGGCCGTCCTGAGAATATTCTTGGCACCCAAATATGATGAGCGTGGTCATCCTTTGACA 1539 
 T  A  V  L  R  I  F  L  A  P  K  Y  D  E  R  G  H  P  L  T  500 
CTGAAAGAACAGCGAGTCATGATGATTGAACTGGACAAATTTAAGGCCCCACTGAAACCT 1599 
 L  K  E  Q  R  V  M  M  I  E  L  D  K  F  K  A  P  L  K  P  520 
GGTCATAACGTTGTCCGTCGCTGCTCTAACGAATCCAGCGTTACCATGCCTGTTGACCAC 1659 
 G  H  N  V  V  R  R  C  S  N  E  S  S  V  T  M  P  V  D  H  540 
ATCTATGGTGATATCACACAGACTGTAGATGAGGACCATTGCCATTGTGGCTGGCCAGAG 1719  
 I  Y  G  D  I  T  Q  T  V  D  E  D  H  C  H  C  G  W  P  E  560 
TACCTCTTGGTTCCACAGGGTGATTACGATGGAATGCACTACGAACTTTTCGTGATGGCC 1779 
 Y  L  L  V  P  Q  G  D  Y  D  G  M  H  Y  E  L  F  V  M  A  580 
ACCAACTACGATGAAGACAAGGACCAAAACGCCGACATGTCCTGCAAATGCCACGCTCAC 1839 
 T  N  Y  D  E  D  K  D  Q  N  A  D  M  S  C  K  C  H  A  H  600 
AGCTACTGCGGCAACATTTTAGGAGAGTACCTAGACAAAAGGCCATTGGGATATCCGTTT 1899 
 S  Y  C  G  N  I  L  G  E  Y  L  D  K  R  P  L  G  Y  P  F  620 
GACAGAAAGATTAAAGCCGCAGGCTGGGAAGAATTCAAGACCCAGAACATGTGTGACACT 1959 
 D  R  K  I  K  A  A  G  W  E  E  F  K  T  Q  N  M  C  D  T  640 
GATGTCGTCATCAAATTTTCTGGAAAAACCAAAGCCCAATAAAAACGTTTACCAGAGAWG 2019 
 D  V  V  I  K  F  S  G  K  T  K  A  Q   653   
ATTGTTTAAGTAAAAATAATGTGCGCCTATCTTATGCAGTGATCTGTACTGATTCTCAAA 2079 
AAAATAAAAAAACCAATTTTCTAAACAAAACTTCTTAAAAAAAAAAAAAAAAAA 2133 
 
Abb. 3.2: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) der Hämocyaninunterein-
heit 1 von A. gigas. 
Das Startcodon ist rot markiert, das putative Signalpeptid unterstrichen. Die Histidine, 
welche mit den Kupferionen der Sauerstoffbindungsstelle koordiniert sind, wurden blau 
markiert. Stopcodon sowie das Polyadenylierungssignal sind grün gefärbt. 
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Zur weitergehenden Charakterisierung des Hämocyanins von A. gigas, bezüglich seiner 

Sauerstoffbindungseigenschaften wurde eine Sauerstoffbindungskurve (Institut für Bio-

physik, Arbeitsgruppe Prof. Decker) gemessen. Das Hämocyanin des Diplopoden weist in 

der Messung bei pH 8 einen P50-Wert von ≈ 8,7 Torr und einen Hill-Koeffizienten von       

h = 2,1 auf (Abb. 3.3 und 3.4).  
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Abb. 3.3:  
Sauerstoffbindungs-
kurve von A. gigas. 
Die Messung wurde 
bei einem pH-Wert 
von pH 8 durchge-
führt. Der P50-Wert 
liegt bei 8,7 Torr. 
 

Abb. 3.4:  
Hill- Plot von A. gigas. 
Der Hill- Koeffizient, 
welcher ein Maß für  
die Kooperativität ist, 
liegt bei h= 2,1 
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3.1.2 Charakterisierung der Hämocyaninuntereinheiten von Scutigera 
 coleoptrata) 
 

Die Struktur des Spinnenläuferhämocyanins ist bereits eingehend untersucht worden 

(Mangum et al., 1985; Gebauer und Markl, 1999). Es handelt sich, wie bei Spirostreptus 

spec. sowie A. gigas (Jaenicke et al., 1999; Kusche und Burmester, 2001) um ein 6x6-

meres Protein (Mangum et al., 1985). Das Hämocyanin besteht bei S. coleoptrata aus vier 

immunologisch und elektrophoretisch verschiedenen Untereinheiten (A-D), die in einem 

Verhältnis von 2:2:1:1 vorliegen (Gebauer und Markl, 1999).  

Der biochemische Nachweis der vier Hämocyaninuntereinheiten beim Spinnenläufer war 

bereits in Form einer zweidimensionalen SDS-PAGE erfolgt (Abb. 3.5). Hierbei konnten 

zehn Spots identifiziert werden, die Molekülmassen von 75-80 kDa aufwiesen und deren 

isoelektrische Punkte zwischen 5 und 6,5 lagen. Diese Proteinspots wurden aus dem Gel 

ausgeschnitten und mittels MALDI-TOF Massenspektrometrie den vorhandenen Sequen-

zen zugeordnet (der MALDI-TOF wurde von der Firma Proteosys durchgeführt). Dabei 

konnten vier verschiedene Untereinheiten gefunden werden. HcA und HcD bilden jeweils 

zwei Punkte, die leicht in der Größe variieren, was auf posttranslationale Modifikationen 

zurückzuführen sein könnte. Bei HcB und HcC sind jeweils drei Spots vorhanden, bei de-

nen es sich wahrscheinlich um Ladungsvarianten handelt. Drei der Untereinheiten waren 

bereits sequenziert (HcA, C, D; Kusche, 2001; Hembach, 2002). Von einer weiteren, hoch 

abgeleiteten Untereinheit, welche nicht im nativen Protein vorkommt, war die Sequenz 

ebenfalls bekannt (HcX). Im Rahmen der vorliegenden Arbeit gelang es, die letzte fehlen-

de Hämocyaninuntereinheit (HcB) von S. coleoptrata vollständig zu sequenzieren (Abb. 

3.6). 
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Die cDNA-Sequenz ist 2301 Basenpaare lang, und beinhaltet einen offenen Leserahmen 

von 2202 Basenpaaren. Das daraus resultierende Polypeptid ist 659 Aminosäuren lang 

und weist eine Molekülmasse von 73,9 kDa auf (Pi = 5,57). Ein N-terminales Signalpeptid 

von 18 Aminosäuren ist, wie für die Myriapoden üblich, vorhanden. Die Sequenz wurde in 

der EMBL/Genbank Datenbank unter der Zugriffsnummer AJ512793 eingereicht.  

 
 
Hämocyanin B 
 
 GGGGGTGGTAAGACTCGGTCGCTGACAACAGATCCCACGAAAACA 45 
ATGGTAGCCAAGTGGTGTGTTTTGGCCATGTGCCTTTTAGTAGCAGTGGGTGCAGATAAG  105 
 M  V  A  K  W  C  V  L  A  M  C  L  L  V  A  V  G  A  D  K  20 
TGTCCGCGAGCTACGGACCAAGAAGCCAAGCAGAAAAGGATGTTAGAAGTTCTTCAGCAC 165  
 C  P  R  A  T  D  Q  E  A  K  Q  K  R  M  L  E  V  L  Q  H  40 
GTCAATAAGCCTTATGTGGCTGAAACCAAGGATCCTAAGATTCCAGCTGGATCTGAGGAC 225 
 V  N  K  P  Y  V  A  E  T  K  D  P  K  I  P  A  G  S  E  D  60 
GTTTTCAAACACTTAGGCATTCTGGAAAAGCACGAAGTCTTCTCCCTTTTCGACGAGAGA 285 
 V  F  K  H  L  G  I  L  E  K  H  E  V  F  S  L  F  D  E  R  80 
CAGTGGGACGAAGCCACAACAGCGGCCGTCTATATGTTAACTGCCCCCAGTTTCGATGAA 345 
 Q  W  D  E  A  T  T  A  A  V  Y  M  L  T  A  P  S  F  D  E  100 
TTCATCGACAGAGCGGAGATTGTTCGTCATCGTATCAACGAGGACATGTTTTACTACGCT 405 
 F  I  D  R  A  E  I  V  R  H  R  I  N  E  D  M  F  Y  Y  A  120 
TTCTCCGTAGCTGCCGTTCATCGTGATGACACCCGTGGAATCAACCTTCCCCGCATCCAC 465 
 F  S  V  A  A  V  H  R  D  D  T  R  G  I  N  L  P  R  I  H  140 
GAAATCTACCCTGATAAGTTTCTCAAGCACAAGGTCATCGTCGAAGTCAAGAACAGCATC 525 
 E  I  Y  P  D  K  F  L  K  H  K  V  I  V  E  V  K  N  S  I  160 
AACTCCGGCCAGGAAGATCCCCTTATTGATGCTACTCATGAATTCACTGATCTCCGTGAC 585 
 N  S  G  Q  E  D  P  L  I  D  A  T  H  E  F  T  D  L  R  D  180 
CCTAACAGCAAACTCCATTACTTCTTGGAAGATGTTGGTCTTAACTCTCACCATTACCAT 645 
 P  N  S  K  L  H  Y  F  L  E  D  V  G  L  N  S  H  H  Y  H  200 
TGGCACGTTATCCACCCTGCTGTCTGGCAAGAATCCCTGGAGGAACTGACCCATCAGCAC 705 
 W  H  V  I  H  P  A  V  W  Q  E  S  L  E  E  L  T  H  Q  H  220 
AAGGACCGTAAGGGTGAACTTTTCTACTTCATGCATCACCAGATGGTTAACAGATACGAC 765 
 K  D  R  K  G  E  L  F  Y  F  M  H  H  Q  M  V  N  R  Y  D  240 
GCTGAGCGCTTGTCTAATGGTTTGCCAAGAAGTACAACCTTTGAAAACTGGAACGATCCA 825 

Abb. 3.5: 
Zweidimensionale 
SDS-PAGE der Hämo-
lymphe von S. cole-
optrata.  
Im Hämocyanin sind 
vier verschiedene Un-
tereinheiten vorhanden. 
(Hembach, 2002) 
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 A  E  R  L  S  N  G  L  P  R  S  T  T  F  E  N  W  N  D  P  260 
ATTGAGACGGGTTATGCTCCACATCTTACCATTGATAGAACTGGTTACCGTTATCAATTC 885 
 I  E  T  G  Y  A  P  H  L  T  I  D  R  T  G  Y  R  Y  Q  F  280 
CGTCCAGACAATCTCGTTGTCAGGGATCTTCCAGAACTTACCAAAAATCATATGAGACAA 945 
 R  P  D  N  L  V  V  R  D  L  P  E  L  T  K  N  H  M  R  Q  300 
TGGAGAGACAGAATTCTTTATGCTGTTCACAGAGGAGAAGCTTTAGCTGCCAACGGTAGC 1005 
 W  R  D  R  I  L  Y  A  V  H  R  G  E  A  L  A  A  N  G  S  320 
TCAGTATCCCTTCGTGACGAAAGAGGTATTGATGTTCTTGGTAACATGGTTGAATCTAGT 1065 
 S  V  S  L  R  D  E  R  G  I  D  V  L  G  N  M  V  E  S  S  340 
CTCCAAAGTATCAACAGACCATTCTATGGTAATGTTCATTGTTATGCTCACGTGATTGCT 1125 
 L  Q  S  I  N  R  P  F  Y  G  N  V  H  C  Y  A  H  V  I  A  360 
GCTCGTATTGCCGATCCTGATGGCAAATACGGAGAAGACAACGGTGCTATGTACGATGTG 1185 
 A  R  I  A  D  P  D  G  K  Y  G  E  D  N  G  A  M  Y  D  V  380 
GCCACATCTGCTCGTGATCCTCTTTTCTACCAATGGCACAAGTTCATTGACAATCTCTTC 1245 
 A  T  S  A  R  D  P  L  F  Y  Q  W  H  K  F  I  D  N  L  F  400 
CATGAATACAAAGATGCACTGAAAGCCTACAGCAGTGAAGATCTCACTTATAATGATATC 1305 
 H  E  Y  K  D  A  L  K  A  Y  S  S  E  D  L  T  Y  N  D  I  420 
ACCATTGAAGAAGTCAATGTTCAAGGAGAAGGTGGTTCCCCAGCTAACACTGTCACCACA 1365 
 T  I  E  E  V  N  V  Q  G  E  G  G  S  P  A  N  T  V  T  T  440 
TTTTTGGAGAACAGCATCGTTCATCTGGATGAAGGCTTTTCTTTCACTGCTCGCGGCCAC 1425 
 F  L  E  N  S  I  V  H  L  D  E  G  F  S  F  T  A  R  G  H  460 
GCCAGGGTCAAGGTACAGCATTTGCAGCATGAGGGCTTCAACTACCAGATCAAGGTAAAC 1485 
 A  R  V  K  V  Q  H  L  Q  H  E  G  F  N  Y  Q  I  K  V  N  480 
AACGCTGGTGGTGAACATAAGGTTGTCTTCCGTGTCTTCTTAGCTCCCAAATACGACGAA 1545 
 N  A  G  G  E  H  K  V  V  F  R  V  F  L  A  P  K  Y  D  E  500 
GAGCATCATGAATTTGACTTCAATGAACAACGCGGTATGGCCATTGAATTAGACAAATTC 1605 
 E  H  H  E  F  D  F  N  E  Q  R  G  M  A  I  E  L  D  K  F  520 
GTCGCCACAGTTCCTGCTGGCTCATCCACCGTGGAACAGCACTCCTCCAAGTCCAGTGTT 1665 
 V  A  T  V  P  A  G  S  S  T  V  E  Q  H  S  S  K  S  S  V  540 
ACTCAGAGCAACGACAACTTCTACGGCTCTTCCGCTACCAGAAGCTCAGAGAATCACTGC 1725 
 T  Q  S  N  D  N  F  Y  G  S  S  A  T  R  S  S  E  N  H  C  560 
AGCTGCGGCTGGCCTGACTACCTCCTCATCCCCAAAGGAAACCATCAAGGAGTCCAGTTC 1785 
 S  C  G  W  P  D  Y  L  L  I  P  K  G  N  H  Q  G  V  Q  F  580 
AATGTCTACGTTATTGCCACTAGCTACGATGAGGATCATGTTGAGAGCGATGAGAGTTGT 1845 
 N  V  Y  V  I  A  T  S  Y  D  E  D  H  V  E  S  D  E  S  C  600 
CACTGCGGCGATTCGCTGAGCTACTGCGGTGCCCTGTATGACAAATACCCCGACAGGAGG 1905 
 H  C  G  D  S  L  S  Y  C  G  A  L  Y  D  K  Y  P  D  R  R  620 
CCCATGGGATACCCCTTCGATCGCCACGCCGACGCCCAGACCTTCGATGAATTCAAGACC 1965 
 P  M  G  Y  P  F  D  R  H  A  D  A  Q  T  F  D  E  F  K  T  640 
AAAAACATGAACTCCGTCACAGTCACCATCAAACACACTGGCGAAGTCAAGGACGCATAA 2025 
 K  N  M  N  S  V  T  V  T  I  K  H  T  G  E  V  K  D  A   659 
GCTGAAACCTCACTCACCCATCCACTCAATCAATTGTAAATAAATGTTGTTTAAAACTTT 2085 
GACGAGAAATTGACGCAGAACAACGCGCTCGAGAGATTGAAGAGACAAGAAGTTCACAAA 2145 
TTGAAAGATATTTTATTGCCCGTTCGGGAATTTGTGGACCACAAAAAAGACTGTCCTGTT 2205 
GTTTGTGTGAATGATGGAATCTTTCCTCGTTTATTGTACATTAAGTGTTTATTTTTTTTA 2265 
AGCCAAAATAAAACTTTCAAAGAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 2301 
 
Abb. 3.6: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) von Hämocyaninuntereinheit 
B von S. coleoptrata. 
Das Startcodon ist rot markiert, das putative Signalpeptid unterstrichen. Die Histidine, 
welche mit den Kupferionen der Sauerstoffbindungsstelle koordiniert sind, wurden blau 
markiert. Stopcodon sowie das Polyadenylierungssignal sind grün gefärbt. 
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3.2 Hämocyanine der Cheliceraten 
 

Innerhalb der Cheliceraten sind Hämocyanine weit verbreitet und vor allem proteinbio-

chemisch gut charakterisiert (z.B. Markl, 1986; Markl und Decker, 1992; van Holde und 

Miller, 1995). Von den drei Spinnenarten (Arachniden) Eurypelma californicum (Eca), Cu-

piennus salei (Csa) und Nephila inaurata (Nin), sind die cDNA-Sequenzen aller Hämocy-

aninuntereinheiten bestimmt worden (a-g; Voit et. al., 2000; Ballweber et al., 2002; Aver-

dam et al., 2003). Von Limulus polyphemus (Merostomata, Xiphosura) hingegen existierte 

bislang lediglich eine Proteinsequenz der Untereinheit II (Nakashima et al., 1986). Se-

quenzdaten auf cDNA-Ebene waren nicht vorhanden und sollten im Rahmen dieser Arbeit 

aufgeklärt werden.  

 
 
3.2.1  Charakterisierung der Hämocyaninuntereinheiten von Limulus polyphemus 
 
Das Hämocyanin von L. polyphemus ist proteinbiochemisch und strukturell bereits aus-

führlich untersucht (z.B. Lamy et al., 1983; Kempter und Markl, 1985). Es handelt sich um 

ein 8x6-mer, welches aus acht unterschiedlichen Untereinheiten besteht (nach Lamy et 

al., 1983: I, II, IIa, IIIa, IIIb, IV, V, VI) und damit das größte bekannte Arthropodenhämocy-

anin ist.  

Nachdem in der Hämolymphe der Versuchstiere im Western-Blot, mit Hilfe eines (bereits 

vorhandenen) spezifischen Antikörpers gegen das Hämocyanin von L. polyphemus, ver-

schiedene Banden der gewünschten Größe (70-80 kDa) nachgewiesen werden konnten 

(Abb. 3.7; Jacobs, 2003), wurde aus den gesamten Geweben eines Exemplares von L. 

polyphemus eine cDNA-Bank hergestellt. Diese wurde im Rahmen eines Antikörper-

screenings auf die gesuchten cDNA-Sequenzen der Hämocyaninuntereinheiten durch-

mustert. Dabei wurde die vollständige Sequenz der Hämocyaninuntereinheit II (Abb. 3.9), 

sowie Teilsequenzen der Untereinheiten I, lV und V/VI aufgeklärt (Abb. 3.8; 3.10-3.11). 

Die cDNA von L. polyphemus Hämocyanin II besteht aus 2248 Basenpaaren, kodiert für 

eine vollständige Hämocyaninuntereinheit und lässt sich in ein natives Protein mit 629 

Aminosäuren sowie einer Molekülmasse von 72,8 kDa (pI = 5,93) translatieren. Ein Sig-

nalpeptid ist laut Computeranalyse der Sequenz mit SignalP nicht vorhanden. Die Nukleo-

tidsequenz der Untereinheit II von L. polyphemus ist bis auf einen Aminosäurenaustausch 

an Position 25 (statt des von uns gefundenen Asparagins findet sich in der Peptidsequenz 

an dieser Stelle Aspartat) identisch mit der bereits vorliegenden Aminosäuresequenz. 
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Hämocyanin I  
 
GACTTTGACGATCTCATGCACCTACTCGAACAAGCACGAAATACTGTCAACGAGGGTATG 60 
 D  F  D  D  L  M  H  L  L  E  Q  A  R  N  T  V  N  E  G  M  20 
TTTGTCTATGCCGCTACAGTAGCCGTGCTTCACCGTGACGATTGCCGAGGAGTTACTGTC 120 
 F  V  Y  A  A  T  V  A  V  L  H  R  D  D  C  R  G  V  T  V  40 
CCTCCAATAGAAGAAGTGTTTCCTGACAGGTTTATACCAGTCGAAACCATCCGACACGCT 180 
 P  P  I  E  E  V  F  P  D  R  F  I  P  V  E  T  I  R  H  A  60 
GATAAGGAAGCGGCTGCTCATCCTGATAAGGATATTGTTGTGGAGTTTGAGGAGACTGGC 240 
 D  K  E  A  A  A  H  P  D  K  D  I  V  V  E  F  E  E  T  G  80  
AATATTTTGGATCCCGAGTACCGATTGGCTTACTATAGGGAAGATGTTAGCATCAACCGC 300 
 N  I  L  D  P  E  Y  R  L  A  Y  Y  R  E  D  V  S  I  N  R  100 
CATCATTGGCACTGGCATATTGTTTATCCCGCCACCTGGCGTCCAGAATTTATGCACAAA 360 
 H  H  W  H  W  H  I  V  Y  P  A  T  W  R  P  E  F  M  H  K  120 
GAGAAGGACCGAAAGGGAGAACTCTTCTACTATATGCATCAACAGATGTGTGCCCGATAT 420 
 E  K  D  R  K  G  E  L  F  Y  Y  M  H  Q  Q  M  C  A  R  Y  140 
GATTGTGAACGTTTATCTAACGGAATGCACCGTATGTTTCCCTTCAACGACTTTCATGAA 480 
 D  C  E  R  L  S  N  G  M  H  R  M  F  P  F  N  D  F  H  E  160 
GAACTCGAGGGATACTCTCCTCACTTGACTTCCCTGATTAGTGGTTTGAATTACGGTACT 540 
 E  L  E  G  Y  S  P  H  L  T  S  L  I  S  G  L  N  Y  G  T  180 
CGACCCGATGGCTTGAAACTTCATGACCTTCATGACGTCACCATCCAGGATATGGAGCGC 600 
 R  P  D  G  L  K  L  H  D  L  H  D  V  T  I  Q  D  M  E  R  200 
TGGAGGGAAAGAATCCATGACGCCATCGACCTGAAGATGGTTCATGACCACCATGGTAAA 660 
 W  R  E  R  I  H  D  A  I  D  L  K  M  V  H  D  H  H  G  K  220 
GAGGTTGCTGTTGATGACGAACATGGCATTGATATCCTTGGTGCCTTGGTTGAGTCTAGT 720 
 E  V  A  V  D  D  E  H  G  I  D  I  L  G  A  L  V  E  S  S  240 
CATGAATCTGTTAACCAGGGCTTCTACGGCAGTTTGCATAACTGGGGCCACGTGCTGACA 780 
 H  E  S  V  N  Q  G  F  Y  G  S  L  H  N  W  G  H  V  L  T  260  
GCTCGTGCTCATGATCCCGAGGGCAAGTTTCATGAAAATCCAGGCGTGATGAGCGACACC 840 
 A  R  A  H  D  P  E  G  K  F  H  E  N  P  G  V  M  S  D  T  280 
TCTACATCTCTACGTGATCCAATTTTCTACAGATGGCACAGGACTCTTGATAACCTGTTC 900 
 S  T  S  L  R  D  P  I  F  Y  R  W  H  R  T  L  D  N  L  F  300 
CAGGAATACAAAGAATCTCTGTCGCCCTACACAAAGGAAGAGCTATCATTCCCAGGAGTT 960 
 Q  E  Y  K  E  S  L  S  P  Y  T  K  E  E  L  S  F  P  G  V  320 
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Abb. 3.7: 
SDS-PAGE mit Coomas-
sie gefärbt (1, 2) und We-
stern-Blot (3) der Hämo-
lymphe von L. polyphe-
mus. Es sind mehrere 
Banden zu sehen. Eine 
komplette Auftrennung 
war nicht möglich. 
(Jacobs, 2004) 
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GAGGTTCTCAGTGCTACTGTGAAGGCCAAGACCGACAACGTTATCATTACATCTATGGTT 1020 
 E  V  L  S  A  T  V  K  A  K  T  D  N  V  I  I  T  S  M  V  340 
GAGAGCGAACTGGAGCTTACCCATGGAATCAACTTCGGTACTGATCACTCTGTGAAGGTG 1080 
 E  S  E  L  E  L  T  H  G  I  N  F  G  T  D  H  S  V  K  V  360 
AAATACAACCATCTCGATCATGAATCATTCAGCTATCAAATTAAAGTAGAGAACACTTCC 1140 
 K  Y  N  H  L  D  H  E  S  F  S  Y  Q  I  K  V  E  N  T  S  380 
GGCTCCACCAAGCATGCCACTGTCAGAGTTTTCTTGGCTCCCAAATATGATGAACTGGGT 1200 
 G  S  T  K  H  A  T  V  R  V  F  L  A  P  K  Y  D  E  L  G  400 
AACCTTCTGCATCCCAATGACCAACGACGTCTCTGTATTGAGCTCGACAAGTTCCACAAA 1260 
 N  L  L  H  P  N  D  Q  R  R  L  C  I  E  L  D  K  F  H  K  420 
GAACTAAAGGCCGGAAAAAATGAAATCACACGTAACTCCGTGGATTCCAGTGTGACTATC 1320 
 E  L  K  A  G  K  N  E  I  T  R  N  S  V  D  S  S  V  T  I  440 
TCCACTCTACATACTTTTGATGAGCTGGAGAGTGGTGTTGGAGTGAACGAGAATGCTGAT 1380 
 S  T  L  H  T  F  D  E  L  E  S  G  V  G  V  N  E  N  A  D  460 
GAATACTGCAGCTGTGGATGGCCGAAGAACATGCTGGTACCACGTGGTAACAACAAGGGA 1440 
 E  Y  C  S  C  G  W  P  K  N  M  L  V  P  R  G  N  N  K  G  480 
ATGACCTTTGAACTCTTCGTGATGCTGACTGACTGGGAACATGACAATGTTGGCGGAAAA 1500 
 M  T  F  E  L  F  V  M  L  T  D  W  E  H  D  N  V  G  G  K  500 
GGATCTGACAACCACATGTGCGATGACGCTGTCAGTTATTGTGGAGCTAAAGATAGCAAG 1560 
 G  S  D  N  H  M  C  D  D  A  V  S  Y  C  G  A  K  D  S  K  520 
TACCCCGATAAAAAACCAATGGGGTTCCCCTTCGATCGACGAATCGATGCACACGATATT 1620 
 Y  P  D  K  K  P  M  G  F  P  F  D  R  R  I  D  A  H  D  I  540 
GAGGAATTCCTAACCCCAAATATGGCGTTGACTGATGTAAAGATCAAGTTCGAAGGTTAA 1680 
 E  E  F  L  T  P  N  M  A  L  T  D  V  K  I  K  F  E  G    560 
AAACCAATATAAGAAACTTTACTGTGATCTCAAACGAATACAGCTTGTACTATCAGTTGT 1740 
AATACTAAACTAAAAATGACNAATTCGAAATTGAAAACAAAATAAAGTGTTCATTATGAA 1800   
AAAAAAAAAAAAAAAA 1816 
 
Abb. 3.8: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) der Hämocyaninuntereinheit 
I von L. polyphemus.  
Am 5´-Ende fehlen etwa 250 Basenpaare. Daher fehlen Startcodon und Signalpeptid. Die 
Histidine, welche mit den Kupferionen der Sauerstoffbindungsstelle koordiniert sind, wur-
den blau markiert. Stopcodon sowie das Polyadenylierungssignal sind grün gefärbt. 
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Hämocyanin II  
 
      ATCCTCCAGCTGTCGTTGGTGCAGAAGAAGACTTTGTCAAACAGTC 46  
ATGACCTTGCACGACAAACAAATCCGTGTGTGCCACTTGTTCGAGCAGCTCAGCTCAGCT 106 
 M  T  L  H  D  K  Q  I  R  V  C  H  L  F  E  Q  L  S  S  A  20 
ACCGTAATTGGGAATGGCGACAAACATAAACATAGCGATAGGCTGAAGAACGTTGGTAAA 166 
 T  V  I  G  N  G  D  K  H  K  H  S  D  R  L  K  N  V  G  K  40 
CTTCAGCCTGGTGCTATCTTCTCCTGCTTCCATCCCGACCACTTGGAGGAAGCACGCCAC 226 
 L  Q  P  G  A  I  F  S  C  F  H  P  D  H  L  E  E  A  R  H  60  
CTGTATGAGGTCTTCTGGGAGGCTGGAGATTTTAATGATTTTATCGAGATAGCGAAGGAA 286 
 L  Y  E  V  F  W  E  A  G  D  F  N  D  F  I  E  I  A  K  E  80 
GCTCGTACCTTCGTGAACGAAGGCCTGTTTGCCTTCGCTGCTGAAGTTGCTGTGCTTCAC 346 
 A  R  T  F  V  N  E  G  L  F  A  F  A  A  E  V  A  V  L  H  100 
CGTGACGACTGCAAGGGCCTGTACGTTCCCCCAGTTCAAGAAATCTTCCCTGATAAGTTC 406 
 R  D  D  C  K  G  L  Y  V  P  P  V  Q  E  I  F  P  D  K  F  120  
ATCCCATCTGCAGCTATCAACGAGGCCTTTAAGAAGGCTCATGTGCGACCAGAATTTGAC 466 
 I  P  S  A  A  I  N  E  A  F  K  K  A  H  V  R  P  E  F  D  140 
GAGTCTCCAATTCTAGTGGATGTGCAAGATACTGGAAATATTCTGGACCCTGAATATCGT 526   
 E  S  P  I  L  V  D  V  Q  D  T  G  N  I  L  D  P  E  Y  R  160 
TTAGCCTACTACCGTGAAGATGTAGGCATTAACGCTCACCATTGGCACTGGCATCTGGTT 586 
 L  A  Y  Y  R  E  D  V  G  I  N  A  H  H  W  H  W  H  L  V  180 
TACCCATCAACATGGAACCCGAAATACTTTGGCAAAAAGAAAGACAGAAAAGGAGAACTG 646 
 Y  P  S  T  W  N  P  K  Y  F  G  K  K  K  D  R  K  G  E  L  200 
TTTTATTACATGCACCAACAGATGTGTGCCAGGTATGACTGTGAGCGGCTTTCCAACGGT 706 
 F  Y  Y  M  H  Q  Q  M  C  A  R  Y  D  C  E  R  L  S  N  G  220 
ATGCATCGTATGTTGCCATTCAACAACTTCGACGAGCCACTGGCCGGATATGCTCCTCAT 766 
 M  H  R  M  L  P  F  N  N  F  D  E  P  L  A  G  Y  A  P  H  240 
CTGACTCATGTTGCTAGCGGAAAATATTACTCTCCTCGTCCGGATGGTTTGAAACTTAGA 826 
 L  T  H  V  A  S  G  K  Y  Y  S  P  R  P  D  G  L  K  L  R  260 
GATCTGGGTGATATCGAGATTTCAGAAATGGTGCGCATGCGGGAAAGAATTTTGGACTCC 886 
 D  L  G  D  I  E  I  S  E  M  V  R  M  R  E  R  I  L  D  S  280 
ATTCATTTGGGATATGTCATCAGCGAAGACGGCAGCCACAAGACACTGGACGAACTTCAC 946 
 I  H  L  G  Y  V  I  S  E  D  G  S  H  K  T  L  D  E  L  H  300 
GGAACTGATATTTTGGGTGCTTTAGTTGAATCCAGTTACGAATCCGTTAACCATGAATAC 1006 
 G  T  D  I  L  G  A  L  V  E  S  S  Y  E  S  V  N  H  E  Y  320 
TATGGAAACCTACACAACTGGGGCCATGTGACTATGGCTCGTATCCATGACCCTGATGGC 1066 
 Y  G  N  L  H  N  W  G  H  V  T  M  A  R  I  H  D  P  D  G  340 
AGATTCCATGAGGAACCAGGGGTGATGAGTGACACTTCCACTTCCCTCCGTGACCCAATC 1126 
 R  F  H  E  E  P  G  V  M  S  D  T  S  T  S  L  R  D  P  I  360 
TTCTACAACTGGCACAGATTCATTGATAACATATTCCACGAATACAAGAATACACTGAAG 1186 
 F  Y  N  W  H  R  F  I  D  N  I  F  H  E  Y  K  N  T  L  K  380 
CCCTATGACCACGACGTGCTAAACTTCCCAGACATTCAAGTCCAGGATGTTACCTTGCAC 1246 
 P  Y  D  H  D  V  L  N  F  P  D  I  Q  V  Q  D  V  T  L  H  400 
GCCAGGGTTGACAATGTAGTTCACACTTTCATGCGCGAGCAGGAGCTTGAGTTGAAGCAC 1306 
 A  R  V  D  N  V  V  H  T  F  M  R  E  Q  E  L  E  L  K  H  420 
GGCATTAACCCAGGAAATGCTCGTTCTATTAAGGCTCGCTATTACCACCTCGACCACGAG 1366 
 G  I  N  P  G  N  A  R  S  I  K  A  R  Y  Y  H  L  D  H  E  440 
CCTTTCAGCTATGCCGTTAACGTCCAGAACAACAGCGCCTCTGATAAGCATGCCACTGTC 1426 
 P  F  S  Y  A  V  N  V  Q  N  N  S  A  S  D  K  H  A  T  V  460 
CGTATCTTCTTGGCACCTAAATACGATGAACTTGGCAACGAGATCAAGGCCGATGAGCTT 1486 
 R  I  F  L  A  P  K  Y  D  E  L  G  N  E  I  K  A  D  E  L  480 
CGTCGTACAGCTATTGAACTGGACAAGTTCAAGACAGATTTACACCCCGGTAAGAACACT 1546 
 R  R  T  A  I  E  L  D  K  F  K  T  D  L  H  P  G  K  N  T  500 
GTGGTTCGTCATTCCCTGGACTCCAGCGTGACCCTCTCCCACCAACCTACGTTTGAGGAT 1606 
 V  V  R  H  S  L  D  S  S  V  T  L  S  H  Q  P  T  F  E  D  520 
CTATTGCATGGAGTAGGACTGAATGAGCATAAGTCAGAGTACTGCAGCTGCGGATGGCCT 1666 
 L  L  H  G  V  G  L  N  E  H  K  S  E  Y  C  S  C  G  W  P  540 
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AGCCATCTGCTTGTCCCCAAAGGCAACATAAAAGGAATGGAATATCATCTGTTCGTCATG 1726 
 S  H  L  L  V  P  K  G  N  I  K  G  M  E  Y  H  L  F  V  M  560 
TTAACAGACTGGGATAAAGATAAGGTCGACGGTAGTGAATCAGTTGCTTGTGTAGACGCT 1786 
 L  T  D  W  D  K  D  K  V  D  G  S  E  S  V  A  C  V  D  A  580 
GTCAGCTACTGTGGAGCCCGAGACCACAAATATCCTGACAAGAAACCCATGGGTTTCCCA 1846 
 V  S  Y  C  G  A  R  D  H  K  Y  P  D  K  K  P  M  G  F  P  600 
TTCGATAGACCTATCCATACAGAACACATCTCTGATTTCCTGACCAACAACATGTTTATC 1906 
 F  D  R  P  I  H  T  E  H  I  S  D  F  L  T  N  N  M  F  I  620 
AAGGACATCAAAATAAAATTCCACGAATAGTCAGATGTTTAATACTTGTTACCGTGATCA 1966 
 K  D  I  K  I  K  F  H  E   629 
GATGGCTGATTTTTGTGGTGGAAAAAAATATAATTGGAACAGTTTTTCGATAAATTGTTT 2026  
TGGGGTAGCCTAACCCAGTATAAACAACGCACATACACATAAATTTATTTCTCAAATTAT 2086 
TTAACATGTAGTAAGTTAAAGTCTGTGGATTAAGAAATATTTAAAGAATGTTTTTGCTTA 2146  
GCTGATGAACCTCTTGCGTGTATGTTACATTTCATTATTCTTAGGTCTGACTGCAGAATT 2206 
TAAATAAATTGACCAACAACTAATAAAAAAAAAAAAAAAAAA 2248 

 
Abb. 3.9: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) der Hämocyaninunterein-
heit II von L. polyphemus. 
Das Startcodon ist rot markiert. Die Histidine, welche mit den Kupferionen der Sauerstoff-
bindungsstelle koordiniert sind, wurden blau markiert. Stopcodon sowie das Polyadenylie-
rungssignal sind grün gefärbt. 
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Hämocyanin IV  
 

GGAGAACTGTTTTACTACATGCACCAACAGATGTGTGCCAGATATGACTGCGACAGGATG 60 
 G  E  L  F  Y  Y  M  H  Q  Q  M  C  A  R  Y  D  C  D  R  M  20 
TCTGTTGGGTTACAGCGGATGATCCCCTTCCAAAATTTTGAAGAAACCTTGGAGGGCTAC 120 
 S  V  G  L  Q  R  M  I  P  F  Q  N  F  E  E  T  L  E  G  Y  40 
TCTGCTCACTTGACCTCACTGGTTAGCGGTCTTCACTACGCCAGCCGACCAGAAGGCCTA 180 
 S  A  H  L  T  S  L  V  S  G  L  H  Y  A  S  R  P  E  G  L  60 
CACATCCGGGATCTCAATGATGTCAGTCTCCAGGAGATGGAACGCTGGAGAGAAAGAATA 240 
 H  I  R  D  L  N  D  V  S  L  Q  E  M  E  R  W  R  E  R  I  80 
TTGGAGGGTATTAACCTTGGTCACGTGCACGACGATCACGGCAAAGAAGTCGAACTGGAC 300 
 L  E  G  I  N  L  G  H  V  H  D  D  H  G  K  E  V  E  L  D  100 
GAGGAACACGGAATCGATATTCTAGGGGCTCTGATTGAGTCCAGTCATGAATCCAAGAAT 360 
 E  E  H  G  I  D  I  L  G  A  L  I  E  S  S  H  E  S  K  N  120 
GAGGAATATTATGGTAGCTTGCACAACTGGGGCCACGTAATGCTGGCACGTGTCCACGAT 420 
 E  E  Y  Y  G  S  L  H  N  W  G  H  V  M  L  A  R  V  H  D  140 
CATGATGGCCGATTCCATGAAAACCCAGGAGTCATGAGTGATACTTCCACATCTCTCCGC 480 
 H  D  G  R  F  H  E  N  P  G  V  M  S  D  T  S  T  S  L  R  160 
GATCCAATTTTCTACCGTTACCACAGGTTTATCGACAATATGTTCCAGGAATATAAGGCC 540 
 D  P  I  F  Y  R  Y  H  R  F  I  D  N  M  F  Q  E  Y  K  A  180 
AGTCTACATCATTACACCAAGACAGAATTGACCTTTCCTGAAATCTCAATTTCCCATGTC 600 
 S  L  H  H  Y  T  K  T  E  L  T  F  P  E  I  S  I  S  H  V  200 
ACTATTAAAGCTAAAGTTCCGAACATCATT 630 
 T  I  K  A  K  V  P  N     210 
 
Abb. 3.10: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) der Hämocyaninunterein-
heit IV von L. polyphemus.  
Am 5´-Ende fehlen etwa 500 Basenpaare, am 3´-Ende etwa 820 Basenpaare. Daher feh-
len neben Startcodon und Signalpeptid auch Stopcodon und Polyadenylierungssignal. Die 
Histidine, welche mit den Kupferionen der Sauerstoffbindungsstelle koordiniert sind, wur-
den blau markiert (die ersten beiden Histidine der CuA-Bindungsstelle fehlen). 
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Hämocyanin V oder VI  
 
TTCCATGCTGAGCACCTAGCAGCAGCCACCAAGCTGTACGAAGTGCTGATCGGTGCTAAG 60 
 F  H  A  E  H  L  A  A  A  T  K  L  Y  E  V  L  I  G  A  K  20 
ACGTTCGAGGAGTTTTTGGACTTATGCCACCAGGTTCGTGATTTTGTCAACGAAGGACTT 120 
 T  F  E  E  F  L  D  L  C  H  Q  V  R  D  F  V  N  E  G  L  40 
TATGTGTATGCCGTCTCTGTCGCTATCCTCCATCGTCCAGATTGTAAAGGGGTGAGTCTC 180 
 Y  V  Y  A  V  S  V  A  I  L  H  R  P  D  C  K  G  V  S  L  60 
CCACCTATCCAGGAAATCTTCCCTGACAAATTCGTGACTGTGCAGACACTGTATGATGCC 240 
 P  P  I  Q  E  I  F  P  D  K  F  V  T  V  Q  T  L  Y  D  A  80 
TTCAAGGAATTTTGGCAAAACCCACACAAAGAGGAAGATGTTATTGTTGATATGCAAACC 300 
 F  K  E  F  W  Q  N  P  H  K  E  E  D  V  I  V  D  M  Q  T  100 
ACTGGTAATATTCTTGACCCAGAATACAATTTGGCTTATTACCGTGAAGATATTGGAATA 360 
 T  G  N  I  L  D  P  E  Y  N  L  A  Y  Y  R  E  D  I  G  I  120 
AACGCTCATCACTGGCATTGGCATCTAGTGTATCCCGCCACCTGGCGACCAGAAGTGATA 420 
 N  A  H  H  W  H  W  H  L  V  Y  P  A  T  W  R  P  E  V  I  140 
GGCAAGGTTAAGGACAGGAAAGGAGAGTTGTTCTACTACATGCATCAGCAGATGTGTGCT 480 
 G  K  V  K  D  R  K  G  E  L  F  Y  Y  M  H  Q  Q  M  C  A  160 
AGGTATGATTGTGAAAGGTTGTCTAATGGCATGCCCAGGATGGAACCATTCCATAATTTT 520 
 R  Y  D  C  E  R  L  S  N  G  M  P  R  M  E  P  F  H  N  F  180 
CACGAACCTCTAGAGGGCTACTCCTCCCACCTAAGTTCGTCGATCAACGGCTTACCCTAT 600 
 H  E  P  L  E  G  Y  S  S  H  L  S  S  S  I  N  G  L  P  Y  200 
CCCTCACGGCCTGATGGCATGACTTTGCAGGATTTGAAAGAAGTCTCTGTTCAGGATCTG 660 
 P  S  R  P  D  G  M  T  L  Q  D  L  K  E  V  S  V  Q  D  L  220 
GAACGTTGGAGAGACAGAATCTCTGATGCTATCCACATAGGCCACGTGGAAGACGAAAAT 720 
 E  R  W  R  D  R  I  S  D  A  I  H  I  G  H  V  E  D  E  N  240 
GGATCACACGTGCCATTAGATGACACACGAGGTATTGACATTTTAGGGGCCATGGTTGAA 780 
 G  S  H  V  P  L  D  D  T  R  G  I  D  I  L  G  A  M  V  E  260 
GCTAGTTATGAATCAATCAACCAAGCATTCTATGGTAGCATCCATAACTGGGGTCACGTG 840 
 A  S  Y  E  S  I  N  Q  A  F  Y  G  S  I  H  N  W  G  H  V  280 
ATCTCAGCCAGGGTCCTAGATCCCGATGGTCGTTACCATTTGAATCCAGGTGTGATGAGC 900 
 I  S  A  R  V  L  D  P  D  G  R  Y  H  L  N  P  G  V  M  S  300 
GATACTGCTACCTCCCTCAGAGATCCCATCTTCTACCGATGGCATAGATTCATTGATAAT 960 
 D  T  A  T  S  L  R  D  P  I  F  Y  R  W  H  R  F  I  D  N  320 
ATGTTCCAGGATTACAAAGAGACTTTGCCACATTACAACCATTCAGACCTCGAATTCCCA 1020 
 M  F  Q  D  Y  K  E  T  L  P  H  Y  N  H  S  D  L  E  F  P  340 
GGTATTGAAATAACCAAAGTCCTTCTGAACGCTGAACACACGAACAACATCAACACCTTC 1100 
 G  I  E  I  T  K  V  L  L  N  A  E  H  T  N  N  I  N  T  F  360 
AAGGAGTTTTCAGTGTTGGATCTCTCACATGCTTACGAATTTGGCAGAGATGGAGCCGTC 1160 
 K  E  F  S  V  L  D  L  S  H  A  Y  E  F  G  R  D  G  A  V  380 
AAGGTTCGGTTCAGTCACTTGAACCACGAGGATTTCCACTACAAGATTCAGGTTGAAAAC 1220 
 K  V  R  F  S  H  L  N  H  E  D  F  H  Y  K  I  Q  V  E  N  400 
CACACTAGCAAAACAAAGCCTGCAACCGTTCGTATTTTTATGGCACCCAAGTACGATGAG 1280 
 H  T  S  K  T  K  P  A  T  V  R  I  F  M  A  P  K  Y  D  E  420 
CTAGGCAACGAATTGGATACCAAGAACTTGCGTCGTCTCATGATTGAAATGGACAAGTTT 1340 
 L  G  N  E  L  D  T  K  N  L  R  R  L  M  I  E  M  D  K  F  440 
CATGCAGAAATTCATCCTGGCCACAACACTATTGTTCGCCACTCTAAAGACTCTAGTGTG 1400 
 H  A  E  I  H  P  G  H  N  T  I  V  R  H  S  K  D  S  S  V  460 
ACCATTTCGTCTGCACGAAGCTTTGGACAGTTGGCTCATGGCGAAGGGATTAACGAACAT 1460 
 T  I  S  S  A  R  S  F  G  Q  L  A  H  G  E  G  I  N  E  H  480 
GCTAATGAATATTGTAGCTGTGGATGGCCAGACCATTTACTGGTCCCACGTGGTGACGAA 1520 
 A  N  E  Y  C  S  C  G  W  P  D  H  L  L  V  P  R  G  D  E  500 
AAAGGCATGCCTTTCCACTTGTTCGTAATGTTAACCGACTGGCTTCATGATCAGGTTGGT 1580 
 K  G  M  P  F  H  L  F  V  M  L  T  D  W  L  H  D  Q  V  G  520 
GACCACGGCAAGACAGGGATGTGTACTGACGCAGTAAGCTACTGCGGGGCCAAAGATCAG 1640 
 D  H  G  K  T  G  M  C  T  D  A  V  S  Y  C  G  A  K  D  Q  540 
CTTTACCCAGACCGACGACCTATGGGCTTCCCGTTCGATAGACACATCGAACTAGAACAT 1700 
 L  Y  P  D  R  R  P  M  G  F  P  F  D  R  H  I  E  L  E  H  560 
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CTCAAGGATTGGGTACTTCCTAACATGAAGGACACTCTGATCACTGTAACACATCACGAG 1760 
 L  K  D  W  V  L  P  N  M  K  D  T  L  I  T  V  T  H  H  E  580 
GAGGTTCACAACCATAACCACTAAAAAATGTAACCTAAGATATTTCTTTCTGTAGTTAAT 1820 
 E  V  H  N  H  N  H   587 
GGTTTCAAATTTCCATTAACAATAACATTTTTCGAGATATGCTTTAAACAGTTAAACATG 1880 
AATTTTAATATGAACATGTTTTGGCAATGTAATAACTACTGGCAATTTAAAGTAGTACAT 1940 
GTTATTCAAATAAAGATATGAAACTAGGCTCTGGGACTATATCGAATGCATGGTTGTAAC 2000 
GACGTTTAATAATATAAATGAAATAAAGTTATCTTTAAACTGGAAAAAAAAAAAAAAAAA 2060 
AA 2062 
  
Abb. 3.11: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) der Hämocyaninunterein-
heit V oder VI von L. polyphemus.  
Am 5´-Ende fehlen etwa 150 Basenpaare. Daher fehlen Startcodon und Signalpeptid. Die 
Histidine, welche mit den Kupferionen der Sauerstoffbindungsstelle koordiniert sind, wur-
den blau markiert. Stopcodon sowie das Polyadenylierungssignal sind grün gefärbt. 
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3.3  Hämocyanine der Crustaceen  

 

Innerhalb der Crustaceen sind mittlerweile eine große Anzahl von Hämocyaninen bei den 

dekapoden Krebsen nicht nur immunologisch und proteinbiochemisch untersucht (Markl, 

1986; Markl und Decker, 1992) worden, es liegen auch einige Sequenzdaten vor (z.B. 

Sellos et al., 1997; Kusche und Burmester, 2001; Kusche et al., 2003). Außerhalb der 

Dekapoda sind die Daten noch spärlich. Mit dem zu den Amphipoden gehörenden Gam-

marus roeseli sollte daher ein nichtdekapoder Vertreter der malakostraken Crustaceen auf 

das Vorhandensein von Hämocyanin untersucht werden.  

 

 

3.3.1 Charakterisierung des Hämocyanins von Gammarus roeseli 
 

Zu Beginn der vorliegenden Arbeit war bereits eine Charakterisierung der Hämolymphe 

von G. roeseli in Form eines Coomassie-gefärbten SDS-Gels und eines Western-Blots 

(Abb. 3.12) erfolgt. Darüber hinaus existierte eine cDNA-Bank, die auch schon innerhalb 

der Arbeitsgruppe mittels Antikörperscreening durchmustert worden war. Leider konnten 

hierbei keine vollständigen Klone gefunden werden, sondern nur Fragmente. Vor allem 

die fehlenden 5´-Enden der cDNA stellten ein Problem dar. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Im Rahmen dieser Arbeit gelang es, ausgehend von bereits bekannten Sequenzfragmen-

ten mit Hilfe einer 5´-RACE ein cDNA-Teilstück am 5´-Ende zu ermitteln. Leider war es 

nicht möglich, dieses 5´-Ende einer vollständigen Sequenz sicher zuzuordnen. Die cDNA-

Sequenz, die in Abb. 3.13 gezeigt wird, ist daher aus vier unterschiedlichen Fragmenten 

zusammengesetzt, die in den überlappenden Bereichen identisch waren (das vollständige 

  

Abb. 3.12: 
SDS-PAGE mit der Hämolymphe von 
Gammarus roeseli. Coomassiefärbung
(A) und Western-Blot (B). 
Im Western-Blot erkennbar sind min-
destens sechs verschiedene Hämo-
cyaninuntereinheiten. 
(Hembach, 2002) 

205 
 
 
117 
97 
 
66 
 
 
 
45 

B kDa A 



                Ergebnisse 

 62 
 

Alignment ist dem Anhang unter 7.10.1 zu entnehmen). Sie besteht aus 675 Aminosäu-

ren. Die Translation resultiert in einem (theoretisch berechneten) Protein mit einer Mole-

külmasse von 75 kDa (pI = 5,3). Es existiert ein Signalpeptid am 5´-Ende, das 15 Amino-

säuren umfasst.  

 
 
Hämocyanin von G. roeseli 
 

MKLLLLCLAATSAFAWPSFFNDAAPSIAVRQQAVNHLLYRVTEPLRFDDLKAVAASFNPV 60 

ADKSIYTDGGVAAQHLVDELTDHRLLEKHHWFSLFNTRQREEALMLFDVLIHSKTWETAL 120 

NNAAYFREQMNEGEFVYALYAAVIHSKLGAGIVLPPLYEVTPHLFTNSEVIQKAYNAQMT 180 

QTPGSFKQDFTGSKKNPEQRVAYFGEDIGMNVHHVTWHLDFPFWWEDSYGYHLDRKGELF 240 

FWAHHQLTARFDAERLSNHLDLVDELYWDRPIKEGFAPHATYRYGGEFPTRPDNVHFEDV 300 

DGVVRVRDMIIHETRIKGAIAHGYITAADGSHININDEHGIDHLGDIIESSLYSPNAQYY 360 

GALHNEAHIILGRQADPHGKFNLPPSVMEHFETATRDPAFFRLHKYMDNMFKEHKDSLAP 420 

YTAEEIGFPGVHLTSVSIEGELETFFEDFEYDLKMAVDSSEAVAEVEVKAHVDRLNHKDF 480 

AYNFDIKSDSADQHAVVRVVRVFLCPRRDNNGIQFTFDEGRWNCIEMDKFWTKLAAGDNH 540 

IKRKSSESSVTVPDVPSFASLIHDADAAVASGSDLHLEEFDRACGLPQRMLLPKGTEEGL 600 

EFLLVVAVSDGTTDAQHDALEAVDAHGHAQCGVNGEKYPDHQPMGFPLDRRIPDDRIFLS 660 

ADNIEKLLVTVTHKH 675 

Abb. 3.13: Aminosäuresequenz einer G. roeseli Hämocyaninuntereinheit. 
Die Sequenz wurde aus verschiedenen cDNA-Sequenzen zusammengefügt. Ob es sich 
dabei um eine einzige Hämocyaninuntereinheit handelt, ist unklar. Die Sequenz am 5´-
Ende ist diejenige, die im Rahmen dieser Arbeit gefunden werden konnte (violett mar-
kiert). Das putative Signalpeptid ist unterstrichen.  
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3.4  Hämocyanine der Insekten 
 
Bislang wurde Hämocyanin, außer bei Insekten, bei Vertretern von allen Gruppen inner-

halb der Arthropoda gefunden. Bei den Insekten ging man allerdings davon aus, dass sie 

kein Hämocyanin besitzen, da das Vorkommen eines gut entwickelten Trachealsystems 

diesen respiratorischen Blutfarbstoff überflüssig gemacht hatte (Mangum, 1985). Da in der 

embryonalen Hämolymphe von Schistocerca americana ein Protein (embryonales Hämo-

lymph Protein, EHP) nachgewiesen werden konnte, welches Ähnlichkeiten mit Arthropo-

denhämocyaninen aufwies (Sanchez et al., 1998), sollte im Rahmen der Arbeit geklärt 

werden, ob Insekten über ein funktionelles Hämocyanin verfügen. Dazu wurden verschie-

dene Vertreter insbesondere der basalen Insekten, auf das Vorhandensein dieses respira-

torischen Proteins untersucht (Tabelle 3.1). 

 

 

3.4.1 Charakterisierung der Hämocyaninuntereinheiten von Perla marginata 
 

Nachdem für alle Entwicklungsstadien von P. marginata (diese Steinfliegenart hat einen 

dreijährigen Entwicklungszyklus) im SDS-Gel mehrere Banden im Bereich zwischen 66 

und 97 kDa auftraten (Abb. 3.14), wurden im Western-Blot diverse, gegen Crustaceen-

Hämocyanin gerichtete Antikörper zur Detektion eingesetzt. Hierbei war es mit einem An-

tikörper gegen Hummerhämocyanin möglich, zwei Banden im Bereich von etwa 75 kDa 

zu identifizieren. In der Folge wurden aus vorhandenen Hämocyanin-Sequenzen (Vertre-

ter der Crustaceen, Sequenz von Schistocerca americana) degenerierte Primer (siehe 

Anhang) hergestellt und eine RT-PCR auf die RNA von P. marginata durchgeführt. Dar-

aus resultierte ein cDNA-Fragment von 1048 Basenpaaren, bei dem es sich eindeutig um 

Hämocyanin handelte. Mit Hilfe dieser Teilsequenz war es möglich, eine Sonde herzustel-

len, die in der Folge dazu benutzt wurde, eine Steinfliegen- cDNA-Bank zu durchmustern. 

Hierbei gelang es, zwei komplette Hämocyaninuntereinheiten (Abb. 3.17 und 3.18) zu 

identifizieren, die als Hc1 und Hc2 bezeichnet wurden (Tabelle 3.2).  
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Tabelle 3.2: Vergleich der Hämocyaninuntereinheiten Hc1 und Hc2 der Steinfliege P. 
marginata: 
 

Hämocyaninuntereinheit Hc1 Hc2 
Länge in Basenpaaren 2601 2367 

Länge in AS 678 671 

Molekülmasse (kDa) 77, 2 76,3 

pI 5,77 6,18 

Länge Signalpeptid (AS) 19 16 

Zugangsnummer der EMBL / Genbank-
Datenbank  

AJ 555403 AJ 555404 

 

Zur weiteren Charakterisierung, und um nachzuweisen, dass es sich bei dem Hämocya-

nin von P. marginata um ein funktionelles respiratorisches Protein handelt, wurde das 

Sauerstoffbindungsverhalten der Steinfliegenhämolymphe untersucht. Wie Abbildung 3.15 

zeigt, ist das Hämocyanin (untersucht an 3-jährigen Larven und adulten Tieren) zu einer 

reversiblen Sauerstoffbindung in der Lage. Im Folgenden wurde eine Sauerstoffbindungs-

kurve der Hämolymphe erstellt (Abb. 3.16). Das Hämocyanin zeigte hierbei einen P50 von 

etwa 8 Torr mit einem Hill Koeffizienten von h = 2 und damit eine deutliche Kooperativität. 

Ein weiteres Ziel der Arbeit war es, einen spezifischen Antikörper gegen das Steinfliegen-

hämocyanin herzustellen, der dazu benutzt werden sollte, weitere Insekten auf das Vor-

handensein von Hämocyaninen zu untersuchen. Hierzu wurde zunächst mit Hilfe von spe-

zifischen Primern ein 771 Basenpaare großes Fragment aus der cDNA der Hämocyani-

nunterheit 1 amplifiziert. Die Primer waren so gewählt, dass das Fragment neben einer 

Restriktionsschnittstelle für Kpn I auch eine solche für Hind III besaß. Durch Klonieren der 

cDNA in einen Expressionsvektor gelang es ein Protein von 257 Aminosäuren zu erhal-

ten. Mit diesem Peptid wurde nun ein Kaninchen immunisiert (Charles River, Deutsch-

land), welches polyklonale Antikörper gegen das Hämocyanin der Steinfliege produzierte. 

Mit Hilfe des so gewonnenen Serums konnten nun weitere Untersuchungen durchgeführt 

werden.  
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Hämocyanine Hexamerine 
/Hämocyanine 

Abb. 3.15: 
Die Abbildung zeigt, dass 
das Hämocyanin von Per-
la marginata in der Lage 
ist, Sauerstoff reversibel 
zu binden.  
Die Messung wurde am 
Institut für Biophysik in der 
Arbeitsgruppe von Prof. 
Decker durchgeführt.  

Abb. 3.14: 
SDS-PAGE mit Hämo-
lymphe von Perla margina-
ta in verschieden Entwick-
lungsstadien (1-3 = Lar-
venstadien im Alter von 1-3 
Jahren; A = adulte Tiere). 
Coomassiefärbung und 
Western-Blot  
Im der Coomassiefärbung 
sind Hexamerine und Hä-
mocyanine erkennbar, im 
Western-Blot sind die Hä-
mocyanine mit einem spe-
zifischen Antikörper detek-
tiert.  
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Hämocyanin 1  
 
  GTGAGGTACAGACGGCGCC    19 
ATGAAGTGGTTATTGACCTTGGGACTGGTGATGGTGTTGGCTAGCCTGGCTCAGGCTAAG    79 
 M  K  W  L  L  T  L  G  L  V  M  V  L  A  S  L  A  Q  A  K  20 
CTTACAAGGGGATCCGTGCCAGCTGACCAAGACTTCCTCACCCGTCAACGCGATGTCATC   139  
 L  T  R  G  S  V  P  A  D  Q  D  F  L  T  R  Q  R  D  V  I  40 
AGGCTGTGCATGAAGGTCCATGAACACAATCATTACCAAGAGCAGGTCGACCTTGTCAAG   199 
 R  L  C  M  K  V  H  E  H  N  H  Y  Q  E  Q  V  D  L  V  K  60 
GACTATGATCCCAGCGTCGCCGGGAAGTTCAAGGATGTCACTCCCATCAAGAGGTTGATG   259 
 D  Y  D  P  S  V  A  G  K  F  K  D  V  T  P  I  K  R  L  M  80   
AAGTACTACAACGCTAAGACACTTCTTCCCCGTGGAGACATCTTCTCTCTGTTCCACAAG   319 
 K  Y  Y  N  A  K  T  L  L  P  R  G  D  I  F  S  L  F  H  K  100 
GAACATCGCGAAGAGATGATCTTGTTGTTTGAGTCCTTCCTGTTCGCTCAGGACTGGGAT   379 
 E  H  R  E  E  M  I  L  L  F  E  S  F  L  F  A  Q  D  W  D  120  
ACCTTCTTCAAGACAGCTGTCTGGGCCAGAGACAGGATCAACGAGGGACAGTTTGTGTAC   439 
 T  F  F  K  T  A  V  W  A  R  D  R  I  N  E  G  Q  F  V  Y  140  
GCCCTTAGTGTGGCTGTCCTCCACCGTGAAGACTGCAAGGGTATCATTCTTCCCCCAGCC   499 
 A  L  S  V  A  V  L  H  R  E  D  C  K  G  I  I  L  P  P  A  160 
TATGAGATCTACCCTCACATGTTTGTCAACAGTGAAGTCATCAACTCTGCCTACAAGGCA   559 
 Y  E  I  Y  P  H  M  F  V  N  S  E  V  I  N  S  A  Y  K  A  180 
AAGATGACCCAGACCCCAGCCATCATCCACATGAACTTCACAGGAACTATCAGGAACCCC   619 
 K  M  T  Q  T  P  A  I  I  H  M  N  F  T  G  T  I  R  N  P 200  
GACCAATGGATCGCCTACCTTGGAGAAGATGTTGGTCTCAACTCCCATCACGCTCACTGG   679 
 D  Q  W  I  A  Y  L  G  E  D  V  G  L  N  S  H  H  A  H  W  220 
CACATGGACTTCCCCTTCTGGTGGAAGGCTGCAGAGTACGGCATTGAGAAGGACCGCAAG   739 
 H  M  D  F  P  F  W  W  K  A  A  E  Y  G  I  E  K  D  R  K  240 
GGAGAGCTGTTCTATTACATGCACCACCAGATGATCGCCCGATACGACTTTGAGCGTCTC   799 
 G  E  L  F  Y  Y  M  H  H  Q  M  I  A  R  Y  D  F  E  R  L  260 
TCCAACTGGCTGCACTTCGTTGAGCCCATCTCCTTTGAAGACGAGATCGAGCATGGTTTC   859 
 S  N  W  L  H  F  V  E  P  I  S  F  E  D  E  I  E  H  G  F  280 
TACCCTCAGACCACCTACAGGGTTGGCGGTGAATTCCCAGCCAGGCCTGACAACTTCCAC   919 
 Y  P  Q  T  T  Y  R  V  G  G  E  F  P  A  R  P  D  N  F  H  300 
TTCCATGACCTGGAGCACATCAAGATCAAGGACATGCTTGACTACACCCGTAGGATCAAG   979 
 F  H  D  L  E  H  I  K  I  K  D  M  L  D  Y  T  R  R  I  K  320 

Abb. 3.16: 
Sauerstoffbindungskurve 
der Hämolymphe von 
Perla marginata. Die 
Hämolymphe zeigt Ko-
operativität (Hill- Koeffi-
zient = 2,0) und eine mitt-
lere Sauerstoffaffinität mit 
einem P50 von etwa 8 
Torr. 
Die Messung wurde am 
Institut für Biophysik in 
der Arbeitsgruppe von 
Prof. Decker durchge-
führt.  
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GAGGCCATCTCCAAGCAAAAAGTCCGTTCCAAGAACGGTGAGAAAATTCCTCTTGACGCT  1039 
 E  A  I  S  K  Q  K  V  R  S  K  N  G  E  K  I  P  L  D  A  340 
GTCCACGGTATCGACATTCTTGGAGACCTGATGGAGCCTTCCGTAGAGAGCCCTCATGAG  1099 
 V  H  G  I  D  I  L  G  D  L  M  E  P  S  V  E  S  P  H  E  360 
GACTACTATGGTTCCCTGCACAACGACGCTCACGTACTTCTGGGTCAAATCACCGATCCT  1159 
 D  Y  Y  G  S  L  H  N  D  A  H  V  L  L  G  Q  I  T  D  P  380 
CTCGGAAAGTTCGATCTGCCCCCAGGTGTAATGGAGCACTTCGAGACCGCTACCAGAGAC  1219 
 L  G  K  F  D  L  P  P  G  V  M  E  H  F  E  T  A  T  R  D  400 
CCTGCCTTCTTCCGCCTTCACAAGCACATTGACAACTTATTCAAGATGTACAAGGACCTG  1279 
 P  A  F  F  R  L  H  K  H  I  D  N  L  F  K  M  Y  K  D  L  420 
CTGCCTCCTTACACCAAGGCTGAGCTGGAGTTCCCTGGAGTGAAGGTTCTGGACTGGGAG  1339 
 L  P  P  Y  T  K  A  E  L  E  F  P  G  V  K  V  L  D  W  E  440 
ATCGGTAATCTGGTCACCTACTTTGAGGATTTCGATATCGATATGTTGAACGCTCTCGAC  1399 
 I  G  N  L  V  T  Y  F  E  D  F  D  I  D  M  L  N  A  L  D  460 
GACACCGCCGATCTTCCTGATGTCGACGTCAAGGCTCGTGTGCAGCGTCTGAACCACGAA  1459 
 D  T  A  D  L  P  D  V  D  V  K  A  R  V  Q  R  L  N  H  E  480 
CCCTTCACCTGGGCCCTGCACATGGAGAGTGACAAGGAGGTGACCGCCGCCTTCCGTGTC  1519 
 P  F  T  W  A  L  H  M  E  S  D  K  E  V  T  A  A  F  R  V  500 
TTCCTCGGACCAAAGAAAGACTGGTACGAAAGTGACTTCACCATTAACGAAGTCAGACCC  1579 
 F  L  G  P  K  K  D  W  Y  E  S  D  F  T  I  N  E  V  R  P  520 
TACCTCATCGAGATCGACAAGTTCGTCACAAAGGTTGTGGCCGGCAAGTCTGTGATCCAC  1639 
 Y  L  I  E  I  D  K  F  V  T  K  V  V  A  G  K  S  V  I  H  540 
CGCAAGTCCAGCGAATCTAGTGTGACCATCCCCGACCGTGAGACCACCAAAGTTCTTCTG  1699 
 R  K  S  S  E  S  S  V  T  I  P  D  R  E  T  T  K  V  L  L  560 
GAGAAGGTTGAGCACGCCCTGGAGGGCAAGGAAACCCTGAACGTAAACAAGGATGAGCGC  1759 
 E  K  V  E  H  A  L  E  G  K  E  T  L  N  V  N  K  D  E  R  580 
CACTGTGGCTACCCCGACCGCCTGCTGTTGCCCAAGGGCAGGAATACTGGTATGCCCGTC  1819 
 H  C  G  Y  P  D  R  L  L  L  P  K  G  R  N  T  G  M  P  V  600 
CAGATCTACGTCATTGTCACCGACTTTGAGAAGGAGAAGGTGAACGACCTGCCCTACGAT  1879 
 Q  I  Y  V  I  V  T  D  F  E  K  E  K  V  N  D  L  P  Y  D  620 
TACGACTACGGCGGTTCTCTCAGCTACTGCGGTGTTGTTGGAGGTCACAAGTACCCCGAC  1939 
 Y  D  Y  G  G  S  L  S  Y  C  G  V  V  G  G  H  K  Y  P  D  640  
ACCAAGGCCATGGGATTCCCCTTCGACCGTCGCATTTACTCAAGGGAGGACTTCTTCACC  1999 
 T  K  A  M  G  F  P  F  D  R  R  I  Y  S  R  E  D  F  F  T  660 
GACAACATGTATACGAAGGACGTCACCATCACCTTCAAGGAGAACCACCACCATTAAAAA  2059 
 D  N  M  Y  T  K  D  V  T  I  T  F  K  E  N  H  H  H   678 
AACAGGTGCTTCACACCTGTCTCCAACAAAATCAACAGGTGCAAACAACTCTGCAAACCT  2119 
GCAAGAAACCCTCACATTCCTGGACAACTTAACAGAGGATCACCTGTTGGTCTTGATCAA  2179 
CTCGACACCTGTTCACAACCATAACAAGTCTGTAACGCTCAACAGGTGCACACCTGTTGT  2239 
TAATGTTCAACAAGTACTTGTTGAGCTCTCAACAGGTACACACTTGTACCCAAACTTCCA  2299 
ACAGGTTCACTTTTATCTACCTCCCTTACATGCAAAGCTATCAATAATACTTCCAATATC  2359 
CTACCAACAGTCCTAACAATCCTTCATAAACAAAGGTCTTTTTAAATACAATTGCTCAAA  2419 
CTTGTACAATCAATTTACCCAAGGAACACAAAATCGTTAGCGTTAATGATATTTGTTAAA  2479 
TTATTTCTTTGCTTGTTTCAATTGGTTGAATCTGTAACACACCTCTCTAATGTAATATTT  2539 
ACGTTCTGATGTAACTAAATAAAATAAAAATATAAGTAAACTGAAAAAAAAAAAAAAAAA  2599 
AA       2601                    
 
Abb. 3.17: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) von Perla marginata Hc1. 
Das Startcodon ist rot markiert, das putative Signalpeptid unterstrichen. Die Histidine, 
welche mit den Kupferionen der Sauerstoffbindungsstelle koordiniert sind, wurden blau 
markiert. Stopcodon sowie das Polyadenylierungssignal sind grün gefärbt. 
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Hämocyanin 2  
    
  GTCTTCTCCTGCAGGT  16 
ATGAAGTTCGCTTTGGTTTTGATTGGGCTTTGCGCCCTGGCAGCTGCAGATACTGTTGAC    76 
 M  K  F  A  L  V  L  I  G  L  C  A  L  A  A  A  D  T  V  D  20 
GATACCTTCTACAAGCACCAGACCCAAGTGCTGCACCTGGTGGAGCACATTTACGAACCC   136  
 D  T  F  Y  K  H  Q  T  Q  V  L  H  L  V  E  H  I  Y  E  P   40  
ATCAGCTCCCACTATGAGGACCTCACCACCATTAAGAAGACCTACGACCCCCTGCAACAT   196 
 I  S  S  H  Y  E  D  L  T  T  I  K  K  T  Y  D  P  L  Q  H  60 
CTGGACAATTTCAAGGATGGCGATCACGTGAAGCACTTCGTTCACGATGTCACCCACGGC   256 
 L  D  N  F  K  D  G  D  H  V  K  H  F  V  H  D  V  T  H  G  80 
AAATACCTCGCTCACGATGAGATCTTCAACATCTTCCACCCTCATCACCGTCGTCAGATG   316 
 K  Y  L  A  H  D  E  I  F  N  I  F  H  P  H  H  R  R  Q  M  100 
GTCTACTTGTTCGAGATCCTCTACGGAGCCAAGGACTTTGACAGCTTCTTCAACATGGCC   376 
 V  Y  L  F  E  I  L  Y  G  A  K  D  F  D  S  F  F  N  M  A   120  
GTCTGGGCTAGGGATCACATGAGCCCCAGGATGTTCCTGTACGCCTTCTCTGTTGCCGTC   436 
 V  W  A  R  D  H  M  S  P  R  M  F  L  Y  A  F  S  V  A  V  140 
CTCCACCGTACTGACTGCAAGGGAATCACCCTCCCCCCTGCCTACGAGATCACCCCCGAC   496 
 L  H  R  T  D  C  K  G  I  T  L  P  P  A  Y  E  I  T  P  D  160 
ATGTTCCTCACCACCGATGTCATGAGGAAGGCCTACCAAGCCAAGATGACAGCGACAAAG   556 
 M  F  L  T  T  D  V  M  R  K  A  Y  Q  A  K  M  T  A  T  K  180 
ACCGTCATTCCCATGAAGTTCACCGGCTCCATCAAGAACCCCGAGCAGAGGGTCGCCTAC   616 
 T  V  I  P  M  K  F  T  G  S  I  K  N  P  E  Q  R  V  A  Y  200 
TTCGGCGAGGACATCGGCGTCAACTCCCATCACTCCCACTGGCACATGGACTTCCCCTTC   676 
 F  G  E  D  I  G  V  N  S  H  H  S  H  W  H  M  D  F  P  F  220 
TGGTGGAAGAGGTCCTATGACGTCACCAAGGATAGGCGAGGAGAACTGTTCTTCTACATG   736 
 W  W  K  R  S  Y  D  V  T  K  D  R  R  G  E  L  F  F  Y  M  240  
CACCACCAGATGGTCAACCGTTTCGACGCTGAGCGACTCTCCAACTGGCTTCCACAGGTT   796 
 H  H  Q  M  V  N  R  F  D  A  E  R  L  S  N  W  L  P  Q  V   260 
GAGCCCCTGAACTGGCACCACGAGATTGAGGAGGGTTTCGCCCCAGCAGCCATGTACTTC   856 
 E  P  L  N  W  H  H  E  I  E  E  G  F  A  P  A  A  M  Y  F  280 
AACGGCCAGGAATTCCCCATGAGACCTGACGGTATTCACTTCCACGACCTCCCCTGGTTT   916 
 N  G  Q  E  F  P  M  R  P  D  G  I  H  F  H  D  L  P  W  F  300 
ACCGTCAAGGACACCGAGGATTACGAGGACAGGATCAGGAACGTCATCGCCAAGGGATAC   976 
 T  V  K  D  T  E  D  Y  E  D  R  I  R  N  V  I  A  K  G  Y   320 
GTCAAGGCCAGCGATGGTCACACCATCTTCCTGAATGGCACTGAGGGTATCAACATCCTG  1036 
 V  K  A  S  D  G  H  T  I  F  L  N  G  T  E  G  I  N  I  L   340 
GGTCTGGTTGTTGAGTCCCTGGACCACGACTACAACCGTCACTACTTCGGCAAACTCCAC  1096 
 G  L  V  V  E  S  L  D  H  D  Y  N  R  H  Y  F  G  K  L  H  360 
TCCAACGCTCATGTCCTGCTCTCCAAGGTCACCGACCCTGAGCAGAAGTTTGGAACTCCC  1156 
 S  N  A  H  V  L  L  S  K  V  T  D  P  E  Q  K  F  G  T  P  380 
CCAGGTGTGATGGAGCACTTTGAGACCGCTACCAGAGACCCTGCCTTCTTCCGCCTTCAC  1216 
 P  G  V  M  E  H  F  E  T  A  T  R  D  P  A  F  F  R  L  H  400 
AAGCACATTGACAACCTATTCAAGCAGCACAAGGACATGCTGACACCCTACACCAAGGAA  1276 
 K  H  I  D  N  L  F  K  Q  H  K  D  M  L  T  P  Y  T  K  E  420 
GAGCTGGACTTCCCCGGAGTGACTGTTGACGCCGTCAAGGTCGTTGGCAAGAGCGAAGAC  1336 
 E  L  D  F  P  G  V  T  V  D  A  V  K  V  V  G  K  S  E  D    440 
TCGACAGCCAATCAGATCGTCACCTTCTTTGACGAGTCGCACATCAACCTTGGAAACATG  1336 
 S  T  A  N  Q  I  V  T  F  F  D  E  S  H  I  N  L  G  N  M  460 
TGGGTCCACACCCCTGAGAAGGTCGGCATTGAGGTCACCATGAAGCGCCTGAACCACGAA  1396 
 W  V  H  T  P  E  K  V  G  I  E  V  T  M  K  R  L  N  H  E  480 
GCCTTTAAGTACGTCATTACTGCCACCGCCGAGAAGGAAACCGAGGGTATCGTCCGCATC  1456 
 A  F  K  Y  V  I  T  A  T  A  E  K  E  T  E  G  I  V  R  I  500 
TTCCTCAGCCCCACCTACAACTGGTTCGGTCAGGAGATCACTCTTCAGGACGGACACTGG  1516 
 F  L  S  P  T  Y  N  W  F  G  Q  E  I  T  L  Q  D  G  H  W  520 
GGCGCGATTGAGATGGACCGCTTCCCCGTGAAGCTGACTGCTGGTGAGAACGTGATTACT  1576 
 G  A  I  E  M  D  R  F  P  V  K  L  T  A  G  E  N  V  I  T  540 
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CGCTCTGGCAAGAAGTCTGTCGTCACCATTGATGAGCCCATGAGCTTCGCTGAGATCCAC 1636 
 R  S  G  K  K  S  V  V  T  I  D  E  P  M  S  F  A  E  I  H  560 
AAGGCAGTGGCTGACAAGGACGCCACTCACTTCCACAAGGAGTTCCGCCACTGCGGCTTC  1696 
 K  A  V  A  D  K  D  A  T  H  F  H  K  E  F  R  H  C  G  F  580 
CCCCACCGACTGCTGGTCCCCAAGGGCCGCCCCGAGGGAATGCACTACAAGCTGATGGTG  1756 
 P  H  R  L  L  V  P  K  G  R  P  E  G  M  H  Y  K  L  M  V  600 
GTCATCACCGACTATCACAAGGATGTCGTCGTCCCTGACATGGACGTCGAGCACATGGAC  1816 
 V  I  T  D  Y  H  K  D  V  V  V  P  D  M  D  V  E  H  M  D  620 
AAGCTTCAGTCTGTGGGATACTGTGGTGTCATGGAGGGCAAGATTCCCGACGGCAAACCC  1876 
 K  L  Q  S  V  G  Y  C  G  V  M  E  G  K  I  P  D  G  K  P  640 
ATGGGATACCCCTTCGACCGTCGCATCTCCTGCGAGGAGAGCTTCATAACCAAGAACATG  1936 
 M  G  Y  P  F  D  R  R  I  S  C  E  E  S  F  I  T  K  N  M  660 
AAGTTCGTCGACATCACCGTCAAGACCAGGGTCTGAGCGGACACACGCACACTCAGCTCT  1996 
 K  F  V  D  I  T  V  K  T  R  V   671 
TTCATTGACTTCAACATTAATTGACATTGTAAGATAATTAACACATATCATCATTCCAAT  2056 
TAAAAATAAAACTTTCGCAGAATACATTTCGCTTTATTTTTATGTAAATTGTTGTAATAA  2116 
TTAATCAAATCTGGAAACATTAATCGATAAAAACTAAAACTGTATAAAATTGGAAAATTG  2176 
AAAGTAGAGAAACAAATGTTCATTCTATGAAACAATGATTTTGTAATAATACTTCGATAG  2236 
TTTAGTAATTTAATTGAATAAAAGTAACAACCAAAAGTGTTAAAATATTATTCAGGAACG  2296 
CACAAATTTTCTTAACACGTAAACTTTCAAAAAATAAAAAATATCACTAAAAAAAAAAAA  2356 
AAAAAAAAAAA                                                   2367 
 
 
Abb. 3.18: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) von P. marginata Hc2. 
Das Startcodon ist rot markiert, das putative Signalpeptid unterstrichen. Die Histidine, 
welche mit den Kupferionen der Sauerstoffbindungsstelle koordiniert sind, wurden blau 
markiert. Stopcodon sowie das Polyadenylierungssignal sind grün gefärbt. 
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3.4.1 Charakterisierung der Hämocyaninuntereinheiten von Thermobia  
 domestica 
 

Nachdem bei P. marginata Hämocyanin gefunden wurde, war es naheliegend, zunächst 

innerhalb der basalen Insekten nach weiteren Arten zu suchen die ebenfalls über ein sol-

ches verfügen könnten. Ein möglicher Vertreter war der Ofenfisch T. domestica, ein Mit-

glied der Ordnung der Thysanura (Borstenschwänze). Nachdem mit Hilfe des Antikörpers 

gegen das Steinfliegenhämocyanin eine Bande mit der für Hämocyanin zu erwarteten 

Masse von ca. 75 kDa detektiert werden konnte (Abb. 3.19), wurden degenerierte Primer 

aus einem konservierten Bereich der Hämocyanin-Sequenzen von P. marginata kon-

struiert. Mit diesen wurde eine RT-PCR auf die Gesamt-RNA von T. domestica durchge-

führt. Das Ergebnis waren zwei cDNA-Sequenzen, die jeweils 540 Basenpaare umfassten 

und im Alignment die größte Übereinstimmung mit den Sequenzen der Hämocyaninunte-

reinheiten Hc1 bzw. Hc2 von P. marginata aufwiesen. Da die verwendeten Primer im Be-

reich der konservierten Sauerstoffbindungsstellen (CuA und CuB) lagen, waren von den 

sechs koordinierten Histidinen nur fünf in den Sequenzen vorhanden (Abb. 3.20; 3.21). 

Um zu weiteren Ergebnissen zu gelangen, wurde eine cDNA-Bank aus der mRNA von 

etwa 20 Ofenfischen hergestellt, die dann sowohl mittels Antikörper gegen das Steinflie-

genhämocyanin durchmustert wurde, als auch mit einer spezifischen Sonde aus der Se-

quenz der Hämocyaninuntereinheit 1. Leider brachte diese Vorgehensweise keine weite-

ren Ergebnisse. Auch der Versuch, das 5´ bzw. 3´Ende mit Hilfe einer RACE-Reaktion zu 

vervollständigen misslang.  

 
 

 

 

 
 Abb 3.19: 

Coomassiefärbung (A) und Wes-
tern-Blot (B) einer SDS-PAGE 
mit der Hämolymphe von T. do-
mestica, inkubiert mit einem An-
tikörper gegen Hämocyanin von 
P. marginata.  
 

kDa A B 
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Partielle Sequenz des Hämocyanins 1  
 
TGGCATATGGATTTTCCTTTTTGGTGGAAACCCGAGTACGGAGTGGAGAAGGACAGGAAG 60 
 W  H  M  D  F  P  F  W  W  K  P  E  Y  G  V  E  K  D  R  K  20 
GGAGAACTTTTCTATTACATGCATCATCAGCTTATTGCAAGATTCGACTTGGAGAGATTA 120 
 G  E  L  F  Y  Y  M  H  H  Q  L  I  A  R  F  D  L  E  R  L  40 
TCGAACAACTTGCCAGTGGTAAGGCCTTTGGATTGGGAGAAACCAATTGTAAATGGATTC 180 
 S  N  N  L  P  V  V  R  P  L  D  W  E  K  P  I  V  N  G  F  60 
TACCCACAGACTACGTACAGGAAGGGTGGAGAATTCCCTGCTCGCCCAGACAACTTCTAC 240 
 Y  P  Q  T  T  Y  R  K  G  G  E  F  P  A  R  P  D  N  F  Y  80 
TTCCAGGACCTGGAAACACCATACATCAAAGTGAAGCACATGATCGCCTACTCCCAGAGA 300 
 F  Q  D  L  E  T  P  Y  I  K  V  K  H  M  I  A  Y  S  Q  R  100 
ATCAGAGAAGCCATCGCTAGAGGAGTTGTTTTAACGAAATCTGGAGAACTTTATTCCATC 360 
 I  R  E  A  I  A  R  G  V  V  L  T  K  S  G  E  L  Y  S  I  120 
AACGATACTACAGGGATCAACACTTTGGGTGAATTGATCGAACCTTCTGTGTTCTCTCGC 420 
 N  D  T  T  G  I  N  T  L  G  E  L  I  E  P  S  V  F  S  R  140 
CATCGAGAATATTATGGAGCTTTGCACAACTATGGACATATCCTTCTCGGCAGAATTACC 480 
 H  R  E  Y  Y  G  A  L  H  N  Y  G  H  I  L  L  G  R  I  T  160 
GACCCCAAGGGCAAGTTCAACATGCCACCTGGTGTAATGGAGCACTTCGAAACAGCAACA 540 
 D  P  K  G  K  F  N  M  P  P  G  V  M  E  H  F  E  T  A  T  180 
  
 
Abb. 3.20: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) von T. domestica Hc1. 
Am 5´-Ende fehlen etwa 750 Basenpaare, am 3´-Ende etwa 900 Basenpaare. Daher feh-
len neben Startcodon und Signalpeptid auch Stopcodon und Polyadenylierungssignal. Die 
Histidine, welche mit den Kupferionen der Sauerstoffbindungsstelle koordiniert sind, wur-
den blau markiert (das erste Histidin der CuA-Bindungsstelle, sowie das letzte Histidin der 
CuB-Bindungsstelle fehlen).  
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Partielle Sequenz des Hämocyanins 2  
 
TGGCATATGGATTTTCCGTTTTGGTGGAAGCCCGAATATGGAGTGGAGAAAGATAGGAAA 60 
 W  H  M  D  F  P  F  W  W  K  P  E  Y  G  V  E  K  D  R  K  20 
GGAGAACTTTTCTATTACATGCATCATCAACTTATTGCAAGGTTTGATGCCGAGCGTCTG 120 
 G  E  L  F  Y  Y  M  H  H  Q  L  I  A  R  F  D  A  E  R  L  40 
TCTAACTACTTGCCTGTGGTCGAACCATTGGACTGGGAGAAACCAATCGTTCAGGGATTT 180 
 S  N  Y  L  P  V  V  E  P  L  D  W  E  K  P  I  V  Q  G  F  60 
GCACCAGGAGCTATGTATGAGAATGGGCAGGAATTCCCAGTTCGTCCAGATAACATGAAT 240 
 A  P  G  A  M  Y  E  N  G  Q  E  F  P  V  R  P  D  N  M  N  80 
TTCCATGATCTTCCGTGGTTGACCATCGAAGATATGAAAGGATATGAAGACAGAATCAGG 300 
 F  H  D  L  P  W  L  T  I  E  D  M  K  G  Y  E  D  R  I  R  100 
GACGCTATTGCCTCAGGATTCGTCATTTCCGTTGATGGTAGTCTTGTGTACTTGAATGAC 360 
 D  A  I  A  S  G  F  V  I  S  V  D  G  S  L  V  Y  L  N  D  120 
ACCAGAGGTATTGATGTTCTTGGAGCTGTTATTGAATCTTCTGAACACAGCCAAAATAAG 420 
 T  R  G  I  D  V  L  G  A  V  I  E  S  S  E  H  S  Q  N  K  140 
GAACTCTATGGTTCCCTCCATAATAATGCCCACGTCCTCCTGGGAAAAGTTACTGATTAC 480 
 E  L  Y  G  S  L  H  N  N  A  H  V  L  L  G  K  V  T  D  Y  160 
AGCCTTAAATATGGGCTTCCACCTGGTGTGATGGAGCACTTCGAA 525 
 S  L  K  Y  G  L  P  P  G  V  M  E  H  F  E 175 
 
Abb. 3.21: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) von T. domestica Hc2. 
Am 5´-Ende fehlen etwa 750 Basenpaare, am 3´-Ende etwa 900 Basenpaare. Daher feh-
len neben Startcodon und Signalpeptid auch Stopcodon und Polyadenylierungssignal. Die 
Histidine, welche mit den Kupferionen der Sauerstoffbindungsstelle koordiniert sind, wur-
den blau markiert (das erste Histidin der CuA-Bindungsstelle sowie das letzte Histidin der 
CuB-Bindungsstelle fehlen).  
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3.4.3 Übersicht der auf Hämocyanin untersuchten Insektenspezies  
 
Mit Hilfe des Antikörpers gegen das Hämocyanin der Steinfliege Perla marginata wurden 

im Rahmen der vorliegenden Arbeit weitere Insektenspezies untersucht. Dies erfolgte 

zunächst durch die Auftrennung der Hämolymphe auf einem SDS-Gel, gefolgt von einem 

Western-Blot mit dem spezifischen Antikörper gegen das Steinfliegenhämocyanin. Bei 

einigen untersuchten Spezies waren dabei Banden in der richtigen Größe erkennbar, die 

aber über eine RT-PCR mit degenerierten Primern nicht verifiziert werden konnten. 

Schwerpunkt der Untersuchung lag hierbei auf basalen Insekten. Außer bei der Steinflie-

ge und dem Ofenfisch konnte Hämocyanin bei keiner weiteren Art sicher nachgewiesen 

werden. 

 

Tabelle 3.1: Übersicht über die untersuchten Insektenspezies 
 
Spezies RT-PCR Western-Blot Bereits bekannt? 
Collembola, Adult  nicht untersucht Negativ  
Ephemeroptera, Lar-
ve  

Negativ Fraglich  

Zygentoma, Adult Positiv Positiv  
Odonata, Larve Negativ Fraglich  
Plecoptera;  
Larve, Adult 

Positiv Positiv  

Orthoptera, Adult nicht untersucht Negativ  
Orthoptera, Embryo   Positiv (Sanchez et al. 

1998) 
Phasmida, Adult nicht untersucht Negativ  
Dermaptera, Adult nicht untersucht Negativ  
Blattodea, Larve, A-
dult 

Negativ Fraglich  

Hemiptera, Adult nicht untersucht Negativ  
Coleoptera, Adult   Negativ (Genbank NCBI) 
Hymenoptera, Adult nicht untersucht Negativ  
Diptera, Larve, Adult   Negativ (Adams et al., 

2000; Holt et al., 2002) 
Trichoptera, Larve Negativ Fraglich  
Lepidoptera   Negativ (Genbank NCBI) 
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3.5 Hexamerine der Insekten 
 
Hexamerine waren bisher bei allen untersuchten Spezies innerhalb der Insekten nach-

weisbar. Sie liegen in der Hämolymphe von Insektenlarven in z.T. sehr hoher Konzentra-

tion vor, was sich aus ihrer Funktion als Energie- und Eiweißspeicher während Zeiten 

ohne Nahrungsaufnahme erklärt (Telfer und Kunkel, 1991). Da es im Rahmen der vorlie-

genden Arbeit gelungen war, in einigen Insekten Hämocyanine zu finden, sollte geklärt 

werden, ob diese gleichzeitig mit Hexamerinen in der Hämolymphe vorkommen.  

 
 
3.5.1 Die Hexamerine von Perla marginata 
 

In der SDS-PAGE, die mit der Hämolymphe von P. marginata durchgeführt worden war, 

konnten neben den Hämocyaninbanden noch weitere Banden beobachtet werden. Bei 

diesen Proteinen, die ebenfalls Molekülmassen zwischen 66 und 97 kDa aufweisen, han-

delte es sich um Hexamerine, die von dem spezifischen Antikörper gegen Hämocyanin 

nicht detektiert worden waren (Abb. 3.14). Es sollte im Rahmen der Arbeit versuchte wer-

den, diese Hexamerine auf Sequenzebene zu finden. Da Hexamerinteilsequenzen von 

anderen Steinfliegenarten vorlagen (die cDNA-Sequenzen wurden uns freundlicherweise 

von Dr. James Marden, Pennsylvania State University, zur Verfügung gestellt), war es 

möglich, aus diesen degenerierte Primer herzustellen, die dann in einer RT-PCR einge-

setzt wurden. Auf diese Weise gelang es, Teilstücke von vier unterschiedlichen Hexame-

rinen zu amplifizieren und anschließend zu sequenzieren. Aus diesen Sequenzen wurden 

Dig-gelabelte DNA-Sonden hergestellt, die zum Durchmustern der Steinfliegen cDNA-

Bank auf Hexamerine verwendet wurden. Hierbei konnte die vollständige cDNA des He-

xamerins 1 (Hx1) der Steinfliege aufgeklärt werden (Abb. 3.22), welches sich in ein nati-

ves Protein mit 702 Aminosäuren und einer Molekülmasse von 81 kDa translatieren lässt 

(pI = 5,68). Die Sequenz verfügt, wie auch die Hämocyanine der Insekten, über ein Sig-

nalpeptid, welches hier 16 Aminosäuren umfasst. Die Hexamerine 3 (Abb. 3.24) und 4 

(Abb. 3.25) sind 3´komplett, 5´allerdings nicht vollständig. Beim Hexamerin 2 (Abb. 3.23) 

handelt es sich um die ursprüngliche, mit Hilfe der RT-PCR aufgeklärte Sequenz, sie ist 

daher von beiden Enden unvollständig.  



                Ergebnisse 

 75 
 

 Hexamerin 1  

 
 CAGCCACCAACC 12 
ATGAAGTCTGCATTCGTACTCTTGGCCCTCGCGGCATTCGCCGCTGCTTCTGTTCTTCCT  72 
 M  K  S  A  F  V  L  L  A  L  A  A  F  A  A  A  S  V  L  P   20 
GGGGATACCACCGACCACAAGCGTGTTGCTGACAAGGAATTCCTTGTCAAGCAGAAGAAC  132 
 G  D  T  T  D  H  K  R  V  A  D  K  E  F  L  V  K  Q  K  N   40 
CTGCTGCAACTGTTTGTGCGCCCCCACCAATACAACCTGTACAAGGAGCAGGCCGAGATC  192 
 L  L  Q  L  F  V  R  P  H  Q  Y  N  L  Y  K  E  Q  A  E  I   60 
GGTAAGGGTTACTCTCTGGAGTCTCATCTTGCCGACTACACGAATGCGAAGGCTGTCAAA  252 
 G  K  G  Y  S  L  E  S  H  L  A  D  Y  T  N  A  K  A  V  K   80 
CAGTTCCTTCACGTCTACAAGCAGGGGATGTTGCCCAAGGGCGAGATCTTCTCTGTCTTC  312 
 Q  F  L  H  V  Y  K  Q  G  M  L  P  K  G  E  I  F  S  V  F  100  
TACCAGGAGTACCTCGAGCAGGCCATCCACTTGTTCGATGTCTTCTACTTCGCCAAGGAC  372 
 Y  Q  E  Y  L  E  Q  A  I  H  L  F  D  V  F  Y  F  A  K  D   120 
TGGGACACCTTCTACAAGACTGCTTGCTGGGCTCGTGACCGCGTGAACGAGGGTCAGTTC  432 
 W  D  T  F  Y  K  T  A  C  W  A  R  D  R  V  N  E  G  Q  F   140 
ATCTACGCCCTGTCCGTTGCTGCTCTCCAGCGTGAGGACTGCAAGGACTTCGTTCTGCCC  492 
 I  Y  A  L  S  V  A  A  L  Q  R  E  D  C  K  D  F  V  L  P   160  
CCAGTATACGAAGTCTACCCCCACCTCTTCCTCCAAAACGAGGTCATCCAGAAGGCTTAC  552 
 P  V  Y  E  V  Y  P  H  L  F  L  Q  N  E  V  I  Q  K  A  Y   180 
GAAGTCAGGATGCAGGGTGAGCACTACACCGCTGTGGACACCGTTTACAAAGAAGGCGAG  612 
 E  V  R  M  Q  G  E  H  Y  T  A  V  D  T  V  Y  K  E  G  E   200 
ACCTACTACATCCCCGCCAACTACTCTGGCTGGTATTACACTCAGTACCCCGAACAGTTC  672 
 T  Y  Y  I  P  A  N  Y  S  G  W  Y  Y  T  Q  Y  P  E  Q  F   220 
ATCTCTTACTTCACCGAGGATGTTGGCGTCAACGCATTCCACGCCTACTGGCACATGGAC  732 
 I  S  Y  F  T  E  D  V  G  V  N  A  F  H  A  Y  W  H  M  D   240 
TATCCCTTCTGGGCCAACTCCAAGTACTACAACGTCAAGTTCGACCGTCGTGGAGAGCTC  792 
 Y  P  F  W  A  N  S  K  Y  Y  N  V  K  F  D  R  R  G  E  L   260 
TTCTACTACACCCAGCACCAGCTGATGGCCCGCTATTACCTGGAGCGTCTGTCTAACGGA  852 
 F  Y  Y  T  Q  H  Q  L  M  A  R  Y  Y  L  E  R  L  S  N  G   280 
CTCAAGGAAATCAAGCCCTTCTCCTACTTTGAGACCCAGTCTCATATCCCTGGATACGAG  912 
 L  K  E  I  K  P  F  S  Y  F  E  T  Q  S  H  I  P  G  Y  E   300 
CCATCTCTGCGCTACCCCAACGGCAAGGAATTCCCCATGCGCCCTGAGGGTGTCTCCATC  972 
 P  S  L  R  Y  P  N  G  K  E  F  P  M  R  P  E  G  V  S  I   320 
CTGAACAACTACCACGTTGAGGAAGTCTTCGCTCTTGAGAGGAGAATCCACGACGCCATC  1032 
 L  N  N  Y  H  V  E  E  V  F  A  L  E  R  R  I  H  D  A  I   340 
GACCTTGGATTTGTCTTCGGTAAGGACGGCCAGAAGATCTCCCTGAAGGAGAAGGAAGGC  1092 
 D  L  G  F  V  F  G  K  D  G  Q  K  I  S  L  K  E  K  E  G   360 
ATCAGCATTCTTGGAGACATGATTGAAGGTACCGAGGATTCTACCAACAAGCAGTTCTAT  1152 
 I  S  I  L  G  D  M  I  E  G  T  E  D  S  T  N  K  Q  F  Y   380 
GGCTCCCTCTACAACATGCTCAGGACCGTGTACGGCCACTATGCTGACCCCATGTACCAG  1212 
 G  S  L  Y  N  M  L  R  T  V  Y  G  H  Y  A  D  P  M  Y  Q   400 
TATGAGGTTGCCCCCAGCGTGCTCGAGCACTTCACAACCGCCCTTAGGGACCCTGCCTAC  1272 
 Y  E  V  A  P  S  V  L  E  H  F  T  T  A  L  R  D  P  A  Y   420 
TACACCCTGTACAAGCGCATCGACACCCTCTTCAAGGAATACAAGAAGCTCATGCCCGAG  1332 
 Y  T  L  Y  K  R  I  D  T  L  F  K  E  Y  K  K  L  M  P  E   440 
TACACTTATGATGAGCTCACCTACCCCGGTGTCAAGGTCGAGTCTGTTGAGATCGAAAAG  1392 
 Y  T  Y  D  E  L  T  Y  P  G  V  K  V  E  S  V  E  I  E  K   460 
CTCGTCACCTACTTCGACAACTTCGACATCGATCTCGACAACGCCGTCGATGTTGGAGTC  1452 
 L  V  T  Y  F  D  N  F  D  I  D  L  D  N  A  V  D  V  G  V   480 
ATCGAGGATGGCCAGAAGGTCAACATCCAGGCCCGCCAGATGCGTCTGAACCACAAGCCC  1512 
 I  E  D  G  Q  K  V  N  I  Q  A  R  Q  M  R  L  N  H  K  P   500 
TACACCTACAAGGTGAAGGTTGTCAGCGACAAGGCCGCTACTTCCATGGTCCGTGTCTTC  1572 
 Y  T  Y  K  V  K  V  V  S  D  K  A  A  T  S  M  V  R  V  F   520 
CTTGGACCCAAGTACGACTTCTACGGCAACGAGTACACTCTTGACAAGATGAGGGAGTAC  1632 
 L  G  P  K  Y  D  F  Y  G  N  E  Y  T  L  D  K  M  R  E  Y   540 
ATGGTTGAGCTTGACCGCTTTACGTTCAAGATGACCTCTGGTGAGAACGTGATTGAGCGC  1692 
 M  V  E  L  D  R  F  T  F  K  M  T  S  G  E  N  V  I  E  R   560 
AACTCCTACGATTCCAGTGTGACCGTGGCTGACAAGACCGCTTACAGGCAGCTCTTCAAG  1752 
 N  S  Y  D  S  S  V  T  V  A  D  K  T  A  Y  R  Q  L  F  K   580 
AAGGTCGACAAGGCCATCGCTGGAGAGGAACAGTTCTTCGTTGATGAGACTGAGCGTCAC  1812 
 K  V  D  K  A  I  A  G  E  E  Q  F  F  V  D  E  T  E  R  H   600  
TGCGGATGGCCCCAGCGCCTCCTTCTGCCCAAGGGCAAGAAGGGCGGTATGACTTTCCGT  1872 
 C  G  W  P  Q  R  L  L  L  P  K  G  K  K  G  G  M  T  F  R   620 
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TTCTTCGTCATGGTCACTCCCTTCGACGAGACCTCCGTCACCGACATGAAGCACCTTGAC  1932 
 F  F  V  M  V  T  P  F  D  E  T  S  V  T  D  M  K  H  L  D   640 
TTCACCTCCATGCCCTACTGCGGTGTTGGCAAGCACGGAGTCTACCCCGATAGCTACTCC  1992 
 F  T  S  M  P  Y  C  G  V  G  K  H  G  V  Y  P  D  S  Y  S   660 
ATGGGCTATCCCTTCGACCGTACCATCGAGCACTACGACTTCTTCTACAATGCTCCAAAC  2052 
 M  G  Y  P  F  D  R  T  I  E  H  Y  D  F  F  Y  N  A  P  N   680 
ATGCACTTCGATGATGTCATCATCTTCCACAAGACTGCTGAGGAACTCAACATCAAGGTC  2112 
 M  H  F  D  D  V  I  I  F  H  K  T  A  E  E  L  N  I  K  V   700 
CACCACTAAACTGGTCATTCCGATGACAACGAGGGAAGCTTCTCTTTCATCTAGAAACAT  2172 
 H  H    702 
TCCTTTGTTGGACAACTCCAGTTAACATCGTGGGGGACGTTTAGTAAGGCAGCTTATGAA  2232 
CACCTGTTGGTATCAATATCACTAACGTTGCTTCCATGAAGAGCTTTAACTGTTGTTAGA  2292 
GCGATGGTAGCAGAGAGCTGCAAGTAAGAAGAGAACTGTTCAAGTTTCCGAGATATTGAC  2352 
AACAATCTTGCTGTGAAAACGGTCAACTCTTTTCTCCCGAAATGGAGTGTTTTTTGTTTA  2412 
ACTTTTTTGTGTTGTCCCTTAGTTTTGCAATAAACAAAAAAATCTAAAAAAAAAAAAAAA  2472 
AAA 2475 
 
Abb. 3.22: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) von P. marginata Hx1. 
Das Startcodon ist rot markiert. Stopcodon sowie das Polyadenylierungssignal sind grün 
gefärbt. Das putative Signalpeptid ist unterstrichen.  
 
 
Partielle Sequenz des Hexamerins 2  
 
TTCTACCCCCACCTCTTCCTCCACAACGAGGTCATCCAGAAGGCCTACGAAGTCAGGATG60 
 F  Y  P  H  L  F  L  H  N  E  V  I  Q  K  A  Y  E  V  R  M  20 
CAGGGTGAGCACTACACCGCTGTGGACTCCGTTTACAAGGTTGACAAGACTTATTACATT120 
 Q  G  E  H  Y  T  A  V  D  S  V  Y  K  V  D  K  T  Y  Y  I   40 
CCTTCCAACTACTCTGGCTGGTATTACACTCGGCACCCCGAACAGTTCATCTCCTACTTC180 
 P  S  N  Y  S  G  W  Y  Y  T  R  H  P  E  Q  F  I  S  Y  F 60  
ACTGAGGATGTTGGCATCAACGCATTCCACGCCTACTGGCACATGGACTATCCCTTCTGG240 
 T  E  D  V  G  I  N  A  F  H  A  Y  W  H  M  D  Y  P  F  W 80 
GCCAACTCCAAGTACTACAACGTCAAGTTCGACCGTCGTGGAGAGCTCTTCTACTACACC300 
 A  N  S  K  Y  Y  N  V  K  F  D  R  R  G  E  L  F  Y  Y  T 100 
CAGCACCAGCTGATGGCCCGCTACTACCTGGAGCGTCTGTCTAATGGTCTTGGAGAGGTC360 
 Q  H  Q  L  M  A  R  Y  Y  L  E  R  L  S  N  G  L  G  E  V 120 
AAGCCCTTCTCTTACTTCGATAACGATGTTGTTGGATACCAGCCATCCCTCCGTTACCCC420 
 K  P  F  S  Y  F  D  N  D  V  V  G  Y  Q  P  S  L  R  Y  P 140 
AGCGGCAAGGAGTTCCCCATGCGTCCCGATGGTTTCTTGGTCAACGACCTGAAGGCTGAT480 
 S  G  K  E  F  P  M  R  P  D  G  F  L  V  N  D  L  K  A  D 160 
GACATCTACGCCCTTGAGAGGAGGATCTATGATGCTATCGATCTTGGATTTATCTACGGC540 
 D  I  Y  A  L  E  R  R  I  Y  D  A  I  D  L  G  F  I  Y  G 180 
AAGGAAGGCCAGAAGATCTCCCTGAAGGAGAAGGAAGGCATCAGCATCCTTGGAGATATG600 
 K  E  G  Q  K  I  S  L  K  E  K  E  G  I  S  I  L  G  D  M 200 
ATTGAAGGCACTGGTGACTCTGTCAACAAGAACTACTATGGTTCCATCTACAACACGATC660 
 I  E  G  T  G  D  S  V  N  K  N  Y  Y  G  S  I  Y  N  T  I 220 
AGGACCGTTTTCGGCCACCATGCTGACCCCATGTACCAATACCTGGTTGCTCCCGGCGTG720 
 R  T  V  F  G  H  H  A  D  P  M  Y  Q  Y  L  V  A  P  G  V 240 
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CTCGAGCACTTCCAGACCGCCCTTAGGGACCCCGCCTACTACACCCTGTACAAGCGCATC780 
 L  E  H  F  Q  T  A  L  R  D  P  A  Y  Y  T  L  Y  K  R  I 260 
GACACCCTCTTCAAGAGCTACAAGAAGCTCATGCCCGAGTACACCTACGATGAAGTCACC840 
 D  T  L  F  K  S  Y  K  K  L  M  P  E  Y  T  Y  D  E  V  T 280 
TACCCCGGCTACAAGATCGAATCTTTTGAGACCGACAAGCTCGTCACCTACTTCGACAAC900 
 Y  P  G  Y  K  I  E  S  F  E  T  D  K  L  V  T  Y  F  D  N 300 
TTCGATATCGATCTCGACAACGCTGTCGATGTTGGAGTCATCGAGGATGGAGAGCACGTC960 
 F  D  I  D  L  D  N  A  V  D  V  G  V  I  E  D  G  E  H  V 320 
AACATCCAGGCCCGCCAGATGCGCCTAAACCACAAACCATTC  1002 
 N  I  Q  A  R  Q  M  R  L  N  H  K  P  F    334 
 
Abb. 3.23: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) von P. marginata Hx2. 
Am 5´-Ende fehlen etwa 500 Basenpaare, am 3´-Ende etwa 800 Basenpaare. Daher feh-
len neben dem Startcodon und dem Signalpeptid auch Stopcodon und das Polyadenylie-
rungssignal.  
 
 
Partielle Sequenz des Hexamerins 3  
 
GCCCTCTCTGTGGCCATGAGCCAGCGAGAGGACTGCAGGAACTTCTTCCTCCCGCCCATC 60 
 A  L  S  V  A  M  S  Q  R  E  D  C  R  N  F  F  L  P  P  I  20  
TACGAGGTCTATCCCAGCCGCTTCATCAAGGGAGAGACCATCCAGAAGGCCTACGACATC 120 
 Y  E  V  Y  P  S  R  F  I  K  G  E  T  I  Q  K  A  Y  D  I  40 
CAGATGCAAGGTGAACACTACAAACCAACCACCGATGACATCTTCAAGGTCGACAAGACC 180 
 Q  M  Q  G  E  H  Y  K  P  T  T  D  D  I  F  K  V  D  K  T  60 
TACTACATCCCCTCGAACTACACTGGCTGGTGGTTCACGAAGACCCCCGAGCAGTTCCTG 240 
 Y  Y  I  P  S  N  Y  T  G  W  W  F  T  K  T  P  E  Q  F  L  80 
TCCTACTTCACCGAGGATGTCGGTGTGAACTCCTTCAACACCTACTGGAACTACTTCTAT 300 
 S  Y  F  T  E  D  V  G  V  N  S  F  N  T  Y  W  N  Y  F  Y  100 
CCCTCCTGGTACAACGCCTCCTACTACAACTTCAAATTCGATCGCCGTGGTGAGCTCTTC 360 
 P  S  W  Y  N  A  S  Y  Y  N  F  K  F  D  R  R  G  E  L  F  120 
TATTACAGCAAGCAGCAGCTGCTGGCTCGCTATCAGCTGGAGAGACTCTCAAACGACCTT 420 
 Y  Y  S  K  Q  Q  L  L  A  R  Y  Q  L  E  R  L  S  N  D  L  140 
CCCGAGATCAAGCCGTACAACTACTTCTCCTTCAAGGCTCTGCCCAGTTATGAGTCCTGC 480 
 P  E  I  K  P  Y  N  Y  F  S  F  K  A  L  P  S  Y  E  S  C  160 
CTCAGCTACGAGAATGGCAAGGCGTTCCCCAACCGTCCTGAGGGAACCTATCCCAAATTC 540 
 L  S  Y  E  N  G  K  A  F  P  N  R  P  E  G  T  Y  P  K  F  180 
TTCAAGAAGGAAGAGATGCAGGACTTCGAGAAGAGGATCAAGTTCGCCATTGACTTCGGA 600 
 F  K  K  E  E  M  Q  D  F  E  K  R  I  K  F  A  I  D  F  G  200 
TACGTTTTCAATAACGACAAGAAGAAGGTGTCTATCTATGAGAAGGACGGCATCTCCATT 660 
 Y  V  F  N  N  D  K  K  K  V  S  I  Y  E  K  D  G  I  S  I  220 
CTAGGAGAGATCATCGCATCCTGTGAGAACTCCAACTACAAGAACATGTACGGTACCCTC 720 
 L  G  E  I  I  A  S  C  E  N  S  N  Y  K  N  M  Y  G  T  L  240 
TACTACTCCATCCTGAAAACGTTCGGCCACGAAGTTGACCCACAGTATCAGTACAAATTC 780 
 Y  Y  S  I  L  K  T  F  G  H  E  V  D  P  Q  Y  Q  Y  K  F  260 
GCTCCCCCTGCCCTGGAACAAATCCACACCACCCTTAGAGACCCTGCCTACTACGTCCTC 840 
 A  P  P  A  L  E  Q  I  H  T  T  L  R  D  P  A  Y  Y  V  L  280 
TACAAGCGCATCGACGACCTCTTCAAGAAGTACAAGGCCAACCTCCCCAAGTACACCATC 900 
 Y  K  R  I  D  D  L  F  K  K  Y  K  A  N  L  P  K  Y  T  I  300 
GACGAACTGACCTTCCCCGGAGTCAAGGTCGACTCTGTCAAGGTCGACAAACTGGTCACC 960 
 D  E  L  T  F  P  G  V  K  V  D  S  V  K  V  D  K  L  V  T  320 
TTCTTCGACAACTTCGACGTCGCCCTGGACAACGTCGTCAGCGTCGGCAAGAGTGAAGAG 1020 
 F  F  D  N  F  D  V  A  L  D  N  V  V  S  V  G  K  S  E  E  340 
GGTGAGAAGGTGGACATCCGTGCCCGTCAGTTCCGCCTCAACCACAAGCCATTCACCTAC 1080 
 G  E  K  V  D  I  R  A  R  Q  F  R  L  N  H  K  P  F  T  Y  360 
AAGGTCAAGGTCACCAGCGAGAAGGACACCAATGCCATGGTACGCGTCTTCCTCGGACCC 1140 
 K  V  K  V  T  S  E  K  D  T  N  A  M  V  R  V  F  L  G  P  380 
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AAGTACGACTATCTGGGCAACGCGTTCAGCCTCGAAAAGATGAGTGACTACATGATCGAG 1200 
 K  Y  D  Y  L  G  N  A  F  S  L  E  K  M  S  D  Y  M  I  E  400 
TTGGACAGATTCACCCACAAGCTGAGCTCCGGTGCCAACACCATCGAGCGGAAGTCGGAA 1260 
 L  D  R  F  T  H  K  L  S  S  G  A  N  T  I  E  R  K  S  E  420 
GACTCTGCCGTGGCCTTCACTGAGAAACCCTCCTACAGGGAGCTCTTCGCCAAGATCAAC 1320 
 D  S  A  V  A  F  T  E  K  P  S  Y  R  E  L  F  A  K  I  N  440 
AAGGCTATCTCCGGAGAGGAGCCCTTCTACTACGACGAGACTGAGCGCCAATGTGGATGG 1380 
 K  A  I  S  G  E  E  P  F  Y  Y  D  E  T  E  R  Q  C  G  W  460 
CCACAGCGCCTTCTGTTGCCCAAGGGTAAACCTGAGGGCATGAAGTTCAGCTTCTTCGTG 1440 
 P  Q  R  L  L  L  P  K  G  K  P  E  G  M  K  F  S  F  F  V  480 
ATGGTCAGTCCCTTCGAGGAGAAGTTCGTCAAGGAGAAGAAGCTCCTGAGCTACAGGTCC 1500 
 M  V  S  P  F  E  E  K  F  V  K  E  K  K  L  L  S  Y  R  S  500 
TTCCCGTACGCCGGCGTTGCCAAGGATGGTCAGTATCCCGACGACAAGGCCATGGGCTAT 1560 
 F  P  Y  A  G  V  A  K  D  G  Q  Y  P  D  D  K  A  M  G  Y  520 
CCCTTCGACCGCGTCATCGACGACCAAGACTACTTCTACAAGGCCCCCAACATGTTCTTC 1620 
 P  F  D  R  V  I  D  D  Q  D  Y  F  Y  K  A  P  N  M  F  F  540 
GAGGACGTCTCCATCTACTTCAAGGGGGAGGGAGAGAGCAACACTGCTCGACAACATTAA 1680 
 E  D  V  S  I  Y  F  K  G  E  G  E  S  N  T  A  R  Q  H  559 
CTCGGAACCCCTATAACGACCCGCACTCTGACGAGGACCTCTCTTACACATCGACAACTT 1740 
TCATTTCTCTTTGAAAGCGATGGATCACAAACGCTACGGTTATAAGTAGCAAAAGAATTT 1800 
GTTCGGAATTTACGTGTGTTTGTTTCTAAAATGCAATAAACAAAATTTTTTATCAAATTT 1860 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 1881  
 
Abb. 3.24: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) von P. marginata Hx3. 
Am 5´-Ende fehlen etwa 400 Basenpaare. Daher fehlen das Startcodon und das Signal-
peptid. Stopcodon und das Polyadenylierungssignal sind grün gefärbt.  
 
 
Partielle Sequenz des Hexamerins 4  
 
TACCTCGAGCAGGCCATCCACCTCTTCGACATCTTCTTCTTCGCCAAGGACTTCGAGACC 60   
 Y  L  E  Q  A  I  H  L  F  D  I  F  F  F  A  K  D  F  E  T  20 
TTCTACAAGACCGCATGCTGGGCTCGTGATCATGTCAACGAGGGTATGTTCGTGTATGCT 120 
 F  Y  K  T  A  C  W  A  R  D  H  V  N  E  G  M  F  V  Y  A  40 
TTTTCCGTGGCTGTCCTCCACCGTGAAGACTGCAAGTACTTCGTCCTCCCCCCTCCCTAT 180 
 F  S  V  A  V  L  H  R  E  D  C  K  Y  F  V  L  P  P  P  Y  60 
GAGGTGTACCCCCACCTCTTCGTCAACAACGAGGTCATCCAGAAGGCTTACGAAGTCAAG 240 
 E  V  Y  P  H  L  F  V  N  N  E  V  I  Q  K  A  Y  E  V  K  80 
ATGCAGGGCGAGCACTACACCCACGTCGACTCCGTCTTCAAGCAGGAGAACACCTACTAC 300 
 M  Q  G  E  H  Y  T  H  V  D  S  V  F  K  Q  E  N  T  Y  Y  100 
ATCCCCACCAACTACTCTGGATATTATTACACCAAGCACCCCGAGCAGTTCCTTACCTAC   360 
 I  P  T  N  Y  S  G  Y  Y  Y  T  K  H  P  E  Q  F  L  T  Y 120  
TTCACTGAGGATGTCGGCGTCAACTCCTTCAACGCCTACTGGCACCTGGACTACCCCTTC 420 
 F  T  E  D  V  G  V  N  S  F  N  A  Y  W  H  L  D  Y  P  F  140 
TGGATGAATTCTCAGCACTACAACCTCAAGTTCGACCGTCGTGGAGAGCTCTTCTACTAC 480 
 W  M  N  S  Q  H  Y  N  L  K  F  D  R  R  G  E  L  F  Y  Y  160 
ACCCAGCACCAGCTGATGGCCCGCTACTACCTGGAGCGTCTGTCTAACGGACTCGGAGAC 540 
 T  Q  H  Q  L  M  A  R  Y  Y  L  E  R  L  S  N  G  L  G  D  180 
CTCAAGCACTTCGACTGGTTTGACAAGAAGACCCAGATGGTCGGTTATGAGCCATCTCTG 600 
 L  K  H  F  D  W  F  D  K  K  T  Q  M  V  G  Y  E  P  S  L  200 
CGCTACCAGAACGGACAGGAGTTCAACCAGCGTCCTGAGGGAGCTAACTTCTACAGGAAC 660 
 R  Y  Q  N  G  Q  E  F  N  Q  R  P  E  G  A  N  F  Y  R  N  220 
TACAGGAGCGAGGATGCTATGATCTTCGAGAGGAGGATTCTTGACGCTATTGATATGGGA 720 
 Y  R  S  E  D  A  M  I  F  E  R  R  I  L  D  A  I  D  M  G  240 
TACATTGTCACCAAGGAGGGCCGGAAGCTTTCCCTGAAGGAAAAGGAAGGCATCACCTTC 780 
 Y  I  V  T  K  E  G  R  K  L  S  L  K  E  K  E  G  I  T  F  260 
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CTCGGTGAGCTCATCATGGCCACCGGCGACTCTCCCAACAAGGACTTCTATGGTCAGATG 840 
 L  G  E  L  I  M  A  T  G  D  S  P  N  K  D  F  Y  G  Q  M  280 
TACTCCATCCTCTGCACCGTCTTCGGACACGTCATGGACCCCACCTTCAAGTATGATACC 900  
 Y  S  I  L  C  T  V  F  G  H  V  M  D  P  T  F  K  Y  D  T  300 
GTTCCCAGCGTGTTGGAGCACTACGAGACTGCCCTCAGGGACCCCATGTACTACACCCTG 960 
 V  P  S  V  L  E  H  Y  E  T  A  L  R  D  P  M  Y  Y  T  L  320 
TATATGCGCATGGAGAAGCTGTTCCACCGCTACAAGTCCCTCCTGCCCACCTACACCAAG 1020  
 Y  M  R  M  E  K  L  F  H  R  Y  K  S  L  L  P  T  Y  T  K  340 
GAGGAGCTCTTCTGGAACGGAATCAAGGTTGAGAACGTTGAGGTTGACAAGCTGATCACC 1080 
 E  E  L  F  W  N  G  I  K  V  E  N  V  E  V  D  K  L  I  T  360 
TACTTCGACAAGTTCGACTTCGACCTCGACAACGCTGTCGATGTTGGAATCATCGAGGAT 1140 
 Y  F  D  K  F  D  F  D  L  D  N  A  V  D  V  G  I  I  E  D  380 
GCTCAGTACGTCAACATCCAGGCCCGCCAGATGCGTCTGAACCACAAGCCCTACACCTAC 1200 
 A  Q  Y  V  N  I  Q  A  R  Q  M  R  L  N  H  K  P  Y  T  Y  400 
AAGATGAAGGTTGTCAGCGACAAGGCCGCTACCGCCATGGTCCGAGTCTTCCTTGGACCC 1260 
 K  M  K  V  V  S  D  K  A  A  T  A  M  V  R  V  F  L  G  P  420 
AAGTACGACTTCTACGGCAACGAGATGACCCTGGAGATGATGAGAGATTACATGGTCGAG 1320  
 K  Y  D  F  Y  G  N  E  M  T  L  E  M  M  R  D  Y  M  V  E  440 
ATGGACCGATTCGTCTACAAGCTGAAGGTCGGTACCAATGAGATCGAGCGTAACTCCATC 1380 
 M  D  R  F  V  Y  K  L  K  V  G  T  N  E  I  E  R  N  S  I  460 
GACTCCAGTGTGACCATCAAGGACAAGATGAGCTACAGGCAGCTGATGTTCACAGCAGCC 1440 
 D  S  S  V  T  I  K  D  K  M  S  Y  R  Q  L  M  F  T  A  A  480 
AAGGCCTATACTGGCGAGACTACCTGGGAAATCGATGAGACCAACCGCCACTGCGGATGG 1500 
 K  A  Y  T  G  E  T  T  W  E  I  D  E  T  N  R  H  C  G  W  500 
CCCCAGCGCCTTCTCCTGCCCAAGGGCAAGAAGTCCGGCATGCCCTTCCGTTACTTCGTG 1560 
 P  Q  R  L  L  L  P  K  G  K  K  S  G  M  P  F  R  Y  F  V  520  
ATGGTGACTCCCTTCGAGGAGAAGACCTCTGGCAGCGACTTCTCCTTCTGGGACATGAAG 1620 
 M  V  T  P  F  E  E  K  T  S  G  S  D  F  S  F  W  D  M  K  540 
TCCATCTCCTACTGCGGTGTCAAGCACTACGGCCAGTACCCCGACTCCTTCCCCATGGGA 1680 
 S  I  S  Y  C  G  V  K  H  Y  G  Q  Y  P  D  S  F  P  M  G  560 
TATCCCTTCGACCGCGTCATCGACAACTACGAGTACTTCTTCTCCGCCCCCAACATGTAC 1740 
 Y  P  F  D  R  V  I  D  N  Y  E  Y  F  F  S  A  P  N  M  Y  580 
TGGAAGGATGTCGTCATCTTCCACAAGAAGACCGATGACTACTCTCCCATTTCATTAAGA 1800 
 W  K  D  V  V  I  F  H  K  K  T  D  D  Y  S  P  I  S  L  R  600 
TGATGAGCATGAAGAAGTGAGCCTCTAGTTGCTGCTGATGCTAACT 1846 
 
Abb. 3.25: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) von P. marginata Hx4. 
Am 5´-Ende fehlen etwa 400 Basenpaare. Daher fehlen Startcodon und das Signalpeptid. 
Das Stopcodon ist grün markiert. Das Polyadenylierungssignal fehlt, da sich bei der Se-
quenzierung am Poly-A-Schwanz ein „Slippage“ ereignete und die Sequenz daher nicht 
vollständig ist.   
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3.5.2 Das Hexamerin von Thermobia domestica 
 

Das Hexamerin von T. domestica wurde im Rahmen einer Durchmusterung der cDNA-

Bank während des Antikörperscreenings auf Hämocyanin gefunden (Abb. 3.26). Weitere 

Hexamerin-Untereinheiten konnten nicht identifiziert werden. Wie schon bei der Steinflie-

ge besitzt der Ofenfisch sowohl Hämocyanine als auch Hexamerine in der Hämolymphe. 

Die cDNA ist bei einem offenen Leserahmen von 711 Aminosäuren 2470 Basenpaare 

lang. Dieser kodierende Bereich resultiert bei der Translation in ein Protein mit 82,4 kDa 

Molekülmasse (pI = 6,75). Wie auch das der Steinfliege besitzt das Hexamerin von T. 

domestica ein Signalpeptid, das hier aber zwei Aminosäuren länger ist.  

 
 
Hexamerin 1  
 
 CACAACTCTACAACG 15 
ATGGCTCAGACTCTAGTACTGATATCCACTCTTCTTGTTGCCTTTGTGGCAGCAACGAAT 75 
 M  A  Q  T  L  V  L  I  S  T  L  L  V  A  F  V  A  A  T  N  20 
ATCCATCATTATAATAGAAGATATGACGACAGAGTTGCTGCGGACAATTATCATTTAAAC 135 
 I  H  H  Y  N  R  R  Y  D  D  R  V  A  A  D  N  Y  H  L  N  40 
AAGCAGGATGTAATCATTAAACTGCTGCACAGAGTTCACCAGCCCAATCAGTACAGAGAT 195 
 K  Q  D  V  I  I  K  L  L  H  R  V  H  Q  P  N  Q  Y  R  D  60 
CTGGCAGATATTGGAAACAACTATAACATCGAACAGAATGTAGACAAATACCAGAATGAA 255 
 L  A  D  I  G  N  N  Y  N  I  E  Q  N  V  D  K  Y  Q  N  E  80 
GAAGCTGTCAGAAAGTTTGTGGAGCAATACAAAAAGGGAATGCTTCCAAGAGGTCGTATC 315 
 E  A  V  R  K  F  V  E  Q  Y  K  K  G  M  L  P  R  G  R  I  100 
TTCTCTATTTTTGACAAGAAACAACAAGATGAAATGATCAATCTTTTCGAAGTCTTCTAT 375 
 F  S  I  F  D  K  K  Q  Q  D  E  M  I  N  L  F  E  V  F  Y  120 
TATGCTAAGGATTTTGATACTTTCCTAAAAACTGCTTGTTTTGCCAGGGACAGAGTTAAT 435 
 Y  A  K  D  F  D  T  F  L  K  T  A  C  F  A  R  D  R  V  N  140 
GAAGGTCAATTCGTTCATGCTTTCTTAACTGCAATACTGCATCGTGAGGACACTAAGGAC 495 
 E  G  Q  F  V  H  A  F  L  T  A  I  L  H  R  E  D  T  K  D  160 
GTGGTTCTCCCACCTATCTACGAAGTCATGCCTCACTTCTTCTTGGACACCAAAGTCATC 555 
 V  V  L  P  P  I  Y  E  V  M  P  H  F  F  L  D  T  K  V  I  180 
AAGAAAGCTTATGAAGCCAAAATGAGGCAAGAGAATGCTTTGATTAAGATGAACTACACT 615 
 K  K  A  Y  E  A  K  M  R  Q  E  N  A  L  I  K  M  N  Y  T  200 
CATAACAGACAATTGAAGAATGAAGACCAGAAGGTGGCGTACTTCAGTGAAGATATGGGA 675 
 H  N  R  Q  L  K  N  E  D  Q  K  V  A  Y  F  S  E  D  M  G  220 
TTAAATCAATTCTATTCTTACTATCAGATGGACCATCCTTTCTTTTACAAGAAGGACTAT 735 
 L  N  Q  F  Y  S  Y  Y  Q  M  D  H  P  F  F  Y  K  K  D  Y  240 
GGCACCGAGGAAGACCGTAAGGGAGAGCTCTTCTACTACATGCACCAACAGCTCTTGGCA 795 
 G  T  E  E  D  R  K  G  E  L  F  Y  Y  M  H  Q  Q  L  L  A  260 
AGGTACGACCTTGAGAGGCTAGCCAATGATCTACCAACCATCGAAACGCTCAAACTCAAC 855 
 R  Y  D  L  E  R  L  A  N  D  L  P  T  I  E  T  L  K  L  N  280 
AAATATGTTAAGCGTGGGTATGCTCCTAAGTTGTCCTACAGACAAGGAGAAGATTTTCCA 915 
 K  Y  V  K  R  G  Y  A  P  K  L  S  Y  R  Q  G  E  D  F  P  300 
TTGCGCCCTGATAACCTCCAACTGAAAGACTTGGACTACGAGAAACCAGAAGAACGGCTG 975 
 L  R  P  D  N  L  Q  L  K  D  L  D  Y  E  K  P  E  E  R  L  320 
AAAGTACGAGATGTTAATGATTACGAAAGGAGAGTACGTGACGCAATTGATAGAGGATAC 1035 
 K  V  R  D  V  N  D  Y  E  R  R  V  R  D  A  I  D  R  G  Y  340 
ATCTTTACGGATGAAAACAACCAAGTTCCTCTCAACAACGATAAGGGGATTGATATTTTA 1095 
 I  F  T  D  E  N  N  Q  V  P  L  N  N  D  K  G  I  D  I  L  360 
GGAAAAATTGTCGGAGCCACTCATGATGAGAATGACAAATATTATGGCAACAAATACCAT 1155 
 G  K  I  V  G  A  T  H  D  E  N  D  K  Y  Y  G  N  K  Y  H  380 
GGTTCCATTAAGACAATGACACACAAGATTGTGGGACGTGTCACTGATCCTGAAGATAAG 1215 
 G  S  I  K  T  M  T  H  K  I  V  G  R  V  T  D  P  E  D  K  400 
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TACGATCAAACTCCCAGCGTTCTGGAACATTATGAGACTTCTGTCCGTGATCCTGCATTC 1275 
 Y  D  Q  T  P  S  V  L  E  H  Y  E  T  S  V  R  D  P  A  F  420 
TACAGCATCCACAAGAGAATCAACAGACTTTTCCAGAAACATAAGGAAAATCTACCACAA 1335 
 Y  S  I  H  K  R  I  N  R  L  F  Q  K  H  K  E  N  L  P  Q  440 
TACACTCGCCAAGACATCCAGGAACAAGGAGTAAAAGTGGTGAATGTAGAAGTTGATAAA 1395 
 Y  T  R  Q  D  I  Q  E  Q  G  V  K  V  V  N  V  E  V  D  K  460 
CTGATGACATACTTTGAGGATTATGATGTGGACCTCACCAACGTTGTAGATGCCACCTTG 1455 
 L  M  T  Y  F  E  D  Y  D  V  D  L  T  N  V  V  D  A  T  L  480 
AAGGAGGGAGAACGCCAACAATTCCAACAAGATCAGGAAGTGATCATCAAGGCACGCGTA 1515 
 K  E  G  E  R  Q  Q  F  Q  Q  D  Q  E  V  I  I  K  A  R  V  500 
AAGAGGATCAACCACAAACCTTTCACTGTAAAGGTTGAGGTTGAAAGTGACAACAATAAG 1575 
 K  R  I  N  H  K  P  F  T  V  K  V  E  V  E  S  D  N  N  K  520 
AATGCCATGGTACGTGTCTTCCTTGGACCCAAATACAACTACCTGGGACAAGAATTGTCC 1635 
 N  A  M  V  R  V  F  L  G  P  K  Y  N  Y  L  G  Q  E  L  S  540 
TTGGAGGAAAAGAGGCAATACATGGTGGAACTGGACAGATTCCCTGTACAATTGACTTCT 1695 
 L  E  E  K  R  Q  Y  M  V  E  L  D  R  F  P  V  Q  L  T  S  560 
GGGAAGAACGTAATCCAGAGAGAATCTAAGGACTTCAACTCTATTGTTCCTGATCATATC 1755 
 G  K  N  V  I  Q  R  E  S  K  D  F  N  S  I  V  P  D  H  I  580 
CCCACCAAAAACCTGAAACACATGGTGAAGAGTGCTGTTGAAGGAGAACAGACCTTTTAC 1815 
 P  T  K  N  L  K  H  M  V  K  S  A  V  E  G  E  Q  T  F  Y  600 
GTTCAGAAGGGAAAACGCCAGTGTGGTCTTCCTGAGCATCTTCTTTTGCCTAAGGGTAAG 1875 
 V  Q  K  G  K  R  Q  C  G  L  P  E  H  L  L  L  P  K  G  K  620 
AAGGCAGGACTTCCATTCACCCTCTTTATCATGGTTACAGAGAATGAGAATAATGAACAA 1935 
 K  A  G  L  P  F  T  L  F  I  M  V  T  E  N  E  N  N  E  Q  640 
GATAATGTCAACTACAAACAGCCCTTCATCCTTTGCGGTGTAAAGGAAGGCAAGTACCCT 1995 
 D  N  V  N  Y  K  Q  P  F  I  L  C  G  V  K  E  G  K  Y  P  660 
GATACCAAGCCCATGGGATATCCTTTCGACAGGAAATTCGATGAACGCGACATCAAGAGT 2055 
 D  T  K  P  M  G  Y  P  F  D  R  K  F  D  E  R  D  I  K  S  680 
GCGACCAATGTCTACGTTAAGGACGTCCTCATCTACCACAAAAGGGATGTTAGCGAATCA 2115 
 A  T  N  V  Y  V  K  D  V  L  I  Y  H  K  R  D  V  S  E  S  700 
AGCGACAAGTACAGTCAGTATGATGACTTGTATTAGTCAAAACAATTGACCAACTCTAAG 2175 
 S  D  K  Y  S  Q  Y  D  D  L  Y   711 
TACAAATTCTATTTACATGGCTATTCGCTAACAAAGCAACTAAGTATAAATAATTGTCAT 2235 
TCAGGTATCTCCATTTGCTCGTAAGAACTCAAACTGACATGCCTATTATCCATGGATTGC 2295 
ACATTTGCAAGAGCGATAAAATGTCAAAATTTATCTTAGTGGCTTTGTGGGCCGAATATC 2355 
AACACTAACTGCTGTGATCACATTGTTCTGTTACCTTTTTGTGTAAGATGTGAAACGAAA 2415 
AATAAAATCTATTTTCATATTAAAAAAAAAAAAAAAAAAACTCGA 2470 
 
 
Abb. 3.26: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) von T. domestica Hx1. 
Das Startcodon ist rot markiert, das putative Signalpeptid unterstrichen. Stopcodon sowie 
das Polyadenylierungssignal sind grün gefärbt. 
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3.6 Charakterisierung der Phenoloxidase des Onychophoren  
 Epiperatus spec. 
 
Seit wenigen Jahren ist bekannt, dass der Onychophore Epiperatus spec. über Hämocya-

nin verfügt (Kusche et al., 2002). Fraglich war bislang, ob bereits in diesem basalen Ar-

thropodentaxon auch eine Phenoloxidase vorhanden ist. Im Rahmen eines Onychophora-

EST-Projektes wurde eine Massen in vivo Excision auf einer bereits in Mainz vorhande-

nen cDNA-Bank von Epiperatus spec. durchgeführt. Das Picken der Klone, sowie die Se-

quenzierung erfolgten dann im Max-Planck-Institut für molekulare Genetik in Berlin. Im 

Rahmen der dortigen Untersuchungen gelang es, ein 3´komplettes Teilstück einer 

Prophenoloxidase von Epiperatus spec. zu finden (Abb. 3.27). Aufgrund dieser Sequenz 

konnten nun spezifische reverse Primer generiert werden. Die Bank wurde im Rahmen 

einer PCR mit diesen Primern sowie dem pBK-CMV internen T7-Primer auf das fehlende 

5´-Ende durchsucht. Trotz intensiver Suche konnte hierbei nur ein weiteres Teilstück ge-

funden werden. Es ist davon auszugehen, dass sich in der vorhandenen Bank keine 

5´kompletten Klone befinden. Es war im Untersuchungszeitraum auch nicht möglich, Ex-

emplare von Epiperatus spec. zu erhalten, da es sich um ein Versuchstier handelt, des-

sen Beschaffung sich in der Praxis als schwierig gestaltet.  

 

 

Partielle Sequenz der Prophenoloxydase  
 
TCTGGTTTACAATCTAGTGGCCGTCCTAAGGATTTAACACTTCAGAGTATAATAGATAAC 60  
 S  G  L  Q  S  S  G  R  P  K  D  L  T  L  Q  S  I  I  D  N  20 
CCCTTAGCAGGTACTGTAAGACTTTCTGATGTTGTCACATGGTATAACAATCTTGTAACA 120 
 P  L  A  G  T  V  R  L  S  D  V  V  T  W  Y  N  N  L  V  T  40 
GCTATTTCAAATGGAAGAATGGTTAGGAGCAATGGACAATCAATTAATATTAACACATTA 180 
 A  I  S  N  G  R  M  V  R  S  N  G  Q  S  I  N  I  N  T  L  60 
GCAGGAATAGATGCTTTAGGAGCTGCTATAGAAGCCAGCTCTTCTAGCCCCAACAGAAAT 240 
 A  G  I  D  A  L  G  A  A  I  E  A  S  S  S  S  P  N  R  N  80 
ATATATGGCAACTTGCATAATTCAGGACATGTTCTTTTGAGCTTTATTCACGATCCCACA 300 
 I  Y  G  N  L  H  N  S  G  H  V  L  L  S  F  I  H  D  P  T  100 
GGACAATATAATGCACCACAAGGAGTTATGGCAGGTACAGAAACAGCCTGCAGAGATCCT 360 
 G  Q  Y  N  A  P  Q  G  V  M  A  G  T  E  T  A  C  R  D  P  120 
TTGTTTTGGCGTTGGCACAAACTTGTGGATAATGTTTTTGCTTTTCATAAATCAAGACTG 420 
 L  F  W  R  W  H  K  L  V  D  N  V  F  A  F  H  K  S  R  L  140 
CCAGCATATACTGAAGAAGAAGTTGGGTGGACAGATGTGGAAATAGAAAGTGCTAATGTT 480 
 P  A  Y  T  E  E  E  V  G  W  T  D  V  E  I  E  S  A  N  V  160 
CAATCAACTTCACAGACTTTTACTGCTGCAAATCAAATGCATACTTATTTTAAGACTAGA 540 
 Q  S  T  S  Q  T  F  T  A  A  N  Q  M  H  T  Y  F  K  T  R  180 
AAGTTAGATCTGTCAAGAGGGCTTGACTTTGAAGCTGCAGGAGATTCAATACCAGTGAAC 600 
 K  L  D  L  S  R  G  L  D  F  E  A  A  G  D  S  I  P  V  N  200 
ATTACACATCTAGATCCCCTTCCATTTACCTATACCATCACTGCAACTTCCTGGAGTGAA 660 
 I  T  H  L  D  P  L  P  F  T  Y  T  I  T  A  T  S  W  S  E  220 
CAAAGTACTCAAGGACATGTGAGAATATTTCTTTCTCCCAAATTTGCACCTGGTGGCACT 720 
 Q  S  T  Q  G  H  V  R  I  F  L  S  P  K  F  A  P  G  G  T  240 
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CCACATGATGATGATGACTTACGTCACAATGCTTTTGAAATGGATCGATTTACTGTTAAC 780 
 P  H  D  D  D  D  L  R  H  N  A  F  E  M  D  R  F  T  V  N  260 
TTAAATCCTGGAACAAATACTATAATCAGAAGTTCCAGGGAATCTGCAGTTACTATGGTT 840 
 L  N  P  G  T  N  T  I  I  R  S  S  R  E  S  A  V  T  M  V  280 
CCTAACCGACAGTGGGAACAATTATCAAATGTTGATGTTGAGTTTAGTCCTTCAGATGAT 900 
 P  N  R  Q  W  E  Q  L  S  N  V  D  V  E  F  S  P  S  D  D  300 
AATGATAATTTCTGTGGGTGTGGCTGGCCAGATCACTTATTGGTACCTAGAGGAACCCCA 960  
 N  D  N  F  C  G  C  G  W  P  D  H  L  L  V  P  R  G  T  P  320 
ACAGGAATGAGATTTGTACTTATTGTAGCAATTTCCGACTGGAGCAAGGAAGCTATTGGT 1020 
 T  G  M  R  F  V  L  I  V  A  I  S  D  W  S  K  E  A  I  G  340 
ACAGACAATACTATGCGAGTATGTGATGATTCTCTTACTATGTGTGGATTATTAGGAAGA 1080 
 T  D  N  T  M  R  V  C  D  D  S  L  T  M  C  G  L  L  G  R  360 
AGGTTTCCTGATCAAAGAGCTATGGGTTATCCTCTTGATCGACCTATACCTCCAGATTCT 1140 
 R  F  P  D  Q  R  A  M  G  Y  P  L  D  R  P  I  P  P  D  S  380 
TCATGGTTTAAAAGATCTAATATGATTCTTAGAGATATAACCATCTTTCACAGAACAAGA 1200 
 S  W  F  K  R  S  N  M  I  L  R  D  I  T  I  F  H  R  T  R  400 
CAAACTTGCTCTGAATGTGTGTAAAATTATTTTTAAAATAAATATTTTCTAAACG 1255 
 Q  T  C  S  E  C  V 407 
 
Abb. 3.27: Nukleotid- (oben) und Aminosäuresequenz (unten) von Epiperatus spec. PPO. 
Am 5´-Ende fehlen etwa 900 Basenpaare. Daher fehlt das Startcodon. Stopcodon und 
Polyadenylierungssignal wurden grün gefärbt. Die drei Histidine, welche mit den Kupferio-
nen der Sauerstoffbindungsstelle CuB koordiniert sind, wurden blau markiert. Die Histidi-
ne der Sauerstoffbindungsstelle CuA fehlen. 
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4. Diskussion 

 

Sauerstoff ist für die meisten mehrzelligen Tiere (Metazoa) zum Überleben notwendig. Mit 

der Ausbildung von echten Geweben und differenzierten Organen erhöht sich der Bedarf 

zusätzlich. Eine Möglichkeit, um die Effektivität der Sauerstoffaufnahme und des Sauer-

stofftransportes zu steigern sind respiratorische Proteine, zu denen auch das Hämocyanin 

gehört. Zu Beginn der Arbeit waren in fast allen Arthropodenunterstämmmen, außer bei 

den Insekten Hämocyanine nachgewiesen. Ein Ziel der vorliegenden Arbeit war es, Hä-

mocyanine in weiteren Arthropodentaxa zu identifizieren. Darüber hinaus sollten dort, wo 

die Hämocyanine strukturell und/oder immunologisch bereits untersucht worden waren, 

die Sequenzen verschiedener Hämocyaninuntereinheiten erarbeitet werden. Diese Se-

quenzen sollten dann in phylogenetischen Untersuchungen dazu benutzt werden, die 

Evolution der Hämocyanin-Superfamilie nachzuvollziehen.  

Ein weiterer wichtiger Aspekt der Arbeit war die vergleichende Untersuchung der Evoluti-

on von Hämocyaninuntereinheiten innerhalb der einzelnen Arthropodengruppen. Geklärt 

werden sollte hierbei in erster Linie, ob die Diversifikation der Untereinheiten vor oder 

nach Trennung einer Spezies von einer anderen stattgefunden hat. Im Folgenden werden 

die Ergebnisse der Arbeit im Hinblick auf die Evolution der Mitglieder der Hämocyanin-

Superfamilie diskutiert und es wird versucht, daraus neue Erkenntnisse über die Evolution 

der Arthropoden abzuleiten. 

 

 

4.1 Hämocyanine der Myriapoden  

 

Da Myriapoden in der Regel über ein gut ausgebildetes Tracheensystem verfügen, ging 

man davon aus, dass diese Arthropodengruppe nicht auf respiratorische Proteine ange-

wiesen ist. Als ein 36-meres Hämocyanin bei dem Chilopoden S. coleoptrata entdeckt 

wurde (Mangum et al., 1985), erklärte man dies damit, dass es sich bei dem blind enden-

den Tracheensystem des Spinnenläufers um eine Sonderform handelt und er als Räuber 

schnell über viel Sauerstoff verfügen muss. Mittlerweile sind 6x6-mere Hämocyanine aber 

auch bei Vertretern der Diplopoden (innerhalb der Spirostrepidae) gefunden worden (Jae-

nicke et al., 1999) und es liegt eine cDNA- Sequenz von Spirostreptus spec. vor (Kusche 

und Burmester, 2001). Daher kann man davon ausgehen, dass die Hämocyanine, die in 
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den bisher untersuchten Spezies vorkommen keine Ausnahme darstellen, sondern viel-

mehr innerhalb der Myriapoden weit verbreitet sind.  

 

 

4.1.1 Die Hämocyanine von Archispirostreptus gigas und Scutigera coleoptrata 

 

Im Rahmen der vorliegenden Arbeit wurden ebenfalls verschiedene Vertreter der Chilo-

poden und Diplopoden untersucht. Hierbei konnte bei dem zu den Spirostreptidae gehö-

renden Diplopoden A. gigas, der nahe mit dem bereits untersuchten Spirostreptus spec. 

verwandt ist, ebenfalls ein 36-meres Hämocyanin gefunden werden. Die identifizierte Hä-

mocyaninuntereinheit (Hc1) weist eine Identität von über 94% mit der Untereinheit 1 des 

Hämocyanins von Spirostreptus auf (Tabelle 1). Interessanterweise konnten bei A. gigas, 

wie zuvor schon bei Spirostreptus spec. im Western-Blot zwei Hämocyaninbanden in un-

terschiedlicher Höhe gefunden werden. Es war aber nicht möglich, zwei unterschiedliche 

cDNA-Sequenzen zu erhalten. Bei Spirostreptus spec. konnten am N-Terminus zwei ver-

schiedene Proteine ansequenziert werden, vollständige cDNA Klone wurden aber eben-

falls nicht gefunden. Der Grund hierfür ist nicht bekannt. Es kann daher nur gemutmaßt 

werden, dass die RNA der zweiten Untereinheit instabiler ist und während der Umschrei-

bung in cDNA leichter degradiert. Die Untersuchung eines anderen juliformen (Julus 

spec.), sowie eines glomeriden Diplopoden (Glomeris spec.) erbrachte keinen Hinweis auf 

das Vorhandensein eines Hämocyanins. Vermutlich ist dies darin begründet, dass aus-

schließlich kleine, einheimische Arten untersucht wurden, die allein aufgrund ihrer Größe 

kein respiratorisches Protein benötigen, wohingegen es sich bei Spirostreptus spec. und 

A. gigas um Tausendfüßlerarten handelt, die sehr groß werden können (bei A. gigas bis 

zu 30 cm).  

 

Wie zuvor erwähnt, konnten Mangum et al. die Existenz eines 36-meren Hämocyanins bei 

S. coleoptrata nachweisen (Mangum et al., 1985). Im Jahr 1999 konnten Markl und Ge-

bauer zeigen, dass dieses Hämocyanin aus vier Untereinheitstypen besteht, welche sie 

mit HcA-D bezeichneten (Markl und Gebauer, 1999). Diese Untereinheiten kommen im 

nativen Protein in einem Verhältnis von A=2:B=2:C=1:D=1 vor. Diese Vermutung war 

durch ein zweidimensionales SDS-Gel (Abb. 3.4) bestätigt worden. Zu Beginn der Arbeit 

waren bereits drei der gesuchten Untereinheiten (HcA, C, D) sequenziert (Kusche, 2001; 

Hembach, 2002). Die hier durchgeführten Untersuchungen führten zur Aufklärung der 
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Sequenz der fehlenden Untereinheit HcB. Es war somit erstmals möglich, das Hämocya-

nin eines Myriapoden vollständig zu charakterisieren. 

Die vier Hämocyanin-Untereinheiten zeigen Identitäten zwischen 49,5 - 55% (Tabelle 4.1), 

wobei 240 Aminosäuren strikt konserviert sind. Die meisten der konservierten Aminosäu-

ren liegen im Bereich der Kupferbindungsstellen der Domäne 2 (Abb. 4.1). Diese sind für 

die Sauerstoffbindung von essentieller Bedeutung. Ein Austausch von Aminosäuren an 

dieser Stelle könnte zu einem Verlust der Funktion führen.  

Neben den erwähnten Sequenzen wurde bei S. coleoptrata noch eine fünfte cDNA-

Sequenz gefunden, welche für eine Hämocyaninuntereinheit codiert, die aber nicht im 

nativen Protein vorkommt (Hembach, 2002). Diese wurde mit HcX bezeichnet. Welche 

Funktion diese fünfte, hoch abgeleitete Untereinheit erfüllt, ist bislang nicht geklärt. Sie 

besitzt aber alle Histidine der Kupferbindungsstellen und es handelt sich eindeutig um ein 

Hämocyanin, nicht um ein Speicherprotein.  

 

Tabelle 4.1: Identitäten zwischen den Hämocyaninunterein des Chilopoden S. coleoptrata 
und den Diplopoden A. gigas sowie S. spec.: 
 
 ScoHcB ScoHcC ScoHcD ScoHcX AgiHc1 SpiHc1 
ScoHcA 55,5 53,7 53,1 44,6 50,7 51,0 
ScoHcB  53,0 49,5 48,1 45,7 46,0 
ScoHcC   54,4 42,1 45,3 44,9 
ScoHcD    43,3 46 45,3 
ScoHcX     39,2 38,9 
AgiHc1      94,8 

 

Von S. coleoptrata und Spirostreptus spec. existierten zu Beginn der Arbeit bereits Sauer-

stoffbindungskurven (Mangum et al., 1985; Jaenicke et al., 1999). Für A. gigas wurden in 

Zusammenarbeit mit dem Institut für Biophysik ebenfalls der P50- Wert des Hämocyanins, 

sowie der Hill-Koeffizient ermittelt. Der P50-Wert gibt den Sauerstoffpartialdruck an, bei 

dem die Hälfte aller Hämocyaninuntereinheiten mit Sauerstoff gesättigt sind, und ist ein 

Maß für die Sauerstoffaffinität des Proteins. Je höher der P50- Wert, desto geringer ist die 

Sauerstoffaffinität. Mit Hilfe des Hill-Koeffizienten, der ein Maß für die Kooperativität der 

Untereinheiten im Hämocyanin ist, lassen sich Aussagen über die Interaktion zwischen 

den Untereinheiten im Hämocyaninmolekül treffen. Je höher dieser Koeffizient ist, desto 

schneller kann das Hämocyaninmolekül be- bzw. entladen werden. Der P50- Wert liegt im 

Falle von S. coleoptrata bei 55 Torr (Mangum et al., 1985), im Vergleich zu 8,7 Torr bei A. 

gigas und 4,7 Torr bei Spirostreptus spec. (Jaenicke et al., 1999). Dies bedeutet, dass 

das Hämocyanin des Spinnenläufers eine um etwa 6- bzw. 12-fach niedrigere Affinität für 
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Sauerstoff aufweist als die beiden untersuchten Spirostreptiden. Betrachtet man den Hill-

Koeffizienten, so ergibt sich für S. coleoptrata eine deutlich höhere Kooperativität (h = 8,9) 

als für S. spec. und A. gigas (h = 1,3; 2,1). Diese Werte resultieren möglicherweise aus 

einer Anpassung an die jeweilige Lebensweise. Der Spinnenläufer muss über ein Hämo-

cyanin verfügen mit dem er eine schnelle Sauerstoffanlieferung ins Gewebe erreichen 

kann, da es sich hierbei um einen räuberisch lebenden Chilopoden handelt. Dazu ist ein 

hohes Maß an Kooperativität innerhalb der Hämocyaninuntereinheiten nötig. Eine hohe 

Affininät des Hämocyanins für Sauerstoff wäre eher hinderlich, da diese dem Effekt der 

Kooperativität entgegenwirken würde. Bei den beiden untersuchten Diplopoden handelt 

es sich um vegetarisch lebende oder aasfressende Arten, die keiner schnellen Bewegung 

bedürfen. Bei ihnen ist daher eine schnelle Sauerstofffreisetzung nicht notwendig. Die 

beiden Spirostreptiden sind aber häufig in den Boden eingegraben zu finden, was wäh-

rend der Häutungsphase bis zu mehreren Wochen andauern kann. Aufgrund der voran-

gehend beschriebenen Eigenschaften (höhere Affinität, geringere Kooperativität) kann 

man folglich davon ausgehen, dass es sich im Falle ihres Hämocyanins mit großer Wahr-

scheinlichkeit um ein Sauerstoffspeicherprotein handelt. Diese eher ungewöhnliche Funk-

tion war bislang für Hämocyanine nicht beschrieben.  
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ScoHcA  --MWSLALATLFVLGTVIRA-DQ---CPPVPADTKDKLEKILELIGHVNRPLTPETPEPAGY--------DE-TKLKGLGILPQHEIFSL  75 
ScoHcB  --MVAKWCVLAMCLLVAVGA-D---KCPRAT-DQEAKQKRMLEVLQHVNKPYVAETKDPKIPAG------SE-DVFKHLGILEKHEVFSL  76 
ScoHcC  MGAWKVWTFFAIALVVAVKAYDEEAKCMSHDEDSQVKERQILHIVDSINKPISPDFRAPRGVI-------DE-HKLRGLGTLKKREIFSL  82 
ScoHcD  MDTRVLRLTLALVALSGVLA-DSESCSSAIVNDYKLKQKEIQHLVDTINKPVYPDFKDTRGII-------DE-SKLKGLGTLPRREVFSL  81 
ScoHcX  MKYCTESLILILAVIGCISA-AINFKCPKGT-AEEKHQKEIYDLVQRINRPLIPQFKEPNFPTSFLIKGKDPKEFFQAIGHLPKKEVFSL  88 
SpiHc1  ---MKLFILAVVLLATTAIA-E---KCPKPV-NVEAKQKMVDTLISYINKPANPVPPKPP-I--------DP-KKLIGIGILPKDQVFSL  72 
AgiHc1  ---MKLFVLAVVLLATTAIA-E---KCPKPV-NVEAKQKMVDTLISYINKPANPVPPKPP-I--------DP-KKLIGIGILPKDQVFSL  72 
                                              •••1.1•••   •••                       •1.3                
                                                                                                       
ScoHcA  FDERTWPEATKAAEFLMEATDFEHFIQRADVLRHRINEDMFMYALNVAVLHRKDTRGVQVPRIHKIYPDKFLKQDILVEVREKVNHG--E 163 
ScoHcB  FDERQWDEATTAAVYMLTAPSFDEFIDRAEIVRHRINEDMFYYAFSVAAVHRDDTRGINLPRIHEIYPDKFLKHKVIVEVKNSINSG--Q 164 
ScoHcC  FDERNWDEASKVVRLLLDAKDFDDFIDVAEVIRLRVNEELFLYAFSVAVMHRGDTQGLQVPRIHDIFPDKFLKEDVIHRLLELSNRGEHY 172 
ScoHcD  FDERNWAEAAKVVELLLEPKTFREFIHLADIIHHRVNEDLFLYALSVAIAHRPDCQGVQVPRVLDIYPDKFLRKEVIHKIKEVSNEGAYL 171 
ScoHcX  FDERHWDEAMTAYEYLYEAETLDDFIDIAKILYLHLNEDMFYYVFSFAVLYRKDTRNVRLPQVHDVYPDKFLKTDIINKIKQANYQG--K 176 
SpiHc1  FDERTWDEVSEVLKRFMAAPTFEDFIKVAETLYPHVNEDLFLFGLSVAIVHRPDANGVHVPRVHEVYPDKFLTNDVLINIRKQIIKG--H 160 
AgiHc1  FDERTWDEVSEVLKRFLAAPTFEDFIKVAETLYPHVNEDLFLFGLSVAIVHRPDANGVHVPRVHDVYPDKFLTNDVLINIRKQIIKG--H 160 
          •••••1.4••••••••    ••••1.5••••    ••••••1.6•••••           ••••       ••••1.7•••          
                                                                                                       
ScoHcA  EK-PVVDATELHQNQLDPNYRLSYFLEDIGMNSHHYHWHVVHPAVWLPKH---GP-RKDRKGELFYYMHHQMVARYDSERLSNNLPRTEP 248 
ScoHcB  ED-PLIDATHEFTDLRDPNSKLHYFLEDVGLNSHHYHWHVIHPAVWQESLEELTHQHKDRKGELFYFMHHQMVNRYDAERLSNGLPRSTT 253 
ScoHcC  DRIPIIDATQISHNYLDPNSELEYFLEDLGLNSHHHHWHVIHPAIWVSEL---GN-EKDRKGEFFYWMHHQMLARYEAERMSNGLARTRT 258 
ScoHcD  DKVPVIDATEVSDNHLDPNQELLYFLEDLGMNSHHHHWHVIHPAIWLPKH---GG-VKDRKGELFFYMHKQMVARYDTERLSNDLPRVRP 257 
ScoHcX  QH-PVIDATKEFHDLRNPVSYLHYFLEDIGMNSHHYHWHVMNSALRKAYP-TEGEKKFYRKGELFYHMHHQMLNRYELERLSNGLPRCPT 264 
SpiHc1  KN-PVVKDTHYYHNDFDPFRRVDYFTEDLGMNSHHYHWHVLHPSIWTQDI---GE--KSKLGELFYWMHRQMVARFDSELLSVHLPRISS 244 
AgiHc1  KN-PVVKDTHYYHNDFDPFRRVDYFTEDPGMNSHHYHWHVLHPSIWHQGV---GE--KAKLGELFYCMHRQMVARFDSELLSVHLPRIPS 244 
            •1B••         ••••   •••••2.1••••                       •••••••2.2••••••••                 
                                                                                                       
ScoHcA  FENWDDPLEEGYAPHLTIHKTGYNYMFRPEGLIVRDLPELNKNKMRQWKSRILHGIHLNVLYAENGTKISLDNE---HGIDLLGDAIESS 335 
ScoHcB  FENWNDPIETGYAPHLTIDRTGYRYQFRPDNLVVRDLPELTKNHMRQWRDRILYAVHRGEALAANGSSVSLRDE---RGIDVLGNMVESS 340 
ScoHcC  FQNWNDPIDEGYAPHISIMKTGYTYAYRPPGYTLRDLPNLPKNKMVEWAKRVLYSIHSGIFHFSNGTDAHLDTE---HGIDELGNIVESS 345 
ScoHcD  FENWNDPIDEGYSPHLIIDKTGYKYAYRPQGVIVHDLPNLPKTKMFEWKNRIMVGIRKGSLISANKTQVPLNND---HGIDLLGDVVESS 344 
ScoHcX  FENWDDPIAEGYASHLAVDRTGYRYTFRPDNLHVRDLPELTKDNMRVWRDRIFDAATSCSVLRENGSFVKICRTRFYGGLNILGNLIESN 354 
SpiHc1  LDDWNKKVKIGYAPHLTIQRTGYTYMNRPENLEIEDLPELTKGELMQWKNRIMEAIARHNITLKGGPGKKLRTTPE-NGIDIFGHLIAAT 333 
AgiHc1  LDDWNKKVKIGYAPHLTIQRTGYTYMNRPENLEIEDLPELTKGELMQWKNRIMEAIARHNITLKGGPGKKLRVSPE-TGIDVFGHLIAAT 333 
                      •2B    •2C                 ••••••2.3•••••••••2D•   ••2E•         ••2.4••         
                                                                                                       
ScoHcA  LLSVNRAFYGNIHCYAHVMAARIADPDGRYGEDNGVMHDVATSARDPLFYRWHKFIDNIFLEYKDNLDPYTQYELTWPDVVLNDVTVKPH 425 
ScoHcB  LQSINRPFYGNVHCYAHVIAARIADPDGKYGEDNGAMYDVATSARDPLFYQWHKFIDNLFHEYKDALKAYSSEDLTYNDITIEEVNVQGE 430 
ScoHcC  LTSLNRDYYGNLHCYAHVIAGRIADPEGKYGEDNGVMYDVATSARDPLFYRWHKYIDNIFQEYKNTLPPYTTEELT-PQNSEFRVQG-IS 433 
ScoHcD  LLSVNRVFYGNLHCYAHVIAGKVTDPQSTYGEKNGAMYDVATSARDPLFYSWHKFIDNIFQEHKETLQPYNKDELNFPDVQVDSLRINVA 434 
ScoHcX  LRSINRMFYGNIHCYAHVIAARVTDPDGKYGQGNGVMYDVATSARDPLFYQWHKFLDHFFYEHLTKLPTNHLFHLQNPDVSITNLEI-IS 443 
SpiHc1  KNSTNRRYYGNLHSYAHVIAARIADSDGEHMEDNGAMYDVATSARDPLFYSWHKFIDKLFTEYQMTLTPYTPYQLTWPDVVVDGIHIENL 423 
AgiHc1  KNSSNRQYYGNLHSYAHVIAARIADSDGEHKEDNGAMYDVATSARDPLFYSWHKFIDKIFTEYQNTLTPYTPYQLTWPDVVIDGIHIENL 423 
             •••   •••2.5•••                           •••••••2.6•••••••       •3.1   ••••3A••••       
                                                                                                       
ScoHcA  K-GDY--DDEVHTYWEVDNYELGKGFDYTRKTTATVKVRHLQHEDYHYEIDIDNNAGKAKKAVFRIFLAPKYNEKGELFPVNEQRQLLVE 512 
ScoHcB  GGSP---ANTVTTFLENSIVHLDEGFSFTARGHARVKVQHLQHEGFNYQIKVN-NAGGEHKVVFRVFLAPKYDEEHHEFDFNEQRGMAIE 516 
ScoHcC  VVGETSARDTVHTYWQHSLLKVGQGFEFTKHTPAYVKVKHLQHESFTYVIDVE-NRGRTRTGFFRIFAAPKYNELGQKWHINDQRLIMVE 522 
ScoHcD  N-GTY--ENIVRTYWQNSLFKIAKGFTFTTEGSVLVKVKHLNHETFYYNLEVTNNALEEKHGVVRIFGAVINDERGHPYILNDQRHLVIE 521 
ScoHcX  N-GR---KNEIHTFWENDIMEISKGHSFTLNSDAKVKIQHLQHEKFEIHLTVQNDKGEDTDLFVRIFLLPLEDEESHELSLEEMVRMAVD 529 
SpiHc1  KTHE---ENMIHTYYTSSTLRLSKGFDYTKDSEAKVIVEHTDHDDFVYVIDIDNNARVEKTAVLRIFLAPKYDERGHPLTLKEQRVMMIE 510 
AgiHc1  KTHE---ENMIHTYYTSSTFRLSKGFDYTKDSEAKVIVEHTDHDDFVYVIDIDNNARVEKTAVLRIFLAPKYDERGHPLTLKEQRVMMIE 510 
                ••••••3B•••••••        •••••3C•••••• •••3D••••••   •••••3E•••• •••  •3F  •3.2    •     
                                                                                                       
ScoHcA  LDKFVATLEPGHNVIERQSKE-SSVTMSKDHVFGEIR-NLADDHQCSCGWPDYLLLPKGKYEGMTYQLFVVATDYEEDHVEDAGEECQCR 600 
ScoHcB  LDKFVATVPAGSSTVEQHSSK-SSVTQSNDNFYGSSA-TRSSENHCSCGWPDYLLIPKGNHQGVQFNVYVIATSYDEDHVES-DESCHCG 603 
ScoHcC  MDKFIEKLYPGKNTIERHSED-STVTMSSASIFSDIS-SEQSEDHCSCGWPDYLLVPKGNFEGFPMEVFVIVTDYEEDKVEGPDEGCACH 610 
ScoHcD  LDKFTVNLKPGKNSVRQPCYN-SAVTAKYDVFYGDVE-SQKPQEGCNCGWPDYMLLPKGKYEGLRFRVFAIVTNHDEDKVSD-QETCLCG 608 
ScoHcX  IEKRVIPAKPGSNDIVISSRSIGAPANKFFGSFEERYISEDCNFHSHCGWPNYLLVPKGSSQGTPFAFVVMLTLAEDDFTPNMDDTCFCA 619 
SpiHc1  LDKFKATLKPGHNVVRRCSNE-SSVTMPVDHIYGDIT-RTVDEDHCHCGWPEYLLVPQGDYDGMHYELFVMATNYDEDKAQDTDLSCKC- 597 
AgiHc1  LDKFKAPLKPGHNVVRRCSNE-SSVTMPVDHIYGDIT-QTVDEDHCHCGWPEYLLVPQGDYDGMHYELFVMATNYDEDKDQNADMSCKC- 597 
        •••••3G•••• ••••3H••••  •3I                        •3.1        •••••3J•••••••3.5               
                                                                              
ScoHcA  DSMSYCGSVEHKLPDNKPLGYPFDRRIDGTGFEEFKTQNMYYGDVVIQFTGETVTH---------- 656 
ScoHcB  DSLSYCGALYDKYPDRRPMGYPFDRHADAQTFDEFKTKNMNSVTVTIKHTGEVKDA---------- 659 
ScoHcC  DALTYCGGIDYHFPDKRAMGFPFDRPIKQRNFNAFKTKNMGKVTVDVKFTGETIAPEDFHNQH--- 673 
ScoHcD  DAVAYCGAHNQKYPDKKPMGFPFDRRIDERTFEHFHTPNMIATDVIIKFTGEFLPPKGDI------ 668 
ScoHcX  DSWSHCGSLFIQYPENVEMGFPFQPIIECTKEEFFALPNIAKQEVIIKFTGETKDSPLVIQLENDS 685 
SpiHc1  HAHSYCGNILGEYLDKRPLGYPFDRKIKATGWAEFKTQNMCDADIVIKFSGKNKDH---------- 653 
AgiHc1  HAHSYCGNILGEYLDKRPLGYPFDRKIKAAGWEEFKTQNMCDTDVVIKFSGKTKAQ---------- 653 
                                      •3.6    •••••3K••••••                    

 
Abb. 4 1: Alignment der Aminosäuresequenzen der Hämocyaninuntereinheiten HcA-D und 
HcX von S. coleotrata, Hc 1 von A. gigas und S. spec. 
Rot = 100 %ige Sequenzidentität; Blau = 75%ige Sequenzidentität; Grün = 50%ige Sequenzidenti-
tät. Die Signalpeptide sind unterstrichen. Die α-Helix 1.2 fehlt. ScoHcA-D, X: S. coleoptrata Hämo-
cyaninuntereinheiten A bis D, X; SpiHc1: Spirostreptus spec. Hc1; AgiHc1: A. gigas Hc1. 
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4.1.2 Phylogenie der Myriapoden-Hämocyanine 
 
Unter Einbeziehung der cDNA-Sequenzen der identifizierten Hämocyaninuntereinheiten 

von A. gigas und S. coleoptrata wurden mittels Neighbor-joining und Bayes´scher Analyse 

molekulare Stammbäume erstellt (Abb. 4.2 und 4.3). Als Außengruppe wurden die 

Prophenoloxidasen gewählt, da diese basal zu den Hämocyaninen angeordnet sind 

(Burmester, 2001; Immesberger und Burmester, 2003). Die Stammbäume lassen sich so 

interpretieren, dass innerhalb der Myriapoda die Hämocyaninuntereinheit A von S. cole-

optrata mit den Untereinheiten 1 des Hämocyanins von Spirostreptus spec. und A. gigas 

gruppiert, daher ist hier von einer Orthologie auszugehen. Nach Neighbor-joining ist die-

ser Zweig nur schwach unterstützt (Bootstrapwert 37), bessere Unterstützung ist jedoch 

nach der Bayes´schen Methode gegeben (0,88). Die Hämocyaninuntereinheiten HcB und 

HcX von S. coleoptrata bilden einen gemeinsamen Ast und spalten sich zusammen mit 

der Untereinheit HcA ab, wohingegen sich der Ast, der zu den Hämocyaninunterheiten 

HcC und HcD führt, früher abspaltet. Diese Ergebnisse sind dahingehend zu deuten, dass 

sich die Differenzierung des Hämocyanins in verschiedene Untereinheiten bereits vor der 

Trennung der Diplopoden und der Chilopoden vor etwa 450 Millionen Jahren ereignet hat 

(Nielsen et al., 1997). Während sich bei den (untersuchten) Diplopoden anscheinend nur 

zwei verschiedene Untereinheitstypen entwickelten, waren es bei S. coleoptrata fünf, von 

denen aber nur vier eine Funktion im nativen Hämocyanin innehaben.  

Die phylogenetischen Untersuchungen ergaben darüber hinaus mit beiden Methoden eine 

100% Unterstützung der Monophylie der Myriapodenhämocyanine (Bootstrap 100; Bayes, 

1.0). Die Stammbaumanalysen unterstützen ein gemeinsames Taxon von Insekten und 

Crustaceen (100/1.0). Die Myriapoden stehen als Schwestergruppe zu beiden (94/0.7) 

und bilden mit ihnen gemeinsam die Mandibulata. Die Cheliceraten stehen in den Stamm-

bäumen basal dazu (100/1.0). Beide Stammbäume unterstützen damit die Pancrustacea-

Hypothese (z.B. Regier und Shultz, 1992; Boore et al., 1995; Hwang et al., 2001), die eine  

Schwestergruppenstellung der Insekten zu den Crustaceen postuliert. Diese Hypothese 

wird der ursprünglich bestehenden Tracheata-Hypothese gegenübergestellt, die sich in 

erster Linie auf morphologische Merkmale (z.B. die Tracheensysteme bei Myriapoden und 

Insekten) stützt und eine Schwestergruppenstellung der Insekten zu den Myriapoden an-

nimmt (z.B. Snodgrass, 1938; Wheeler, 1993, 2001).  
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Legende siehe nächste Seite 

Prophenoloxidasen 

Cheliceraten-
hämocyanine 

Myriapoden-
hämocyanine 

Crustaceen-
hämocyanine 

Insekten-Embryonales Hämolymphprotein 
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Abb. 4.2: Phylogenetische Position der Hämocyaninuntereinheiten der Myriapoden inner-
halb der Arthropodenhämocyanine. Der Stammbaum wurde mit der Neighbor-joining Methode 
erstellt. Die Prophenoloxidasen (blau) bilden die Außengruppe. PlePPO: Pacifastacus leniusculus 
Prophenoloxidase; PmoPPO: Penaeus monodon Prophenoloxidase; MjaPPO: Marsupeaeus japo-
nicus Prophenoloxidase; SbuPPO2: Sarcophaga bullata Prophenoloxidase 2; TmoPPO: Tenebrio 
molitor Prophenoloxidase; BMO PPO1: Bombyx mori Prophenoloxidase 1; GmoPPO: Galleria mel-
lonella Prophenoloxidase; EcaHca-g: Eurypelma californicum Hämocyanin-Untereinheiten a-g; 
LpoHcII: L. polyphemus Hämocyanin- UntereinheitI; II; TtrHcA: Tachypleus tridentatus Hämocya-
nin-Untereinheit A; AauHc6: Adroctonus Hämocyani-Untereinheit 6; CsaHc1-6: Cupiennius salei 
Hämocyanin-Untereinheiten 1-6. ScoHcA-D, X: Scutigera coleotrata Hämocyanin- Untereinheiten 
A-D, X; SpiHc1: Spirostreptus spec. Hämocyanin-Untereinheit 1; AgiHc1: A. gigas Hämocyanin-
Untereinheit 1; SamEHP: Schistocerca americana Embryonic Hemolymph Protein; Pennaeus va-
namei Hämocyanin, Hämocyanin -Untereinheit 1; PinHcA-C: Panulirus interruptus Hämocyanin-
Untereinheiten A-C; CmaHc6: Cancer magister Hämocyanin-Untereinheit 6; CsaHc: Callinectes 
sapidus Hämocyanin; HamHcA: Homarus americanus Hämocyanin-Untereinheit A; Pel Hc1-4; 
Palinurus elephas Hämocyanin-Untereinheiten 1-4. 
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Abb 4.3: Phylogenetische Position der Hämocyaninuntereinheiten der Myriapoden innerhalb 
der Arthropodenhämocyanine. Der Stammbaum wurde mit der Bayes´schen Methode erstellt. 
Legende siehe vorherigen Stammbaum. 
 

Prophenoloxidasen 

Cheliceratenhämocyanine 

Myriapoden-
hämocyanine 

Insekten Embryonales Hämolymph-Protein 

Crustaceen-
hämocyanine 
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4.2 Hämocyanine der Cheliceraten 

 

Die Cheliceraten werden in zwei Hauptklassen unterteilt; man unterscheidet die Merosto-

mata und die Arachnida. Während innerhalb der Merostomata rezent nur noch die Ord-

nung der Xiphosuren existiert, umfasst die Klasse der Arachniden eine Vielzahl von Arten. 

Bei dem im Rahmen der Arbeit untersuchten Limulus polyphemus handelt es sich um 

einen Vertreter der Xiphosura. Von besonderem Interesse ist diese Ordnung vor allem 

deshalb, weil sie innerhalb der Cheliceraten als basal angesehen wird, und ihre Vertreter 

sich seit dem Silur (436-408 MYA) morphologisch kaum verändert haben. Die Aufklärung 

der Hämocyaninuntereinheiten von L. polyphemus könnte daher zu einem besseren Ver-

ständnis der frühen Evolution der Hämocyanine innerhalb der Cheliceraten, vor allem be-

züglich der Diversifikation der Hämocyaninuntereinheiten, beitragen. Aus diesem Grund 

ist der Pfeilschwanzkrebs schon seit langer Zeit Gegenstand intensiver Forschung und es 

existieren sehr viele Daten bezüglich Struktur, Aufbau und Zusammenspiel seiner Hämo-

cyaninuntereinheiten (z.B. Kempter et al., 1985; Lamy et al., 1983). Die Sequenzdaten 

innerhalb der Xiphosuren waren hingegen spärlich. Es lagen lediglich Sequenzierungen 

der Hämocyaninuntereinheit II von L. polyphemus (Nakashima et al., 1986), sowie der 

Untereinheit I von T. tridentatus (Linzen et al., 1985), ein weiterer Vertreter der Xiphosu-

ren) auf Aminosäureebene vor.  

Innerhalb der Klasse der Arachniden sind mittlerweile die vollständigen Sequenzen der 

Hämocyanininuntereinheiten von drei verschiedenen Spinnenarten aufgeklärt (Voit et al., 

2000; Ballweber et al., 2002; Averdam et al., 2003). Darüber hinaus war beim Skorpion 

Androctonus australis die Hämocyaninuntereinheit 6 vollständig sequenziert worden (Bu-

zy et al., 1995). Damit war die Grundlage geschaffen, die Verwandtschaftsbeziehungen 

der Hämocyaninuntereinheiten innerhalb der Cheliceraten zu untersuchen. Die Aufklärung 

von Sequenzen der Hämocyaninuntereinheiten bei L. polyphemus sollte dazu beitragen, 

mehr über die Evolution der Hämocyanine innerhalb der Cheliceraten aussagen zu kön-

nen.  

 

 

4.2.1 Die Hämocyaninuntereinheiten von Limulus polyphemus 

 

Die Hämocyanine der Xiphosuren bestehen aus einem 8x6-mer, das aus zwei identischen 

Hälften zusammengesetzt ist (Markl, 1986). Diese entsprechen jeweils strukturell den 

4x6-meren bei Spinnenhämocyaninen (Markl, 1986; Markl und Decker, 1992). Das 8x6-
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mere Hämocyanin bei L. polyphemus besteht aus acht verschiedenen Untereinheiten, die 

im nativen Protein als Monomere (I; IV), als Homodimere (II; IIa; IIIa; IIIb) und als Hetero-

dimere (V; VI) vorkommen (Markl et al., 1981; Topham et al., 1999). Einige dieser Unter-

einheiten konnten hier nun zumindest teilweise auf cDNA-Basis sequenziert werden. Die 

Zuordnung der Hämocyaninuntereinheiten erfolgte dann mit Hilfe von NCBI-BLAST über 

den Vergleich mit den bereits bekannten Hämocyaninsequenzen von Xiphosuren, bzw. 

von Arachniden. Hierbei konnte eine Sequenz der Hämocyaninuntereinheit E von E. cali-

fornicum zugeordnet werden. Da in dieser Arbeit die Nomenklatur nach Lamy benutzt wird 

(Lamy et al., 1983) entspricht dieses der Untereinheit I. Die zweite Hämocyaninsequenz 

entsprach der als Aminosäuresequenz vorliegenden Untereinheit II von L. polyphemus. 

Die dritte Sequenz zeigte die größte Sequenzähnlichkeit mit der Hämocyaninuntereinheit 

D von E. californicum (HcIV), während die vierte der Untereinheit B oder C (folglich HcV 

oder VI) zugeordnet wurde. Um welche der beiden es sich handelt, kann erst nach der 

Vervollständigung der cDNA am 5´-Ende entschieden werden. 

Die vollständige Sequenz der Hämocyaninuntereinheit II von L. polyphemus weist, wie bei 

allen Cheliceraten, jedoch im Gegensatz zu den Hämocyaninuntereinheiten der Myriapo-

den, Crustaceen und Insekten, kein Signalpeptid auf, da das Hämocyanin bei den Cheli-

ceraten direkt aus Hämocyten freigesetzt wird. Daher wird kein Signalpeptid zum Trans-

port aus dem endoplasmatischen Retikulum benötigt (Fahrenbach, 1970). Diese Unter-

einheit II war, wie erwähnt, bereits auf Aminosäureebene sequenziert worden (Nakashima 

et al., 1986). Die Sequenz, die hier aufgeklärt werden konnte, ist bis auf einen Aminosäu-

reaustausch mit dieser Hämocyanineinheit identisch. Der Austausch ist entweder durch 

das Vorhandensein verschiedener Allele bei unterschiedlichen Individuen zu erklären oder 

auf einen Fehler bei der Sequenzierung zurückzuführen. Die Ergebnisse, die hier disku-

tiert werden, sind als Teilergebnisse zu betrachten. Die übrigen Sequenzdaten werden 

momentan innerhalb der Arbeitsgruppe erarbeitet.  

Wie Abb. 4.4 zeigt, sind in den Hämocyaninsequenzen aller Untereinheiten die Bereiche 

der Sauerstoffbindungsstellen CuA und CuB hoch konserviert. Die α 1.2 Domäne fehlt 

hier, wie auch bei den Myriapoden und Onychophoren. Inwieweit dies für die Analyse 

verwandtschaftlicher Beziehungen herangezogen werden kann, ist noch nicht klar. Be-

trachtet man die (als gesichert geltende) basale Stellung der Onychophoren (Westhei-

de/Rieger, 2003) und unterstellt man die Pancrustacea- und Mandibulata-Hypothesen 

(erstere postuliert ein Schwestergruppenverhältnis der Crustaceen und Hexapoden, zwei-

tere sagt aus, dass diese beiden ein monophyletisches Taxon zusammen mit den Cheli-

ceraten bilden), so müsste die Deletion der α 1.2 Domäne beim letzten gemeinsamen 
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Vorfahren der Arthropoden bereits vorhanden gewesen sein. Beim gemeinsamen Vorläu-

fer der Crustaceen und Insekten hätte sich eine α 1.2 Domäne entwickelt 

 
LpoHcI    ---------------------------------------------------------------------DFDDLMHLLEQARNTVNEGM   20 
LpoHcII   MTLHDKQIRICHLFEQLSSATVIGDGDKHKHSDRLKNVGKLQPGAIFSCFHPDHLEEARHLYEVFWEAGDFNDFIEIAKEARTFVNEGL   89 
LpoHcIV   -----------------------------------------------------------------------------------------    - 
LpoHcV/VI -------------------------------------------------FHAEHLAAATKLYEVLIGAKTFEEFLDLCHQVRDFVNEGL   40 
TtrHcA   --TIKEKQASILALFEHLTSVPK-QHIPEKERDNRLHDVGHLSRGKLFSLFHREHLEEATHLYEILHAAKNFDDFLLLCKQARDFVNEKM   87 
                •1.1                        •1.3                  •1.4             •1.5         •1.6     
                                                                                                         
LpoHcI    FVYAATVAVLHRDDCRGVTVPPIEEVFPDRFIPVETIRHADKEAAA-HPDK--DIVVEFEETGNILDPEYRLAYYREDVSINRHHWHWHI 107 
LpoHcII   FAFAAEVAVLHRDDCKGLYVPPVQEIFPDKFIPSAAINEAFKKAHVRPEFDESPILVDVQDTGNILDPEYRLAYYREDVGINAHHWHWHL 179 
LpoHcIV   ------------------------------------------------------------------------------------------   - 
LpoHcV/VI YVYAVSVAILHRPDCKGVSLPPIQEIFPDKFVTVQTLYDAFKEFWQNPHKEE-DVIVDMQTTGNILDPEYNLAYYREDIGINAHHWHWHL 129 
TtrHcA    FAYAVSVALLHRDDCRGLIIPPVEEVFPDRFIPVETIREAQKEVEL-HPG---KDIVEVENTGNILDPEYRLCYFREDLGVNAHHWHWHI 173 
                                             •1.7               •1B                           •2.1       
                                                                                                         
LpoHcI    VYPATWRPEFMHKEKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGMHRMFPFNDFHEELEGYSPHLTSLISGLNYGTRPDGLKLHDLHDVTIQD 197 
LpoHcII   VYPSTWNPKYFGKKKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGMHRMLPFNNFDEPLAGYAPHLTHVASGKYYSPRPDGLKLRDLGDIEISE 269 
LpoHcIV   ------------------GELFYYMHQQMCARYDCDRMSVGLQRMIPFQNFEETLEGYSAHLTSLVSGLHYASRPEGLHIRDLNDVSLQE  72 
LpoHcV/VI VYPATWRPEVIGKVKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGMPRMEPFHNFHEPLEGYSSHLSSSINGLPYPSRPDGMTLQDLKEVSVQD 219 
TtrHcA    VYPATWRSEVMGKTKNRKGELFFYMHQQMCARYDCERLSNHMHRMSPFSNLHEELEGYAPHLTSMISGLHYGVRPSGMKLHDIDVVTIQD 263 
                                   •2.2                                •2B    •2C                        
                                                                                                         
LpoHcI    MERWRERIHDAIDLKMVHDHHGKEVAVDDEHGIDILGALVESSHESVNQGFYGSLHNWGHVLTARAHDPEGKFHENPGVMSDTSTSLRDP 287 
LpoHcII   MVRMRERILDSIHLGYVISEDGSHKTLDELHGTDILGALVESSYESVNHEYYGNLHNWGHVTMARIHDPDGRFHEEPGVMSDTSTSLRDP 359 
LpoHcIV   MERWRERILEGINLGHVHDDHGKEVELDEEHGIDILGALIESSHESKNEEYYGSLHNWGHVMLARVHDHDGRFHENPGVMSDTSTSLRDP 162 
LpoHcV/VI LERWRDRISDAIHIGHVEDENGSHVPLDDTRGIDILGAMVEASYESINQAFYGSIHNWGHVISARVLDPDGRYHLNPGVMSDTATSLRDP 309 
TtrHcA    MERWVQRIMEAIDLHLVNDTHGN--KLDETTGIDVLGALVEASHDSINPEYYGSLHNWGHVITARAHDPEGKFHENPGVMSDTSTSLRDP 351 
             •2.3        2•D      2•E      •2.4                     •2.5                          •2.6   
                                                                                                         
LpoHcI    IFYRWHRTLDNLFQEYKESLSPYTKEELSFPGVEVLSATVKAKTDNV--IITSMV-ESELELTHGINFGTDHSVKVKYNHLDHESFSYQI 374 
LpoHcII   IFYNWHRFIDNIFHEYKNTLKPYDHDVLNFPDIQVQDVTLHAR---VDNVVHTFMREQELELKHGINPGNARSIKARYYHLDHEPFSYAV 446 
LpoHcIV   IFYRYHRFIDNMFQEYKASLHHYTKTELTFPEISISHVTIKAK---VPN----------------------------------------- 208 
LpoHcV/VI IFYRWHRFIDNMFQDYKETLPHYNHSDLEFPGIEITKVLLNAE---HTNNINTFKEFSVLDLSHAYEFGRDGAVKVRFSHLNHEDFHYKI 396 
TtrHcA    IFYRWHRFIDNVFQDYKESLHPYTKHELSFTGIKVVNVSVNAKVITARNVITTFIKKNELELTHGIDFGTTNSVKVKYPHLEHEPFSFQI 441 
                    •2.7          •3.1       •3A                •3B                  •3C        •3D       
                                                                                                         
LpoHcI    KVENTSGSTKHATVRVFLAPKYDELGNLLHPNDQRRLCIELDKFHKELKAGKNEITRNSVDSSVTISTLHTFDELESGVGVNENADEYCS 464 
LpoHcII   NVQNNSASDKHATVRIFLAPKYDELGNEIKADELRRTAIELDKFKTDLHPGKNTVVRHSLDSSVTLSHQPTFEDLLHGVGLNEHKSEYCS 536 
LpoHcIV   ------------------------------------------------------------------------------------------   - 
LpoHcV/VI QVENHTSKTKPATVRIFMAPKYDELGNELDTKNLRRLMIEMDKFHAEIHPGHNTIVRHSKDSSVTISSARSFGQLAHGEGINEHANEYCS 486 
TtrHcA    TVENTSGAKKDATVRIFLAPKLDELGNQLPANIQR-LFIELDKFHKELISGQNIITHNAADSSVTVSTLRTFEDLKAGKGVSEDATEYCS 530 
                       •3E               •3.2       •3G        •3H        •3I    •3.3                 
                                                                                                         
LpoHcI    CGWPKNMLVPRGNNKGMTFELFVMLTDWEHDNVGGKGSDNHMCDDAVSYCGAKDSKYPDKKPMGFPFDRRIDAHDIEEFLTPN---MALT 551 
LpoHcII   CGWPSHLLVPKGNIKGMEYHLFVMLTDWDKDKVDGSES-V-ACVDAVSYCGARDHKYPDKKPMGFPFDRPIHT-EHISDFLTN--NMFIK 621 
LpoHcIV   ------------------------------------------------------------------------------------------   - 
LpoHcV/VI CGWPDHLLVPRGDEKGMPFHLFVMLTDWLHDQVGDHGKTG-MCTDAVSYCGAKDQLYPDRRPMGFPFDRHIEL-EHLKDWVLPNMKDTLI 574 
TtrHcA    CGWPQNMLIPRGNRKGMVFELFVMLTDWQKDNVDGGGG---FCSDAVSYCGAKDHKYPDKKPMGFPFDRKIEN-EHLEDFLTT--NMGVS 614 
             •3.4            •3J    •3.5                                             •3.6        •3L   
                            
LpoHcI    DVKIKFEG----- 559 
LpoHcII   DIKIKFHE----- 629 
LpoHcIV   -------------   - 
LpoHcV/VI TVTHHEEVHNHNH 587 
TtrHcA    DIKIQFMG----- 622 
 

Abb. 4.4: Alignment der Aminosäuresequenzen der Hämocyaninuntereinheiten des L. po-
lyphemus HcI, II, IV und V/VI mit der Hämocyaninuntereinheit HcA von Tachypleus tridenta-
tus. Bei den Limulushämocyaninsequenzen HcI, IV und V/VI handelt es sich um Teilsequenzen. 
Rot = 100 %ige Sequenzidentität; Blau = 75%ige Sequenzidentität; Grün = 50%ige Sequenzidenti-
tät. Die α-Helix 1.2 fehlt. LpoI, II, IV und VI: L. polyphemus Hämocyaninuntereinheiten I, II, IV, VI. 
TtrHcA: Tachypleus tridentatus Hämocyaninuntereinheit A. 
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4.2.2 Phylogenie der Cheliceratenhämocyanine 

 

Die erarbeiteten Hämocyaninsequenzen wurden benutzt, um mittels Neighbor-joining, sowie 

nach der Bayes´schen Analyse Stammbäume zu erstellen (Abb. 4.5 und 4.6).  

Hierbei steht die Untereinheit V bzw. VI mit guter statistischer Unterstützung (Bootstrap-Wert 

98, Bayes 1.00) in beiden Stammbäumen als Schwestergruppe zu den Hämocyaninunterein-

heiten B von E. californicum sowie N. inaurata und zur Untereinheit C von E. californicum. Die 

Hämocyaninuntereinheiten bilden einen gemeinsamen basalen Ast zu den übrigen Hämocya-

ninuntereinheiten. Diese Einordnung wird durch immunologische und strukturelle Untersu-

chungen unterstützt (Kempter et al., 1985; Markl, 1985). Die Ergebnisse deuten darauf hin, 

dass die Aufspaltung der Untereinheiten B und C in den Arachniden erst nach deren Trennung 

von den Xiphosuren (Merostomata) vor etwa 450 MYA (Dunlop und Selden, 1997) erfolgte. 

Bei L. polyphemus erfolgte die Aufspaltung in die beiden Untereinheiten konvergent dazu. Bei 

allen übrigen Hämocyaninuntereinheiten in den Stammbäumen hingegen ist das nicht der Fall. 

Hier stehen die Untereinheiten von L. polyphemus in beiden Bäumen jeweils basal zu den 

Hämocyaninen der Arachniden und haben ihre jeweilige Entsprechung, ein Umstand, der 

sich gut in die bestehenden Erkenntnisse einordnet (z.B. Markl, 1986). 

Die Berechnungen ergaben in beiden Stammbäumen eine hohe Unterstützung (100/1.00) der 

Orthologie des L. polyphemus Hämocyanin II mit dem Hämocyaninunterheitentyp A von E. 

californicum und N. inaurata. Dies entspricht auch den Ergebnissen bisheriger Untersuchun-

gen (z.B. Lamy, 1986; Markl, 1986; Averdam, 2003). 

Die Untereinheit IV von L. polyphemus gruppiert in beiden Bäumen mit den Hämocyaninunte-

reinheiten D von E. californicum (Voit et al., 2000) und N. inaurata (Averdam et al., 2003), 

wenn auch mit unterschiedlicher Unterstützung. Während im Stammbaum nach Neighbor-

joining ein solches Schwestergruppenverhältnis nur mit einem Bootstrap-Wert von 46 unter-

stützt wird, ist es in der Bayes´schen Analys mit 0.99 statistisch gut abgesichert. Auch Lamy 

postulierte die Orthologie der Untereinheit IV von L. polyphemus mit der Untereinheit D von E. 

californicum (Lamy, 1983). Die Untereinheit IV bildet darüber hinaus gemeinsam mit den Hä-

mocyaninuntereinheiten D der Spinnen eine Schwestergruppe zu den Hämocyaninunterein-

heiten F von E. californicum und N. inaurata. Diese nahe Verwandtschaft wurde bereits zuvor 

beschrieben (Markl et al., 1984; Averdam et al., 2003).  

Bei der Hämocyaninunterheit I von L. polyphemus weichen die Stammbäume voneinander ab. 

Beide unterstützen (100/1.00) das Schwestergruppenverhältnis der Untereinheit I mit der Hä-

mocyaninuntereinheit A von T. tridentatus. Diese Einordnung wird auch von anderen Untersu-

chungen bestätigt (Averdam et al., 2003). Im Stammbaum nach Bayes bilden diese Unterein-

heiten die Schwestergruppe zur Hämocyaninuntereinheit 6 von A. australis (0.95) und stehen 
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basal zu den Untereinheiten G von N. inaurata und E. californicum. Dies würde ebenfalls weit-

gehend den Ergebnissen von Averdam et al. entsprechen (Averdam et al., 2003), mit dem 

Unterschied, dass das Hämocyanin von A. australis dort basal zu den Hämocyaninunterein-

heiten E steht, diese Untereinheiten jedoch im hier vorliegenden Stammbaum vorher abzwei-

gen. Gemäß dem Neighbor-joining-Stammbaum stehen die beiden Untereinheiten, allerdings 

mit geringer Unterstützung (Bootstrapwert 50), basal zu den Untereinheiten E, F, D und G von 

E. californicum und N. inaurata. Die Hämocyaninuntereinheit 6 von A. australis zweigt hier viel 

später ab, steht jedoch ebenfalls basal zu den Untereinheiten G der Spinnenhämocyanine. Da 

es sich bei der Neighbor-joining Methode um eine Matrix-orientierte Methode handelt, ist 

es hier lediglich möglich, die Ähnlichkeiten zwischen zwei gegebenen Sequenzen zu ver-

gleichen. Mit der Bayes´schen Analyse, die Charakter-orientiert arbeitet, kann man hinge-

gen mehr Informationen aus den Sequenzen erhalten. Es ist daher davon auszugehen, 

dass diese Analyse zumeist exaktere Ergebnisse liefert. Da sich im Falle der dargestellten 

Bäume die Ergebnisse widersprechen, ist aus oben genannten Gründen der Stammbaum 

nach Bayes wahrscheinlicher, zumal er sich gut in bereits vorhandene Ergebnisse einord-

net, die z.T. auf Sequenzdaten beruhen.  

Die Hämocyaninuntereinheit 1 von Cupiennius salei schließlich ist den G-Untereinheiten 

von E. californicum und N. inaurata ortholog, was ebenfalls von früheren Untersuchungen 

bestätigt wird (Ballweber et al., 2002; Averdam, 2003). 

Die Ergebnisse der phylogenetischen Untersuchungen fügen sich weitgehend in das bis-

herige, aufgrund von Strukturuntersuchungen und immunologischen Studien erarbeitete 

Bild der Verwandtschaftsbeziehungen zwischen den Hämocyaninuntereinheiten bei ver-

schiedenen Gruppen der Cheliceraten ein (z.B. Markl et al., 1979; Lamy et al., 1983; 

Kempter et al., 1985; Markl, 1986; Buzy et al., 1995). Es bleibt abzuwarten, ob dies in 

gleichem Maße für die bislang noch fehlenden Untereinheiten gilt.  
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Abb. 4.5: Phylogenetische Position der Hämocyaninuntereinheiten von L. polyphemus innerhalb 
der Cheliceratenhämocyanine. Der Stammbaum wurde mit der Neighbor-joining Methode erstellt. Die 
Prophenoloxidasen (blau) bilden die Außengruppe. PlePPO: Pacifastacus leniusculus Prophenoloxida-
se; PmoPPO: Penaeus monodon Prophenoloxidase; MjaPPO: Marsupeaeus japonicus Prophenoloxida-
se; SbuPPO2: Sarcophaga bullata Prophenoloxidase 2; TmoPPO: Tenebrio molitor Prophenoloxidase; 
BMO PPO1: Bombyx mori Prophenoloxidase 1; GmoPPO: Galleria mellonella Prophenoloxidase; LpoH-
cI, II, IV, V/VI: L. polyphemus Hämocyanin- Untereinheiten I,II,IV und V/VI; EcaHca-g: E. californicum 
Hämocyanin-Untereinheiten a-g; NinHca-g: N. inaurata Hämocyanin-Untereinheiten a-g; TtrHcA: Ta-
chypleus tridentatus Hämocyanin-Untereinheit A; CsaHc1-6: Cupiennius salei Hämocyanin-
Untereinheiten 1-6. 

Prophenol- 
oxidasen 
 

Cheliceraten-
hämocyanine 
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Abb. 4.6: Phylogenetische Position der Hämocyaninuntereinheiten von L. polyphemus in-
nerhalb der Cheliceratenhämocyanine. Der Stammbaum wurde mit der Bayes´schen Methode 
erstellt.  
 
Legende siehe vorherigen Stammbaum. 

Prophenoloxidasen 
 

Cheliceraten-
hämocyanine 
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4.3 Hämocyanine der Crustaceen 
 
Innerhalb der Crustaceen wurden in allen bisher untersuchten malakostraken Crustaceen 

(Vertreter der Eucarida und der Peracarida; die systematische Einteilung wurde nach dem 

Taxonomy Browser des NCBI vorgenommen) Hämocyanine gefunden, während sie au-

ßerhalb dieser Gruppe wohl nur bei einzelnen Vertretern vorkommen (Remipedia, Yager, 

1991; Cirripedia, Herberts und de Frescheville, 1981). Die bislang aufgeklärten Hämocya-

ninsequenzen wurden alle innerhalb der Decapoda erarbeitet (z.B. Durstewitz und Terwil-

liger, 1997; Kusche und Burmester, 2001; Kusche et al., 2003), wohingegen Sequenzda-

ten von anderen malakostraken Crustaceen noch nicht existierten. Die Hämocyanine der 

bisher untersuchten nichtdekapoden Amphipoda, Isopoda (Peracarida) und Euphausicea 

(Eucarida) sind Monohexamere, die nur aus Untereinheiten des α-Typs bestehen (Berthet 

et al., 1965; Markl, 1986; Chan und Weeks, 1991). Um Aufschluss über die Evolution der 

Hämocyaninuntereinheiten innerhalb der malakostraken Crustaceen zu erhalten, sollte 

bereits im Rahmen von vorhergehenden Arbeiten die DNA-Sequenz einer Hämocyaninun-

tereinheit von G. roeseli aufgeklärt werden (Hembach, 2002). Dieses wäre die erste Se-

quenz einer Hämocyaninuntereinheit, die außerhalb der dekapoden Krebse aufgeklärt ist. 

Da zu Beginn der vorliegenden Arbeit nur Teile einer solchen Sequenz vorlagen, wurden 

die diesbezüglichen Untersuchungen fortgesetzt. 

 

 

4.3.1 Das Hämocyanin von Gammarus roeseli 
 

Obwohl es bei dekapoden Malakostraken bereits problemlos gelungen war verschiedene 

Untereinheiten zu sequenzieren (z.B. Kusche et al., 2003), war es bei dem zu den Amphi-

poden (Peracarida, Malakostraka) gehörenden Flußflohkrebs G. roeseli mit erheblichen 

Schwierigkeiten verbunden eine Hämocyaninuntereinheit auch nur in Teilen zu identifizie-

ren. Zu Beginn der vorliegenden Arbeit waren bereits einige Sequenzfragmente bekannt, 

die alle am 5´-Ende nicht komplett waren (Hembach, 2002). Mittels 5´-RACE gelang es 

dann, das fehlende 5´-Ende einer Sequenz zu identifizieren. Leider konnte die Sequenz 

keiner bereits vorhandenen sicher zugeordnet werden und auch alle Versuche, sie zu 

vervollständigen, blieben erfolglos. Warum sich die Identifikation der Sequenz der Hämo-

cyanin-Untereinheit von G. roeseli so extrem schwierig gestaltete, kann lediglich gemut-

maßt werden. Aller Wahrscheinlichkeit nach ist das Gewebe des Flußflohkrebses sehr 

reich an RNAsen, die während dem RT-Schritt ein vollständiges Umschreiben der RNA in 

cDNA verhindern. Die im Alignment abgebildete, letztendlich aus vier leicht unterschiedli-
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chen cDNA-Fragmenten zusammengesetzte Hämocyaninuntereinheit von G. roeseli zeigt 

eine sehr hohe Sequenzidentität mit der Hämocyaninunterheit A des dekapoden Mala-

kostraken Palinurus interruptus auf (Abb. 4.7). Vor allem die Bereiche der Kupferbin-

dungsstellen CuA und CuB sind stark konserviert. Ein Alignment der Sequenzen auf 

cDNA-Ebene ist dem Anhang (7.10.1) zu entnehmen.  

 

 
PinHcA.--------------------DALGTGNAQKQQDINHLLDKIYEPTKYPDLKEIAENFNPLGDTSIYNDHGAAVETLMKELNDHRLLEQRH  70 
GroHc  MKLLLLCLAATSAFAWPSFFNDAAPSIAVRQQAVNHLLYRVTEPLRFDDLKAVAASFNPVADKSIYTDGGVAAQHLVDELTDHRLLEKHH  90 
                                                                                                      
                                                                                                      
PinHcA WYSLFNTRQRKEALMLFAVLNQCKEWYCFRSNAAYFRERMNEGEFVYALYVSVIHSKLGDGIVLPPLYEITPHMFTNSEVIDKAYSAKMT 160 
GroHc  WFSLFNTRQREEALMLFDVLIHSKTWETALNNAAYFREQMNEGEFVYALYAAVIHSKLGAGIVLPPLYEVTPHLFTNSEVIQKAYNAQMT 180 
                                                                                                      
                                                                                                      
PinHcA QKQGTFNVSFTGTKKNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHMDFPFWWEDSYGYHLDRKGELFFWVHHQLTARFDFERLSNWLDPVDELHWDR 250 
GroHc  QTPGSFKQDFTGSKKNPEQRVAYFGEDIGMNVHHVTWHLDFPFWWEDSYGYHLDRKGELFFWAHHQLTARFDAERLSNHLDLVDELYWDR 270 
                                                                                                      
                                                                                                      
PinHcA IIREGFAPLTSYKYGGEFPVRPDNIHFEDVDGVAHVHDLEITESRIHEAIDHGYITDSDGHTIDIRQPKGIELLGDIIESSKYSSNVQYY 340 
GroHc  PIKEGFAPHATYRYGGEFPTRPDNVHFEDVDGVVRVRDMIIHETRIKGAIAHGYITAADGSHININDEHGIDHLGDIIESSLYSPNAQYY 360 
                                                                                                      
                                                                                                      
PinHcA GSLHNTAHVMLGRQGDPHGKFNLPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKKHTDSFPPYTHDNLEFSGMVVNGVAIDGELITFFDEFQ 430 
GroHc  GALHNEAHIILGRQADPHGKFNLPPSVMEHFETATRDPAFFRLHKYMDNMFKEHKDSLAPYTAEEIGFPGVHLTSVSIEGELETFFEDFE 450 
                                                                                                      
                                                                                                      
PinHcA YSLINAVDSGENIEDVEINARVHRLNHKEFTYKITMSN--NNDGERLATFRIFLCPIEDNNGITLTLDEARWFCIELDKFFQKVPKGPET 518 
GroHc  YDLKMAVDSSEAVAEVEVKAHVDRLNHKDFAYNFDIKSDSADQHAVVRVVRVFLCPRRDNNGIQFTFDEGRWNCIEMDKFWTKLAAGDNH 540 
                                                                                                      
                                                                                                      
PinHcA IERSSKDSSVTVPDMPSFQSLKEQADNAVNGGHDLDLSAYERSCGIPDRMLLPKSKPEGMEFNLYVAVTDGDKDT-EGHNGGHDYGGTHA 607 
GroHc  IKRKSSESSVTVPDVPSFASLIHDADAAVASGSDLHLEEFDRACGLPQRMLLPKGTEEGLEFLLVVAVSDGTTDAQHDAL-EAVDAHGHA 629 
                                                                                                      
                                                              
PinHcA QCGVHGEAYPDNRPLGYPLERRIPDERVIDGVSNIKHVVVKIVHHLEHHD 657 
GroHc  QCGVNGEKYPDHQPMGFPLDRRIPDDRIFLSADNIEKLLVTVTHKH---- 675 
 

Abb. 4.7: Alignment der Aminosäuresequenz des Hämocyanins von G. roeseli mit der Hä-
mocyaninuntereinheit HcA von Palinurus interruptus. Rot = 100 %ige Sequenzidentität; Grün = 
50%ige Sequenzidentität. PinHcA: Palinurus interruptus Hämocyaninuntereinheit A; GroHc: G. 
roeseli Hämocyanin aus verschiedenen Sequenzen zusammengesetzt. Das Signalpeptid umfasst 
beim G. roeseli Hämocyanin 15 Aminosäuren und fehlt in der Sequenz des P. interruptus Hämocy-
anins. 
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4.3.2 Phylogenie der Crustaceenhämocyanine 

 

Innerhalb der Malakostraca existieren drei verschiedene Untereinheitstypen, die immuno-

logisch gegeneinander abzugrenzen sind (Markl, 1986). Diese werden als α, β und γ-

Typen bezeichnet. Während Untereinheiten vom α-Typ in allen malakostraken Crustaceen 

gefunden wurden in denen Hämocyanin nachweisbar war, ist das Vorkommen von Unter-

einheiten des β und γ-Types nach bisherigem Kenntnisstand auf die dekapoden Krebse 

beschränkt. Hier kommen Arten mit drei Untereinheitstypen (z.B. Homarus americanus) 

ebenso vor, wie solche mit zwei oder nur einem Typ von Hämocyaninuntereinheiten (wie 

bei Palinurus elephas). Untereinheiten vom α-Typ sind dabei immer vorhanden. Hingegen 

fehlt entweder der β (z.B. Panulirus interruptus) oder der γ-Typ (z.B. Grapsus tenuicrusta-

tus; Markl, 1986). Die Hämocyanine der Brachyura sowie die der Astacura bestehen (bis 

auf wenige Ausnahmen (wie z.B. bei P. elephas) aus 2x6-meren. Hierzu sind, zusätzlich 

zu den α-Untereinheitstypen, entweder solche des β und/oder γ-Types notwendig, bzw. 

wie es z.B. bei Ocypode quadrata der Fall ist, verschiedene Isoformen der α-

Untereinheiten (Markl, 1986).  

 

Beim Hämocyanin von G. roeseli handelt es sich, wie bei allen bisher bekannten Hämo-

cyaninen von nichtdekapoden Krebsen, um ein Hexamer (z.B. Markl, 1986; Chan und 

Weeks, 1991). Die hier aufgeklärte Hämocyaninsequenz von G. roeseli wird in den phylo-

genetischen Untersuchungen in beiden Bäumen basal zu den übrigen Hämocyaninse-

quenzen des α-Types der dekapoden Krebse gestellt. Die Einordnung ist nur insofern 

unterschiedlich, dass sich nach Neighbor-joining die Sequenz der Hämocyaninunterein-

heit von G. roeseli basal zu den übrigen α-Typ Untereinheiten anordnet (mit einem 

Bootstrapwert von 24 statistisch allerdings nicht gut abgesichert), wohingegen diese im 

Stammbaum nach der Bayes´schen Methode mit guter statistischer Unterstützung (0.98) 

direkt nach der Abspaltung der β-Typ Untereinheit abzweigt und somit auch basal zu den 

γ-Typ Untereinheiten und den Pseudohämocyaninen steht (0.98). In beiden Fällen ist die 

Hämocyaninunterheit von G. roeseli als ursprünglich anzusehen, was die phylogenetisch 

ältere Stellung der Amphipoden im Verhältnis zu den dekapoden Crustaceen widerspie-

gelt. Trotz dieser frühen Abspaltung fand in Untersuchungen eine Kreuzreaktion des Hä-

mocyanins von G. roeseli mit Antikörpern gegen die Untereinheiten des α-Types der de-

kapoden Crustaceen statt. Der Grund für diese Erkennung ist die langsame Evolutionsra-

te des Untereinheitstypes α, der Untereinheitstyp γ hingegen verändert sich viel schneller 

(Kusche und Burmester, 2001). In beiden Bäumen spalten sich, wie bereits erwähnt, aus 
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einem gemeinsamen Vorläufer mit guter statistischer Unterstützung (Bootstrapwert 100, 

Bayes 1.00) zunächst die Sequenzen des β-Untereinheitstypes ab, was von vorherge-

henden Untersuchungen bestätigt wird (Kusche, 2003). Dies bedeutet, dass sich die Un-

tereinheiten vom β-Typ bereits vor der Trennung der Peracarida (Amphipoda und Isopo-

da) und der Eucarida (Euphausicea und Decapoda) von einem gemeinsamen Vorläu-

ferhämocyanin abgespalten haben. Nach den hier durchgeführten phylogenetischen Ana-

lysen stehen in beiden Bäumen die Pseudohämocyanine den γ-Untereinheiten als 

Schwestergruppe gegenüber. Sowohl die Untereinheiten vom γ-Typ als auch die Pseudo-

hämocyanine haben sich demnach aus einem gemeinsamen Vorläufer nach der Tren-

nung von den α-Typ Untereinheiten entwickelt. Diese Ergebnisse widersprechen denjeni-

gen von Burmester und Terwilliger, in deren Untersuchungen die Pseudohämocyanine 

sich früher abspalten (Burmester, 1999; Terwilliger, 1999). Sie stimmen jedoch mit den 

Resultaten anderer Arbeiten überein, nach denen die Schwestergruppenstellung der 

Pseudohämocyanine zu den Hämocyaninuntereinheiten vom γ-Typ ebenfalls bestätigt 

wird (Kusche et al., 2003). Grund für die unterschiedliche Bewertung könnte die größere 

Anzahl an Sequenzen sein, die heute für phylogenetische Studien zur Verfügung steht. 

Die Pseudohämocyanine bilden einen gut abgesichterten, diskreten Ast (99/1.00). Die 

Auftrennung in Pseudohämocyanine und Untereinheiten des γ-Types erfolgte vor der 

Trennung der Brachyura (z.B. Cancer) und Astacura (z.B. Homarus).  
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Abb. 4.8: Phylogenetische Position der Hämocyaninuntereinheit von G. roeseli innerhalb 
der Crustaceenhämocyanine. Der Stammbaum wurde mit der Neighbor-joining Methode erstellt. 
Die Hämocyanine von Nephila inaurata (blau) bilden die Außengruppe. 
NinHca-g: Nephila inaurata Hämocyanin Untereinheiten a-g; PleHc: Pacifastacus leniculus Hämo-
cyanin-Untereinheit 1; CmaCC1: Cancer magister Cryptocyanin 1; HamPHc1,2: Homarus america-
nus Pseudohämocyanine 1, 2; PvaHc, Hc1: Pennaeus vanamei Hämocyanin, Hämocyanin -
Untereinheit 1; PinHcA-C: Palinurus intererruptus Hämocyanin-Untereinheiten A-C; CmaHc6: Can-
cer magister Hämocyanin-Untereinheit 6; CsaHc: Callinectes sapidus Hämocyanin; GroHc: G. roe-
seli Hämocyanin; PleHc2: Pacifastacus leniusculus Hämocyanin-Untereinheit 2; HamHcA: Homa-
rus americanus Hämocyanin-Untereinheit A; PelHc1-4: Palinurus elephas Hämocyanin-
Untereinheiten 1-4. 

Cheliceraten-
hämocyanine 

Pseudo-
hämocyanine 

Untereinheiten 
vom α-Typ 

Untereinheit vom β-Typ 

Untereinheiten 
vom γ-Typ 
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Abb. 4.9: Phylogenetische Position der Hämocyaninuntereinheit von G. roeseli innerhalb 
der Crustaceenhämocyanine. Der Stammbaum wurde mit der Bayes´schen Methode erstellt. Die 
Hämocyanine von Nephila inaurata (blau) bilden die Außengruppe. Legende siehe vorherigen 
Stammbaum. 
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4.4 Hämocyanine und Hexamerine der Insekten 

 

Wie die Myriapoden besitzen auch die Insekten ein gut entwickeltes Tracheensystem. 

Daher ging man bislang davon aus, dass in dieser Arthropodengruppe ein respiratori-

sches Protein verloren gegangen ist. Einige Insekten, die ein solches als spezielle Anpas-

sungen an hypoxische Lebensräume benötigen, besitzen Hämoglobin (z.B. Weber und 

Vinogradov, 2001). Lediglich im Embryo des Grashüpfers Schistocerca americana wurde 

ein Protein (EHP = Embryonales Hämolymph-Protein) identifiziert (Sanchez et al., 1998), 

das alle Merkmale eines Hämocyanins, einschließlich der sechs Histidine der Kupferbin-

dungsstellen aufwies. Es konnte allerdings in späteren Entwicklungsstadien nicht mehr 

nachgewiesen werden. Darüber hinaus wurden keine weiteren funktionellen Untersu-

chungen durchgeführt, so dass die Rolle des EHP als respiratorisches Protein nicht ge-

klärt ist.  

 

Hexamerine wurden bei allen bisher untersuchten Insekten gefunden (Telfer und Kunkel, 

1991; Burmester, 1999). Allerdings stammen alle Sequenzdaten, die verfügbar sind, von 

Hexamerinen in höheren Insekten, wie z.B. den Dipteren oder Lepidopteren (Burmester, 

1999). Da es sich beim Ofenfisch, T. domestica, ebenso wie bei der Steinfliege P. margi-

nata um ein basales Insekt handelt, bot sich hier die Möglichkeit zusätzlich zur Evolution 

der Hämocyaninuntereinheiten noch diejenige der Hexamerine zu untersuchen.  

 

 

4.4.1 Die Hämocyanine und Hexamerine von Perla marginata und Thermobia  
 domestica 
 

Im Rahmen der vorliegenden Arbeit gelang es, zwei vollständige Hämocyaninuntereinhei-

ten der Steinfliege P. marginata zu sequenzieren. Die cDNA-Sequenzen des Hämocya-

nins von P. marginata (Hc1 und Hc2) sind zu 48,3% identisch. Beide besitzen alle sechs 

Histidine, welche die Kupferbindungsstellen bilden, sowie die drei Phenylalanine in den 

Domänen 1 und 2, die in den meisten Hämocyaninen eine Rolle bei der Stabilisierung der 

Sauerstoffbindung spielen. Beide zeigen die höchste Übereinstimmung mit dem EHP von 

S. americana (65,3 bzw. 47,3% Identität). 

Das Hämocyanin bei P. marginata ist, wie der Western-Blot (Abb. 3.14) zeigt, in allen 

Entwicklungsstadien (Larvenstadium 1-3 Jahre, adulte Tiere) in einer sehr hohen Kon-

zentration von bis zu 25% aller Hämolymphproteine zu finden. Es handelt sich bei dem 
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Steinfliegenhämocyanin um ein 1x6 meres Protein, wie es auch bei vielen nichtdekapo-

den Malakostraken vorkommt. Da in der Hämolymphe auch große Mengen an Hexameri-

nen (die ebenfalls Hexamere bilden) gefunden wurden, war es nicht möglich, die Hämo-

cyanine mittels Elektronenmikroskopie näher zu charakterisieren. Über die Erstellung ei-

ner Sauerstoffbindungskurve (in Zusammenarbeit mit der Abteilung für Biophysik der Uni-

versität Mainz) aus der Hämolymphe konnte der Nachweis erbracht werden, dass es sich 

bei dem Hämocyanin von P. marginata um ein funktionelles respiratorisches Protein han-

delt, welches in der Lage ist, Sauerstoff reversibel zu binden (Abb. 3.15 und 3.16). Der P50 

ist mit ≈ 8 Torr vergleichsweise niedrig, die Affinität zu Sauerstoff entsprechend hoch. Das 

Hämocyanin zeigt mit einem Hill-Koeffizient von h ≈ 2 außerdem deutliche Kooperativität. 

Die Sauerstoffkonstanten der T (nichtoxigenierten) und R (oxigenierten) Stadien des Hä-

mocyanins wurden mit 16, bzw. 1,6 Torr bestimmt. Diese kinetischen Werte stimmen mit 

der vorausgesagten hexameren Struktur überein. Wird die Hämolymphe eingefroren, dis-

soziiert das Hämocyanin in zwei Untereinheiten mit unterschiedlichen Sauerstoffaffinitäten 

(P50) von 0,063 und 0,023 Torr. Dieser große Unterschied in der Affinität korreliert mit den 

strukturellen Unterschieden der zwei Hämocyaninuntereinheiten, die wie bereits erwähnt, 

auch in ihrer Sequenz nur Identitäten von 48,3% zeigen.  

Die oben beschriebene Kombination aus hoher Sauerstoffaffinität und Kooperativität stellt 

für den Lebensraum, in dem P. marginata lebt, eine sinnvolle Anpassung dar. Diese 

Steinfliegenart lebt während ihrer Larvenentwicklung in Bächen mit schneller Strömung 

und kühlem, sauerstoffreichem Wasser (Indikatororganismus für biologische Gewässergü-

te 1). Trotz der relativ guten Sauerstofflöslichkeit in solchen Gewässern ist der Sauer-

stoffgehaltes des Wassers im Verhältnis zur Luft um ein Vielfaches geringer. Daher benö-

tigt die Steinfliege ein Hämocyanin, das in der Lage ist, Sauerstoff mit hoher Effektivität 

dem Wasser zu entziehen. Darüber hinaus benötigt sie viel Energie, um sich in der Strö-

mung festhalten, bzw. sich gegen die Strömung bewegen zu können. Das bedeutet, eine 

schnelle Sauerstofffreisetzung muss ebenfalls möglich sein.  

 

Beim Ofenfisch (T. domestica), einem Vertreter der Zygentoma (Thysanura), gelang es 

ebenfalls zwei unterschiedliche Hämocyaninuntereinheiten partiell zu sequenzieren. Bei 

den Versuchstieren handelte es sich meistens um Tiere im letzten Larvenstadium, bzw. 

adulte Tiere. Die Sequenzen beinhalten jeweils nur fünf der sechs Histidine der Kupfer-

bindungsstellen, da die Primer für die RT-PCR in diesen stark konservierten Bereich ge-

legt wurden und die direkte Primerbindungsstelle und somit das sechste Histidin fehlt. Es 

handelt sich bei beiden Untereinheiten aber eindeutig um Hämocyanine (Abb. 4.10). In 
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allen anderen Insekten, die mittels eines spezifischen Antikörpers gegen das Hämocyanin 

der Steinfliege P. marginata und/oder mittels RT-PCR mit degenerierten Primern unter-

sucht wurden (Tabelle 3.1, Abb. 4.11), konnten hingegen bisher keine Hämocyanine ge-

funden werden. Für einige Insektenarten (z.B. Drosophila melanogaster) existieren Ge-

nomprojekte (Berkeley Drosophila Genome Project), in deren Rahmen bislang kein Hä-

mocyanin nachgewiesen wurde. Andere Insektenordnungen sind noch zu untersuchen. 

Es kann folglich vermutet werden, dass das Hämocyanin während der Evolution der höhe-

ren Insekten verlorenging. Dort, wo ein respiratorisches Protein benötigt wurde, entwickel-

te sich Hämoglobin (Weber und Vinogradov, 2001).  

 

Wie in den Untersuchungen aufgezeigt werden konnte, kommen Hexamerine und Hämo-

cyanine, zumindest bei den beiden hier beschriebenen Insekten parallel vor. Bei P. mar-

ginata und T. domestica könnte es sich daher um sogenannte „Übergangsarten“ handeln, 

die das Hämocyanin als respiratorisches Protein noch nicht verloren haben, bei denen 

jedoch bereits die Evolution eines Hexamerin aus der Hämocyaninuntereinheit 1 stattge-

funden hat. Die Steinfliege P. marginata verfügt in allen Lebensstadien über einen hohen 

Hexameringehalt in der Hämolymphe, der mit den Jahren zunimmt (Abb. 3.14) und bei 

adulten Tieren am höchsten ist. Eine Begründung hierfür könnte die Tatsache sein, dass 

die Vertreter der Art P. marginata nach Beendigung des Larvenstadiums mit dem Schlupf 

als adulte Tiere nur noch über verkümmerte Mundwerkzeuge verfügen und somit keine 

feste Nahrung zu sich nehmen können. Während der Zeit der Paarung und der Eiablage 

leben die Steinfliegen von ihren Reserven, die in Form von Hexamerinen gespeichert 

wurden (Engelhardt, 1996).  
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PinHcB --------------------------DALGTGNANKQQDINHLLDKIYEPTK--YPDLKDIAENFNPLGDTSIYNDHGAAAEALMKELND  62 
PinHcA --------------------------DALGTGNAQKQQDINHLLDKIYEPTK--YPDLKEIAENFNPLGDTSIYNDHGAAVETLMKELND  62 
SamEHP MRLMWLAVLVVAVALGGAQAG--IGDVPADKPFLMKQREVLRLFNKVHEPNR--YKEQVELGNAYEPLNS-LPRYRNPAPVKQLVRLYRA  85 
TdoHc1 ------------------------------------------------------------------------------------------   - 
TdoHc2 ------------------------------------------------------------------------------------------   - 
PmaHc1 MKWLLTLGLVMVLASL-AQAKLTRGSVPADQDFLTRQRDVIRLCMKVHEHNH--YQEQVDLVKDYDPSVA--GKFKDVTPIKRLMKYYNA  85 
PmaHc2 --MK--FALVLIGLCALA--A----ADTVDDTFYKHQTQVLHLVEHIYEPISSHYEDLTTIKKTYDPLQH-LDNFKDGDHVKHFVHDVTH  79 
         1.Domäne                                                                                 
                                                                                                      
PinHcB HRLLEQRHWFSLFNTRQREEALMLFAVLNQCKEWYCFRSNAAYFRERMNEGEFVYALYVSVIHSKLGDGIVLPPLYEITPHMFTNSEVID 152 
PinHcA HRLLEQRHWYSLFNTRQRKEALMLFAVLNQCKEWYCFRSNAAYFRERMNEGEFVYALYVSVIHSKLGDGIVLPPLYEITPHMFTNSEVID 152 
SamEHP GSLLPRGAIFTLFDDTHREQMILLFESLLYANDWETFLRTAAWARDRVNEGQFVYALCVAVLHREDTRGVVLPPPYEIYPHLFVNSEVIH 175 
TdoHc1 ------------------------------------------------------------------------------------------   - 
TdoHc2 ------------------------------------------------------------------------------------------   - 
PmaHc1 KTLLPRGDIFSLFHKEHREEMILLFESFLFAQDWDTFFKTAVWARDRINEGQFVYALSVAVLHREDCKGIILPPAYEIYPHMFVNSEVIN 175 
PmaHc2 GKYLAHDEIFNIFHPHHRRQMVYLFEILYGAKDFDSFFNMAVWARDHMSPRMFLYAFSVAVLHRTDCKGITLPPAYEITPDMFLTTDVMR 169 
                                                                                                      
                                                                                                      
PinHcB KAYSAKMTQKPGTFNVSFTGTKKNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHMDFPTWWQDSY-GYHLDRKGELFFWVHHQLTARFDFERLSNWLD 241 
PinHcA KAYSAKMTQKQGTFNVSFTGTKKNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHMDFPFWWEDSY-GYHLDRKGELFFWVHHQLTARFDFERLSNWLD 241 
SamEHP AAYKAKMRQEPAVVHMNFTGTIRNPEQRVAYLGEDLGMNSHHSQWHMDFPFWWKEDEYGIRKERKGELFYYMHHQLIARFDLERLSNDLP 265 
TdoHc1 --------------------------------------------WHMDFPFWWKPE-YGVEKDRKGELFYYMHHQLIARFDLERLSNNLP  45 
TdoHc2 --------------------------------------------WHMDFPFWWKPE-YGVEKDRKGELFYYMHHQLIARFDAERLSNYLP  45 
PmaHc1 SAYKAKMTQTPAIIHMNFTGTIRNPDQWIAYLGEDVGLNSHHAHWHMDFPFWWKAAEYGIEKDRKGELFYYMHHQMIARYDFERLSNWLH 265 
PmaHc2 KAYQAKMTATKTVIPMKFTGSIKNPEQRVAYFGEDIGVNSHHSHWHMDFPFWWKRSY-DVTKDRRGELFFYMHHQMVNRFDAERLSNWLP 258 
                                2. Domäne       CuA                                                   
                                                                                                      
PinHcB PVDELHWDRIIREGFAPLTSYKYGGEFPVRPDNIHFEDVDGV--AHVHDLEITESRIHDAIDHGYITDSDGHTIDIRQPKGIELLGDIIE 329 
PinHcA PVDELHWDRIIREGFAPLTSYKYGGEFPVRPDNIHFEDVDGV--AHVHDLEITESRIHEAIDHGYITDSDGHTIDIRQPKGIELLGDIIE 329 
SamEHP FVEPLYWTERIKDGFYPQTTYRVGGEFPARPDNFAFHDLQNI---KVQQMIDYTRRVRECISQQAVITETGDLYNISSPEGINVLGELIE 352 
TdoHc1 VVRPLDWEKPIVNGFYPQTTYRKGGEFPARPDNFYFQDLETPYI-KVKHMIAYSQRIREAIARGVVLTKSGELYSINDTTGINTLGELIE 134 
TdoHc2 VVEPLDWEKPIVQGFAPGAMYENGQEFPVRPDNMNFHDLPWL---TIEDMKGYEDRIRDAIASGFVISVDGSLVYLNDTRGIDVLGAVIE 132 
PmaHc1 FVEPISFEDEIEHGFYPQTTYRVGGEFPARPDNFHFHDLEHI---KIKDMLDYTRRIKEAISKQKVRSKNGEKIPLDAVHGIDILGDLME 352 
PmaHc2 QVEPLNWHHEIEEGFAPAAMYFNGQEFPMRPDGIHFHDLPWF---TVKDTEDYEDRIRNVIAKGYVKASDGHTIFLNGTEGINILGLVVE 345 
                                                                                                      
                                                                                                      
PinHcB SS-MYS-SNVQYYGSLHNTAHAMLGRQGDPHGKFNLPPG-VMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKKHTDSFPPYTHDDLEFAGMVVDGI 416 
PinHcA SS-KYS-SNVQYYGSLHNTAHVMLGRQGDPHGKFNLPPG-VMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKKHTDSFPPYTHDNLEFSGMVVNGV 416 
SamEHP PS-TGS-KHREYYGALHNYGHIMLGQITDPKRKFNMPPG-VMEHFETATRDPAFFRLHKYIDNLFYEHKDLLPRYTSEELELPGTSIEEV 439 
TdoHc1 PSVFSRHRE--YYGALHNYGHILLGRITDPKGKFNMPPGVMEHFETAT------------------------------------------ 180 
TdoHc2 SSEHSQNKE--LYGSLHNNAHVLLGKVTDYSLKYGLPPGVMEHFE--------------------------------------------- 175 
PmaHc1 PS-VES-PHEDYYGSLHNDAHVLLGQITDPLGKFDLPPG-VMEHFETATRDPAFFRLHKHIDNLFKMYKDLLPPYTKAELEFPGVKVLDW 439 
PmaHc2 SL-DHD-YNRHYFGKLHSNAHVLLSKVTDPEQKFGTPPG-VMEHFETATRDPAFFRLHKHIDNLFKQHKDMLTPYTKEELDFPGVTVDAV 432 
                       CuB                                              3. Domäne                     
                                                                                                      
PinHcB AIDGE--------LITFFDEFQYSILNAVDSGENIEDVDINARVHRLNHNEFTYKITMSNNNDGERLATFRIFLCPIEDNNGITLTLDEA 498 
PinHcA AIDGE--------LITFFDEFQYSLINAVDSGENIEDVEINARVHRLNHKEFTYKITMSNNNDGERLATFRIFLCPIEDNNGITLTLDEA 498 
SamEHP QIDP---------LETFFEYFDVDLLNALDDTEELPDVSIHARVRRLNHKPFVFSVRVNS--EAERFVTVRVFLGPKYDWFGQEIPINEK 518 
TdoHc1 ------------------------------------------------------------------------------------------   - 
TdoHc2 ------------------------------------------------------------------------------------------   - 
PmaHc1 EIGN---------LVTYFEDFDIDMLNALDDTADLPDVDVKARVQRLNHEPFTWALHMES--DKEVTAAFRVFLGPKKDWYESDFTINEV 518 
PmaHc2 KVVGKSEDSTANQIVTFFDESHINLGNMWVHTPEK--VGIEVTMKRLNHEAFKYVITATA--EKETEGIVRIFLSPTYNWFGQEITLQDG 518 
                                                                                                      
                                                                                                      
PinHcB RWFCIELDKFFQKVPSGPETIERSSKDSSVTVPDMPSFQSLKEQADNAVNGGHDLDLSAYERSCGIPDRMLLPKSKPEGMKFNLYVAVTD 588 
PinHcA RWFCIELDKFFQKVPKGPETIERSSKDSSVTVPDMPSFQSLKEQADNAVNGGHDLDLSAYERSCGIPDRMLLPKSKPEGMEFNLYVAVTD 588 
SamEHP RHYIVEIDKFVAKVNAGKTVIARKSSESSVTIPDRETTKVLTQRVEDAIAGKVQLTVNKDVRHCGYPDRLLLPKGRRDGMPFTLFVVLTD 608 
TdoHc1 ------------------------------------------------------------------------------------------   - 
TdoHc2 ------------------------------------------------------------------------------------------   - 
PmaHc1 RPYLIEIDKFVTKVVAGKSVIHRKSSESSVTIPDRETTKVLLEKVEHALEGKETLNVNKDERHCGYPDRLLLPKGRNTGMPVQIYVIVTD 608 
PmaHc2 HWGAIEMDRFPVKLTAGENVITRSGKKSVVTIDEPMSFAEIHKAVA---DKDAT-HFHKEFRHCGFPHRLLVPKGRPEGMHYKLMVVITD 604 
                                                                                                      
                                                                                     
PinHcB GDKDT-EGHNG--GHDYGGTHAQCGVHG-EAFPDNRPLGYPLERRIPDERVIDGVSNIKHVVVKIVHHLEHHD 657 
PinHcA GDKDT-EGHNG--GHDYGGTHAQCGVHG-EAYPDNRPLGYPLERRIPDERVIDGVSNIKHVVVKIVHHLEHHD 657 
SamEHP YEKDKVNDLPF--DYDYGGSVSYCGTLG-HRYPDAKPMGFPFDRRIDQ-DSFFT-KNIYQRDVTITFKGSV-- 674 
TdoHc1 -------------------------------------------------------------------------   - 
TdoHc2 -------------------------------------------------------------------------   - 
PmaHc1 FEKEKVNDLPY--DYDYGGSLSYCGVVGGHKYPDTKAMGFPFDRRIYSREDFFT-DNMYTKDVTITFKENHHH 678 
PmaHc2 YHKDVVVPDMDVEHMDKLQSVGYCGVME-GKIPDGKPMGYPFDRRISCEESFIT-KNMKFVDITVKTRV---- 671 

 
Abb. 4.10: Alignment der Aminosäuresequenzen der Hämocyaninuntereinheiten 1 und 2 von 
P. marginata und T. domestica mit dem Embryonalen Hämolymph Protein von Schistocerca 
americana und den Hämocyaninuntereinheiten HcA und HcB von Palinurus interruptus. Bei 
den Hämocyaninsequenzen des Ofenfisches handelt es sich um Teilsequenzen. Rot = 100 %ige 
Sequenzidentität; Blau = 75%ige Sequenzidentität; Grün = 50%ige Sequenzidentität. PinHcA, B: 
Palinurus interruptus Hämocyaninuntereinheiten A, B; Tdo Hc1, 2: T. domestica Hämocyaninunte-
reinheiten 1,2; Pma 1,2: P. marginata Hämocyaninuntereinheiten 1,2; Sam EHP: S. americana 
Embryonales Hämolymph Protein. 
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Abb 4.11: Übersicht über die bereits auf Hämocyanin untersuchten Insektenspezies. Der 
Schwerpunkt der im Rahmen der vorliegenden Arbeit vorgenommenen Untersuchungen lag auf 
den basalen Insekten. In den meisten Insektenordnungen konnte kein Exemplar mit Hämocyanin 
als respiratorischem Blutfarbstoff gefunden werden. Bei Vetretern der Lepidoptera und Diptera 
konnten im Rahmen eines Genomprojektes keine Hinweise auf ein Vorkommen von Hämocyanin 
gefunden werden. Bei einem Vertreter der Orthoptera (S. americana) konnte ein EHP in der emb-
ryonalen Hämolymphe nachgewiesen werden. Bei den mit Hb bezeichneten Ordnungen wurde in 
einigen Arten ein Hämoglobin nachgewiesen.  
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4.4.2  Phylogenie der Hämocyanine und Hexamerine von Insekten 

 

Die Sequenzen der Hämocyaninuntereinheiten von P. marginata und T. domestica wur-

den herangezogen, um phylogenetische Analysen mit Bayes sowie Neighbor-joining 

durchzuführen. Im Fall der Insektenhämocyanine unterscheiden sich die beiden Stamm-

bäume wesentlich. Aus Gründen, die bereits unter 4.2.2 erläutert wurden, findet auch hier 

der mittels Bayes´scher Analyse erstellte Stammbaum Anwendung. In diesem werden die 

Insektenhämocyanine in zwei Gruppen aufgeteilt. Die erste besteht aus den Hämocyani-

nuntereinheiten 2 von P. marginata und T. domestica. Diese stehen in einem gemeinsa-

men Ast basal zu den Hämocyaninen der Crustaceen und den anderen Insektenprotei-

nen. Die Untereinheiten 1 der Insektenhämocyanine stehen hier als diskreter Ast basal zu 

den Hexamerinen. Daraus resultieren zwei Schlussfolgerungen:  

1. Die Insektenhämocyanine sind paraphyletisch, d.h. sie ordnen sich an unter-

schiedlichen Ästen an. Die Hämocyaninuntereinheit 2 stammt von einem ursprüng-

licheren Vorläufer ab, der in den Crustaceen verloren ging.  

2.  Das Hexamerin der Insekten evolvierte ausschließlich aus der Hämocyaninunte-

reinheit 1 nach der Auftrennung von Crustaceen und Hexapoden. 

Das Hexamerin von T. domestica steht in beiden Bäumen mit guter statistischer Unter-

stützung (100/1.00) basal zu den übrigen Insektenhexamerinen, dies geht auch mit der 

Systematik der Insekten konform. Die Zygentoma gehören als primär flügellose (apterygo-

te) Insekten zu den Thysanura. Diese weisen sehr primitive Merkmale auf und werden 

daher als basal eingestuft. Die Hexamerine der untersuchten Steinfliegen bilden einen 

diskreten Ast und stehen ebenfalls an der Basis zu den übrigen Hexamerinen. Dies wird 

auch durch die systematische Einordnung gestützt. Es handelt sich bei P. marginata zwar 

um einen Vertreter der Pterygota (geflügelte Insekten), viele Merkmale, wie z.B. die Art 

der Flügelfaltung, sind allerdings als ursprünglich anzusehen. Da beim Ofenfisch lediglich 

eine Hexamerinuntereinheit gefunden werden konnte, bei den Steinfliegen aber mehrere 

verschiedene, ist davon auszugehen, dass die Diversifizierung der Untereinheiten erst in 

den pterygoten Insekten erfolgte. 

Sowohl im Stammbaum nach Neighbor-joining als auch nach Bayes zeigen die Insekten-

hämocyanine eine nahe Verwandtschaft zu den Crustaceenhämocyaninen. Dies unter-

stützt die Pancrustacea-Hypothese, die eine solche Verwandtschaft von Crustaceen und 

Insekten postuliert (z.B. Regier und Shultz, 1992; Boore et al., 1995; Hwang et al., 2001).  

Ob sich die Insektenhämocyanine aus denen der malakostraken Crustaceen entwickelt 

haben, kann an dieser Stelle nicht beantwortet werden. Allerdings sind die Hämocyanine 
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der Steinfliege und des Ofenfisches Hexamere, was bedeuten könnte, dass sich die In-

sekten bereits vor dem Entstehen der Decapoda von einem Vorläufer abspalteten, der 

über Hämocyanin verfügte. Einige basale Insekten besitzen kein Hämocyanin (z.B. Col-

lembola, Ephemeroptera, Odonata). Bei diesen ist das respiratorische Protein wahr-

scheinlich bereits verloren gegangen. Die Stellung der Insektenhämocyanine im Stamm-

baum weist darauf hin, dass ein Taxon der Tracheata  mit einem Schwestergruppenver-

hältnis der Hexapoden und Myriapoden unwahrscheinlich ist (z.B. Snodgrass, 1938; 

Wheeler, 1993, 2001). Die Stammbäume unterstützen hingegen die Einteilung der Arthro-

poden gemäß der Pancrustacea- Hypothese, die eine nahe Verwandtschaft der Crusta-

ceen und Insekten unter Ausschluss der Myriapoden postuliert (z.B. Regier und Shultz, 

1992; Boore et al., 1995; Hwang et al., 2001). Neben molekularbiologischen Untersu-

chungen, die auf ein solches Taxon der Pancrustaceen hinweisen (z.B. Giribet et al., 

2001; Burmester, 2001), liegen auch morphologische Arbeiten vor, die Zweifel an der Tra-

cheata-Hypothese aufkommen lassen (z.B. Paulus, 1979, 2001: Dohle, 1997). Unklarhei-

ten bestehen beispielsweis in der Frage einer homologen Entstehung der Tracheen von 

Myriapoden und Insekten. Diese sind bereits innerhalb der Myriapodengruppen so hete-

rogen, dass eine konvergente Entstehung nicht ausgeschlossen werden kann (Klok et al., 

2002). Die Tracheen der Insekten weichen vom Myriapodenbauplan ebenfalls deutlich ab, 

so dass auch hier eine Homologie nicht als gesichert gelten kann (z.b. Hilken, 1998). Wei-

tere Fragen werfen die Neuroblastenentwicklung (Dohle, 1997), sowie die Struktur der 

Ommatidien von Myriapoden und Insekten (Paulus 1979, 2001) auf, die sich wesentlich 

voneinander unterscheiden.  
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Abb. 4.12: Phylogenetische Position der Insektenhämocyanine und Hexamerine innerhalb 
der Hämocyanin-Superfamilie. Der Stammbaum wurde mit der Neighbor-joining Methode erstellt. 
Die Hämocyanine von Nephila inaurata (blau) bilden die Außengruppe. 
NinHcA-G: Nephila inaurata Hämocyanin Untereinheiten A-G; ScoHcA-D, X: Scutigera coleotrata 
Hämocyanin- Untereinheiten A-D, X; SpiHc1: Spirostreptus spec. Hämocyanin-Untereinheit 1; A-
giHc1: A. gigas Hämocyanin-Untereinheit 1; TdoHc1,2: T. domestica Hämocyanin-Untereinheiten 1 
und 2; PmaHc1, 2: P. marginata Hämocyanin-Untereinheiten 1,2; SamEHP: Schistocerca america-
na Embryonic Hemolymph Protein; PleHc, Hc2; Pacifastacus leniculus Hämocyanin-Untereinheit 1, 
2; Pel Hc1-4; Palinurus elephas Hämocyanin-Untereinheiten 1-4; HamHcA: Homarus americanus 
Hämocyanin-Untereinheit A; PinHcA-C: Panulirus interruptus Hämocyanin-Untereinheiten A-C; 
CmaCC1: Cancer magister Cryptocyanin 1; HamPHc1,2: Homarus americanus Pseudohämocya-
nine 1,2; PvaHc, Hc1: Pennaeus vanamei Hämocyanin, Hämocyanin -Untereinheit 1; CmaHc6: 
Cancer magister Hämocyanin-Untereinheit 6; TdoHex1: T. domestica Hexamerin 1; Pma Hex1-4: 
P. marginata Hexamerin-Untereinheiten 1-4; Tbu Hex1: Taeniopteryx burksi Hexamerin 1; Lmi 
JHBP: Locusta migratoria juveniles Hormon bindendes Protein; BdiHex: Blaberus discoidalis He-
xamerin; Pam Hex12: Periplaneta americana Hexamerin 12; RclCyanA, B: Riptortus clavatus Cya-
noprotein α, β; HceRba: Hyalophora cecropia Riboflavin-bindendes Hexamerin; HceMtHF: Hya-
lophora cecropia moderat methioninreiches Hexamerin; HceMtHS: Hyalophora cecropia sehr 
methioninreiches Hexamerin; GmeLHP82: Galleria mellonella larvales Hämolymph Protein 82; 
TniAJHSP1,2: Trichoplusia ni saures Juvenilhormon supprimierendes Protein; TniBJHSP1: Tri-
choplusia ni basisches Juvenilhormon supprimierendes Protein; HcuSP1,2: Hyphantria cunea 
Speicherprotein 1,2; PinSP1: Podia interpunctella Serumprotein 1; SliMMRSP-A,B: Spodoptera 
litura moderat methioninreiches Hexamerin; BmoSSP1,2: Bombyx mori geschlechtsspezifisches 
Speicherprotein 1, 2; Mse MRSP: Manduca sexta methioninreiches Speicherprotein; CfeHex2: 
Camponotus festinatus Hexamerin 2; Gme Arylphorin: Galleria mellonella Arylphorin; BheHex: 
Bracon hebetor Hexamerin; Cce Hex2, 2a: Corcyra cephalonica Hexamerin 2, 2a: ; SliAryl: 
Spodoptera litura Arylphorin; MseAryla,b; Manduca sexta Arylphorin a,b; HceAryl: Hyalophora 
cecropia Arylphorin; LdeDP1: Leptinotarsa decemlineata Diapause Protein 1; TmoENP86: 
Tenebrio molitor frühes Verpuppungshormon; Tmohex2: Tenebrio molitor Hexamerin 2; Agrhex1: 
Anthomus grandis Hexamerin1 ; AgeHex, Hex2: Apriona germani Hexamerin, Hexamerin 2; 
DmeLSP1a, g, LSP2 : Drosophila melanogaster larvale Serumproteine 1 a, g, 2; 
CviLSP1a,b,LSP2: Calliphora vicina larvale Serumproteine 1a, g, 2; MdoLSP1, 2: Musca 
domestica larvale Serumproteine 1, 2; AgaHex1: Anopheles gambiae Hexamerin1.  
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Abb 4.13: Phylogenetische Position der Insektenhämocyanine und Hexamerine innerhalb 
der Hämocyanin-Superfamilie. Der Stammbaum wurde nach der Bayes´schen Methode erstellt. 
Legende siehe vorherigen Stammbaum. 

Insekten-
hexamerine 

Insektenhämocyanine 

Crustaceenhämocyanine 
und Pseudohämocyanine 

Insektenhämocyanine 

Myriapodenhämocyanine 

Cheliceratenhämocyanine 
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4.5 Phenoloxidasen 

 

Die Phenoloxidasen der Arthropoden bilden Hexamere (Jaenicke und Decker, 2003) und 

besitzen, wie die Hämocyanine, ebenfalls zwei Kupferionen im aktiven Zentrum, die von 

sechs Histidinen gebunden sind (Burmester, 2002). Sie wurden bislang in allen Arthropo-

dengruppen mit Ausnahme der Cheliceraten und der Onychophoren gefunden (Nagai und 

Kawabata, 2000; Decker et al., 2001). Bei den Cheliceraten übernimmt das Hämocyanin 

augenscheinlich die Funktion der Phenoloxidase (Nagai und Kawabata, 2000; Burmester, 

2002). Bei den Onychophoren war die Existenz einer Phenoloxidase bislang unklar. Da-

her wurde im Rahmen der vorliegenden Arbeit der Versuch unternommen, eine Phenolo-

xidase in Epiperatus spec. nachzuweisen. 

 

 

4.5.1 Die Phenoloxidase von Epiperatus spec.  

 

Im Rahmen der vorliegenden Arbeit gelang es, die cDNA-Sequenz der Phenoloxidase von 

E. spec. teilweise aufzuklären. Sie ist vollständig genug, um den Nachweis zu erbringen, 

dass es sich um eine echte Phenoloxidase und nicht um ein Hämocyanin handelt. In der 

am 5´-Ende unvollständigen Sequenz sind vier der sechs Histidine der Sauerstoffbin-

dungsstellen CuA (ein Histidin) und CuB (drei Histidine) vorhanden. Es handelt sich also 

eindeutig um ein respiratorisches Protein, das aber im Sequenzvergleich eindeutig größe-

re Ähnlichkeit mit Phenoloxidasen anderer Vertreter der Arthropoden aufweist, als mit 

dem bereits identifizierten Hämocyanin von E. spec. (Kusche et al., 2002). 

Mit der Identifikation einer Phenoloxidase bei einem Onychophoren ist diese, außer bei 

den Cheliceraten, in allen Arthropodengruppen nachgewiesen. Die Sequenz der cDNA 

konnte nicht komplett aufgeklärt werden, da in der bereits vorhandenen cDNA-Bank kein 

am 5´-Ende vollständiger Klon vorhanden war. Weil es sich bei Onychophoren um seltene 

Tiere handelt, war es auch nicht möglich, innerhalb der vorliegenden Arbeit neue Ver-

suchstiere zu bekommen und diese zu bearbeiten.  

Der Nachweis, dass bereits bei den als basale Arthropoden einzustufenden Onychopho-

ren (Westheide/Rieger, 2003) eine Phenoloxidase vorkommt, konnte somit erbracht wer-

den. Das beweist, dass im gemeinsamen Vorfahren aller Arthropoden sowohl eine Pheno-

loxidase, als auch ein Hämocyanin existiert haben muss.  
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4.6 Evolution der Hämocyaninsuperfamilie der Arthropoden 

 

Allen Mitgliedern der Hämocyaninsuperfamilie der Arthropoden ist eine hochkonservierte 

Grundstruktur gemeinsam (Burmester, 1997). Es wird vermutet, dass die Hämocyanine 

aller Arthropoden sich aus einem gemeinsamen Vorläufer, einer sauerstoffumsetzenden 

Phenoloxidase entwickelt haben (z.B. Burmester, 2001). Diese war bereits, wie eigene 

Untersuchungen belegen, bei den Onychophoren vorhanden die, wie bereits erwähnt, 

darüber hinaus auch über ein Hämocyanin verfügen (Kusche et al., 2002). Das bedeutet, 

die Trennung in Phenoloxidasen und Hämocyanine erfolgte vor der Aufspaltung der Ony-

chophoren und der übrigen Arthropoden und macht eine Monophylie dieses Taxons 

wahrscheinlich. Die Evolution der Hämocyanine ging vermutlich von Hexameren aus, be-

vor sich diese zu höheren Aggregaten zusammenlagerten und so eine Verbesserung der 

Sauerstoffaufnahme- und abgabe durch verstärkte Kooperativiät ermöglichten (Markl, 

1986; Burmester, 2003). Wie hier gezeigt wurde, erfolgte dieser Vorgang bei den einzel-

nen Arthropodengruppen mehrfach.  

Aus den Hämocyaninen entwickelten sich dann die Pseudohämocyanine der Crustaceen 

und die Hexamerine der Insekten unabhängig voneinander (Burmester et al., 1998; Bur-

mester, 1999). Dies geschah, indem es im Verlauf der Evolution zum Verlust der Sauer-

stoffbindungseigenschaften kam, und die Proteine nun vor allem der Speicherung dienten 

(Burmester, 2002). Einige basale Insektenarten verfügen sowohl über Hämocyanine als 

auch Hexamerine. Hierbei dürfte es sich um „Übergangsarten“ handeln, bei denen Hämo-

cyanine noch vorhanden sind, Hexamerine sich aber bereits entwickelt haben. Bei höhe-

ren Insekten konnte kein Hämocyanin mehr gefunden werden, es ist im Laufe der Evoluti-

on verloren gegangen.  

 

 

4.7 Ausblick 

 

Im Rahmen der vorliegenden Arbeit wurden Sequenzen aus allen Gruppen der Arthropo-

den erarbeitet. Obwohl hierdurch ein weiterer Schritt in der Aufklärung der Evolution der 

Hämocyaninsuperfamilie und der Verwandtschaftsbeziehungen innerhalb der Arthropoden 

getan wurde, sind viele Fragen noch immer zu klären. So wäre es z.B. interessant, inner-

halb der Myriapoden die Gruppe der Symphylen und Pauropoden zu untersuchen. In der 

Klasse der Crustaceen wären die entomostraken Taxa bezüglich des Vorhandenseins von 

Hämocyanin von großem Interesse. Obwohl die Tracheata-Hypothese nach derzeitigem 
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Wissensstand als überholt angesehen werden kann, sind auch in diesem Zusammenhang 

noch viele Fragen zu beantworten, wie zum Beispiel die umstrittene Monophylie der Cru-

staceen. Auch die genaue Position der Myriapoden im Arthropodenstammbaum ist noch 

immer nicht sicher geklärt. So werfen neue Ergebnisse immer wieder neue Fragen auf, 

was die weitere Entwicklung der Arthropodensystematik auch zukünftig interessant ma-

chen wird.  
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5. Zusammenfassung 

 

In der vorliegenden Arbeit wurden cDNA-Banken eines Diplopoden (Archispirostreptus 

gigas), zweier Insektenarten (Thermobia domestica, Perla marginata) und eines Chelice-

raten (Limulus polyphemus) erstellt. Eine cDNA-Bank des Chilopoden Scutigera cole-

optrata, sowie des Onychophoren Epiperatus spec. war bereits vorhanden. Diese Expres-

sionsbanken wurden mittels Antikörper- bzw. Sondenscreenings auf Hämocyanin- bzw. 

bei den Insekten auch auf Hexamerinklone durchmustert.  

- Bei A. gigas konnte eine komplette Hämocyaninunterheit gefunden werden. Eine 

zweite Untereinheit, die im Western-Blot zu sehen war, konnte nicht identifiziert 

werden.  

- Bei S. coleoptrata gelang es, die letzte noch fehlende Untereinheit (HcB) vollstän-

dig zu sequenzieren, sodass eine abschließende Charakterisierung des Hämocy-

anins möglich war.  

- Bei der Steinfliege P. marginata wurden zwei Hämocyaninuntereinheiten gefunden 

und  vollständig sequenziert, darüber hinaus konnte über Erstellung einer Sauer-

stoffbindungskurve (in Zusammenarbeit mit dem Institut für Biophysik, Arbeits-

gruppe Prof. Decker) der Nachweis erbracht werden, dass es sich um ein funktio-

nelles respiratorisches Protein handelt. Ebenfalls bei der Steinfliege wurden die 

Sequenzen eines kompletten Hexamerins sowie drei Hexamerinteilsequenzen er-

arbeitet.  

- Beim Ofenfisch T. domestica konnten zwei Hämocyaninuntereinheiten teilweise, 

sowie ein Hexamerin vollständig sequenziert werden.  

- Beim xiphosuren Cheliceraten L. polyphemus konnte die Untereinheit II des Hä-

mocyanins komplett sequenziert werden, drei weitere Untereinheiten liegen als 

Teilsequenzen vor.  

- Beim Onychophoren E. spec. wurde im Rahmen eines EST-Projektes in Koopera-

tion mit dem MPI für molekulare Genetik in Berlin, eine Prophenoloxidase gefun-

den, deren Sequenz teilweise aufgeklärt werden konnte.  

 

Die erarbeiteten Sequenzen wurden im Anschluss für phylogenetische Studien benutzt. 

Es konnte hierbei gezeigt werden, dass die sogenannte „Tracheata-Hypothese“ immer 

unwahrscheinlicher wird. Diese geht von einer Schwestergruppenstellung der Hexapoda 

und der Myriapoda aus. Die hier gemachten Untersuchungen widersprechen dieser Hypo-

these eindeutig. Die Ergebnisse stützen vielmehr die „Pancrustacea-Hypothese“. In den 
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Stammbäumen sind die Crustaceenhämocyanine eindeutig in naher Verwandtschaft zu 

den paraphyletisch entstandenen Insektenhämocyaninen angeordnet. Ob die Crustaceen 

monophyletischen Ursprungs sind, kann nicht eindeutig beurteilt werden, es bestehen 

aber weiterhin begründete Zweifel. Die Myriapodenhämocyanine stehen in Schwester-

gruppenstellung zu den Crustaceen und den Insektenhämocyaninen. Dies weist auf ein 

gemeinsames Taxon der Mandibulata hin. Die systematische Stellung der Myriapoden 

innerhalb der Arthropoden kann allerdings nicht abschließend geklärt werden. Dazu ist 

eine weitergehende Aufklärung von Hämocyaninsequenzen in diesem Arthropodentaxon 

notwendig.  



                     Literatur 

 121 
 

6. Literatur 

 

Adams M.D., Celniker S.E:, Holt R.A., Evans C.A., Gocayne J.D., Amanatides P.G., 

Scherer S.E., Li P.W., Hoskins R.A., Galle R.F., et al. (2000). The Genome Sequence of 

Drosophila melanogaster. Science 287, 2185-2195 

 

Aguinaldo, A.M.A., Turbeville, J.M., Linford, L.S., Rivera, M.C., Garey, J.R., Raff, R.A. & 

Lake, J. A. (1997): Evidence for a clade of nematodes, arthropods and other moulding 

animals. Nature Vol. 387, 489-493 

 

Áspan A. and Söderhall K. (1991). Purification of prophenoloxidase from crayfish blood 

cells and its activation by endogenous serine proteinase. Insect. Biochem. 21,363-373 

 

Averdam A., Markl J., Burmester T. (2003). Subunit sequences of the 4 x 6- mer hemo-

cyanin from the golden orb-web spider, Nephila inaurata. Eur. J. Biochem. 270, 3432-9 

 

Averof M., Akam M (1995). Insect-crustacean relationships: insights from comparative 

developmental and molecular studies. Philos. Trans. R. Soc. Lond. B Biol. Sci 347, 293-

303 

 

Ballard J.W., Olsen G.J., Faith D.P., Odgers W.A., Rowell D.M. and Atkinson P.W. (1992). 

Evidence from 12S ribosomal RNA sequence that onychophorans are modified arthro-

pods. Science 258, 1345-1348 

 

Ballweber P., Markl J., Burmester T. (2002). Complete hemocyanin subunit sequences of 

the hunting spider Cupiennius salei: recent hemocyanin remodeling in entelegyne spiders. 

J. Biol. Chem. 277, 14451-7 

 

Beintema J.J., Stam W.T., Hazes B. and Smidt M.P. (1994). Evolution of the arthropod 

hemocyanin and insect storage proteins (hexamerins). Mol. Biol. Evol. 11, 493-503 

 

 

 



                     Literatur 

 122 
 

Berthet J., Berthet P. and Wibo M. (1965). Characteristiques des hemocyanines 

d´Isopodes. Arch. Int. Physiol. Biochem. 72, 676-677 

 

Bijholt M. M.C., van Heel M.C. and van Bruggen E.F. (1982). Comparison of 4x6-mer  

hemocyanins from three different arthropods using computer alignment and correspon-

dence analysis. J. Mol. Biol. 161, 139-153 

 

Boisset N., Taveau J.C., and Lamy J.N. (1990) An approach to the architecture of Scu-

tigera colepotrata hemocyanin by electron microscopy and image processing. Biol. Cell. 

86, 73-84 

 

Boore J.L., Lavrov D.V., and Brown W.M. (1998). Gene translocation links insects and 

crustaceans. Nature 392,667-668 

 

Börner C. (1909). Neue Homologien zwischen Crustaceen und Hexapoden. Zool. Anz. 34, 

100-124  

 

Briggs D.E.G., Weedon M.J., and White M.A. (1993). Arthropoda (Crustacea excluding 

Ostracoda). The fossil record 2, 321-342. Chapman and Hall, London. 

 

Braun R.P., Wyatt G.R. (1996). Sequence of the Hexameric Juvenile Hormone-binding 

Protein from the Hemolymph of Locusta migratoria. J. Biol. Chem. 271, 31756-62. 

 

Brusca and Brusca ( 1990). Invertebrates. Sinauer Associates, Sunderland, MA, USA 

 

Burmester T., Massey H.C. Jr., Zakharkin S.O., Benes H. (1998). The evolution of 

hexamerins and the phylogeny of insects. J. Mol. Evol. 47, 93-108 

 

Burmester T., Scheller K. (1992). Identification of binding proteins involved in the stage-

specific uptake of arylphorin by the fat body cells of Calliphora vicina. Insect Biochem. 

Molec. Biol. 22, 211-220 

 

Burmester T. and Scheller K. (1996). Common origin of arthropod tyrosinase, arthropod 

hemocyanin and insect hexamerin and dipteran arylphorin receptor. J. Mol. Evol. 42, 713-

728 



                     Literatur 

 123 
 

 

Burmester T., Antoniewski C., Lepesant J.A. (1999). Ecdysone-regulation of synthesis 

and processing of fat body protein 1, the larval serum protein receptor of Drosophila 

melanogaster. Eur. J. Biochem. 262, 387-97 

 

Burmester T. (1999). Identification, molecular cloning and phylogentic analysis if a non-

respiratory pseudo-hemocyanin of Homarus americanus. J. Biol. Chem. 274, 13217-

13222 

 

Burmester T. (1999). Evolution and function of the insect hexamerins. Eur. J. Entomol. 96, 

213-225 

 

Burmester T. and Scheller K. (1999). Ligands and receptors: common theme in insect 

storage protein transport. Naturwissenschaften. 86, 468-74 

 

Burmester T. and Hankeln T. (1999). A globin gene of Drosophila melanogaster. Mol. Biol. 

Evol. 18, 1809-1811 

 

Burmester T. (2000). Hämocyanine und Globine – Proteinfamilien im evolutiven Wandel 

(Habilitationsschrift) 

 

Burmester T., Weich B. Reinhardt S. and Hankeln T. (2000). A vertebrate globin ex-

pressed in the brain. Nature 407, 520-523 

 

Burmester T. (2001). Molecular evolution of the arthropod hemocyanin superfamily. Mol. 

Biol. Evol. 18, 185-195 

 

Burmester T. (2002) Origin and evolution of arthropod hemocyanins and related proteins. 

J. Comp. Physiol. B. 172, 95-107 



                     Literatur 

 124 
 

Burmester T., Ebner B., Weich B. and Hankeln T. (2002). Cytoglobin: a novel globin type 

ubiquitously expressed in vertebrate tissues. Mol. Biol. Evol. 19, 416-421  

 

Buzy J., Gagnon J., Lamy P., Thibault E., Forest and Hudry-Clergeon G. (1995). Com-

plete amino acid sequence of the Aa6 subunit of the scorpion Androctonus australis 

hemocyanin determined by Edman degradation and mass spectrometry  

Eur. J. Biochem. 233, 93-101 

 

Campbell N.A. (2003). Biologie. Markl J. (ed.), Spektrum Akademischer Verlag Heidelberg 

Berlin Oxford 

 

Chan H.M. and Weeks J.M. (1992). The subunit structural composition of Amphipod 

hemocyanin (Crustacea; Amphipoda;Talitridae. Comp. Biochem. Physiol. Vol. 101, 567-

292 

 

Cuff M.E., Miller K.I., van Holde K.E., and Hendrickson W.A. (1998). Crystal structure of a 

functional unit from Octopus hemocyanin. J. Mol. Biol. 278, 855-870 

 

Dayhoff M. O., Schwartz R. M. and Orcutt B. C. (1978). A model of evolutionary change in 

proteins. In: Atlas of Protein Sequence Structure (Dayhoff M. O., Ed.) 5/3, 345-352. Na-

tional Biomedical Research Foundation, Washingtion DC. 

 

Decker H. and Rimke T. (1998). Tarantula hemocyanin shows phenoloxidase activity. 

J.Biol.Chem. 273, 25889-25892 

 

Decker H. and Tuczek F. (2000). Tyrosinase/catecholoxidase activity of hemocyanins: 

structural basis and molecular machanism. TIBS 25, 392-397 

 

Decker H., Ryan M., Jaenicke E., Terwilliger N. (2001). SDS-induced phenoloxidase activ-

ity of hemocyanins from Limulus polyphemus, Eurypelma californicum, and Cancer magis-

ter. J Biol Chem. 276, 17796-17799 

 

Destoumieux-Garzón D., Saulnier D., Garnier J., Jouffrey C., Bulet P., and Bachere E. 

(2001). Crustacean Immunitiy: Antifungal peptides are generated from the C-terminus of 

shrimp hemocyanin to microbial challenge. J. Biol. Chem. 50, 47070-47077 



                     Literatur 

 125 
 

 

Dickerson R.E. and Geis I. (1983). Hemoglobin: Structure , function, evolution and pathol-

ogy. Benjamin/Cummings Publ. Co., Ca 

 

Dohle W. (1997). Myriapod-insect relationships as opposed to an insect-crustacean sister 

group relationship. In R.A. Fortey and R.H. Thomas, eds. Arthropod relationships. Sys-

tematic Association Special Vol., Ser 55, 305-315 

 

Drexel R., Siegmund S., Schneider H.J., Linzen B., Gielens C., Lontie R., Kellermann J., 

and Lottspeich F. (1987). Complete sequence of of a functional unit from a molluscan 

hemocyanin (Helix pomatia). Biol.Chem. Hoppe-Seyler 368, 617-635 

 

Durstewitz G. and Terwilliger N.B. (1997). cDNA cloning of a developmentally regulated 

hemocyanin subunit in the crustacean Cancer magister and phylogenetic analysis of the 

hemocyanin gene family. Mol. Biol. Evol. 14, 266-276 

 

Ellerton H.D., Ellerton N.F., and Robinsom H.A. (1983). Hemocyanin - a current perspec-

tive. Prog Biophys Mol Biol. 41, 143-248. 

Fahrenbach W.H. (1970). The cyanoblast: hemocyanin formation in Limulus polyphemus. 

J. Cell Biol. 44, 445-453 

 

Engelhardt, W. (1996). Was lebt in Tümpel, Bach und Weiher?. Kosmos –Verlag, 178-183 

 

Felsenstein J. (1985). Confidence limits on phylogenies: An approach using the bootstrap. 

Evolution 39, 783-791 

 

Felsenstein J. (2001). PHYLIP (Phylogeny Inference Package) version 3.6alpha2. Distrib-

uted by the Author. Department of Genetics, University of Washington, Seattle 

 

Friedrich and Tautz (1995). Ribosomal DNA phylogeny of the major extant arthropod 

classes and the evolution of myriapods. Nature 376, 165-167 

 

García–Machado E., Pempera M., Dennebouy N., Oliva-Suarez M., Mounolou J.C., and 

Monnerot M. (1999). Mitochondrial genes collectivley suggest the paraphyly of Crustacea 

with respect to Insecta. J. Mol. Evol. 49, 142-149 



                     Literatur 

 126 
 

 

Gaykema W.P.J., Hol W.G.J., Vereijken J.M., Soeter N.M., Bak H.J. and Beintema J.J. 

(1984). 3,2 Å Structure of the copper-containing, oxygen-carrying protein Panulirus inter-

ruptus hemocyanin. Nature (London) 309, 23-29 

 

Gaykema W.P.J., Volbeda A., and Hol W.G.J. (1985). Structure determination of Panu-

lirus interruptus hemocyanin at 3,2 Å resolution. Successful phase extension by sixfold 

density averaging. J. Mol. Biol. 187, 255-275 

 

Gebauer and Markl (1999) Identification of four distinct subunit types in the unique 6x6 

hemocyanin of the centipede Scutigera coleoptrata. Naturwissenschaften 86, 445-447 

 

Giribet G., Carranza S., Baguna J., Riutort M., and Ribera C. (1996). First molecular evi-

dence for the existence of a Tardigrada + Arthropoda clade. Mol. Biol. Evol. 13, 76-84 

 

Giribet and Ribera (2000). A review of arthropd phylogeny: new data based on ribosomal 

DNA sequences and direct character optimization. Cladistics 16, 204-231 

 

Giribet G., Edgecombe G.D. and Wheeler W.C. (2001). Arthropod phylogeny based on 

eight molecular loci and morphology. Nature 413, 157-161 

 

Graur and Li (1999). Fundamentals of molecular evolution. Sinauer Associates, Inc., Sun-

derland, Mass. 

 

Hagermann L. (1983). Haemocyanin concentration of juvenile lobsters (Homarus gamma-

rus) in relation to moulting cycle and feeding conditions. Mar. Biol. 77, 11-19 

 

Hardison R.C. (1996). A brief history of hemoglobins: plant, animal, protist and bacteria. 

Proc. Natl. Acad. Sci. USA 93, 5675-5679 

 

Hastings W.K. (1970). "Monte Carlo sampling methods using Markov chains and their 

application," Biometrika 57, pp. 97-109 



                     Literatur 

 127 
 

 

Hazes B., Magnus K. A., Bonaventura C., Bonaventura J., Dauter Z., Kalk K.H., Hol W.G. 

J. (1993). Crystal structure of deoxygenated Limulus polyphemus subunit II hemocyanin 

at 2,18 Å resolution: clues for a mechanism for allosteric regulation. Protein Sci. 2, 597-

619 

 

Hembach A. (2002). Charakterisierung und Sequenzierung der Hämocyanine von Gam-

marus roeseli und Scutigera coleoptrata. Diplomarbeit an der Universität Mainz 

 

Hennig W. (1998). Genetik. Springer-Verlag Berlin Heidelberg New York 

 

Herberts C., de Frescheville J., (1981). Occurrence of hemocyanin in the 

rhizocephalan Crustacea Sacculina carcini. ThompsonComp. Biochem. Physiol. 70, 656-

659 

 

Hilken G. (1998). Vergleich von Tracheensystemen unter phylogenetischem Aspekt. Verh. 

Naturwiss. Ver. Hamburg 37, 5-94 

 

Hodgson and Spicer (2001). Subunit compositions of crustacean haemocyanins are spe-

cies-specific: evidence from non-decapod species. C. Biochem. and Phys. A 128, 873-888 

 

Holt R.A., Subramanian G.M., Halpern A., Sutton G.G., Charlab R., Nusskern D.R., 

Wincker P., Clark A.G., Ribeiro J.M., Wides R., et al. (2002). The Genome Sequence of 

the Malaria Mosquito Anopheles gambiae, Science 298, 129-149 

 

Hou X. and Bergström J. (1995). Cambrian lobopodians – ancestors of extant ony-

chophorans ? Zool. J. of the Linnean Soc. 114, 3-19 

 

Huelsenbeck J.P., Larget B., Miller R.E., Ronquist F. (2002). Potential Applications and 

Pitfalls of Bayesian Inference of Phylogeny. Syst. Biol. 51,673–688 

 

Hughes A.L. (1999). Evolution of the arthropod prophenoloxidase/hexamerin protein fam-

ily. Immunogenetics 49, 106-114 

 



                     Literatur 

 128 
 

Hwang, U.W., Friedrich M., Tautz D., Park C.J. and Kim W. (2001). Mitochondrial protein 

phylogeny joins myriapods with chelicerates. Nature 413, 154-157 

 

Immesberger A., Burmester, T. (2004). Putative phenoloxidases in the tunicate Ciona in-

testinales and the origin of the arthropod hemocyanin superfamily. J. Comp. Physiol. 

174(2), 169-80 

 

Jacobs M.P., Lontie R., and Preaux G. (1984). Isolation of an active haemocyanin-mRNA-

containing fraction from Cancer pagurus. Arch. Int. Physiol. Biochem. 92, B 30 

 

Jacobs S. (2004). Molekulare Charakterisierung des Hämocyanins des Pfeilschwanzkreb-

ses Limulus polyphemus Diplomarbeit an der Universität Mainz 

 

Jaenicke E., Decker H., Gebauer W., Markl J., and Burmester T. (1999). Identification, 

structure and properties of hemocyanin from diplopod Myriapoda. J. Biol.Chem. 274, 

29071-29074 

 

Jaenicke E., Decker H. (2003). "Tyrosinases from crustacean form hexamers". Biochem. 

J. 371, 515-523 

 

Kaestner A. (1993). Lehrbuch der speziellen Zoologie; Band I Wirbellose Tiere; 4. Teil: 

Arthropoda. Gruner H.-E.(ed); Gustav Fischer Verlag Jena Stuttgart New York 

 

Kawabata T., Yasuhara Y., Ochiai M., Matsuura S., and Assida M. (1995). Molecular clon-

ing of insect prophenoloxidase: a copper containing protein homologous to arthropod 

hemocyanin. Proc. Natl. Acad. Sci. USA 92, 7774-7778 

 

Nagai T., Kawabata S. S. (2000). A link between blood coagulation and prophenol oxi-

dase activation in arthropod host defense. J. Biol. Chem. 275, 29264-29267 

 

Kempter B., Markl J., Brenowitz M., Bonaventura C., Bonaventura J. (1985). Immunologi-

cal correspondence between arthropod hemocyanin subunits, II. Xiphosuran (Limulus) 

and spider (Eurypelma, Cupiennius) hemocyanin. Hoppe- Seyler´s Z Physiol. Chem. 366, 

77-86 

 



                     Literatur 

 129 
 

Kimura M. (1983). The neutral theory of melocular evolution. Cambridge University Press, 

Cambridge, England 

 

Klok J. C.,. Mercer R. D. and. Chown S. L. (2002). Discontinuous gas-exchange in centi-

pedes and its convergent evolution in tracheated arthropods. The Journal of Experimental 

Biology 205, 1019-1029  

 

Kobert R. (1903). Über Hämocyanin nebst einigen Notizen über Hämerythrin. Pflueger´s  

Arch. Physiol. 98, 411-427 

 

Kukulova-Peck J. (1991). Fossil history and evolution of hexapod structures. Pp. 141-179 

in I.D. Naumann (ed.). The insects of Australia. Melbourne University Press, Melbourne, 

Australia 

 

Kurtz D.M. jr (1999). Oxygen-carrying proteins: three solutions to a common problem. 

Essays Biochem. 34, 85-100 

 

Kusche K. and Burmester T. (2000). The hemocyanin superfamily of the Arthropoda. In: 

Proceedings of the XIIth International Conference on Invertebrate Dioxygen Binding Pro-

teins - IO2BiP  (Lallier, F. H., Zal, F., Toulmond, A., eds), Editions de la Station Biologique 

de Roscoff -France (ISBN 2-9518029-0-0) 

 

Kusche K., Burmester T. (2001). Molecular cloning and evolution of lobster hemocyanin. 

Biochem. Biophys. Res. Commun. 282, 887-92 

 

Kusche K., Burmester T. (2001). Diplopod hemocyanin sequence and the phylogenetic 

position of the Myriapoda. Mol. Biol. Evol. 18, 1566-73 

 

Kusche K., Ruhberg H., Burmester T. (2002). A hemocyanin from the Onychophora and 

the emergence of respiratory proteins. Proc. Natl. Sci. USA. 99, 10545-8 

 

Kusche K., Hembach A., Milke. C, Burmester T. (2003). Molecular characterisation and 

evolution of the hemocyanin from the european spiny lobster, Palinurus elephas. J. Comp. 

Physiol. 173, 319-25 



                     Literatur 

 130 
 

 

Laemmli U. K. (1970). Cleavage of structural proteins during the assembly of the head of 

bacteriophage T4. Nature 277, 680-685 

 

Lamy J, Lamy J, Sizaret PY, Maillet M, Weill J. (1977). Ultrastructure of 16 S substances 

obtained by reassociation using different combinations of three isolated subunits of scor-

pion hemocyanin (Androctonus australis garzonii). J. Mol. Biol.117, 869-75 

 

Lamy J, Lamy J, Weill J, Bonaventura J, Bonaventura C, Brenowitz M. (1979). Immu-

nological correlates between the multiple hemocyanin subunits of Limulus polyphemus 

and Tachypleus tridentatus. Arch. Biochem. Biophys. 196, 324-39 

 

Lamy J., Lamy J. Sizaret P.Y., Billiald P., Jolles P. Jolles J., Feldmann R.J. and Bonaven-

tura J. (1983). Quaternary Structure of Limulus polyphemus Hemocyanin. Biochemistry 

22, 5573-5583 

 

Lamy J., Lamy J., Billiald P., Sizaret P.Y., Cave G., Frank J., Motta G. (1986). Approach 

to the direct intramolecular localization of antigenic determinants in Androctonus australis 

hemocyanin with monoclonal antibodies by molecular immunoelectron microscopy. Bio-

chemistry 24, 5532-42 

 

Langley K. E., Villarejo M. R., Fowler A. V., Zamenhof P. J., Zabin I. (1975). Molecular 

basis of beta-galactosidase alpha-complementation. Proc. Natl. Acad. Sci USA, 72, 1254-

1257 

 

Lee, S.Y. und Söderhäll, K. (2001). Characterization of a Pattern Recognition Protein, a 

Masquerade-Like Protein, in the Freshwater Crayfish Pacifastacus leniusculus. J. Immu-

nol. 166, 7319-7326 

 

Lee S.Y., Lee B.L., Söderhäll K. (2003). Processing of an Antibacterial Peptide from 

Hemocyanin of the Freshwater Crayfish Pacifastacus leniusculus. J. Biol. Chem. 278, 

7927 - 7933. 

 

Linzen B., Soeter N.M., Riggs A.F., Schneider H.J., Schartau W., Moore M.D., Behrens 

P.Q., Yokota E., Nakashima H., Takagi T., Nemoto T., Vereijken J.M., Bak H.J., Beintema 



                     Literatur 

 131 
 

J.J., Volbeda A., Gaykema W.P.J., Hol W.G.J. (1985). The structure of arthropod hemo-

cyanins. Science 229, 519-524 

 

Loewe R. (1978). Hemocyanins in spiders. V. Fluorimetric recording of oxygen binding 

curves, and its application to the analysis of allosteric interactions in Eurypelma californi-

cum hemocyanin. J. Comp. Physiol. B 128, 161-168 

 

Lottspeich F. und Zorbas H.(1998). Bioanalytik, Spektrum Verlag 

Magee J., Kraynack N., Massey H.C. Jr., Telfer W.H. (1994). Properties and significance 

of a riboflavin-binding hexamerin in the hemolymph of Hyalophora cecropia. Arch. Insect. 

Biochem. Physiol. 25, 137-57 

 

Mangum C.P. (1983). Oxygen transport in the blood. The Biology of Crustacea, Vol. 5 

(Bliss D.E. and Mantel L.H., eds.) pp. 373-429, Academic Press 

 

Mangum C.P. (1985). Oxygen transport in Invertebrates. Am. J. Physiol. 248, 505-14 

 

Mangum C. P., Scott J.L., Black R.E.L., Miller K.I., and van Holde K.E. (1985). Centipedal 

hemocyanin: its structure and its implications for arthropod phylogeny. Proc. Natl. Acad. 

Sci. USA 82, 3721-3725 

 

Mangum C.P. and Godette G. (1986). The hemocyanin of the uniramous arthropods. In B 

Linzen, ed. Invertebrate oxygen carriers. Springer Verlag Berlin. 276-280 

 

Mangum C.P. (1992). Physiological function of hemerythrin. Adv. Comp. Environ. Physiol. 

13, 173-192 

 

Mangum C.P. (1998). Major events in the evolution of the oxygen carriers. Amer. Zool. 38, 

1-13 

 

Markl J. (1979). Markl J, Markl A, Schartau W, Linzen B (1979). Subunit heterogeneity in 

arthropod hemocyanins: I (Chelicerata). J. Comp. Physiol. B 130, 283-292  

 



                     Literatur 

 132 
 

Markl J., Hofer A., Bauer G., Markl A., Kempter B., Brenzinger M., Linzen B. (1979). Su-

bunit heterogeneity in arthropod hemocyanins: II (Crustacea). J. Comp. Physiol. B 133, 

167-175  

 

Markl J (1980) Hemocyanins in spiders, XI. The quaternary structure of Cupiennius 

hemocyanin. J. Comp. Physiol. B 140: 199-207 

 

Markl J., Kempter B. (1981). Subunit heterogeneity in arthropod hemocyanins. In: Inverte-

brate oxygen-binding proteins, Lamy J., Lamy J. (eds.), Marcel Dekker New York, 125-

137 

 

Markl J., Decker H., Stöcker W., Savel A., and Linzen B. (1981b). On the role of dimeric 

subunits in the quaternary structure of arthropod hemocyanins. Hoppe-Seyler’s Physiol. 

Chem. 362, 185-188 

 

Markl J. (1986). Evolution and function of structurally diverse subunits in the respiratory 

protein hemocyanin from arthropods. Biol. Bull. 171, 90-115 

 

Markl J., Stöcker W., Runzler R., and Precht E. (1986). Immunological correspondences 

between the hemocyanin subunits of 86 arthropods: Evolution of a multigene protein fam-

ily. In: Invertebrate Oxygen Carriers, Linzen B. (ed), Springer-Verlag Berlin Heidelberg, 

281-292 

 

Markl J, Stumpp S, Bosch FX, Voit R (1990) Hemocyanin biosynthesis in a tarantula, 

studied by in situ hybridization and immunocytochemistry. In: Invertebrate dioxygen carri-

ers (Preaux G, Lontie R, eds). University Press, Louvain, Belgium, pp 497-502 

 

Markl J., and Decker H. (1992). Molecular structure of the arthropod hemocyanins. Ad-

vances in Comparative and Environmental Physiology, 13, Springer-Verlag Berlin Heidel-

berg, 325-376 

 

Markl J. (1996). Blaues Blut - Struktur, Funktion und Evolution der Hämocyanine. Chemie 

in unserer Zeit 30, 6-18 

 



                     Literatur 

 133 
 

Martinez T., Burmester T., Veenstra J.A., Wheeler D. (2000). Sequence and evolution of a 

hexamerin from the ant Camponotus festinatus. Insect Mol. Biol. 9, 427-31 

 

Metropolis N., Metropolis, A.W. Rosenbluth, M.N. Rosenbluth, A.H. Teller, and E. Teller 

(1953). "Equations of State Calculations by Fast Computing Machines". Journal of 

Chemical Physics, 21, 1087-1091  

 

Müller G., Ruppert S., Schmid E., and Schütz G. (1988). Functional analysis of alterna-

tively spliced tyrosinase gene transcripts. EMBO J. 7, 2723-2730 

 

Nakashima H., Behrens P.Q., Moore M.D., Yokota E., Riggs A. (1986). Structure of 

hemocyanin II from the horseshoe crab Limulus polyphemus. Sequences of the overlap-

ping peptides, ordering the CNBr fragments, and the cor amino acid sequence. J. Biol. 

Chem. 261(23), 10526-33 

 

Nicholas K.B. and Nicholas H.B. (1997). GeneDoc: analysis and visualisation of genetic 

variation. http:// www.psc.edu/ biomed/genedoc/ 

 

Nielsen H., Engelbrecht J., Brunak S., von Heijne G. (1997). Identification of prokaryotic 

and eukaryotic signal peptides and prediction of their cleavage sites. Protein Engineering 

10, 1-6 

 

Pagel M. (1999). Inferring the historical patterns of biological evolution. Nature 401, 877-

884 

 

Paulus H.F. (1979). Eye structure and the monophyly of the arthropoda. In: AP Gupta 

(ed.) Arthropod phylogeny. Van Nostrand Reinhold Company, New York  

 

Paulus, H.F. (2000). Phylogeny of the Myriapoda-Crustacea-Insecta: a new attempt using 

photoreceptor structure. Journal of Zoological Systematics and Evolutionary Research 38, 

189-208 



                     Literatur 

 134 
 

 

Preaux G., Vandamme A., De Bethune B., Jacobs M.P. Lontie R. (1986). Haemocyanin-

mRNA-rich fractions of cephalopodan Decabrachia and of Crustacea, their in vivo and in 

vitro translation. In: Linzen B (ed) Invertebrate oxygen carriers. Springer, Berlin, pp 485-

488 

 

Presnell and Cohen (1989). Topological distribution of four-alpha-helix bundles. Proc Natl 

Acad Sci USA. 86, 6592-6596. 

 

Quagliariello G. (1923). Das Hämocyanin. Naturwissenschaften 14, 261-268 

 

Rannala B. and Yang Z., (1996) Probability distribution of molecular evolutionary trees: a 

new method of phylogenetic inference. J Mol Evol. 43, 304-11 

 

Rajulu G.S. (1969). Presence of hemocyanin in the blood of a centipede Scutigera longi-

cornis (Chilopoda: Myriapoda). Curr. Sci. Bangalore 38, 168-169 

 

Regier J.C and Shultz J.W. (1997). Molecular phylogeny of the major arthropod groups 

indicates polyphyly of the Crustaceans and a new hypothesis for the origin of hexapods. 

Mol. Biol Evol. 14, 902-913 

 

Richey B., Decker H., and Gill S.J. (1985). Binding of oxygen and carbon monoxid to ar-

thropodan hemocaynin: an allosteric analysis. Biochemistry 24, 109-117 

 

Robinson R.A. (1990). Earliest-known uniramous arthropods. Nature 343, 163-164 

 

Saitou N. and Nei M. (1987). The neighbor-joining method: a new method for reconstruct-

ing phylogentic trees. Mol. Biol. Evol. 4, 1406-1425 

 

Sambrook J. and Russell D.W. (2001). Molecular Cloning. Cold Spring Harbor Laboratory 

Press, New York 

 

Sánchez D., Ganfornina M.D., Gutiérrez G., and Bastani M.J. (1998).Molecular charac-

terisation and phylogenetic relationship of a protein with oxygen-binding capacity in the 

grasshopper embryo. A hemocyanin in insects ? Mol. Biol. Evol. 15, 415-426 



                     Literatur 

 135 
 

 

Savel-Niemann A., Markl J., and Linzen B. (1988). Hemocyanins in spiders. XXII. Range 

of allosteric interaction in a four-hexamer hemocyanin. Co-operativity and Bohr effect in 

dissociation intermediates. J. Mol. Biol. 204, 385-395 

 

Scheller K., Fischer B. und Schenkel H. (1990). Molecular properties, functions and de-

velopmentally regulated biosynthesis of arylphorin in Calliphora vicina. In Hagedorn H.H. 

(ed.). Molecular Insect Science. Plenum Press, New York, pp. 155-162 

 

Schönenberger N., Cox J.A., and Gabbiani G. (1980). Evidence for hemocyanin forma-

tionin the compound eye of Squilla mantis (Crustacea Stomatopoda). Cell Tissue Res. 

205, 397-109 

 

Sellos D.Y., Lemoine S., and Van Wormhoudt A. (1997). Molecular cloning of hemocyanin 

cDNA from Penaeus vannamei (Crustacea, Decapoda): structure, evolution and physio-

logical aspects. FEBS Lett. 407, 153-158 

 

Senozan N.M. and Briggs M. (1989). Hemocyanin levels in the giant keyhole limpet, 

Megathura crenulata, from the coast fo California. Comp. Biochem. Physiol. 94A, 195-199 

 

Shear W.A. (1997). The fossil record and evolution of the Myriapoda. In R.A. Fortey and 

R.H. Thomas, eds. Arthropod relationships. Systematic Association Special Vol., Ser. 55, 

211-219 

 

Shultz J.W. and Regier J.C. (2000). Phylogentic analysis of arthropods using two nuclear 

protein-encoding genes supports a crustacean+hexapod clade. Proc. R. Soc: Lond. B 

Biol. Sci. 267, 1011-1019 

 

Snodgrass R.E. (1938). Evolution of annelida, onychophora and arthropoda. Smithson. 

Misc. Coll. 138, 1-77 

 

Söderhall K. and Cerenius L. (1998). Role of the prophenoloxidase-activating system in 

invertebrate immunity. Curr. Opin. Immunol. 10, 23-28 

 



                     Literatur 

 136 
 

Spears T. and Abele L.G. (1997). Crustacean phylogeny inferred from 18S rDNA. In R.A. 

Fortey and R.H. Thomas, eds. Arthropod relationships. Systematic Association Special 

Vol., Ser. 55, 169-187 

 

Spicer J.I., Baden S.P. (2001). Environmental hypoxia and haemocyanin between-

individual variability in Norway lobsters Nephrops norvegicus (L.). Mar. Biol. 139, 727–734 

 

Stoeva S., Dolashka P., Hristova R., Genov N., and Voelter W. (1999). Subunit composi-

tion and N-terminal analysis of arthropod hemocyanin. Comp. Biochem. Physiol. B Bio-

chem. Mol. Biol. 122, 69-75 

 

Swofford D.L., Olsen G.J., Wadell P.J., and Hillis D.M. (1996). Phylogeneticinference. In: 

Molecular systematics, Sinauer Ass., Inc., MA. Pp. 407-514 

 

Telfer W.H. and Kunkel J.G. (1991). The function and evolution of insect storage hexam-

ers. Ann. Rev. Entomol. 36, 205-228 

 

Terwilliger N.B. (1998). Functional adaptations of oxygen-transport proteins. J. of Exp. 

Biol. 201,1085-1098 

 

Terwilliger N.B. (1999). Hemolymph Proteins and Molting in Crustaceans and Insekts. 

Amer. Zool. 39, 589-599 

 

Terwilliger N.B., Dangott L.J., and Ryan M.C. (1999). Cryptocyanin, a crustacean molting 

protein, and evolutionary links to arthropod hemocyanin and insect hexamerins. Proc. 

Natl. Acad. Aci. USA 96, 2013-2018 

 

Terwilliger N.B. and Ryan M. (2001). Ontogeny of Crustacean Respiratory Proteins. Amer. 

Zool. 41, 1057-1067 

 

Topham R., Tesh S., Westcott A., Cole G., Mercatante D., Kaufma, G. and Bonaventura 

C. (1999). Disulfide bond reduction: a powerful, chemical probe for the study or structure-

function relationships in hemocyanins. Arch. Biochem. Biophys. 369, 261–266 

 



                     Literatur 

 137 
 

Turbeville J.M., Pfeifer D.M., Field K.G., and Raff R.A. (1991). The phylogentic status of 

arthropods, as inferred from 18S rRNA sequences. Mol. Biol. Evol. 8, 669-686 

 

Van Holde K.E. and van Bruggen F.J. (1971). The hemocyanins. Pp1-53 in Biological 

Macromolecules 5. S.N Timasheff and G.D. Fasman (eds.) Marcel Dekker, New York 

 

Van Holde K.E. and Miller K.I. (1995). Hemocyanins. Advances in Protein Chemistry 47, 

1-81 

 

Vinogradov S.N. (1985). The structure of invertebrate extracellular hemoglobins (erythro-

cruorins and chlorocruorins). Comp. Biochem. Physiol. B. 82, 1-15 

 

Voit R., Feldmaier-Fuchs G., Schweikardt T., Decker H., Burmester T. (2000). Complete 

sequence of the 24-mer hemocyanin of the tarantula Eurypelma californicum. J. Biol. 

Chem. 275, 39339-39344 

 

Volbeda A., Hol W.G.J. (1989). Crystal structure of hexameric haemocyanin from Panu-

lirus interruptus refined at 3,2 Å resolution. J. Mol. Biol. 209, 249-279 

 

Weber R.E., Vinogradov S.N. (2001). Nonvertebrate hemoglobins: functions and molecu-

lar adaptations. Physiol. Rev. 81, 569-628 

 

Westheide, Rieger (2003). Spezielle Zoologie, Band I: Einzeller und Wirbellose Tiere 

 

Wheeler W.C. (1990). Nucleid acid sequence phylogeny and random outgroups. Cladis-

tics 6, 363-368 

 

Wheeler, W.C., Cartwright P. and Hayashi C.Y. (1993). Arthropod phylogeny: A combined 

approach. Cladistics 9, 1-39 

 

Wheeler W.C., Whiting M.F., Carpenter J.C., and Wheeler Q.D. (2001). “The phylogeny of 

the insect orders.” Cladistics, 12, 1-57 

 



                     Literatur 

 138 
 

Wilson A.C., Carlson S.S., and White T.J. (2000). The complete sequence of the mito-

chondrial genome of the crustacean Penaeus monodon: are malacostracan crustaceans 

more closely related ti insects than to brachiopods ? Mol. Biol. Evol. 17, 863-874 

 

Wyman J. (1984).Linkage graphs: a study in the thermodynamics of macromolecules. Q. 

Rev.Biophys. 17, 453-488 

 

Xylander W. (1996). The phenoloxidase from the hemolymph of Diplopoda. Acta Myri-

apodologica. Vol 169, 411-420. Mémoires du Museum national d´Histoire naturelle, Paris. 

 

Yager J. (1991). The Remipedia (Crustacea): recent investigations of their biology and 

phylogeny. Verh. Dtsch. Zool. Ges. 84, 261-269 

 

Zrzavy, J. and Stys P. (1997). The basic body plan of arthropods: Insights from evolution-

ary morphology and developmental biology. Journal of Evolutionary Biology 10, 353-367. 

 



                     Anhang 

 139 
 

7. Anhang 

 

7.1 Verwendete Abkürzungen  

 
A/mA Ampere/Milliampere 

AP Alkalische Phosphatase 

APS Ammoniumperoxodisulfat 

AS Aminosäure 
ATP Adenosintriphosphat 

Aqua bidest bidestilliertes Wasser 

Aqua dest. destilliertes Wasser 

BCIP 5-Brom-4-Chlor-3-Indolyl-Phosphat 

bp Basenpaar 

BPB Bromphenolblau 

cDNA komplementäre Desoxyribonukleinsäure 

CIA Chloroform-Isoamylalkohol 

Da Dalton 

dCTP 2'-Desoxy-Cytosintrisphosphat 

ddNMP Didesoxy-Nukleosidmonophosphat 

ddNTP Didesoxy-Nukleosidtriphosphat 

DEPC Diethylpyrocarbonat 

DMSO Dimethylsulfoxid 

DNA Desoxyribonukleinsäure 

dNTP Desoxy-Nukleosidtriphosphat 

DS Downstream 
E. coli Escherichia coli 

EDTA Ethylendiamintetraessigsäure 

EtBr Ethidiumbromid (3,8-Diamino-5-ethyl-6-phenylphenanthridiniumbromid) 

g Erdbeschleunigung 

GITC Guanidinthiocyanat 

Hc Hämocyanin 

IEP Isoelektrischer Punkt 

Ig Immunglobulin 

IgG Immunglobulin G 
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IPTG Isopropyl-1-Thio-ß-D-Galactopyranosid 

Kan Kanamycin 

kb Kilobasen 

kDa Kilodalton, 10 3 Dalton 

LB Luria-Bertani 
M/mM Molar/Millimolar 

MCS multiple cloning site 

MOPS Morpholino-Propan-Sulfonsäure 

mRNA messenger RNA 

MYA Million years ago 

NBT Nitroblautetrazoliumchlorid 

NZY Nitrosamine-Yeast 

OD optische Dichte 

ORF open reading frame 

PAGE Polyacrylamidgelelektrophorese 

PAM Percent accepted mutation 

PCR Polymerasekettenreaktion (polymerase chain reaction) 

pfu Plaquebildende Einheiten (plaque forming units) 

RNA Ribonukleinsäure 

rRNA Ribosomale RNA 

Rpm Umdrehungen je Minute (rounds per minute) 

RT Raumtemperatur 

SDS Natriumdodecylsulfat 
SM Sodium chloride/Magnesium sulfate 

STE Sodium (NaCl)-Tris-EDTA 

TBE-Puffer Tris-Borat-EDTA-Puffer  

TBS/TBST tris buffered saline/Tween 

Tdo Thermobia domestica 

TEMED N,N,N',N'-Tetramethylendiamin 
Tet Tetracyclin 
TM Warenzeichen (Trademark) 
Tris Tris(hydroxymethyl)aminomethan 
tRNA Transfer RNA 
U Unit 
US upstream 
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UTR untranslated region 

UV Ultraviolett 

V/mV Volt/Millivolt 

w/v Gewicht pro Volumen (weight/volume) 

X-Gal 5-Brom-4-Chlor-3-Indolyl-ß-D-Galactosid 
 

 

7.1.2   Außerhalb der Stammbäume verwendete Abkürzungen der Speziesnamen 
 

Abkürzung Spezies 

Agi Archispirostreptus gigas 
Gro Gammarus roeseli 
Lpo Limulus polyphemus 
Pma Perla marginata 
Sco Scutigera coleoptrata 
Tdo Thermobia domestica 

 

 
7.2  Der genetische Code 
 
UUU UCU UAU UGU 
UUC 

 
Phe UCC UAC 

 
Tyr UGC 

 
Cys 

UUA UCA UAA UGA Stop 
UUG UCG 

 
Ser 

UAG 
 
Stop UGG Trp 

CUU CCU CAU CGU 
CUC CCC CAC 

 
His CGC 

CUA CCA CAA CGA 
CUG 

 
 
Leu 

CCG 

 
Pro 

CAG 
 
Gln CGG 

 
Arg 

AUU ACU AAU AGU 
AUC ACC AAC 

 
Asn AGC 

 
Ser 

AUA 

 
Ile 

ACA AAA AGA 
AUG Met ACG 

 
Thr 

AAG 
 
Lys AGG 

 
Arg 

GUU GCU GAU GGU 
GUC GCC GAC 

 
Asp GGC 

GUA GCA GAA GGA 
GUG 

 
 
Val 

GCG 

 
Ala 

GAG 
 
Glu GGG 

 
Gly 
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7.3 Abkürzungscodes der Aminosäuren 
 
A Ala Alanin M Met Methionin 
C Cys Cystein N Asn Asparagin 
D Asp Aspartat P Pro Prolin 
E Glu Glutamat Q Gln Glutamin 
F Phe Phenylalanin R Arg Arginin 
G Gly Glycin S Ser Serin 
H His Histidin T Thr Threonin 
I Ile Isoleucin V Val Valin 
K Lys Lysin W Trp Tryptophan 
L Leu Leucin Y Tyr Tyrosin 

 

 

7.4 Abkürzungscodes für degenerierte Nukleotide 

 
M A oder C 

R A oder G 

W A oder T 

S C oder G 

Y C oder T 

K G oder T 

N Alle vier Nukeotide 

B Nicht A 

D Nicht C 

H Nicht G 

V Nicht T 
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7.5 Vektorkarten  

 

7.5.1 Vektorkarte des pBK-CMV-Vektors 
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7.5.1 Vektorkarte des pCR®4-TOPO®-Vektors 
 

 
 
 
7.5.2 Vektorkarte des PQE 30-32 
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7.6 Primer 

7.6.1 Degenerierte Primer 

 

Bezeichnung Sequenz 5´- 3´Richtung 

Stoneflyfw1 GAGGGNSAGTTCGTNTACGC  

Stoneflyfw2 CCNCCNCCNTAYGARRTCTACCC 

Stoneflyrev1 GAANGGYTTGTGGTTNAGRCG  

Stoneflyrev2 TCGTACTTGGGTCCNAGGAAGAC  

Ofenfisch fw  TGGCAYATGGAYTTYCCBTTYTGGTGG 

Ofenfisch rev 1 CTNGTNGCNGTYTCRAAGTGCTCCAT 

Ofenfisch rev 2 GGGTCNCTNGTNGCNGTYTCRAAGTGCTC 

Gro rev 1 CNKTCCANTTANTSCTTGTGG 

 
 
7.6.2 Andere Primer zur PCR 

 

Bezeichnung Sequenz 5´- 3´Richtung 

Steinfliege bur 82 intern GTCACCAAGGATAGGCGAGGAGAA 

Steinfliege hc 1 forward CAC CAG ATG ATC GCC CGA TAC GAC   

Steinfliege hc 1 revers TTC ACG GGG AAG CGG GCC CAT CTC 

Steinfliege hc 2 forward  TTG AGA TGG ACC GCT TCC CCG TG 

Steinfliege hc 2 revers ATG GTT GTG AAC AGG TGT CGA G 

Steinfliege hc 1 rev 2 TGT TAA GTT GTC CAG GAA TGT GAG 

Steinfliege hc 2 rev 2 ATC CCA CAG ACT GAA GGT TGT CCA 

Steinfliege hc mit KPN I CCA GGT ACC TAT GAA GTC TAC CCT 

Steinfliege rev hc mit Hind III TTG AAG CTT GGA GGC AGC AGG TCC 

Ofenfisch race rev 1 TCA ATA CCT CTG GTG TCA TTC AAG T 

Ofenfisch race rev 2 TAT CCT TTC ATA TCT TCG ATG GTC AAC C 

Ofenfisch race rev 3 TCC CTG AAC GAT TGG TTT CTC CCA G 

Ofenfisch fw 1 CTT GAA TGA CAC CAG AGG TAT TGA   

Ofenfisch fw 2 AGT TAC TGA TTA CAG CCT TAA ATA TG 

Ofenfisch generacer rev ACT ACA GGG ATC AAC ACT TTG GGT G 

Ofenfisch generacer fw GTT CTC CCT TCC TGT CCT TCT CCA CTC  

Ofenfisch neu rev 1 CCA CTC CGT ACT CGG GTT TCC AC 
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Ofenfisch neu rev 2 CGA GCA GGG AAT TCT CCA CCC 

Agi intern fw 1 TAGAGTGGATTACTTCACCGAAGA 

Agi intern rev 1 TTGTCTTCATCGTAGTTGGTGGCCA 

Agi intern fw 2 CATGGCCAGATGTTGTCATCGATGGTA 

Agi intern rev 2 TAC CAT CGA TGA CAA CAT CTG GCC ATG 

Scutigera rev 1 TCTTAACTCTCACCATTACCATTGG 

Scutigera rev 2 GTTTCTCAAGCACAAGGTCATCG 

Scutigera rev 1 A CCAATGGTAATGGTGAGAGTTAAGA 

Scutigera rev 2 A CGATGACCTTGTGCTTGAGAAAC 

Scutigera intern 1 CGGGTTATGCTCCACATCTTACCA 

Scutigera intern 2 GTC TTA ACT CTC ATC ATC ATC ACT G 

Scutigera intern 3 CAGCTTATGCGTCCTTGACTTC 

Gro fw 1 CGACTGGAGCACGAGGACACTGACATG 

Gro fw 2 CGACTGGAGCACGAGGACA 

Gro rev 2 TGAATCAACACCCAGAAGATGG 

Gro rev 3 CGGATATGCCTTTAAAAAGAAACAAGA 

Gro fw 2 coding GTTGTGTCTCGCGGCGACCAGTGC 

Lim 3 (intern) CTC ATC TGA CTC ATG TTG CTA G 

Lim 5 (intern) GCC ATT AGA TGA CAC ACG AGG 

Lim 7 (intern) GGA AAG AAT CCA TGA CGC CAT CG 

Steinfliege 23586 fw GGT CAA GCC CTT CTC TTA CTT CG 

Steinfliege 23586;23593;23587 

rev 

ATC TGG CGG GCC TGG ATG TTG AC 

Steinfliege 23593 fw GGA GAC TCA AGC ACT TCG ACT GGT T  

Steinfliege 23587 fw CTG GAT ACG AGC CAT CTC TGC GC   

Steinfliege 23588 fw TGC CCA GTT ATG AGT CCT GCC TCA 

Steinfliege 23588 rev AAC TGA CGG GCA CGG ATG TCC AC    

Sflhexamerinprimer für 5´ 114-117 AAG TAG AAG ACA TCG AAC AAG TGG   

Sflhexamerinprimer für 5´  119 GGA AAA AGC ATA CAC GAA CAT ACC 

Sflhexamerinprimer für 5´  118   GCG TTG TAC CAG GAG GGA TAG AA   

Ofenfisch Hexamerin fw 1 GAA GGA AAG ACC GTA AGG GAG AG    

Ofenfisch Hexamerin rev 1 TAT CAA CTT CTA CAT TCA CCA C 

Ofenfisch Hexamerin fw 2 TCG CCA AGA CAT CCA GGA ACA AGG AG 
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Ofenfisch Hexamerin rev 2 CTT TCA GTT GGA GGG TAT CTG GGC 

AAP  GGCCACGCGTCGACTAGTACGGGIIGGGIIGGGIIG 

AUAP GGC CAC GCG TCG ACT AGT AC 

AUAP-GGG* GGC CAC GCG TCG ACT AGT ACG GG 

AUAP-TTT* GGC CAC GCG TCG ACT AGT ACT TT 

AP GGC CAC GCG TCG ACT AGT ACT dT16 

GeneRacerTM 5´ Primer CGA CTG GAG CAC GAG GAC ACT GA 

GeneRacerTM 5´Nested Pr. GGA CAC TGA CAT GGA CTG AAG GAG TA 

Oligo-dT-Primer (dT16) TTT TTT TTT TTT TTT T 

T3-Primer ATT AAC CCT CAC TAA AGG GA 

T7-Primer TAA TAC GAC TCA CTA TAG GG 

M13 Forward (-20) GTA AAA CGA CGG CCA G 

M13 Reverse CAG GAA ACA GCT ATG AC 

SP6-Primer ATT TAG GTG ACA CTA TAG AA 

 

 

7.7 Verwendete Antikörper  

 

Antigen  Zweitantikörper Verdünnung  

Western-Blot 

Verdünnung 

Screening  

Spirostreptus-Hämocyanin α-Meerschwein 1:200 000 1: 20 000 

Hummer-Hämocyanin α-Kaninchen 1:1000/1:5000 - 

Limulus- Hämocyanin α-Kaninchen 1: 100 000 1: 25 000 

Flusskrebs-Hämocyanin gesamt / 

UE 3/4; UE 2 

α-Kaninchen 1:1000/1:5000 - 

Perla marginata -Hämocyanin α-Kaninchen 1:100 000 1: 10 000 

Spinnenläufer -Hämocyanin α-Kaninchen 1: 50 000 1: 5000 

Languste-Hämocyanin α-Kaninchen 1:1000/1:5000 - 

Taschenkrebs-Hämocyanin  α-Kaninchen 1:1000/1:5000 - 
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7.8 Quellenverzeichnis der Internetabbildungen  

 

Archispirostreptus gigas:  

 
http://perso.wanadoo.fr/serge.mallet/ gigas.html 

 

 

Gammarus roeseli:  
 
http://www.acqueinterne.it/temp/images/img_laghi/gammarus.JPG 

 

 

Perla marginata: 
 
http://www.arthropods.de/insecta/plecoptera/perlidae/perlaMarginata0001.jpg 
 
 
 
Thermobia domestica:  
 
http://www.faunistik.net/DETINVERT/ZYGENTOMA/IMAGES/thermobia.domestica
ad01.jpg 
 
 
 
Limulus polyphemus:  
 
http://www.calacademy.org/science_now/images/horseshoe1.jpg 
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7.9 Aus der Arbeit bislang hervorgegangene Publikationen und   
 Kongressbeiträge 
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Hagner-Holler S., Schoen A., Erker W., Marden J.H., Rupprecht R., Burmester T. (2004). 

A respiratory hemocyanin from an insect. Proc. Natl. Acad. Sci. USA 101, 871-874 
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pod hemocyanins. XIIIth International Conference on Invertebrate Dioxygen Binding Pro-
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(2003) A hemocyanin from the stonefly Perla marginata. XIIIth International Conference on 

Invertebrate Dioxygen Binding Proteins, Mainz. Abstract map. p. 104 

Hagner-Holler, S., Schoen, A., Decker, H., and Burmester, T. (2004) Occurrence and evo-
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Burmester, T., and Hagner-Holler, S. (2004) A respiratory hemocyanin from the stonefly 

Perla marginata. XXIIth International Conference of Entomology, Brisbane, Australia.  
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7.10 Multisequenzalignments 

 

7.10.1 Alignment der cDNA-Sequenzen von Gammarus roeseli 
 

                                                                                                    
                     *        20         *        40         *        60         *        80        
22073     : CAGAGGTCCCTTGTGTCCCAATAGAGCTCAATGATCCCTGTGGGTCCCAAGTCCCCCGGGTCTTCCCGAGCTCCCCGGGT :   80 
22074     : --------------------------------------GGGGTATTCATACGGTTATCATCTTGACCGAAAGGGAGAACT :   42 
22038     : ------------------------------------------TATTCATACGGTTATCATCTTGACCGAAAGGGAAAACT :   38 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------ATTCATATGGTTATCATCTTGACCGAAAGGGAGAACT :   37 
22039edit : --------------GCATCTAGATTTCCCCTTCTGGTGGGAGGACTCCTACGGTTACCATCTTGACCGCAAGGGTGAACT :   66 
22039     : ------------------------------------TGGGAGGACTCCTACGGTTACCATCTTGACCGCAAGGGTGAACT :   44 
221-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231       : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
                                                                                                    
                     *       100         *       120         *       140         *       160        
22073     : CCCTCGAGACCCCTCGTCTCAGCTCGTCTCGGCTTGTCTCGAATCATTTCGGCCAGTCTCGGCTCGTCGCGACCAACTCG :  160 
22074     : CTTTTTCTGGGCCCATCATCAGCTGACTGTCCGATTTGATTCTGAAAGGCTGTCCAACCACCTGGACTTGGTCGACGAAC :  122 
22038     : CTTTTTNTGGGCCCATCATCAGCTGACTGTCCGATTTGATTCTGAAAGGCTGTCCAACCACCTGGACTTGGTCGACGAAC :  118 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : CTTTTTCTGGGCCCATCATCAGCTGACTGTCCGATTTGATTCTGAAAGGCTGTCCAACCACCTGGACTTGGTCGACGAAC :  117 
22039edit : CTTCTTTTGGGCCCATCACCAGCTGACCGCCCGCTTCGATGCTGAAAGGCTGTCCAACCACCTGGATTTGGTCGACGAAT :  146 
22039     : CTTCTTTTGGGCCCATCACCAGCTGACCGCCCGCTTCGATGCTGAAAGGCTGTCCAACCACCTGGATTTGGTCGACGAAT :  124 
221-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231       : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
                                                                                                    
                     *       180         *       200         *       220         *       240        
22073     : ACTCGCCTGAACATGTTTTGTCTTATCTCGACGCACCTCATACTACCTACAGGTATGGAGGTGAATTTCCTACTCGTCCT :  240 
22074     : TGTACTGGGACAGGCCCATCGAAGACGGTTTCGCTCCTCATACTACCTACAGGTATGGAGGTGAATTTCCTACTCGTCCT :  202 
22038     : TGTACTGGGACAGGCCCATCGAANACGGTTTCGCTCCTCATACTACCTACAGGTATGGAGGTGAATTTCCTACTCGTCCT :  198 
22033     : --------------------------------GCTCCTCATACTACCTACAGGTATGGAGGtGAATTTCCCACTCGTCCT :   48 
22035     : --------------------------------GCTCCTCATACTACCTACAGGTATGGAGGtGAATTTCCCACTCGTCCT :   48 
22036     : TGTACTGGGACAGGCCCATCGAAGAGGGTTTCGCTCCTCATACTACCTACAGGTATGGAGGTGAATTTCCCACTCGTCCT :  197 
22039edit : TGTACTGGGACAGGCCCATCAAGGAGGGATTCGCTCCTCATGCCACGTACAGGTACGGAGGAGAATTTCCCACTCGTCCC :  226 
22039     : TGTACTGGGACAGGCCCATCAAGGAGGGATTCGCTCCTCATGCCACGTACAGGTACGGAGGAGAATTTCCCACTCGTCCC :  204 
221-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231       : ----------------------------------------------------------------ATTTCCCACTCGTCCT :   16 
231-5     : ----------------------------------------------------------------ATTTCCCACTCGTCCT :   16 
231-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
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                     *       260         *       280         *       300         *       320        
22073     : GATCATGTAAACTTCGAGGATGTTGATGGACATGTCCGCGTTCGTGACATGATCATCCACGAGACCCCGCATCAAGGGCG :  320 
22074     : GATCATGTAAACTTCGAGGATGTTGATGGACTTGTCCGCGTTCGTGACATGATCATCCACGAGACCCGCATCAAGGGCGA :  282 
22038     : GATCATGTAAACTTCGAGGATGTTGATGGACTTGTCCGCGTTCGTGACATGATCATCCACGAGACCCGCATCAAGGGC-- :  276 
22033     : GATCATGTGAACTTCGAGGATGTTGATGGACTTGTCCGCGTTCGT----------------------------------- :   93 
22035     : GATCATGTGAACTTCGAGGATGTTGATGGACTTGTCCGCGTTCGT----------------------------------- :   93 
22036     : GATCATGTGAACTTCGAGGATGTTGATGGACTTGTCCGCGTTCGTGACATGATCATCCACGAGACCCGCATCAAGGGCGA :  277 
22039edit : GATAACGTGCACTTCGAAGACGTTGATGGAGTTGTTCGCGTTCGTGACATGATCATCCACGAGACCCGCATCAAGGGC-- :  304 
22039     : GATAACGTGCACTTCGAAGACGTTGATGGAGTTGTTCGCGTTCGTGACATGATCATCCACGAGACCCGCATCAAGGGCGA :  284 
221-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231       : GATCATGTGAACTTCGAGGATGTTGATGGACTTGTCCGCGTTCGTGACATGATCATCCACGAGACCCGCATCCGGGACGC :   96 
231-5     : GATCATGTGAACTTCGAGGATGTTGATGGACTTGTCCGCGTTCGTGACATGATCATCCACGAGACCCGCATCCGGGACGC :   96 
231-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
                                                                                                    
                     *       340         *       360         *       380         *       400        
22073     : AATTCGTTAAACCTGCA--------------------------------------------------------------- :  337 
22074     : ATTCGTTTAAACCTGCA--------------------------------------------------------------- :  299 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : ATTCGCGGCCGCTAAATTCAATTCGCNNAA-------------------------------------------------- :  307 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : ATTCGCGGCCGCTAAA---------------------------------------------------------------- :  300 
221-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231       : TATTGCTCACGGTTACATCACTGCTGCGGACGGTTCCCACATCAACATCAATGATGAGCATGGTATTGATCACCTTGGAG :  176 
231-5     : TATTGCTCACGGTTACATCACTGCTGCGGACGGTTCCCACATCAACATCAATGATGAGCATGGTATTGATCACCTTGGAG :  176 
231-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
                                                                                                    
                     *       420         *       440         *       460         *       480        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231       : ATATCATTGAATCTTCCTTGTACAGTCCCAACGCCCAGTACTACGGTGCACTTCACAACGAAGCTCACATTATTCTCGGC :  256 
231-5     : ATATCATTGAATCTTCCTTGTACAGTCCCAACGCCCAGTACTACGGTGCACTTCACAACGAAGCTCACATTATTCTCGGC :  256 
231-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
 
                    *       500         *       520         *       540         *       560        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231       : CGACAGGCTGATCCTCATGGAAAGTTCAACCTTCCCCCAAGTGTGATGGAGCACTTTGAGACAGCCACTCGTGATCCTGC :  336 
231-5     : CGACAGGCTGATCCTCATGGAAAGTTCAACCTTCCCCCAAGTGTGATGGAGCACTTTGAGACAGCCACTCGTGATCCTGC :  336 
231-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
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                     *       580         *       600         *       620         *       640        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231       : CTTCTTCAGGCTGCATAAGTACATGGACAACATGTTCAAGGAACACAAGGATTCCCTTGCTCCTTACACAGCTGAAGAGA :  416 
231-5     : CTTCTTCAGGCTGCATAAGTACATGGACAACATGTTCAAGGAACACAAGGATTCCCTTGCTCCTTACACAGCTGAAGAGA :  416 
231-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : -------------CATAAgTACATGGACAACATGTTCAAGGAACACAAGGATTCCCTTGCTCCTTACACAGCTGAAGAGA :   67 
271-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
                                                                                                    
                     *       660         *       680         *       700         *       720        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231       : TTGGCTTCCCAGGTGTTCATCTGACTAGCGTGAGCATTGAAGGAGAACTGGAAACGTTCTTCGAAGATTTTGAATATGAT :  496 
231-5     : TTGGCTTCCCAGGTGTTCATCTGACTAGCGTGAGCATTGAAGGAGAACTGGAAACGTTCTTCGAAGATTTTGAATATGAT :  496 
231-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : TTGGCTTCCCAGGTGTTCATCTGACTAGCGTGAGCATTGAAGGAGAACTGGAAACGTTCTTCGAAGATTTTGAATATGAT :  147 
271-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-5     : ---------CAGGTGTTCATCTAACTAGCTTCAGCATTGAAGGCGAATTGGAAACTTTCTTCGAAGATTTCGAATTCGAT :   71 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
 
                     *       740         *       760         *       780         *       800        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231       : TTGAAAATGGCTGTAGATTCCAGCGAAGCTGTTGCTGAAGTCGAAGTTAAAGCACACGTGGATCGCTTAAACCACAAAGA :  576 
231-5     : TTGAAAATGGCTGTAGATTCCAGCGAAGCTGTTGCTGAAGTCGAAGTTAAAGCACACGTGGATCGCTTAAACCACAAAGA :  576 
231-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : TTGAAAATGGCTGTAGATTCCAGCGAAGCTGTTGCTGAAGTCGAAGTTAAAGCACACGTGGATCGCTTGAACCACAAAGA :  227 
271-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-5     : TTGAAAATGGCTGTTGACTCCAGTGAAGCTGTGGATGAAGTTGATGTGAAGGCCCATGTGTCTCGATTAAACCACAAAGA :  151 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
                                                                                                    
                     *       820         *       840         *       860         *       880        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231       : TTTTGCTTATAATTTCGATATCAAGAGCGACTCTGCTGACCAACACGCTGTCGTTCGTGTCTTCCTTTGTCCTCGGAGAG :  656 
231-5     : TTTTGCTTATAATTTCGATATCAAGAGCGACTCTGCTGACCAACACGCTGTCGTTCGTGTC------------------- :  637 
231-3     : --------------------------------------ACCAACACGCTGTCGTTcGTGTCTTCCTTTGTCCTCGGAGAG :   42 
241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : TTTTGCTTACAATTTCGATATCAAGAGCGACTCTGCTGACCAACACGCTGTAGTTCGTGTCTTCCTTTGTCCTCGGAGAG :  307 
271-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-5     : TTTTGCTTATAATTTTGATATCAAGAGCGATGCTGCTGATCAACACGCAGTTGTTCGCGTCTTCTTGTGCCCTCGTCGTG :  231 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
                                                                                                    
                     *       900         *       920         *       940         *       960        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : ----------AATTCAATTCACATTCGACGAGGGTCGCTGGAACTGCATTGAAATGGACAAATTTTGGACAAAACTTGCT :   70 
231       : ACAACAATGGAATTCAATTCACATTCGACGAGGGTCGCTGGAACTGCATTGAAATGGACAAATTTTGGACAAAACTTGCT :  736 
231-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231-3     : ACAACAATGGAATTCAATTCACATTCGACGAGGGTCGCTGGAACTGCATTGAAATGGACAAATTTTGGACAAAACTTGCT :  122 
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241-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : ACAACAATGGAATTCAATTCACATTCGACGAGGGTCGCTGGAACTGCATTGAAATGGACAAATTTTGGACAAAACTTGCT :  387 
271-3     : -----------aTtCaATTcaCATTcgacgAGGGTcGcTGGaactGCATTGaAATGGaCAAATTTTGgaCAAAAcTTGcT :   69 
213-5     : ATAACAACGGTATCATCTTCACTTTCGAGGAAGGTCGCTGGAACTGCATTGAAACTGATAAATTCTGGACTAAACTGGCT :  311 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : -------------------------------------------CTGCATTGAAACCGACAAATTCTGGACTAAACTGGCT :   37 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
 
                     *       980         *      1000         *      1020         *      1040        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : GCTGGCGACAATCACATCAAGCGCAAATCTTCTGAGTCTTCTGTCACCGTACCGGATGTCCCGAGCTTCGCCAGTCTGAT :  150 
231       : GCTGGCGACAATCACATCAAGCGCAAATCTTcTGAGTCTTCTGTCACCGTACCGGATGTCCCGAGCTTCGCCAGTcTGAT :  816 
231-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231-3     : GCTGGCGACAATCACATCAAGCGCAAATCTTcTGAGTCTTCTGTCACCGTACCGGATGTCCCGAGCTTCGCCAGTcTGAT :  202 
241-5     : -----------------------------------GTCTTCTGTCACCGTACCGGATGTCCCGAGCTTCGCCAGTCTGAT :   45 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : GCTGGCGACAATCACATCAAGCGCAAATCTTCTGAGTCTTCTGTCACCGTACCGGATGTCCCGAGCTTCGCCAGTCTGAT :  467 
271-3     : GcTGGcgaCaATCACATCAAGCGCaAATcTTNTGAGTcTTctGTCACCGtACCGGATGTCCCGAGcTTCGCCAGTcTGAT :  149 
213-5     : GCTGGAGACAACCACATCAAGCGCAAGTCATCCGATTCATCGGTCACAGTGCCCGATGTCCCCAGCTTCGCAAGTCTCAT :  391 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : GCTGGAGACAACCACATCAAGCGTAAGTCATCCGATTCATCGGTCTCGGTGCCCGATGTGCCCAGCTTCGCAAGTCTGAT :  117 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
                                                                                                    
                     *      1060         *      1080         *      1100         *      1120        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : CCACGATGCTGATGCTGCTGTTGCTAGTGGATCTGATCTCCACCTCGAAGAATTCGACCGAGCTTGCGGCCTCCCTCAAA :  230 
231       : CCACGATGCTGATGCTGCTGTTGCTAGTGGATCTGATCTCCaCCTCGAAGAATTCGACCGAGCTTGCGGCCTCCCTCAAA :  896 
231-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231-3     : CCACGATGCTGATGCTGCTGTTGCTAGTGGATCTGATCTCCaCCTCGAAGAATTCGACCGAGCTTGCGGCCTCCCTCAAA :  282 
241-5     : CCACGATGCTGATGCTGCTGTTGCTAGTGGATCTGATCTCCACCTCGAAGAATTCGACCGAGCTTGCGGCCTCCCTCAAA :  125 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : CCACGATGCTGATGCTGCTGTTGCTAGTGGATCTGATCTCCACCTCGAAGAATTCGACCGAGCTTGCGGCCTCCCTCAAA :  547 
271-3     : CCaCGATGcTGATGCTGCTGTTGcTAGTGGATcTGATCTCCaCCTCGAAGAATTCGACCGAGCTTGCGGCCTCCCTCAAA :  229 
213-5     : TCATGATGCCGATGCTGCTGTTGCCAGCGGATCTGACCTCCACCTTGAGGAATTCGATCGGTCCTGCGGTATCCCCCAGA :  471 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
251-5     : TCATGACGCTGATGCTGCCGTTGCCAGCGGATCTGAGCTTCACCTTGAGGAATTCGATAGGTCATGTGGTATCCCCCAGA :  197 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
                                                                                                    
                     *      1140         *      1160         *      1180         *      1200        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : GGATGCTCCTGCCTAAGGGAACTGAAGAGGGTTTGGAGTTCCTCTTGGTTGTCGCTGTCTCTGATGGAACTACCGATGCC :  310 
231       : GGATGCTCCTGCCTAAGGGAACTGAAgAGGGTTTGGAGTTCCTCTTGGTTGTCGCTGTCTCTGATGGAACTACCGATGCC :  976 
231-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231-3     : GGATGCTCCTGCCTAAGGGAACTGAAgAGGGTTTGGAGTTCCTCTTGGTTGTCGCTGTCTCTGATGGAACTACCGATGCC :  362 
241-5     : GGATGCTCCTGCCTAAGGGAACTGAAGAGGGCTTGGAGTTCCTCTTGGTTGTCGCTGTCTCTGATGGAACTACCGATGCC :  205 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : GGATGCTCCTGCCTAAGGGAACTGAAGAGGGTTTGGAGTTCCTCTTGGTTGTCGCTGTCTCTGATGGAACTACCGATGCC :  627 
271-3     : GGATGCTCCTGCCTAAGGGAACTGAAGAGGGTTTGGAGTTCCTCTTGGTTGTCGCTGTCTCTGATGGAACTACCGATGCC :  309 
213-5     : GGATGCTTCTACCACAAGGAACCACCGAGGGCATGGAATTCGCTTTTGTCGTCGCTGTTTCGGACGGTACTACCGATGCC :  551 
213-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3edit : --------------------------------------------------------------------------GATGCC :    6 
251-5     : GACTACTTCTACCTAAGGGAACCAGCGAGGGAATGGAGTTCGCTTTTGTCGTCGCTGTTTCGGACGGTACTACCGATGCC :  277 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
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                     *      1220         *      1240         *      1260         *      1280        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : CAGCACGATGCCCTGGAGGCTGTCGATGCTCATGGTCACGCACAGTGTGGTGTTAATGGAGAGAAATATCCCGATCATCA :  390 
231       : CAGCACGATGCCCTGGAGGCTGTCGATGCTCATGGTCACGCACAGTGTGGTGTTAATGGAGAGAAATATCCCGATCATCA : 1056 
231-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231-3     : CAGCACGATGCCCTGGAGGCTGTCGATGCTCATGGTCACGCACAGTGTGGTGTTAATGGAGAGAAATATCCCGATCATCA :  442 
241-5     : CAGCACGATGCCCTGGAGGCTGTCGATGCGCATGGTCACGCACAGTGTGGTGTTAATGGTGAGAAATATCCCGATCATCA :  285 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-5     : CAGCACGATGCCCTGGAGGCTGTCGA------------------------------------------------------ :  653 
271-3     : CAGCACGATGCCCTGGAGGCTGTCGATGCTCATGGTCACGCACAGTGTGGTGTTAATGGAGAGAAATATCCCGATCATCA :  389 
213-5     : CAGCACGATGCCCTCGAGGCTGTTGAAGCTCATGGTCACGCGCAATGtGGtGTTCATGGtGAAAAAtACCCCGATCATCA :  631 
213-3     : ------------------------------------------CAATGTGGTGTTCATGGTGAAAAATACCCCGATCATCA :   38 
213-3edit : CAGCACGATGCCCTCGAGGCTGTTGAAGCTCATGGTCACGCGCAATGTGGTGTTCATGGTGAAAAATACCCCGATCATCA :   86 
251-5     : CAACACGATGCTCTCGAGGCTGCTGAAGCTCATGGTCACGCGCAGTGTGGTGTTCATGGGGAAAAATACCCCGATCATCA :  357 
251-3     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
                                                                                                    
                                                                                                    
                     *      1300         *      1320         *      1340         *      1360        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : GCCCATGGGCTTCCCACTTGACCGACGTATCCCCGATGACCGCATCTTCCTCTCGGCCGACAACATTGAAAAGCTCCTTG :  470 
231       : GCCCATGGGCTTCCCACTTGACCGACGTATCCCCGATGACCGCATcTTCCTCTCGGCCGACAACATTGAAAAGCTCCTTG : 1136 
231-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231-3     : GCCCATGGGCTTCCCACTTGACCGACGTATCCCCGATGACCGCATcTTCCTCTCGGCCGACAACATTGAAAAGCTCCTTG :  522 
241-5     : GCCCATGGGCTTCCCACTTGACCGACGTATCCCCGATGACCGCATCTTCCTCTCGGCCGACAACATTGAAAAGCTACTTG :  365 
241-3     : -------------------------------------------------------------------------------G :    1 
271-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-3     : GCCCATGGGCTTCCCACTTGACCGACGTATCCCCGATGACCGCATCTTCCTCTCGGCCGACAACATTGAAAAGCTCCTTG :  469 
213-5     : gcCCaT-------------------------------------------------------------------------- :  637 
213-3     : GCCCATGGGCTTCCCTCTTGATCGCCGCATCCCTGACGAGCGCGTCTTCCTGAAATCCGACAACGTCGGCTACACCATCG :  118 
213-3edit : GCCCATGGGCTTCCCTCTTGATCGCCGCATCCCTGACGAGCGCGTCTTCCTGAAATCCGACAACGTCGGCTACACCATCG :  166 
251-5     : GCCAATGGGCTTCCCTCTTGATCGTCGCATTCCTGACGAGCGCATCTTCCTCAAGTCCGACAACGTCGGCTACACCATCG :  437 
251-3     : ----------------------------------------------------------GACAACGTCGGCTACACCATCG :   22 
                                                                                                    
                                                                                                    
                     *      1380         *      1400         *      1420         *      1440        
22073     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22074     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22038     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22033     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22035     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22036     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039edit : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
22039     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
221-5     : TCACCGTAACCCACAAGCACTAATTGGACCGAAAGTGATAAATAACCCATCTTCTGGGTGTTGATTCAAATATATTTTCA :  550 
231       : TCACCGTAACCCACAAGCACTAATTGGACCGAAAGTGATAAATAACCCATCTTCTGGGTGTTGATTCAAATATATTTTCA : 1216 
231-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
231-3     : TCACCGTAACCCACAAGCACTAATTGGACCGAAAGTGATAAATAACCCATCTTCTGGGTGTTGATTCAAATATATTTTCA :  602 
241-5     : TCACCGTAACCCACAAGCATTAACTGGACCGGAATCGATTCATTTCACCTTCTAGGTGTTCATTCGAATATATTATCAGC :  445 
241-3     : TCACCGTAACCCACAAGCATTAACTGGACCGGAATCGATTCATTTCACCTTCTAGGTGTTCATTCGAATATATTATCAGC :   81 
271-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
271-3     : TCACCGTAACCCACAAGCACTAATTGGACCGAAAGTGATAAATAACCCATCTTCTGGGTGTTGATTCAAATATATTTTCA :  549 
213-5     : -------------------------------------------------------------------------------- :    - 
213-3     : TCAAGGTTTTCCaCAAGGAGTAAATGGAAAGTTTCGAACACGTTATCTCGGTCATTTGATGAATTTCATCTTTCGTCAGA :  198 
213-3edit : TCAAGGTTTTCCACAAGGAGTAAATGGAAAGTTTCGAACACGTTATCTCGGTCATTTGATGAATTTCATCTTTCGTCAGA :  246 
251-5     : TCAAGGTCTTCCACAAGGAATAAATGGACTGTTTCATAAGTTTTCCTGGTCATTTGATCAACGTCATTTTCGTCTAAATA :  517 
251-3     : TCAAGGTcTTCCACAAGGAATAAATGGACTGTTTCATAAGTTTTCCTGGTCATTTGATCAACGTCATTTTCGTTTAAATA :  102 
 
                     *      1460         *      1480         *           
22073     : ----------------------------------------------------- :    - 
22074     : ----------------------------------------------------- :    - 
22038     : ----------------------------------------------------- :    - 
22033     : ----------------------------------------------------- :    - 
22035     : ----------------------------------------------------- :    - 
22036     : ----------------------------------------------------- :    - 
22039edit : ----------------------------------------------------- :    - 
22039     : ----------------------------------------------------- :    - 
221-5     : TCNCGAaaaAaAaAaaaaaaaaaaaaaaaa----------------------- :  580 
231       : TCACGAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA---------------------------- : 1241 
231-5     : ----------------------------------------------------- :    - 
231-3     : TCACGAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA---------------------------- :  627 
241-5     : ATGTACTCTTGTTTCTTTTTAAAGGCATATCCGTTAAAAAAAAAAAAAAAAAA :  498 
241-3     : ATGTACTCTTGTTTCTTTTTAAAGGCATATCCGTTAAAAAAAAAAAAAAAAAA :  134 
271-5     : ----------------------------------------------------- :    - 
271-3     : TCACGAAAAAAAAAAAAAAAAAA------------------------------ :  572 
213-5     : ----------------------------------------------------- :    - 
213-3     : ATAAACTTCCACGTGCAATTAAAAAAAAAAAAAAAAAAA-------------- :  237 
213-3edit : ATAAACTTCCACGTGCAATTAAAAAAAAAAAAAAAAAAA-------------- :  285 
251-5     : AACCACCAGTGCAATTTATAAaAaAAAAAAaaaAaaaaAaAAAAAA------- :  563 
251-3     : AACCACCAGTGCAATTTATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA------- :  148 
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7.10.2 Zur  Konstruktion der Stammbäume verwendete Alignments 
                                                                                                 
                   *        20         *        40         *        60         *        80       
PlePPO  : -MQVTQKLLRRDTEMADAQKQLLYLFERPYDPINAPRADGSFLYAVAGA---DT-----VA--TRFGVAPTSTVTVPAR- :  68 
MjaPPO  : --------------MNIEQQQLLYLFELPQEPLNRPRGKGSVLFVLEND---DT--PPLVT--TRIAGSPSIKLQVPER- :  58 
PmoPPO  : --------------MANDQQRLLYLFELPQEDIQAPRGGGSVLFKLESD---EA--PPSVA--TRVGVSPSVNLPVPER- :  58 
TmoPPO  : --------------MASKKNIL-LLFDRPREPVFIAKGSKKAVFSVPNEYLADKYKPLGVALTNRFGEDADERIDVKKI- :  64 
BmoPPO1 : --------------MSDAKNNLLLFFDRPSEPCFMQKGEENAVFEIPDNYYPEKYQRVSNAIGNRFGSDAGRMIPIRNI- :  65 
GmoPPO  : --------------MSDSKSRLLLFFDRPSEPCFLQKGDDNVAFEVPDHYYSDKYKSLTNTLANRFGSGEVRTIPVKNI- :  65 
SbuPPO2 : ------------MSKETNKIALALLFDRPLEPVFTARDDGKAVFDLPESYYNEQYVDVKDEIQTRFSEDVDIKIPLRDL- :  67 
EcaHc-a : -------------------------------MTI-LHDKQVQALKLFEKLSVAATGEPVPADQID--------------- :  33 
LpoHcII : -------------------------------MT--LHDKQIRICHLFEQLSSATVIGDGDKHKHS--------------- :  32 
EcaHc-b : -------------------------------MPS-TAEKQRRILPFFQFTSLSTKDKFGILVQRD--------------- :  33 
EcaHc-c : -------------------------------MPSDANEMQARLLQLFEHSTLSTKAKFGLRVIRD--------------- :  34 
EcaHc-d : -------------------------------MT--IADHQARILPLFKKLTSLSP-DPLPEAERD--------------- :  31 
EcaHc-e : -------------------------------MP--DKQKQLRVISLFEHMTSINT--PLPRDQID--------------- :  30 
EcaHc-f : -------------------------------MT--VQDKQRQILPLFEHLTSLTR-GGLDRTESD--------------- :  31 
EcaHc-g : -------------------------------MAS-IPEKQALILPLFEKLTSLTK-ETPPRAQWD--------------- :  32 
TtrHcA  : ----------------------------------TIKEKQASILALFEHLTSVPK-QHIPEKERD--------------- :  30 
AauHc6  : ----------------------------------TVADKQARLMPLFKHLTALTR-EKLPLDQRD--------------- :  30 
CsaHc1  : --------------------------------M-AIKDKVEKLLPLFEKLTSLTK-QQLAPDQRD--------------- :  31 
CsaHc2  : --------------------------------M-TIKEKADRILALFEQLTSLTK-RQLPVDQRD--------------- :  31 
CsaHc3  : --------------------------------M-TVKEMYDRILPLFEKLTSLTR-LQLPVEERD--------------- :  31 
CsaHc4  : --------------------------------M-TIKEKEDRILPLFENLTSLTR-HQLPVDQRD--------------- :  31 
CsaHc5  : --------------------------------M-TVKEKADRILPLFEQLTTLTR-HQLPPEERD--------------- :  31 
CsaHc6  : --------------------------------M-TIKEKEDRILPLFENLTSLTR-QQLPEDQRD--------------- :  31 
HamHcA  : -------------TLVAAAAAWPSFSYQNDASGDSTAKRQQDVNHLLDRIYDHLHYSDLKQISETFSPEADTSMYTDGGT :  67 
PinHcB  : -----------------------------DALGTGNANKQQDINHLLDKIYEPTKYPDLKDIAENFNPLGDTSIYNDHGA :  51 
PinHcA  : -----------------------------DALGTGNAQKQQDINHLLDKIYEPTKYPDLKEIAENFNPLGDTSIYNDHGA :  51 
PelHc1  : -KVLVLCALVATAAAWPSFSGELTNGFQSDVHSSDNAHKQQDVNHLLDKIYEPIKDEELHNIAQTFDPVADTSIYGDVGA :  79 
PelHc2  : -KVLVLCALVATAAAWPSFSGELTNGFQSDVHSSDNAHKQQDVNHLLDKIYEPIKDEELHNIAQTFDPVADTSIYVDDGA :  79 
PelHc3  : -KVLVLCALVATAAAWPSFSGELTNGFQSDVHSSDNAHKQQDVNHLLDKIYEPIKDEKLHNTAQTFDPVADTSIYGDDGA :  79 
PelHc4  : MKVLVLCALVATAAAWPSFSGELPNGFQSDVHSSDNAHKQQDVNHLLDKIYEPIKDEELHNIAQTFDPVADTSIYVDDGA :  80 
CmaHc6  : -----------------------------TAGGAFDAQKQHDVNSALWKVYEDIQDPHLIQLSQNFDPL--SGHYDDDGV :  49 
CsaHc   : -----MKLLLLCALVAGASAWPNFGMMADSPGGASNAQKQHDVNSILWKVYEEIRDPHLKELSQSFDPL--SGHYDDDGV :  73 
PvaHc1  : -----------LLALVAAAAAWPNFGFQSDAGGESDAQKQHDVNFLLHKIYGNIRYSDLKAKADSFDPAGRFGSYSDGGE :  69 
PvaHc   : ---------------MRVLVVLGLVAAAAFQVASADVQQQKDVLYLLNKIYGDIQDGDLLATANSFDPVGNLGSYSDGGA :  65 
PinHcC  : -----------------------ADCQAGDSADKLLAQKQHDVNYLVYKLYGDIRDDHLKELGETFNPQGDLLLYHDNGA :  57 
SamHc   : ---MRLMWLAVLVVAVALGGAQAG--IGDVPADKPFLMKQREVLRLFNKVHEPNRYKEQVELGNAYEPLNS-LPRYRNPA :  74 
ScoHcA  : ----MWSLALATLFVLGTVIRA-DQ---CPPVPADTKDKLEKILELIGHVNRPLT-PETPEPAGY--------------- :  56 
ScoHcD  : --MDTRVLRLTLALVALSGVLA-DSESCSSAIVNDYKLKQKEIQHLVDTINKPVY-PDFKDTRGII-------------- :  62 
ScoHcX  : --MKYCTESLILILAVIGCISA-AINFKCPKGT-AEEKHQKEIYDLVQRINRPLI-PQFKEPNFPTS----------FLI :  65 
ScoHcC  : --MGAWKVWTFFAIALVVAVKAYDEEAKCMSHDEDSQVKERQILHIVDSINKPIS-PDFRAPRGVI-------------- :  63 
ScoHcB  : ----MVAKWCVLAMCLLVAVGA-D---KCPRAT-DQEAKQKRMLEVLQHVNKPYV-AETKDPKIPAG------------- :  57 
SpiHc1  : -----MKLFILAVVLLATTAIA-E---KCPKPV-NVEAKQKMVDTLISYINKPAN-PVPPKPPI---------------- :  53 
AgiHc1  : -----MKLFVLAVVLLATTAIA-E---KCPKPV-NVEAKQKMVDTLISYINKPAN-PVPPKPPI---------------- :  53 
                                                                                                 
                                                                                                 
                   *       100         *       120         *       140         *       160       
PlePPO  : -PDADRRLLGRAPSVPRGAVFSFFIRSHREAARDLCDVLMKTQNSTDLMQLAASVRRHVNENLFIYALSFTILRKQELRG : 147 
MjaPPO  : -NDVALQDLGTATSIPIGSAFSFFLASHRRAAKDLCDVFMKTSGAKDLMEVAARVHGHVNESLFIYAISFVILRKKELQS : 137 
PmoPPO  : -KDVTLQDLGTATSVPKGSAFSFFIASHRKAARDLCDFFMKTSGAEDLMQVAARVHGKVNETLFVYAISFVILRKKELRS : 137 
TmoPPO  : ----SIPPFGEILELSRDENFSLFIPKHRRIAGRLIDIFLGMRNVDDLVSVAVYARDRVNPYLFNYALSVAILHRPDTQD : 140 
BmoPPO1 : ----ALPNLDLPMELPYNEQFSLFVPKHRKLAGRLIDIFMGMRDVEDLQSVCSYCQLRINPYMFNYCLSVAILHRPDTKG : 141 
GmoPPO  : ----ALPDLSLPLQLPYNDQFSLFVAKHRRMAGKLIDIFINMRDVDDLISLCSYCQMRVNPYMFNYCLSVAILHRPDTKG : 141 
SbuPPO2 : ---KQKPDLSFTRPLGKRKQFSLFNNIHREIAARLIDIFMSTPTEELFIATCAYCKDRVNPFLFQYCFSVATQHRKDTSD : 144 
EcaHc-a : ------ERLRNITTLGPNEFFSCFYPDHLEQAKRVYEVFCHAANFDDFVSLAKQARSFMNSTLFAFSAEVALLHREDCRG : 107 
LpoHcII : ------DRLKNVGKLQPGAIFSCFHPDHLEEARHLYEVFWEAGDFNDFIEIAKEARTFVNEGLFAFAAEVAVLHRDDCKG : 106 
EcaHc-b : ------PRLAGLGVLGRGVLFSCFHEEHLKEATQLYEVLIECESFEEFLDLCHQAREYVNEGLYVYAVSVAILHRQDCRG : 107 
EcaHc-c : ------PKLAGIGILGRGKIFSCFHEDHLEEASRLAEVLVGAETFDEFIDLCHQCRDFVNEALFVYSLSVAILHRPDCHG : 108 
EcaHc-d : ------PRLKGVGFLPRGTLFSCFHEEHLAEAETLAEALVEAKNFDDFIALATNARAVVNEGLYAFAMSVAILSRDDCNG : 105 
EcaHc-e : ------ARLHHLGRLPQGELFSCFHEEDLEEATELYKILYTAKDFDEVINLAKQSRTFVNEGLFVYAVSVALLHRDDCKG : 104 
EcaHc-f : ------VRLRRVGRLPRGTLFSCFHSEHLKEATELYQILYKADSFADFIHLAQQARDIVNEGLFVYSVSVAILHRDDCRG : 105 
EcaHc-g : ------PRLAGVGVLPRGTLFSCFHEKHLLEATKLFKVLYSAESFNDFLQLAREARDVVNEGLFAYAFSVAVIHRDDCKG : 106 
TtrHcA  : ------NRLHDVGHLSRGKLFSLFHREHLEEATHLYEILHAAKNFDDFLLLCKQARDFVNEKMFAYAVSVALLHRDDCRG : 104 
AauHc6  : ------ERLKGVGILPRGTLFSCFHARHLAEATELYVALYGAKDFNDFIHLCEQARQIVNEGMFVYAVSVAVLHREDCKG : 104 
CsaHc1  : ------PRLASVGILPRGTLFSCFHEKHLNEATELFKILYRANDFDDFLKLATQARDVANEGLYVYALSVAVAHRDDCKG : 105 
CsaHc2  : ------PRLAEAGRLPRGTLFSCFHEKHLKEATELFVILYSANDFDDFIKLATQAREIVNEGLYVYVLSVAVVHRDDCRG : 105 
CsaHc3  : ------PRLAHVGRLPRGTLFSCFHEKHLAEATELFEILFAANDFDDFIKLATQARNIVNEGLFVYVLSVAVVHRDDCRG : 105 
CsaHc4  : ------PRLADAGHLPRGTLFSCFHEKHLEEATELFEVLFGANDFDDFIKLATQARDIVNEGLFVYAFSVAVVHRDDCKG : 105 
CsaHc5  : ------PRLVHAGRLPRGTLFSCFHEKHLEEATELFEILYAAKDFDDFIKLSTQARDVVNEGLFVYVFSVAVVHRDDCRG : 105 
CsaHc6  : ------PRLAHAGHLPRGTLFSCFHEKHLEEATELFEILYAANDFDDFVHLARQARDIVNEGLFVYVLSVAVAHRDDLKG : 105 
HamHcA  : AAHHLMEELNDHRFLEQHHWFSLFNPRQREEALMLFDVLMHCKSWECFVDNAAFFRERMNEGEFAYALYTAVIHSELGQG : 147 
PinHcB  : AAEALMKELNDHRLLEQRHWFSLFNTRQREEALMLFAVLNQCKEWYCFRSNAAYFRERMNEGEFVYALYVSVIHSKLGDG : 131 
PinHcA  : AVETLMKELNDHRLLEQRHWYSLFNTRQRKEALMLFAVLNQCKEWYCFRSNAAYFRERMNEGEFVYALYVSVIHSKLGDG : 131 
PelHc1  : AAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKDWNCFLNNAAFFRERMNEGEFVYALYVSVIHSKLGDG : 159 
PelHc2  : AAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKNWNCFRNNAAFFRERMNEGEFVYALYVSVIHSKLGDG : 159 
PelHc3  : AAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKDWNCFLNNAAFFRERMNEGEFVYALYVSVIHSKLGDG : 159 
PelHc4  : AAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKDWNCFLNNAAFFRERMNEGEFVYALYVSVIHSKLGDG : 160 
CmaHc6  : AAKRLMKELNENRLLKQNHWFSLFNTRQREEALMLYDVLEHSTDWSTFAGNAAFFRVSMNEGEFVYALYAAVIHSELTQH : 129 
CsaHc   : AAKRLMKELNDHRLLEQKHWFSLFNTRQREEALMLYDVLEHSTDWETFAGNAAYFRVRMNEGEFVYAIYAAVIHSPLTEH : 153 
PvaHc1  : AVQKLVREVKDGKLLQQRHWFSLFNPRQRHEALMLFDVSIHCKDWNTFVSNAAYFRQKMNEGEFVYALYVAVIHSPLTEH : 149 
PvaHc   : AVQKLVQDLNDGKLLEQKHWFSLFNTRHRNEALMLFDVLIHCKDWASFVGNAAYFRQKMNEGEFVYALYVAVIHSSLAEQ : 145 
PinHcC  : SVNTLMADFKDGRLLQKKHWFSLFNTRQREEALMMHRVLMNCKNWHAFVSNAAYFRTNMNEGEYLYALYVSLIHSGLGEG : 137 
SamHc   : PVKQLVRLYRAGSLLPRGAIFTLFDDTHREQMILLFESLLYANDWETFLRTAAWARDRVNEGQFVYALCVAVLHREDTRG : 154 
ScoHcA  : ---DE-TKLKGLGILPQHEIFSLFDERTWPEATKAAEFLMEATDFEHFIQRADVLRHRINEDMFMYALNVAVLHRKDTRG : 132 
ScoHcD  : ---DE-SKLKGLGTLPRREVFSLFDERNWAEAAKVVELLLEPKTFREFIHLADIIHHRVNEDLFLYALSVAIAHRPDCQG : 138 
ScoHcX  : KGKDPKEFFQAIGHLPKKEVFSLFDERHWDEAMTAYEYLYEAETLDDFIDIAKILYLHLNEDMFYYVFSFAVLYRKDTRN : 145 
ScoHcC  : ---DE-HKLRGLGTLKKREIFSLFDERNWDEASKVVRLLLDAKDFDDFIDVAEVIRLRVNEELFLYAFSVAVMHRGDTQG : 139 
ScoHcB  : ---SE-DVFKHLGILEKHEVFSLFDERQWDEATTAAVYMLTAPSFDEFIDRAEIVRHRINEDMFYYAFSVAAVHRDDTRG : 133 
SpiHc1  : ---DP-KKLIGIGILPKDQVFSLFDERTWDEVSEVLKRFMAAPTFEDFIKVAETLYPHVNEDLFLFGLSVAIVHRPDANG : 129 
AgiHc1  : ---DP-KKLIGIGILPKDQVFSLFDERTWDEVSEVLKRFLAAPTFEDFIKVAETLYPHVNEDLFLFGLSVAIVHRPDANG : 129 
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 155 

                   *       180         *       200         *       220         *       240       
PlePPO  : VRLPPILEVFPHKFIPMEDLTSMQVEVNRTP-PTATTPLVIEYGPEFANTNQKAEHRVSYWREDFGINSHHWHWHLVYPI : 226 
MjaPPO  : VRLPSFVEVFPSRFVPQETLAKAQIRINRMD-PNQREPVIVEHGLEFSGTHLKPEHRLSYWREDYGLSVHHWHWHLIYPV : 216 
PmoPPO  : VRLPTMVEVFPSRFVPQEALSKAQLQINRMD-PNQTEPVIIEHGPEFSGTHLKPEHRISYWREDYGINVHHWHWHLIYPP : 216 
TmoPPO  : VDLPSFIESFPDKYVDAKVFAQAREQATVVP-EGSRAPIEI--PKDYTASDLEEEHRLAYFREDLGINLHHWHWHLVYPF : 217 
BmoPPO1 : LSIPTFAESFPDKFMDPKVFRQAREVSSVVP-SGARMPIVI--PSNYTASDTEPEQRVAYFREDIGINLHHWHWHLVYPF : 218 
GmoPPO  : LQVPPVVETFPDKFMDPKVFRKARETTTVNA-SGNRMPITI--PTNYTASNSEPEQRVAYFREDIGINLHHWHWHLVYPF : 218 
SbuPPO2 : FPVKPIAETFPQNFIEPAVFKDARAEGEVVPNPGDRRHIEI--PRNYTASDREEEQRLGYFREDIGVNSHHWHWHLVYPG : 222 
EcaHc-a : VIVPPVQEVFADRFIPADSLIKAFTLATTT-QPGDESDIIV--DVKDTGNILDPEYKLAYFREDIGVNAHHWHWHVVYPS : 184 
LpoHcII : LYVPPVQEIFPDKFIPSAAINEAFKKAHVR-PEFDESPILV--DVQDTGNILDPEYRLAYYREDVGINAHHWHWHLVYPS : 183 
EcaHc-b : VSLPPVQEVFPDKFVPSETLFKAFKEVRL--HPDDE-EIIV--DIEKTGNVKDPEYNLAYYREDIGVNAHHWHWHLVYPA : 182 
EcaHc-c : ISLPPIQEIFPDKFVPVETIYKAFKEATR--HADKTDDIIV--DMEATGTIMDPEYNLAYYREDIGINAHHWHWHVVYPS : 184 
EcaHc-d : VVLPPIQEVFPDRFVPAETINRALKVDKVS-DPNK--DTVV--PIQKTGNIRDPEYNVAYFREDIGINSHHWHWHLVYPA : 180 
EcaHc-e : IVVPAIQEIFPDRFVPTETINLAVKEAAN--HPDQ--DISV--HVVETGNILDEEYKLAYFREDVGTNAHHWHWHIVYPA : 178 
EcaHc-f : VTVPPIQEIFPDRFVPAETVNQAVKADLKR-QSSDE-DVLV--EIQETGNILDPEHKLAYFREDIGANAHHWHWHIVYPP : 181 
EcaHc-g : VTLPPIQEVFPDRFVPSETINLAMKEAKN--DPNS--DIVV--DVQETGNILDPEYKLAYFREDIGANAHHWYWHVVYPA : 180 
TtrHcA  : LIIPPVEEVFPDRFIPVETIREAQKEVEL--HPG---KDIV--EVENTGNILDPEYRLCYFREDLGVNAHHWHWHIVYPA : 177 
AauHc6  : ITVPPIQEVFPDRFVPAETINRANKEASN--HPDQQ-SIVV--EAEETGNILDPEYKLSYFREDIGINAHHWHWHIVYPA : 179 
CsaHc1  : ITLPPIQEVFPDRFIPSETINLAMKEAKN--KTYD--DVVV--EIEDTGNIRDPEYKLAYFREDVAVNAHHWYWHVVYPA : 179 
CsaHc2  : ITLPPIQEVFPDRFIPAETINLAAKEAKN--HPGD--DIVV--ESETTGNIMDPEYKLAYFREDVKVNAHHWYWHVVYPA : 179 
CsaHc3  : ITLPPIQEVFPDRFVPAETINLAIKESKN--HPDI--DIEV--EIQQTGNIMEPEYKLAYFREDIATNAHHWYWHVVYPA : 179 
CsaHc4  : VTLPPIQEVFPDRFVPAETINLATKEAKN--HPGL--DVVV--EIEKTGNIRDKEYKLAYFREDIGINAHHWYWHVVYPA : 179 
CsaHc5  : VTLPPIQEVFPDRFIPAETINLATKEAKN--HSND--DVVV--PSQTTGNILDPEYKLAYFGEDIKVNAHHWYWHVVYPA : 179 
CsaHc6  : VTLPPIQEVFPDRFVPAETINLAIKESKN--HPDQ--DIEV--EIQQTGNIMEPEYKLAYFREDIGVNAHHWYWHVVYPA : 179 
HamHcA  : IVLPPLYEITPHMFTNSEIIHKAYTAKMT----QT--PGRF--EMKFTGTKKNKEQRVAYFGEDIGLNIHHVTWHMDFPF : 219 
PinHcB  : IVLPPLYEITPHMFTNSEVIDKAYSAKMT----QK--PGTF--NVSFTGTKKNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHMDFPT : 203 
PinHcA  : IVLPPLYEITPHMFTNSEVIDKAYSAKMT----QK--QGTF--NVSFTGTKKNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHMDFPF : 203 
PelHc1  : IVLPPLYEVTPHMFTNSEVIDKAYSAKMT----HK--EGTF--NMSFTGTKKNKEQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHMDFPF : 231 
PelHc2  : VVLPPLYEVTPHMFTNNEVIDKAYSAKMT----HE--GNTF--DMSFTGTKKNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHMDFPF : 231 
PelHc3  : IVLPPLYEVTPHMFTNNEVIDKAYSAKMT----HK--EGTF--NMSFTGTKKNKEQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHMDFPF : 231 
PelHc4  : IVLPPLYEVTPHMFTNSEVIDKAYSAKMT----HK--EGTF--NMSFTGTKKNKEQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHMDFPF : 232 
CmaHc6  : VVLPPLYEVTPHLFTNSEVIQEAYKAKMT----QT--AAKI--ESHFTGSKSNPEQRVAYFGEDIGMNTHHVTWHLEFPF : 201 
CsaHc   : VVLPPLYEVTPHLFTNSEVIQAAYKAKMT----QT--ASKI--KSHFTGSKSNPEQRVAYFGEDIGMNTHHVTWHLEFPF : 225 
PvaHc1  : VVLPPLYEVTPHLFTNSEVIESAYRAKQT----QK--PGKF--ESSFTGTKKNPEQRVAYFGEDIGMNTHHVTWHMEFPF : 221 
PvaHc   : VVLPPLYEVTPHLFTNSEVIEEAYRAKQK----QT--PGKF--KSSFTGTKKNPEQRVAYFGEDIGLNTHHVTWHMEFPF : 217 
PinHcC  : VVLPPLYEVTPHMFTNSEVIHEAYKAQMT----NT--PSKF--ESHFTGSKKNPEQHVAYFGEDVGMNTHHVLWHMEFPF : 209 
SamHc   : VVLPPPYEIYPHLFVNSEVIHAAYKAKMR----QE--PAVV--HMNFTGTIRNPEQRVAYLGEDLGMNSHHSQWHMDFPF : 226 
ScoHcA  : VQVPRIHKIYPDKFLKQDILVEVREKVNHG--EEK--PVVD--ATELHQNQLDPNYRLSYFLEDIGMNSHHYHWHVVHPA : 206 
ScoHcD  : VQVPRVLDIYPDKFLRKEVIHKIKEVSNEGAYLDKV-PVID--ATEVSDNHLDPNQELLYFLEDLGMNSHHHHWHVIHPA : 215 
ScoHcX  : VRLPQVHDVYPDKFLKTDIINKIKQANYQG--KQH--PVID--ATKEFHDLRNPVSYLHYFLEDIGMNSHHYHWHVMNSA : 219 
ScoHcC  : LQVPRIHDIFPDKFLKEDVIHRLLELSNRGEHYDRI-PIID--ATQISHNYLDPNSELEYFLEDLGLNSHHHHWHVIHPA : 216 
ScoHcB  : INLPRIHEIYPDKFLKHKVIVEVKNSINSG--QED--PLID--ATHEFTDLRDPNSKLHYFLEDVGLNSHHYHWHVIHPA : 207 
SpiHc1  : VHVPRVHEVYPDKFLTNDVLINIRKQIIKG--HKN--PVVK--DTHYYHNDFDPFRRVDYFTEDLGMNSHHYHWHVLHPS : 203 
AgiHc1  : VHVPRVHDVYPDKFLTNDVLINIRKQIIKG--HKN--PVVK--DTHYYHNDFDPFRRVDYFTEDPGMNSHHYHWHVLHPS : 203 
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PlePPO  : EMN--------VNRDRKGEL-FYYMHQQMVARYDWERLSVNLNRVEKLENWRVPIPDGYFSKLTANNSGRPWGTRQDNTF : 297 
MjaPPO  : GMG--------VDRDRKGEL-FYYMHQQLIARYDLERLSLGLPRVEKLDNWRVPIEDGYFPKLTISNTGRAWGTRQDNTL : 287 
PmoPPO  : AMG--------FDRDRKGEL-FYYMHQQVIARYDIERLCLGLPKVEKLDNWRIPIEDGYFPKMTVSISGRNWGSRQDNTL : 287 
TmoPPO  : EAARE-----VVAKNRRGEL-FYYMHQQIIARYNFERLCNKLKRATRFNDFKQAIQEAYFPKLDSLVASRSWPARVGNQR : 291 
BmoPPO1 : DAADRA----IVNKDRRGEL-FYYMHQQIIARYNVERMCNNLSRVRRYNNFRAAIEEGYFPKLDSTVASRAWPPRFAGTT : 293 
GmoPPO  : EAA-RE----IVKKDRRGEL-FYYMHQQIIARYNAERLCNGLGRVTRYSDFRAPIGEGYFPKLDSQVASRSWPPRFANTV : 292 
SbuPPO2 : NG-PIE----VVKKDRRGEL-FYYMHHQILARYNVERFCNGLAKTKVLNNVREPISEGYFPKIMSSLNNRTYPSRITKTK : 296 
EcaHc-a : TYDPAF---FGKVKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGLNRMIPFHNFNEPL-GGYAAHLTHVASGRHYAQRPDGLA : 259 
LpoHcII : TWNPKY---FGKKKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGMHRMLPFNNFDEPL-AGYAPHLTHVASGKYYSPRPDGLK : 258 
EcaHc-b : TWRPEV---VHRIKDRKGEL-FFYMHQQMCARYDSERLSNGMAPMVPFHNFHEPM-EGYSSHLSSGINGMPYAFRPHGRI : 257 
EcaHc-c : AWDSVK---MHMRKDRKGEL-FFYMHQQMCARYDCERLSNGLARMIPFHNFHEPL-EGYNPHLSSTQNGLPYAFRPEPMT : 259 
EcaHc-d : FYDADI---FGKIKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSVGLQRMIPFQNLDDEL-EGYSPHLRSLVSGLSYGSRPAGMH : 255 
EcaHc-e : TWDPAF---MGRMKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGMRRMIPFSNFDEKL-EGYSAHLTSLVSGLPYAFRPDGLC : 253 
EcaHc-f : TWDASV---MSKVKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCDRLSTGLRRMIPFHNFDEKL-EGYSPHLTSLVSGLNYASRPAGLH : 256 
EcaHc-g : NWDAVF---TGKTKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGLTRMIPFHNFKEKL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPAGLC : 255 
TtrHcA  : TWRSEV---MGKTKNRKGEL-FFYMHQQMCARYDCERLSNHMHRMSPFSNLHEEL-EGYAPHLTSMISGLHYGVRPSGMK : 252 
AauHc6  : TWNPTV---MGKEKDRKGEL-FFYMHQQMCARYDSERLSNGLQRMIPFHNFDEPL-EGYAPHLTSLVSGLQYASRPEGYS : 254 
CsaHc1  : NWDESL---TGKVKDRKGEL-FYYMHQQMSARYDCERLCNGLNRMVPFHNFEEKL-EGYAPHLTSLISGLHYASRPEGFS : 254 
CsaHc2  : NWDEGL---TAKVKDRKGEL-FYYMHQQMSARYDCERLSNGLNRMVPFHNFEEEL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPQGLR : 254 
CsaHc3  : NWDEGL---TGKVKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGLNRMIPFHNFEEKL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPTGFS : 254 
CsaHc4  : NWSEEL---TGKIKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGLNRMVPFHNFEEHL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPEGVS : 254 
CsaHc5  : NWNEEL---TDKVKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGLNRMIPFHNFEEKL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPQGFS : 254 
CsaHc6  : NWNEEL---THKVKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGLNRMIPFHNFEEKL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPTGFS : 254 
HamHcA  : WWKDSY----GYHLDRKGEL-FFWAHHQLTVRFDAERLSNWLDPVDELH-WERIIHEGFAPH-TSYKYGGEFPARPDNVH : 292 
PinHcB  : WWQDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDFERLSNWLDPVDELH-WDRIIREGFAPL-TSYKYGGEFPVRPDNIH : 276 
PinHcA  : WWEDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDFERLSNWLDPVDELH-WDRIIREGFAPL-TSYKYGGEFPVRPDNIH : 276 
PelHc1  : WWDDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWMEPVDELH-WDDIIHEGFAPH-TSYKYGGEFPVRPDNIR : 304 
PelHc2  : WWQDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWMDPVDELH-WEEVIHEGFAPH-ASYKYGGEFPTRPDNTQ : 304 
PelHc3  : WWDDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWLDPVAELH-WVDVIHEGFAPH-ASYKHGGEFPTRPDNIR : 304 
PelHc4  : WWDDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWMEPVDELH-WDDIIHEGFAPH-TSYKYGGEFPVRPDNIR : 305 
CmaHc6  : WWDDAH---ENHHIERKGESCSSWVHHQLTVRFDAERLSNYLDPVDELH-WDDVIHEGFDPQ-AVYKYGGYFPSRPDNIH : 276 
CsaHc   : WWDDSH---ENHHINRKGES-FFWVHHQLTVRFDAERLSNYLDPVDELH-WDDMIHEGFAPH-TMYKYGGYFPSRPDNVN : 299 
PvaHc1  : WWDDKY----SHHLDRKGGN-FFWVHHQLTVRFDAERLSNYLDPVEELS-WDKPIVQGFAPH-TTYKYGGQFPSRPDNVD : 294 
PvaHc   : WWNDAY----GHHLDRKGEN-FFWIHHQLTVRFDAERLSNYLDPVGELQ-WNKPIVDGFAPH-TTYKYGGQFPARPDNVK : 290 
PinHcC  : WWEDSS----GRHLDRKGES-FFWVHHQLTVRYDAERLSNHLDPVEELS-WNKAIDEGFAPH-TAYKYGGYFPSRPDNVH : 282 
SamHc   : WWKEDE---YGIRKERKGEL-FYYMHHQLIARFDLERLSNDLPFVEPLY-WTERIKDGFYPQ-TTYRVGGEFPARPDNFA : 300 
ScoHcA  : VWLPKH----GPRKDRKGEL-FYYMHHQMVARYDSERLSNNLPRTEPFENWDDPLEEGYAPHLTIHKTGYNYMFRPEGLI : 281 
ScoHcD  : IWLPKH----GGVKDRKGEL-FFYMHKQMVARYDTERLSNDLPRVRPFENWNDPIDEGYSPHLIIDKTGYKYAYRPQGVI : 290 
ScoHcX  : LRKAYP-TEGEKKFYRKGEL-FYHMHHQMLNRYELERLSNGLPRCPTFENWDDPIAEGYASHLAVDRTGYRYTFRPDNLH : 297 
ScoHcC  : IWVSEL----GNEKDRKGEF-FYWMHHQMLARYEAERMSNGLARTRTFQNWNDPIDEGYAPHISIMKTGYTYAYRPPGYT : 291 
ScoHcB  : VWQESLEELTHQHKDRKGEL-FYFMHHQMVNRYDAERLSNGLPRSTTFENWNDPIETGYAPHLTIDRTGYRYQFRPDNLV : 286 
SpiHc1  : IWTQDI----G-EKSKLGEL-FYWMHRQMVARFDSELLSVHLPRISSLDDWNKKVKIGYAPHLTIQRTGYTYMNRPENLE : 277 
AgiHc1  : IWHQGV----G-EKAKLGEL-FYCMHRQMVARFDSELLSVHLPRIPSLDDWNKKVKIGYAPHLTIQRTGYTYMNRPENLE : 277 
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PlePPO  : IKDFRRNDAGLDFIDISDMEIWRSRLMDAIHQGYMLNRNGERVPLSDNVTTGKRGIDILGDAFEADAQLSPNYLFYGDLH : 377 
MjaPPO  : PKDFRRREIG-EFVDITDLEIWRSRLLDAIHQGFMVDRKGNKVPIRDDVTSGQRGIDILAEALEADEDLSINYPFYGSLH : 366 
PmoPPO  : PKDLRRRELG-EFVDITDMEIWRSRLLDAIHQGFMIDRNGDKVPLRDDVTSGKRGIDILSEALEADAELSVNFPYYGDLH : 366 
TmoPPO  : LKDLNREVDQ-IKQDVDDLKRWSDRIYAAIHQGSATDERGRKIELTEN-----EGIDILGNMIESS-ILSPNRTFYGDMH : 364 
BmoPPO1 : IRDLDRPVDQ-IRSDVSELETWRDRFLQAIENMSVMLPNGRQLPLDEE-----TGIDVLGNLMESS-IISRNRPYYGDLH : 366 
GmoPPO  : IRDIDRPVNE-IKIDVFQLETWRDRFLQAIDSNAINMPNGRKVPLNEE-----TGIDELGNLMESS-ILSLNRGYYGDLH : 365 
SbuPPO2 : LSDIDR--ED-SKLEIADLERWTDRIVTAIDQGFVVDTKGKQIPLDDK-----KGIDILGDMMECT-ILSVNPTFYGNLH : 367 
EcaHc-a : MHDVRE-------VDVQDMERWTERIMEAIDLRRVISPTGEYIPLDEE-----HGADILGALIESS-YESKNRGYYGSLH : 326 
LpoHcII : LRDLGD-------IEISEMVRMRERILDSIHLGYVISEDGSHKTLDEL-----HGTDILGALVESS-YESVNHEYYGNLH : 325 
EcaHc-b : LKDMRE-------VSVQDLERSRERLLDAINLGYVVDPNGLETPLDEL-----HGIDILGAIVESS-NDSVNKSYYGSLH : 324 
EcaHc-c : LCDMHD-------VSVQDLERWRERILDAINLGEVTDPNGDEYALDET-----FGIDVLGAIIESS-RDSKNRESYGSLH : 326 
EcaHc-d : LRDIND-------CSVQDMERWRERILDAIHTGLVTDSHGKEIKLTEE-----NGLNILGALIESS-HDSVNKPFYGTLH : 322 
EcaHc-e : LHDLKD-------IDLKEMFRWRERILDAIDSGYYIDNEGHQVKLDIV-----DGINVLGALIESS-FETKNKLYYGSLH : 320 
EcaHc-f : LRDLVDF------VDVQDMARWRERLLYSIDIGHVIDHEGQEIPLDAE-----HGIDVLGALLESS-HDSLNDDYYGNLH : 324 
EcaHc-g : LRDLSE-------LEVQDVERWRDRILDAYHLNHVHDRENNDVVLDAE-----HGADILGAIIESS-SDSVNRRFYGSLH : 322 
TtrHcA  : LHDIDVV-------TIQDMERWVQRIMEAIDLHLVNDTHGN--KLDET-----TGIDVLGALVEAS-HDSINPEYYGSLH : 317 
AauHc6  : IHDLSDV-------DVQDMVRWRERILDAINMHYIVDKDNNKIPLDIE-----HGTDILGDIIESS-DESKNVEYYGSLH : 321 
CsaHc1  : LRDLVDV-------DVQEMERWRERILKAIDLHFVHGANGQTLRLDEE-----HGADILGALIEAS-SSSPNKGFYGSLH : 321 
CsaHc2  : LCDLPDV-------NVQNMERWRERILEAIDLQHVHAADGSELALDEA-----NGANILGTLIEAS-SSSPNKAFYGSLH : 321 
CsaHc3  : LRDLPDV-------DVQDMERWRERILEAIDLQHVHAADGSELALDEA-----NGANILGTLIEAS-SSSPNKAFYGSLH : 321 
CsaHc4  : LQDLPDV-------DVQDMERWRERILEAIDLQHVHAADGSEIALDAE-----NGANILGSIIEAS-SSSANKAFYGSLH : 321 
CsaHc5  : LRDLPDV-------NVQNMERWRERILEAIDLQHVHAANGSEIALDEA-----HGADILGTIIEAS-SSSPNKEFYGSLH : 321 
CsaHc6  : LRDLPDV-------DVQDMERWRERILEAIDLQHVHAADGTELALDEA-----NGANILGTLIEAS-SSSPNKAFYGSLH : 321 
HamHcA  : FEDVDGV------AHVRDMIIIESRIRDAIAHGYVTDNHGDNINIRND-----HGIDVLGDIIESS-VYSPNAQYYGALH : 360 
PinHcB  : FEDVDGV------AHVHDLEITESRIHDAIDHGYITDSDGHTIDIRQP-----KGIELLGDIIESS-MYSSNVQYYGSLH : 344 
PinHcA  : FEDVDGV------AHVHDLEITESRIHEAIDHGYITDSDGHTIDIRQP-----KGIELLGDIIESS-KYSSNVQYYGSLH : 344 
PelHc1  : FEDVDGV------AHVHDMEITENRIRDAIAHGYITATDGHTIDIRQP-----NGIELLGDIIESS-MYSSNPHYYGSLH : 372 
PelHc2  : FKNVDGV------ARVRDMEITESRIRDAIAHGYITATDGHTIDIRQP-----NGIELLGDIIESS-MYSSNPQYYGSLH : 372 
PelHc3  : FKNVDGV------ARVHDMEITESRIRDAIAHGYITATDGHTIDIRQP-----NGIELLGDIIESS-MYSSNPHYYGSLH : 372 
PelHc4  : FENVDGV------AHVHDMEITENRIRDAIAHGYITATDGHTIDIRQP-----NGIELLGDIIESS-MYSSNPHYYGSLH : 373 
CmaHc6  : FEDVDGV------ADVRDMLLYEERILDATAHGYV-RINGQIVDLRNN-----DGIDLLGDVIESS-LYSPNPQYYGALH : 343 
CsaHc   : FEDVDGV------ARVRDMLILESRIRDAIAHGYFTGRDGSVISIRDA-----HGIDILGDVIESS-TYSPNPEYYGSLH : 367 
PvaHc1  : FDDMDGV------ARIRDLLIIESRIRDAIAHGYIVDKVGNHIDIMNE-----RGIDVLGDVIESS-LYSPNVQYYGALH : 362 
PvaHc   : FEDVDDV------ARIRDMVIVESRIRDAIAHGYIVDSEGKHIDISNE-----KGIDILGDIIESS-LYSPNVQYYGALH : 358 
PinHcC  : FSDVDGV------ARVRDMSMTEDRIRDAIAHGYIDALDGHSIDIMNS-----HGIEFLGDIIESS-GYSANPGFYGSLH : 350 
SamHc   : FHDLQNI-------KVQQMIDYTRRVRECISQQAVITETGDLYNISSP-----EGINVLGELIEPS-TGSKHREYYGALH : 367 
ScoHcA  : VRDLPEL-------NKNKMRQWKSRILHGIHLNVLYAENGTKISLDNE-----HGIDLLGDAIESS-LLSVNRAFYGNIH : 348 
ScoHcD  : VHDLPNL-------PKTKMFEWKNRIMVGIRKGSLISANKTQVPLNND-----HGIDLLGDVVESS-LLSVNRVFYGNLH : 357 
ScoHcX  : VRDLPEL-------TKDNMRVWRDRIFDAATSCSVLRENGSFVKICRTRFY--GGLNILGNLIESN-LRSINRMFYGNIH : 367 
ScoHcC  : LRDLPNL-------PKNKMVEWAKRVLYSIHSGIFHFSNGTDAHLDTE-----HGIDELGNIVESS-LTSLNRDYYGNLH : 358 
ScoHcB  : VRDLPEL-------TKNHMRQWRDRILYAVHRGEALAANGSSVSLRDE-----RGIDVLGNMVESS-LQSINRPFYGNVH : 353 
SpiHc1  : IEDLPEL-------TKGELMQWKNRIMEAIARHNITLKGGPGKKLRTTPE---NGIDIFGHLIAAT-KNSTNRRYYGNLH : 346 
AgiHc1  : IEDLPEL-------TKGELMQWKNRIMEAIARHNITLKGGPGKKLRVSPE---TGIDVFGHLIAAT-KNSSNRQYYGNLH : 346 
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PlePPO  : NTGHVLLAFCHDNDNSHREEIGVMGDSATALRDPVFYRWHKFVDDIFQEYKLTQPPYTMEDLSLPGVVLDKVGVVR---- : 453 
MjaPPO  : NFGHDILAFSHDPDNAHKEEMGVMGDTATAMRDPVFYRWHKFVDDTFQEYKLMQRPYTEEELNFSGVKIEKVGVVR---- : 442 
PmoPPO  : NRGHDILAFSHDPDNAHKEEMGVVGDLGTSLRDPVFFRLHKLVDDLFQEYKVTQPPYTEEELFLPGVRIERAGVVR---- : 442 
TmoPPO  : NMGHVFISYVHDPDHRHLESFGVMGDSATAMRDPIFYRWHSYIDDIFQEYKATLPRYTENQLNFPGVTVSKVEVQVQ--- : 441 
BmoPPO1 : NMGHVFISYSHDPDHRHLEQFGVMGDSATAMRDPVFYRWHAYIDDIFHLYKYKLTPYGNDRLDFPNIRVSSVSIEG---- : 442 
GmoPPO  : NMGHVFIAYSHDPDHRHLEEYGVMGDSATAMRDPVFYRWHAYIDDIFNLYKSKLTPYGDSQLDYPGIRVSSISVEGP--- : 442 
SbuPPO2 : NEGHNAISYCHDPDARFLEDFGVMGDVTTAMRDPVFYRWHGFIDTIFNRHKERLDPYKESDLTFGNVIITKLEVRIQS-- : 445 
EcaHc-a : NWGHVMMAYIHDPDGRFRETPGVMTDTATSLRDPIFYRYHRFIDNVFQEYKKTLPVYSKDNLDFPQVTITDVKVKAK--- : 403 
LpoHcII : NWGHVTMARIHDPDGRFHEEPGVMSDTSTSLRDPIFYNWHRFIDNIFHEYKNTLKPYDHDVLNFPDIQVQDVTLHAR--- : 402 
EcaHc-b : NWGHVIMSAVDDPDGRYQLNPGVMSDTATSLRDPIFYRWHRFIDDMFQEYKKSLTPYS-SQLQFKGVIVKSVCVRAK--- : 400 
EcaHc-c : NWGHVLMANIVDPDGKYQTNPGVMDDTATSLRDPIFYRWHRFIDDMFQEFKRKLKPYTKDQLSFTGVEIKNVKVHAH--- : 403 
EcaHc-d : NWGHVMIARIHDADGRYRTNPGVMDDTSTSLRDPIFYRYHRWMDNIFQEYKHRLPSYTHQQLDFPGVRISRVTVRSK--- : 399 
EcaHc-e : NWGHVMMARLQDPDHRFNENPGVMSDTSTSLRDPIFYRYHRFIDNIFQKYIATLPHYTPEDLTCPGVHVVNVTVNAK--- : 397 
EcaHc-f : NSGHVMMARIHDPDGRFRENPGVMSDTSTSLRDPIFYRYHRFIDNIFQEYKATLPCYEKKDLEFSGVEIVNCTVNAK--- : 401 
EcaHc-g : NWGHVMMARMTDPDRSFEENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQEYKATLPSYTADDLNFPGLRIVSVQVNAK--- : 399 
TtrHcA  : NWGHVITARAHDPEGKFHENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFIDNVFQDYKESLHPYTKHELSFTGIKVVNVSVNAK--- : 394 
AauHc6  : NWGHVMMANITDPDHRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFIDNIFQEHKKSFHPYTKEELSFPGVEVVGVSINSK--- : 398 
CsaHc1  : NWGHVMMARMHDPDARFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKATLHPYTKEELSFAGVKIVNAYVKAK--- : 398 
CsaHc2  : NWGHVMMARMHDPDTRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQFKATLHSYTPEDLSFRGIKVLSAQVNAK--- : 398 
CsaHc3  : NWGHVMMARMHDPDGRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKATLHQYTKEQLSFAGIKILSTQVNAK--- : 398 
CsaHc4  : NWGHVMMARMHDPDGRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKATLKPYTKEELSFEGIKVASIQVNAK--- : 398 
CsaHc5  : NWGHVMMARMHDPDGRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKATLHPYTQEDLSFPGIKVLSAQVNAR--- : 398 
CsaHc6  : NWGHVMMARMHDPDGRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKATLHPYTKEELSFEGIKVLSAQVNAK--- : 398 
HamHcA  : NTAHIMLGRQGDPHGKFNMPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHKDSLPPYTKADIEFTGVAVEEVEIVGQ--- : 437 
PinHcB  : NTAHAMLGRQGDPHGKFNLPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKKHTDSFPPYTHDDLEFAGMVVDGIAIDGE--- : 421 
PinHcA  : NTAHVMLGRQGDPHGKFNLPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKKHTDSFPPYTHDNLEFSGMVVNGVAIDGE--- : 421 
PelHc1  : NTAHMMLGRQGDPHGKFDMPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHTDSFPPYTHEDLEFPGVSVDNIAIDGH--- : 449 
PelHc2  : NTAHMMLGRQGDPHGKFDMPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHTDSFPPYTHEDLEFPGVSVENIAIDGH--- : 449 
PelHc3  : NTAHMMLGRQGDPHGKFNMPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHTDSFPPYTHEDLEFAGVSVDNIAIDGH--- : 449 
PelHc4  : NTAHMMLGRQGDPHGKFDMPPGVMEHFETATRDPSFFRLHRYMDNIFKEHTDSFPPYTHEDLEFPGVSVENIAIDGH--- : 450 
CmaHc6  : NTAHMMLGRQGDPHGKFDLPPGVLEHFETATRDPAFFRLHKYMDNIFRKHKDSLPPYTKEELNFEGVNIDNFYIKGN--- : 420 
CsaHc   : NTAHVMLGRQGDPHGKFALPPGVLEHFETATRDPAFFRLHKYMDNIFREHKDSLTPYTKDDLEFSGISVDSLDISNR--- : 444 
PvaHc1  : NTAHIVLGRQSDPHGKYALPPGVLEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHKDSLPPYTVEELTFAGVSVDSVAIEGE--- : 439 
PvaHc   : NTAHIVLGRQGDPHGKFDLPPGVLEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHKDNLPPYTKADLEFSGVSVTELAVVGE--- : 435 
PinHcC  : NTAHIMLGRQGDPTGKFDLPPGVLEHFETSTRDPSFFRLHKYMDNIFREHKDSLTPYTRDELEFNGVSIDSIAIEGT--- : 427 
SamHc   : NYGHIMLGQITDPKRKFNMPPGVMEHFETATRDPAFFRLHKYIDNLFYEHKDLLPRYTSEELELPGTSIEEVQIDP---- : 443 
ScoHcA  : CYAHVMAARIADPDGRYGEDNGVMHDVATSARDPLFYRWHKFIDNIFLEYKDNLDPYTQYELTWPDVVLNDVTVKPHK-G : 427 
ScoHcD  : CYAHVIAGKVTDPQSTYGEKNGAMYDVATSARDPLFYSWHKFIDNIFQEHKETLQPYNKDELNFPDVQVDSLRINVAN-G : 436 
ScoHcX  : CYAHVIAARVTDPDGKYGQGNGVMYDVATSARDPLFYQWHKFLDHFFYEHLTKLPTNHLFHLQNPDVSITNLEI-ISN-G : 445 
ScoHcC  : CYAHVIAGRIADPEGKYGEDNGVMYDVATSARDPLFYRWHKYIDNIFQEYKNTLPPYTTEELT-PQNSEFRVQG-ISVVG : 436 
ScoHcB  : CYAHVIAARIADPDGKYGEDNGAMYDVATSARDPLFYQWHKFIDNLFHEYKDALKAYSSEDLTYNDITIEEVNVQGEGGS : 433 
SpiHc1  : SYAHVIAARIADSDGEHMEDNGAMYDVATSARDPLFYSWHKFIDKLFTEYQMTLTPYTPYQLTWPDVVVDGIHIENLKTH : 426 
AgiHc1  : SYAHVIAARIADSDGEHKEDNGAMYDVATSARDPLFYSWHKFIDKIFTEYQNTLTPYTPYQLTWPDVVIDGIHIENLKTH : 426 
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PlePPO  : -NDQLNTLTTGWSVREFEASRGLDFNSP---NPVILRITHLDHAPFTYHLQITNSHRKPKSVTVRIYMAPKHNERGLEMG : 529 
MjaPPO  : -NDEADILHTGWNKRGFEASRGLDFNG----RPVLVELKHLDHEPFNYHLQLNNRGRTAKEVTVRVFLAPKFNARGLKMN : 517 
PmoPPO  : -GNEADVLLTGWNTREFEASRGLDFSGK----PVILRLTHLDNKPFDYHIQINNDLREPKEVTVRIYLAPKFGDREKEMD : 517 
TmoPPO  : -GGSANTLNTFWQQSDVDMSRGMDFQPR---GSVFVRFTHLQHQPFTYKITVKNSSNGNRKGTCRIFIAPKLDERGNPWL : 517 
BmoPPO1 : -GGTPNTLNTLWEQSTVDLGRGMDFTPR---GSVLARFTHLQHDEYNYVIEVNNTGGSSVMGMFRIFIAPTVDESGKPFS : 518 
GmoPPO  : --AGANRFATQWQQSLVELSQGLDFTPR---GSVLAKFTHLQHEEFTYVIEVNNTSGQSKMGTFRVFMAPKTDERGQPLA : 517 
SbuPPO2 : QKATPNILLTYMEKSDVNLAAGLDFGPK---GNIYATFTHLQHAPFEYVIDVTNNDKKPKKGTCRIFLCPKNDERGTPLS : 522 
EcaHc-a : ---IPNVVHTFIREDELELSHCLHFAKP---GSVRARYHHLDHESFSYIISAQNNSNADKQATVRIFLAPTYDELGNDIS : 477 
LpoHcII : ---VDNVVHTFMREQELELKHGINPGNA---RSIKARYYHLDHEPFSYAVNVQNNSASDKHATVRIFLAPKYDELGNEIK : 476 
EcaHc-b : ---TADVVETTFANALLDISHAFNFGRT---GPVKVRYNHLTHEPFTYKIVVDNAGTKTRKATVRIFLGPEHDNLGNEFD : 474 
EcaHc-c : ---EENVITTTFVEDLLEISNAFNFGRT---GAVKVRYQHLDHEPFVYDIEVENHSARLRHGTCRIFLAPVHDELQNQLT : 477 
EcaHc-d : ---VPNLIHTYSKDSLLELSHGINLK-----GHIQVKYEHLDHEPYNYEIEVDNRTGEARETCVRIFLAPKYDELGNRLI : 471 
EcaHc-e : ---VPNVVTTFMKEAELELSYGIDFGSD---HSVKVLYRHLDHEPFTYNISVENSSGGAKDVTMRIFLGPKYDELGNRLQ : 471 
EcaHc-f : ---APNVINTYMKESTLEMSHGISFK-----GAVKVKYQHLDHDPFTYSISVENTTGDVKHATVRIFLGPTQDELGNRLR : 473 
EcaHc-g : ---SQNRVRTFLKQEELVLSHGINFGTE---HTVKVHYNHLDHEPFSYTINVDNSSGAVKHATVRIFLGPKCDELGNILE : 473 
TtrHcA  : VITARNVITTFIKKNELELTHGIDFGTT---NSVKVKYPHLEHEPFSFQITVENTSGAKKDATVRIFLAPKLDELGNQLP : 471 
AauHc6  : ---TANVITTLIKESLLELSHGINFGTD---QSVKVKYHHLDHEPFTYNIVVENNSGAEKHSTVRIFLAPKYDELNNKLE : 472 
CsaHc1  : ---KTNVVTTFMKDDHLDLSHGIEFGTE---HKVLVKYHHLDHEPFSLIINVDNTTSEIKHATIRVFLGPKYDELGNRLA : 472 
CsaHc2  : ---QANVVTTFMKNDLLDLSHGINFGTG---HKVQVQYNHLDHEPFSLIINVENDTGAAKHATIRVFLGPKYDELGNRLV : 472 
CsaHc3  : ---QANVVTTYLKEDRLDLSHGINFGTG---HKVYVKYHHLEHEPFSLIINVENNTGAAKHATLRVFLGPKYDELGNRLA : 472 
CsaHc4  : ---QANVVTTFMKDDTLDLSHGIHFGDG---QSVKVQYHHLDHEPFSFIINVENNSGSAKHATIRVFLGPKYDELGNRLA : 472 
CsaHc5  : ---QANVVTTYMKDDLLDLSHGINFGTG---HKVHVEYHHLDHEPFSLIINIENDSGTAKHATIRVFLGPKYDELGNRLA : 472 
CsaHc6  : ---QPNVVTTYIKDDKLDLSHGINFGTG---HRVYVKYHHLDHEPFSVIINVENNSGAAKHATLRLFLGPKYDELGNRLV : 472 
HamHcA  : -------LNTFFDEFEFSLGNAVDELEKVHDVAISAYVHRLNHEEFSYKILVQNNNEGDILATVRIYLCPTVDNNHIHIP : 510 
PinHcB  : -------LITFFDEFQYSILNAVDSGENIEDVDINARVHRLNHNEFTYKITMSNNNDGERLATFRIFLCPIEDNNGITLT : 494 
PinHcA  : -------LITFFDEFQYSLINAVDSGENIEDVEINARVHRLNHKEFTYKITMSNNNDGERLATFRIFLCPIEDNNGITLT : 494 
PelHc1  : -------LTTFFDQFKYSLVNAVDSGENVEDVAIYANVHRLNHEEFTYEIEVRNHNEE-KFATVRIFLCPTEDNNGITLN : 521 
PelHc2  : -------LTTFFDQFKYSLVNAVDSGENIEDVEIYANVHRLNHEEFTYVIEVSNANE-VHLATVRIFLCPTEDNNGITLN : 521 
PelHc3  : -------LTTFFDQFKYSLVNAVDSGENVEDVAIYANVHRLNHEEFTYDIEVRNHNEEEKFATVRIFLCPTEDNNGITLN : 522 
PelHc4  : -------LTTFFDQFKYSLVNAVDSGENVEDVAIYANVHRLNHEEFTYEIEVRNHNEE-KFATVRIFLCPTEDNNGITLN : 522 
CmaHc6  : -------LETYFETFEYSLVNAVDDTEDVDDVDIFTYISRLNHKEFSFVGDVTNELDHDVLATVRIFAWPHEDNNGVAFS : 493 
CsaHc   : -------LETHFEDYEYSLINGVDDTVDVLDVPISTVVSRLTHNDFKVKIGITNSQNHEVLATVRIFAWPKYDNNHVEFS : 517 
PvaHc1  : -------LETYFEDFEYNLINAVDDTEQIADVDISTYVPRLNHKEFKIKVDVSNN-KGEEVSYRHIFAWPHLDNNGIKFT : 511 
PvaHc   : -------LETYFEDFEYSLINAVDDAEGIPDVEISTYVPRLNHKEFTFRIDVENG-GAERLATVRIFAWPHKDNNGIEYT : 507 
PinHcC  : -------LETFFENFEYSLLNAVDDTVDIADVEILTYIERLNHKKFSFLILVTNNNNTEVLATVRIFAWPLRDNNGIEYS : 500 
SamHc   : -------LETFFEYFDVDLLNALDDTEELPDVSIHARVRRLNHKPFVFSVRVNS--EAERFVTVRVFLGPKYDWFGQEIP : 514 
ScoHcA  : DY--DDEVHTYWEVDNYELGKGFDYTRK---TTATVKVRHLQHEDYHYEIDIDNNAGKAKKAVFRIFLAPKYNEKGELFP : 502 
ScoHcD  : TY--ENIVRTYWQNSLFKIAKGFTFTTE---GSVLVKVKHLNHETFYYNLEVTNNALEEKHGVVRIFGAVINDERGHPYI : 511 
ScoHcX  : R---KNEIHTFWENDIMEISKGHSFTLN---SDAKVKIQHLQHEKFEIHLTVQNDKGEDTDLFVRIFLLPLEDEESHELS : 519 
ScoHcC  : ETSARDTVHTYWQHSLLKVGQGFEFTKH---TPAYVKVKHLQHESFTYVIDVE-NRGRTRTGFFRIFAAPKYNELGQKWH : 512 
ScoHcB  : P---ANTVTTFLENSIVHLDEGFSFTAR---GHARVKVQHLQHEGFNYQIKVN-NAGGEHKVVFRVFLAPKYDEEHHEFD : 506 
SpiHc1  : E---ENMIHTYYTSSTLRLSKGFDYTKD---SEAKVIVEHTDHDDFVYVIDIDNNARVEKTAVLRIFLAPKYDERGHPLT : 500 
AgiHc1  : E---ENMIHTYYTSSTFRLSKGFDYTKD---SEAKVIVEHTDHDDFVYVIDIDNNARVEKTAVLRIFLAPKYDERGHPLT : 500 
                                                                                                 
                                                                                                 
                   *       580         *       600         *       620         *       640       
PlePPO  : FMEQRLLWAEMDKFTQDLKPGQNQ--IVRASNLSSITNPSGYTFRSLEAVNPANPGPPA--NAETNFCGCGWPEHLLLPR : 605 
MjaPPO  : FMEQRILWAEMDKFTVSLKPGGNH--VVRTSKDSSITNPEELTFRDLENSGTDPASP-E--ATAFNFCGCGWPQHMLVPR : 592 
PmoPPO  : FMEQRILWAEMDKFTVLLKPGKNQEHVTRSSKESSITNLEELTFKDLENSGPGNTS--E--QDAFNFCGCGWPQHMLLPR : 593 
TmoPPO  : YRDQKNMFVELDKFTVNLKQGQNN--ITRASSQSSVTIPFERTFRNLDLNRPQGGE--E--LAQFNFCGCGWTQHMLIPK : 591 
BmoPPO1 : FDEQRKLMIELDKFSQGVKPGNNT--IRRKSIDSSVTIPYERTFRNQADRPADPGTA-G--AAEFDFCGCGWPHHMLVPK : 593 
GmoPPO  : FEDQRRLMIELDKFTRGLKPGNNT--IRQRSLDSSVTIPFERTFRNQANRPGDPGSA-T--AAEFDFCGCGWPHHMLIPK : 592 
SbuPPO2 : LNDQRQLAIEMDKFTVNLMPGPNN--IRQSSKKSSITIPYERTFRPIGPDYQPVEAE-R--LAEFRFCGCGWPEHMLLPR : 597 
EcaHc-a : LDEQRRLYIEMDKFYHTLRPGKNT--IVRSSTDSSVTLSSVHTFKELLR-----GEDLV--EGQTEFCSCGWPQHLLVPK : 548 
LpoHcII : ADELRRTAIELDKFKTDLHPGKNT--VVRHSLDSSVTLSHQPTFEDLLH-----GVGLN--EHKSEYCSCGWPSHLLVPK : 547 
EcaHc-b : IGRLRRLMIELDKFTTVLEPGENV--IERDSIDSSVTIREQYTYRQLQD-----GRSNR--E-QTEYCSCGWPNDLLVPK : 544 
EcaHc-c : PEELRRLMIELDRFRVELKPGVNH--NHRHSRDSSVTISKQPKFDELLK-----GKGTN--N-ANEYCSCGWPDHLLVPK : 547 
EcaHc-d : LEEQRRLYIELDKFHRRLEPGKNV--LVRASGDSSVTLSKVPTFEELES-----GNANV--N-PNEYCSCGWPEHMLVPR : 541 
EcaHc-e : PEQQRTLNIELDKFKATLDPGKNV--VTRDHRNSTVTVEQSVPVKKLRE-----EGGVA--G---EYCSCGWPEHMLIPK : 539 
EcaHc-f : LNEQRRFYIELDKFHAELAAGKNT--ITRKSSESSVTVSHTPTFEELQR-----GEGVD--ENTTEFCSCGWPEHLLVPR : 544 
EcaHc-g : PNEQRRLFIELDKFHKELGPGLNT--INRNSVESNVTVAHTYTFDELRE-----GKLAP--EDATEYCNCGWPRHMLIPK : 544 
TtrHcA  : ANIQR-LFIELDKFHKELISGQNI--ITHNAADSSVTVSTLRTFEDLKA-----GKGVS--EDATEYCSCGWPQNMLIPR : 541 
AauHc6  : PDEQRRLFIELDKFFYTLTPGKNT--IVRNHQDSSVTISKVRTFDQLGA-----GEGVS--EDSTEYCSCGWPEHMLIPR : 543 
CsaHc1  : PDEQRRLMIELDKFHKELKPGKNF--IHRNAFDSNVTLSHTYTFDELRS-----GLSAS--QDATEYCSCGWPEHMLIPR : 543 
CsaHc2  : PDEQRRLMIELDKFHKELAPGKNV--INRNAIESSVTLAHTYTFDELKA-----GQGAS--EDSSEYCSCGWPENMLIPK : 543 
CsaHc3  : PDEQRRLMIELDKFHKELAPGKNV--INRNAAESNVTLSHTYTFDELRS-----GEGGP--ADANEYCSCGWPEHMLLPK : 543 
CsaHc4  : PDDQRRLMIELDKFHRELAPGKNV--INRNAIESSVTLAHTYTFEELKA-----GQAAS--QDATEYCSCGWPENMLVPK : 543 
CsaHc5  : PDDQRRLMIELDKFHKELAPGKNV--INRNAIESSVTLSHTYTFDELKS-----GQGAN--ENSTEYCSCGWPENMLVPR : 543 
CsaHc6  : PDDQRRLMIELDKFHKELAPGKNV--ITRNAAESNVTLSHTYTFDELKA-----GKGGA--ENATEYCSCGWPEHMLLPR : 543 
HamHcA  : LSEGHWTCIEMDKFYKQLKTGSNK--IDRKSTESSVTVPDSLSLAELHEKTDQAVASGSKLDLHEYERSCGLPARLLLPK : 588 
PinHcB  : LDEARWFCIELDKFFQKVPSGPET--IERSSKDSSVTVPDMPSFQSLKEQADNAVNGGHDLDLSAYERSCGIPDRMLLPK : 572 
PinHcA  : LDEARWFCIELDKFFQKVPKGPET--IERSSKDSSVTVPDMPSFQSLKEQADNAVNGGHDLDLSAYERSCGIPDRMLLPK : 572 
PelHc1  : LDEERWLCLEMDKFWRKLANGKNL--IERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGEDLDLSAYERSCGIPDRMLLPK : 599 
PelHc2  : LDEERWLCLELDKFWTKLANGKNL--IERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGEDLDLSAYERSCGIPDRMLLPK : 599 
PelHc3  : LDEARWLCLEMDKFWKKLGNGLNM--IERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGEDLDLSAYERSCGIPDRMLLPK : 600 
PelHc4  : LDEARWLCLEMDKFWKKLANGKNL--IERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGEDLDLSAYERSCGIPDRMLLPK : 600 
CmaHc6  : FNDGRWNAIEMDKFWVMLHPGHNH--IERSSHDSSATVPDIPSFQIIKDRTNEAIAQNKELHIEEFESGLGLPNRFLIPK : 571 
CsaHc   : FNEGRWNAIELAKFWTKLNSGSNI--IERSSKDFGVTVPDVPSFQTLMDMTDEALGSGSALHLEDYESGLGLPDRFLLPK : 595 
PvaHc1  : FDEGRWNAIELDKFWVKLPGGTHH--IERKCSESAVTVPDVPSFATLFEKTKEALGGADS-GLKDFESATGIPNRFLIPK : 588 
PvaHc   : FDEGRWNAIELDKFWVSLKGGKTS--IERKSTESSVTVPDVPSIHDLFAEA-EA-GGA---GLAKFESATGLPNRFLLPK : 580 
PinHcC  : FNEGRWRALELDRFWVKVKHGHHQ--ITRQSTESSVTVPDVPSLQTLIDRADAAISSGCALHLEDYESALGLPNRFLLPK : 578 
SamHc   : INEKRHYIVEIDKFVAKVNAGKTV--IARKSSESSVTIPDRETTKVLTQRVEDAIAGKVQLTVNKDVRHCGYPDRLLLPK : 592 
ScoHcA  : VNEQRQLLVELDKFVATLEPGHNV--IERQSKESSVTMSKDHVFGEIRN------------LADDHQCSCGWPDYLLLPK : 568 
ScoHcD  : LNDQRHLVIELDKFTVNLKPGKNS--VRQPCYNSAVTAKYDVFYGDVE-----------S-QKPQEGCNCGWPDYMLLPK : 577 
ScoHcX  : LEEMVRMAVDIEKRVIPAKPGSND--IVISSR--SIGAPANKFFGSFEERYI-------S-EDCNFHSHCGWPNYLLVPK : 587 
ScoHcC  : INDQRLIMVEMDKFIEKLYPGKNT--IERHSEDSTVTMSSASIFSDIS-----------S-EQSEDHCSCGWPDYLLVPK : 578 
ScoHcB  : FNEQRGMAIELDKFVATVPAGSST--VEQHSSKSSVTQSNDNFYGSSA-----------T-RSSENHCSCGWPDYLLIPK : 572 
SpiHc1  : LKEQRVMMIELDKFKATLKPGHNV--VRRCSNESSVTMPVDHIYGDITR------------TVDEDHCHCGWPEYLLVPQ : 566 
AgiHc1  : LKEQRVMMIELDKFKAPLKPGHNV--VRRCSNESSVTMPVDHIYGDITQ------------TVDEDHCHCGWPEYLLVPQ : 566 
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                   *       660         *       680         *       700         *       720       
PlePPO  : GKPEGMTYQLFFMLTDLEKDQVDQPAG-PRRCANAVSFCGILDSKFPDKRPMGFPFDRRPPPRLQDAEVTSVADYARL-S : 683 
MjaPPO  : GRPEGMAFQLFFMLTDYAIDKVTQPAA--RSCPNGVSFCGIQDAKYPDTRPMGFPFDRRPPPMILNRPVEDAADYARL-D : 669 
PmoPPO  : GRPEGMVFQLFFMLTDYAQDKVSNPGG-VRRCANGVSFCGMQDAKYPDARPMGFPFDRRPAPLLQGLPVNTTADYARL-G : 671 
TmoPPO  : GTPEGMPCQLFVMISNYEDDKVNQSTE--GVCNDAGSYCGIKDKLYPDRRSMGYPFDRMPRN-----GVDTLQQFLTS-- : 662 
BmoPPO1 : GTTQGYPMVLFVMVSNWNDDRVEQDLV--GSCNDAASYCGIRDRKYPDRRAMGFPFDRPAPA------ATTLSDFLRP-- : 663 
GmoPPO  : GTEQGYPVVLYVMVSDWNADKIEQDTV--GACNDAASYCGLRDRKYPDKRHMGFPFDRRSE-------ARNLTDFLKP-- : 661 
SbuPPO2 : GKPEGMAFDLFVMISDYVGDAVQQTNNTPDICSDSSSFCGLKDKLYPDNRTMGYPFDRRL-------DARTLKDLTNAFS : 670 
EcaHc-a : GNEKGMQFDLFVMLTDASVDRVQSGDGTP-LCADALSYCGVLDQKYPDKRAMGYPFDRKITA-------DTHEEFLTG-- : 618 
LpoHcII : GNIKGMEYHLFVMLTDWDKDKVDGSES--VACVDAVSYCGARDHKYPDKKPMGFPFDRPIHT-------EHISDFLTN-- : 616 
EcaHc-b : GNEHGMKFRLFVMLTDAVQGQVGDHGAT-GLCTDAVSYCGAKDQLYPDRYPMGFPFDRDIKA-------DSIPEWLHP-- : 614 
EcaHc-c : GNDRGMPFHLCVMITDYLYDLVGDYGYD-TPCVDAVSYCGAKDSLYPDRRAMGFPFDRPIPE-------GHASNLHQP-- : 617 
EcaHc-d : GKERGMDFYLFVMLTDYEEDKVQGAGEQ-TICSDAVSYCGAKDQKYPDKKAMGYPFDRPIQV-------RTPSQFKTP-- : 611 
EcaHc-e : GNHRGMDFELFVIVTDYAQDAVNGHGEN-AECVDAVSYCGAKDQKYPDKKPMGFPFDRVIEG-------LTLEEFLTP-- : 609 
EcaHc-f : GTYKGMDFQLFVMLTDYEDDHVGSHNGQ-TLCADAVSYCGAKDSKYPDKRAMGFPFDRVIKA-------RTVADFRTT-- : 614 
EcaHc-g : GTHRGMEFQLFVMLTDYTVDNPCGGAGK-IVCADAVSYCGAKDQKYPDTKPMGFPFDRPTKI-------HTAEEILTP-- : 614 
TtrHcA  : GNRKGMVFELFVMLTDWQKDNVDGGGG---FCSDAVSYCGAKDHKYPDKKPMGFPFDRKIEN-------EHLEDFLTT-- : 609 
AauHc6  : GSHKGMEFELFVMLTDHDEDTVAGLSEN-AVCSDAVSYCGARDDRYPDKKAMGFPFDRKIEA-------RTAAEFLTP-- : 613 
CsaHc1  : GTTKGIEFELFVMATDYTHDNPEGADVK-TICGDAVSYCGAKDQKYPDKKPMGYPFDRPTTA-------RSAQELLTD-- : 613 
CsaHc2  : GTHKGMEFELFVMATDYTLDNPEGASVK-TICSDAVSYCGAKDQKYPDKKPMGFPFDRPIVA-------RSAEELLTE-- : 613 
CsaHc3  : GTHKGMEYELFVMATDYTQDNPDGANVK-TTCADAVSYCGAKDQKYPDLKPMGFPFDRPVSA-------RTAEELLTE-- : 613 
CsaHc4  : GTSKGMDFELFVMCTDYTVDNPEGANVR-TICSDAVSYCGAKDQKYPDKKPMGFPFDRHLTA-------RTAEELLTD-- : 613 
CsaHc5  : GTHKGMEFQLFVMATDYTKDNPEGASVK-TICSDAVSYCGAKDQKYPDRKPMGFPFDRPTTA-------RTAEELLTD-- : 613 
CsaHc6  : GTHKGMEYELFVMATDYTKDNPDGANVQ-TICSDAVSYCGAKDQKYPDLKPMGYPFDRHLTA-------RNEAELLTD-- : 613 
HamHcA  : GTVNGMDFDLFVAVTNGDEDKVTDHPET-DEHGGTHAQCGAHGEKYPDKKPMGYPLERSIPD-------ERVFHDV-A-- : 657 
PinHcB  : SKPEGMKFNLYVAVTDGDKDT-EGHNGG-HDYGGTHAQCGVHGEAFPDNRPLGYPLERRIPD-------ERVIDGV-S-- : 640 
PinHcA  : SKPEGMEFNLYVAVTDGDKDT-EGHNGG-HDYGGTHAQCGVHGEAYPDNRPLGYPLERRIPD-------ERVIDGV-S-- : 640 
PelHc1  : SKPQGMEFNLYVVVTDGDKDT-DGSDGD-HDHHGTHAQCGIHGEQYPDHRPLGYPLERRIPD-------ERVFDGV-S-- : 667 
PelHc2  : SKPQGMEFNLYVAVTDGDKDT-DGSDGD-HDHHGTHAQCGIHGEQYPDHRPLGYPLERRIPD-------ERVFDGV-S-- : 667 
PelHc3  : SKPQGMEFNLYVAVTDGDKDT-DGSDGD-HDHHGTHAQCGIHGEQYPDHRPLGYPLERRIPD-------ERVFDGV-S-- : 668 
PelHc4  : SKPQGMEFNLYVAVTDGDKDT-DGSDGD-HDHHGTHAQCGIHGEQYPDHRPLGYPLERRIPD-------ERVFDGV-S-- : 668 
CmaHc6  : GNVKGLDMDVMVAITSGEADAAVE---G-LHENTSFNHYGCPDGTYPDKRPHGYPLDRHVDD-------ERIINDL-H-- : 637 
CsaHc   : GKTEGMDFHVVVFVSDGAKDAAVD---G-LHESTTYNHYGCHDGTYPDNQPHGYPLDRRVDD-------ERIITGV-S-- : 661 
PvaHc1  : GNEQGLEFDLVVAVTDGAADAAVD---G-LHENTEFNHYGSHG-VYPDKRPHGYPLDRKVPD-------ERVFEDL-P-- : 653 
PvaHc   : GNDRGLEFDLVVAVTDGDADSAVP---N-LHENTEYNHYGSHG-VYPDKRPHGYPLDRKVPD-------ERVFEDL-P-- : 645 
PinHcC  : GQAQGMEFNLVVAVTDGRTDAALD---D-LHENTKFIHYGYDR-QYPDKRPHGYPLDRRVDD-------ERIFEAL-P-- : 643 
SamHc   : GRRDGMPFTLFVVLTDYEKDKVNDLPFD-YDYGGSVSYCGTLGHRYPDAKPMGFPFDRRIDQ-------DSFFT---K-- : 659 
ScoHcA  : GKYEGMTYQLFVVATDYEEDHVEDAGEE-CQCRDSMSYCGSVEHKLPDNKPLGYPFDRRIDG-------TGFEEFKTQ-- : 638 
ScoHcD  : GKYEGLRFRVFAIVTNHDEDKVSD-QET-CLCGDAVAYCGAHNQKYPDKKPMGFPFDRRIDE-------RTFEHFHTP-- : 646 
ScoHcX  : GSSQGTPFAFVVMLTLAEDDFTPNMDDT-CFCADSWSHCGSLFIQYPENVEMGFPFQPIIEC-------TKEEFFALP-- : 657 
ScoHcC  : GNFEGFPMEVFVIVTDYEEDKVEGPDEG-CACHDALTYCGGIDYHFPDKRAMGFPFDRPIKQ-------RNFNAFKTK-- : 648 
ScoHcB  : GNHQGVQFNVYVIATSYDEDHVE-SDES-CHCGDSLSYCGALYDKYPDRRPMGYPFDRHADA-------QTFDEFKTK-- : 641 
SpiHc1  : GDYDGMHYELFVMATNYDEDKAQDTDLS-CKC-HAHSYCGNILGEYLDKRPLGYPFDRKIKA-------TGWAEFKTQ-- : 635 
AgiHc1  : GDYDGMHYELFVMATNYDEDKDQNADMS-CKC-HAHSYCGNILGEYLDKRPLGYPFDRKIKA-------AGWEEFKTQ-- : 635 
                                                                                                 
                                             
                   *       740               
PlePPO  : NMTVQDITITFLTTASRSRHDGPI*--- : 707 
MjaPPO  : NAFIHDISIKFLADELKLN--------- : 688 
PmoPPO  : NAFMHDITIKFLGE--KLN--------- : 688 
TmoPPO  : NMRVQDVTIKFTNRTVRPKSRN*----- : 684 
BmoPPO1 : NMAVRDCIVRFTDRTRQRGQQG*----- : 685 
GmoPPO  : NMATRDCTIKFTDAIREGTQRQ------ : 683 
SbuPPO2 : NMSMTDITIRFNDVIIDRKKN*------ : 691 
EcaHc-a : NMNISHVTVRFQD--------------- : 631 
LpoHcII : NMFIKDIKIKFHE--------------- : 629 
EcaHc-b : NMHFSEVTITHHQ--------------- : 627 
EcaHc-c : NVSFSQIKIQHH---------------- : 629 
EcaHc-d : NMAFQEIIIQYEGHKH------------ : 627 
EcaHc-e : SMSCTDVRIKYTDIK------------- : 624 
EcaHc-f : NMSFTDVKIQFKDQV------------- : 629 
EcaHc-g : NMSLTDVVIQYVGHE------------- : 629 
TtrHcA  : NMGVSDIKIQFMG--------------- : 622 
AauHc6  : NMGLTDIKIKFHG--------------- : 626 
CsaHc1  : NMSLTTVKIQYLGYKRACYGN------- : 634 
CsaHc2  : NMSLTDVKIKFLG--------------- : 626 
CsaHc3  : NMSLTDVLIKYVG--------------- : 626 
CsaHc4  : NMAITDVKIKFLG--------------- : 626 
CsaHc5  : NMTLTDVKIKFAG--------------- : 626 
CsaHc6  : NMVMTDVVIKFLG--------------- : 626 
HamHcA  : NINVTHVKVFFKEEH*------------ : 672 
PinHcB  : NIKHVVVKIVHHLEHHD----------- : 657 
PinHcA  : NIKHVVVKIVHHLEHHD----------- : 657 
PelHc1  : NIKHALVKIVHDPELRA----------- : 684 
PelHc2  : NIKHALVKIVHDPELRA----------- : 684 
PelHc3  : NIKHALVKIVHDPELRA----------- : 685 
PelHc4  : NIKHALVKIVHDPELRA----------- : 685 
CmaHc6  : NFKHIQVKVFHHA--------------- : 650 
CsaHc   : NFKAVDVKVYHVEDH------------- : 676 
PvaHc1  : NFGHIHLKVFNHGEHIHH---------- : 671 
PvaHc   : NFKHIQVKVFNHGEHIH*---------- : 662 
PinHcC  : NFKQRTVKLYSHEGVDGG---------- : 661 
SamHc   : NIYQRDVTITFKGSV*------------ : 674 
ScoHcA  : NMYYGDVVIQFTGETVTH---------- : 656 
ScoHcD  : NMIATDVIIKFTGEFLPPKGDI------ : 668 
ScoHcX  : NIAKQEVIIKFTGETKDSPLVIQLENDS : 685 
ScoHcC  : NMGKVTVDVKFTGETIAPEDFHNQH--- : 673 
ScoHcB  : NMNSVTVTIKHTGEVKDA---------- : 659 
SpiHc1  : NMCDADIVIKFSGKNKDH---------- : 653 
AgiHc1  : NMCDTDVVIKFSGKTKAQ---------- : 653 
                                             

Alignment 1: Für die Neighbor-joining und Bayes Stammbäume der Myriapoda verwendete 
Sequenzen. 
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*        20         *        40         *        60         *        80      
PlePPO     MQVTQKLLRRDTEMADAQKQLLYLFERPYDPINAPRADGSFLYAVAGA---DT-----VA--TRFGVAPTSTVTVPARPD   70 
MjaPPO     -------------MNIEQQQLLYLFELPQEPLNRPRGKGSVLFVLEND---DT--PPLVT--TRIAGSPSIKLQVPERND   60 
PmoPPO     -------------MANDQQRLLYLFELPQEDIQAPRGGGSVLFKLESD---EA--PPSVA--TRVGVSPSVNLPVPERKD   60 
TmoPPO     -------------MASKKNIL-LLFDRPREPVFIAKGSKKAVFSVPNEYLADKYKPLGVALTNRFGEDADERIDVKKIS-   65 
BmoPPO1    -------------MSDAKNNLLLFFDRPSEPCFMQKGEENAVFEIPDNYYPEKYQRVSNAIGNRFGSDAGRMIPIRNIA-   66 
GmoPPO     -------------MSDSKSRLLLFFDRPSEPCFLQKGDDNVAFEVPDHYYSDKYKSLTNTLANRFGSGEVRTIPVKNIA-   66 
SbuPPO2    -----------MSKETNKIALALLFDRPLEPVFTARDDGKAVFDLPESYYNEQYVDVKDEIQTRFSEDVDIKIPLRDLKQ   69 
LpoHcII    ------------------------------MT--LHDKQIRICHLFEQLSSATVIGDGDKHKHS----------------   32 
EcaHcA     ------------------------------MTI-LHDKQVQALKLFEKLSVAATGEPVPADQID----------------   33 
NinHcA     ------------------------------MSL-LHEKQVRVLKLFERLSVAASGEKIPADQID----------------   33 
LpoHcV/VI  ------------------------------XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX----------------   34 
EcaHcB     ------------------------------MPS-TAEKQRRILPFFQFTSLSTKDKFGILVQRD----------------   33 
NinHcB     ------------------------------MSS-ASEKQKRVLPLFQYVSFSTKDKFGMRVQRD----------------   33 
EcaHcC     ------------------------------MPSDANEMQARLLQLFEHSTLSTKAKFGLRVIRD----------------   34 
EcaHcD     ------------------------------MT--IADHQARILPLFKKLT-SLSPDPLPEAERD----------------   31 
NinHcD     ------------------------------MS--VKDKQAQILPLFKNLT-ALAPETLPEAERD----------------   31 
LpoHcIV    ------------------------------XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX----------------   34 
EcaHcE     ------------------------------MP--DKQKQLRVISLFEHMT-SINT-PLPRDQID----------------   30 
NinHcE     ------------------------------MS--VKEKQQRVCSLFTHLT-SISRTAVPLADRD----------------   31 
LpoHcI     ------------------------------XXXXXXXXXXXX-XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX----------------   33 
EcaHcF     ------------------------------MT--VQDKQRQILPLFEHLT-SLTRGGLDRTESD----------------   31 
NinHcF     ------------------------------MP--AQDKQRRILPLFEHLA-SLTRAVLPPEERD----------------   31 
EcaHcG     ------------------------------MAS-IPEKQALILPLFEKLT-SLTKETPPRAQWD----------------   32 
NinHcG     ------------------------------M-S-IKEKQDQILPLFEKLT-TLTRQQIPPEQRD----------------   31 
TtrHcA     --------------------------------T-IKEKQASILALFEHLTSVPK-QHIPEKERD----------------   30 
AauHc6     --------------------------------T-VADKQARLMPLFKHLTALTREKLPLDQRDE----------------   31 
CsaHc1     ------------------------------MA--IKDKVEKLLPLFEKLTSLTK-QQLAPDQRD----------------   31 
CsaHc2     ------------------------------MT--IKEKADRILALFEQLTSLTK-RQLPVDQRD----------------   31 
CsaHc3     ------------------------------MT--VKEMYDRILPLFEKLTSLTR-LQLPVEERD----------------   31 
CsaHc4     ------------------------------MT--IKEKEDRILPLFENLTSLTR-HQLPVDQRD----------------   31 
CsaHc5     ------------------------------MT--VKEKADRILPLFEQLTTLTR-HQLPPEERD----------------   31 
CsaHc6     ------------------------------MT--IKEKEDRILPLFENLTSLTR-QQLPEDQRD----------------   31 
                                                                                                 
                                                                                                 
                    *       100         *       120         *       140         *       160      
PlePPO     ADRRLLGRAPSVPRGAVFSFFIRSHREAARDLCDVLMKTQNSTDLMQLAASVRRHVNENLFIYALSFTILRKQELRGVRL  150 
MjaPPO     VALQDLGTATSIPIGSAFSFFLASHRRAAKDLCDVFMKTSGAKDLMEVAARVHGHVNESLFIYAISFVILRKKELQSVRL  140 
PmoPPO     VTLQDLGTATSVPKGSAFSFFIASHRKAARDLCDFFMKTSGAEDLMQVAARVHGKVNETLFVYAISFVILRKKELRSVRL  140 
TmoPPO     --IPPFGEILELSRDENFSLFIPKHRRIAGRLIDIFLGMRNVDDLVSVAVYARDRVNPYLFNYALSVAILHRPDTQDVDL  143 
BmoPPO1    --LPNLDLPMELPYNEQFSLFVPKHRKLAGRLIDIFMGMRDVEDLQSVCSYCQLRINPYMFNYCLSVAILHRPDTKGLSI  144 
GmoPPO     --LPDLSLPLQLPYNDQFSLFVAKHRRMAGKLIDIFINMRDVDDLISLCSYCQMRVNPYMFNYCLSVAILHRPDTKGLQV  144 
SbuPPO2    --KPDLSFTRPLGKRKQFSLFNNIHREIAARLIDIFMSTPTEELFIATCAYCKDRVNPFLFQYCFSVATQHRKDTSDFPV  147 
LpoHcII    ---DRLKNVGKLQPGAIFSCFHPDHLEEARHLYEVFWEAGDFNDFIEIAKEARTFVNEGLFAFAAEVAVLHRDDCKGLYV  109 
EcaHcA     ---ERLRNITTLGPNEFFSCFYPDHLEQAKRVYEVFCHAANFDDFVSLAKQARSFMNSTLFAFSAEVALLHREDCRGVIV  110 
NinHcA     ---ARLSTVGELPNSAFFSCFLPAHLEEAKRLIEIFYSAKDFDDFVLLAEQARTFVNSTLFAFAAEVAILHRADSRGIIV  110 
LpoHcV/VI  ---XXXXXXXXXXXXXXXXXFHAEHLAAATKLYEVLIGAKTFEEFLDLCHQVRDFVNEGLYVYAVSVAILHRPDCKGVSL  111 
EcaHcB     ---PRLAGLGVLGRGVLFSCFHEEHLKEATQLYEVLIECESFEEFLDLCHQAREYVNEGLYVYAVSVAILHRQDCRGVSL  110 
NinHcB     ---PRLSGLGVLGRGVLFSCFHEDHLKEATQLYEVLITAPTFEEFLDLCHQCRDYVNEGLFAYAVSVAILHRKDCRGVNL  110 
EcaHcC     ---PKLAGIGILGRGKIFSCFHEDHLEEASRLAEVLVGAETFDEFIDLCHQCRDFVNEALFVYSLSVAILHRPDCHGISL  111 
EcaHcD     ---PRLKGVGFLPRGTLFSCFHEEHLAEAETLAEALVEAKNFDDFIALATNARAVVNEGLYAFAMSVAILSRDDCNGVVL  108 
NinHcD     ---PRLKGVGFLPRGRLFSCFHEDHLGEAQALYEVLYEAKDFGDFINLAKQAREIVNEGLFAFALSVTVLHRDDCRGVIL  108 
LpoHcIV    ---XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX  111 
EcaHcE     ---ARLHHLGRLPQGELFSCFHEEDLEEATELYKILYTAKDFDEVINLAKQSRTFVNEGLFVYAVSVALLHRDDCKGIVV  107 
NinHcE     ---PRLHGIGKLAQGELFSCFHEKGLAEATKLYETLYAAKDFEDFINLAKQARSFANEGLFVYAASVAILHRDDCRGVTV  108 
LpoHcI     ---XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXDFDDLMHLLEQARNTVNEGMFVYAATVAVLHRDDCRGVTV  110 
EcaHcF     ---VRLRRVGRLPRGTLFSCFHSEHLKEATELYQILYKADSFADFIHLAQQARDIVNEGLFVYSVSVAILHRDDCRGVTV  108 
NinHcF     ---PRLKRLGRLPRGTLFSCFHTEHLIEAEELFETLYAAKDFEDFMRLAEQARDIVNEGMFVYSTSVALLHRDDCRGVTV  108 
EcaHcG     ---PRLAGVGVLPRGTLFSCFHEKHLLEATKLFKVLYSAESFNDFLQLAREARDVVNEGLFAYAFSVAVIHRDDCKGVTL  109 
NinHcG     ---PRLIGVGVLPRGTLFSCFHERHLKEATKLFEVLYKAADFADFLNLAKQARDVVNEGLFVYALSVAVVHRDDCRGVTL  108 
TtrHcA     ---NRLHDVGHLSRGKLFSLFHREHLEEATHLYEILHAAKNFDDFLLLCKQARDFVNEKMFAYAVSVALLHRDDCRGLII  107 
AauHc6     ----RLKGVGILPRGTLFSCFHARHLAEATELYVALYGAKDFNDFIHLCEQARQIVNEGMFVYAVSVAVLHREDCKGITV  107 
CsaHc1     ---PRLASVGILPRGTLFSCFHEKHLNEATELFKILYRANDFDDFLKLATQARDVANEGLYVYALSVAVAHRDDCKGITL  108 
CsaHc2     ---PRLAEAGRLPRGTLFSCFHEKHLKEATELFVILYSANDFDDFIKLATQAREIVNEGLYVYVLSVAVVHRDDCRGITL  108 
CsaHc3     ---PRLAHVGRLPRGTLFSCFHEKHLAEATELFEILFAANDFDDFIKLATQARNIVNEGLFVYVLSVAVVHRDDCRGITL  108 
CsaHc4     ---PRLADAGHLPRGTLFSCFHEKHLEEATELFEVLFGANDFDDFIKLATQARDIVNEGLFVYAFSVAVVHRDDCKGVTL  108 
CsaHc5     ---PRLVHAGRLPRGTLFSCFHEKHLEEATELFEILYAAKDFDDFIKLSTQARDVVNEGLFVYVFSVAVVHRDDCRGVTL  108 
CsaHc6     ---PRLAHAGHLPRGTLFSCFHEKHLEEATELFEILYAANDFDDFVHLARQARDIVNEGLFVYVLSVAVAHRDDLKGVTL  108 
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                    *       180         *       200         *       220         *       240      
PlePPO     PPILEVFPHKFIPMEDLTSMQVEVNRT-PPTATTPLVIEYGPEFANTNQKAEHRVSYWREDFGINSHHWHWHLVYPIEM-  228 
MjaPPO     PSFVEVFPSRFVPQETLAKAQIRINRM-DPNQREPVIVEHGLEFSGTHLKPEHRLSYWREDYGLSVHHWHWHLIYPVGM-  218 
PmoPPO     PTMVEVFPSRFVPQEALSKAQLQINRM-DPNQTEPVIIEHGPEFSGTHLKPEHRISYWREDYGINVHHWHWHLIYPPAM-  218 
TmoPPO     PSFIESFPDKYVDAKVFAQAREQATVV-PEGSRAPIEI--PKDYTASDLEEEHRLAYFREDLGINLHHWHWHLVYPFEAA  220 
BmoPPO1    PTFAESFPDKFMDPKVFRQAREVSSVV-PSGARMPIVI--PSNYTASDTEPEQRVAYFREDIGINLHHWHWHLVYPFDAA  221 
GmoPPO     PPVVETFPDKFMDPKVFRKARETTTVN-ASGNRMPITI--PTNYTASNSEPEQRVAYFREDIGINLHHWHWHLVYPFEAA  221 
SbuPPO2    KPIAETFPQNFIEPAVFKDARAEGEVVPNPGDRRHIEI--PRNYTASDREEEQRLGYFREDIGVNSHHWHWHLVYPGNGP  225 
LpoHcII    PPVQEIFPDKFIPSAAINEAFKKAHVR-PEFDESPILV--DVQDTGNILDPEYRLAYYREDVGINAHHWHWHLVYPSTWN  186 
EcaHcA     PPVQEVFADRFIPADSLIKAFTLATTT-QPGDESDIIV--DVKDTGNILDPEYKLAYFREDIGVNAHHWHWHVVYPSTYD  187 
NinHcA     PPIQEIFADRFVPADTLIRAFSVATTK-PAGDESDVII--DVQETGNILDPEYKLAYYREDIGVNAHHWHWHVVYPSVYD  187 
LpoHcV/VI  PPIQEIFPDKFVTVQTLYDAFKEFWQN-PHKEE-DVIV--DMQTTGNILDPEYNLAYYREDIGINAHHWHWHLVYPATWR  187 
EcaHcB     PPVQEVFPDKFVPSETLFKAFKEVRL--HPDDE-EIIV--DIEKTGNVKDPEYNLAYYREDIGVNAHHWHWHLVYPATWR  185 
NinHcB     PPVQEIFPDKFVPVETLYEAYKETKL--HKEDE-DVII--NIQKTGNIMDPEYNLAYYREDIGINAHHWHWHLVYPATWR  185 
EcaHcC     PPIQEIFPDKFVPVETIYKAFKEATR--HADKTDDIIV--DMEATGTIMDPEYNLAYYREDIGINAHHWHWHVVYPSAWD  187 
EcaHcD     PPIQEVFPDRFVPAETINRALKVDKVS-DPNK--DTVV--PIQKTGNIRDPEYNVAYFREDIGINSHHWHWHLVYPAFYD  183 
NinHcD     PPIQEVFPDKFIPAETINRALKADKK--STDE--SKVI--EIQKTGNIIDPEYNLAYFREDIGINAHHWHWHLVYPATYR  182 
LpoHcIV    XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX--XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX  189 
EcaHcE     PAIQEIFPDRFVPTETINLAVKEAAN--HPDQ--DISV--HVVETGNILDEEYKLAYFREDVGTNAHHWHWHIVYPATWD  181 
NinHcE     PPIQEIFPDRFVPSETISLALKEVTN--HPDK--DIEV--EIESTGNILDPEYKMSYFREDVGTNAHHWHWHIVYPATWR  182 
LpoHcI     PPIEEVFPDRFIPVETIRHADKEAAA--HPDK--DIVV--EFEETGNILDPEYRLAYYREDVSINRHHWHWHIVYPATWR  184 
EcaHcF     PPIQEIFPDRFVPAETVNQAVKADLKR-QSSDE-DVLV--EIQETGNILDPEHKLAYFREDIGANAHHWHWHIVYPPTWD  184 
NinHcF     PPIQEIFPDRFIPSETINQAIKADLR--RADDS-PVIV--DVIQTGNILDPEYKLAYFREDIGANAHHWHWHIVYPATWR  183 
EcaHcG     PPIQEVFPDRFVPSETINLAMKEAKN--DPNS--DIVV--DVQETGNILDPEYKLAYFREDIGANAHHWYWHVVYPANWD  183 
NinHcG     PPIQEVFPDRFIPAETINLASKEARN--NPTE--DVVV--EIEDTGNILEPEYKLAYFREDIGINAHHWYWHVVYPANWS  182 
TtrHcA     PPVEEVFPDRFIPVETIREAQKEVEL--HPG---KDIV--EVENTGNILDPEYRLCYFREDLGVNAHHWHWHIVYPATWR  180 
AauHc6     PPIQEVFPDRFVPAETINRANKEASN--HPDQQ-SIVV--EAEETGNILDPEYKLSYFREDIGINAHHWHWHIVYPATWN  182 
CsaHc1     PPIQEVFPDRFIPSETINLAMKEAKN--KTYD--DVVV--EIEDTGNIRDPEYKLAYFREDVAVNAHHWYWHVVYPANWD  182 
CsaHc2     PPIQEVFPDRFIPAETINLAAKEAKN--HPGD--DIVV--ESETTGNIMDPEYKLAYFREDVKVNAHHWYWHVVYPANWD  182 
CsaHc3     PPIQEVFPDRFVPAETINLAIKESKN--HPDI--DIEV--EIQQTGNIMEPEYKLAYFREDIATNAHHWYWHVVYPANWD  182 
CsaHc4     PPIQEVFPDRFVPAETINLATKEAKN--HPGL--DVVV--EIEKTGNIRDKEYKLAYFREDIGINAHHWYWHVVYPANWS  182 
CsaHc5     PPIQEVFPDRFIPAETINLATKEAKN--HSND--DVVV--PSQTTGNILDPEYKLAYFGEDIKVNAHHWYWHVVYPANWN  182 
CsaHc6     PPIQEVFPDRFVPAETINLAIKESKN--HPDQ--DIEV--EIQQTGNIMEPEYKLAYFREDIGVNAHHWYWHVVYPANWN  182 
                                                                                                 
                                                                                                 
                    *       260         *       280         *       300         *       320      
PlePPO     ----NVNRDRKGELFYYMHQQMVARYDWERLSVNLNRVEKLENWRVPIPDGYFSKLTANNSGRPWGTRQDNTFIKDFRRN  304 
MjaPPO     ----GVDRDRKGELFYYMHQQLIARYDLERLSLGLPRVEKLDNWRVPIEDGYFPKLTISNTGRAWGTRQDNTLPKDFRRR  294 
PmoPPO     ----GFDRDRKGELFYYMHQQVIARYDIERLCLGLPKVEKLDNWRIPIEDGYFPKMTVSISGRNWGSRQDNTLPKDLRRR  294 
TmoPPO     RE--VVAKNRRGELFYYMHQQIIARYNFERLCNKLKRATRFNDFKQAIQEAYFPKLDSLVASRSWPARVGNQRLKDLNRE  298 
BmoPPO1    DRA-IVNKDRRGELFYYMHQQIIARYNVERMCNNLSRVRRYNNFRAAIEEGYFPKLDSTVASRAWPPRFAGTTIRDLDRP  300 
GmoPPO     -RE-IVKKDRRGELFYYMHQQIIARYNAERLCNGLGRVTRYSDFRAPIGEGYFPKLDSQVASRSWPPRFANTVIRDIDRP  299 
SbuPPO2    IE--VVKKDRRGELFYYMHHQILARYNVERFCNGLAKTKVLNNVREPISEGYFPKIMSSLNNRTYPSRITKTKLSDIDR-  302 
LpoHcII    PKYFGKKKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGMHRMLPFNNFDEPL-AGYAPHLTHVASGKYYSPRPDGLKLRDLGD-  264 
EcaHcA     PAFFGKVKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGLNRMIPFHNFNEPL-GGYAAHLTHVASGRHYAQRPDGLAMHDVRE-  265 
NinHcA     SKFFGKKKDRTGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGLTRMVPFHNFEEPL-EGYAAHLTHIASGRHYAPRPDGLAMTDLRL-  265 
LpoHcV/VI  PEVIGKVKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGMPRMEPFHNFHEPL-EGYSSHLSSSINGLPYPSRPDGMTLQDLKE-  265 
EcaHcB     PEVVHRIKDRKGELFFYMHQQMCARYDSERLSNGMAPMVPFHNFHEPM-EGYSSHLSSGINGMPYAFRPHGRILKDMRE-  263 
NinHcB     PEVIGRIKDRKGELFFYMHQQMCARYDCERLSNHMPQMIPFHNFHEPL-EGYSAHLSSNINGLPYSSRNAGRKLADLEE-  263 
EcaHcC     SVKMHMRKDRKGELFFYMHQQMCARYDCERLSNGLARMIPFHNFHEPL-EGYNPHLSSTQNGLPYAFRPEPMTLCDMHD-  265 
EcaHcD     ADIFGKIKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSVGLQRMIPFQNLDDEL-EGYSPHLRSLVSGLSYGSRPAGMHLRDIND-  261 
NinHcD     PDFFGKVKDRKGELFYYMHQQMCARYDCDRLSVGLQRMIPFQNFDDKL-EGYSAHLISLISGLNYASRPAGMTLRDIRE-  260 
LpoHcIV    XXXXXXXXXXXGELFYYMHQQMCARYDCDRMSVGLQRMIPFQNFEETL-EGYSAHLTSLVSGLHYASRPEGLHIRDLND-  267 
EcaHcE     PAFMGRMKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGMRRMIPFSNFDEKL-EGYSAHLTSLVSGLPYAFRPDGLCLHDLKD-  259 
NinHcE     PEVMGKLKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGMRRMIPFHNFEEEL-EGYSAHLTSLVSGLQYASRPEGFRLHDLKD-  260 
LpoHcI     PEFMHKEKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGMHRMFPFNDFHEEL-EGYSPHLTSLISGLNYGTRPDGLKLHDLHD-  262 
EcaHcF     ASVMSKVKDRKGELFYYMHQQMCARYDCDRLSTGLRRMIPFHNFDEKL-EGYSPHLTSLVSGLNYASRPAGLHLRDLVDF  263 
NinHcF     PEIMGKVKDRKGELFYYMHQQMCARYDCDRLSTGLQRMIPYHNFNEKL-EGYSPHLTSLVSGHHYANRPAGLSLHDLNEL  262 
EcaHcG     AVFTGKTKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGLTRMIPFHNFKEKL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPAGLCLRDLSE-  261 
NinHcG     VELTGKVKDRKGELFYYMHQQMCARYDSERLSNGLNRMVAFHNFEEKL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPQGFSLRDLTE-  260 
TtrHcA     SEVMGKTKNRKGELFFYMHQQMCARYDCERLSNHMHRMSPFSNLHEEL-EGYAPHLTSMISGLHYGVRPSGMKLHDIDV-  258 
AauHc6     PTVMGKEKDRKGELFFYMHQQMCARYDSERLSNGLQRMIPFHNFDEPL-EGYAPHLTSLVSGLQYASRPEGYSIHDLSD-  260 
CsaHc1     ESLTGKVKDRKGELFYYMHQQMSARYDCERLCNGLNRMVPFHNFEEKL-EGYAPHLTSLISGLHYASRPEGFSLRDLVD-  260 
CsaHc2     EGLTAKVKDRKGELFYYMHQQMSARYDCERLSNGLNRMVPFHNFEEEL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPQGLRLCDLPD-  260 
CsaHc3     EGLTGKVKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGLNRMIPFHNFEEKL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPTGFSLRDLPD-  260 
CsaHc4     EELTGKIKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGLNRMVPFHNFEEHL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPEGVSLQDLPD-  260 
CsaHc5     EELTDKVKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGLNRMIPFHNFEEKL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPQGFSLRDLPD-  260 
CsaHc6     EELTHKVKDRKGELFYYMHQQMCARYDCERLSNGLNRMIPFHNFEEKL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPTGFSLRDLPD-  260 
                                                                                                 
 



                     Anhang 

 161 
 

                    *       340         *       360         *       380         *       400      
PlePPO     DAGLDFIDISDMEIWRSRLMDAIHQGYMLNRNGERVPLSDNVTTGKRGIDILGDAFEADAQLSPNYLFYGDLHNTGHVLL  384 
MjaPPO     EIG-EFVDITDLEIWRSRLLDAIHQGFMVDRKGNKVPIRDDVTSGQRGIDILAEALEADEDLSINYPFYGSLHNFGHDIL  373 
PmoPPO     ELG-EFVDITDMEIWRSRLLDAIHQGFMIDRNGDKVPLRDDVTSGKRGIDILSEALEADAELSVNFPYYGDLHNRGHDIL  373 
TmoPPO     VDQ-IKQDVDDLKRWSDRIYAAIHQGSATDERGRKIELTEN-----EGIDILGNMIESS-ILSPNRTFYGDMHNMGHVFI  371 
BmoPPO1    VDQ-IRSDVSELETWRDRFLQAIENMSVMLPNGRQLPLDEE-----TGIDVLGNLMESS-IISRNRPYYGDLHNMGHVFI  373 
GmoPPO     VNE-IKIDVFQLETWRDRFLQAIDSNAINMPNGRKVPLNEE-----TGIDELGNLMESS-ILSLNRGYYGDLHNMGHVFI  372 
SbuPPO2    -ED-SKLEIADLERWTDRIVTAIDQGFVVDTKGKQIPLDDK-----KGIDILGDMMECT-ILSVNPTFYGNLHNEGHNAI  374 
LpoHcII    ------IEISEMVRMRERILDSIHLGYVISEDGSHKTLDEL-----HGTDILGALVESS-YESVNHEYYGNLHNWGHVTM  332 
EcaHcA     ------VDVQDMERWTERIMEAIDLRRVISPTGEYIPLDEE-----HGADILGALIESS-YESKNRGYYGSLHNWGHVMM  333 
NinHcA     ------VDVQDMQRWTERILEAIHLGKVIDSEGNDIILDEE-----TGADILGSLIESN-LESKNRQFYGNLHNWGHVMM  333 
LpoHcV/VI  ------VSVQDLERWRDRISDAIHIGHVEDENGSHVPLDDT-----RGIDILGAMVEAS-YESINQAFYGSIHNWGHVIS  333 
EcaHcB     ------VSVQDLERSRERLLDAINLGYVVDPNGLETPLDEL-----HGIDILGAIVESS-NDSVNKSYYGSLHNWGHVIM  331 
NinHcB     ------CAVQDMERWRERILQSINLGVVVDPNGHETVLDEI-----HGIDILGNIIESS-YDSVNVPFYGSLHNWGHVLM  331 
EcaHcC     ------VSVQDLERWRERILDAINLGEVTDPNGDEYALDET-----FGIDVLGAIIESS-RDSKNRESYGSLHNWGHVLM  333 
EcaHcD     ------CSVQDMERWRERILDAIHTGLVTDSHGKEIKLTEE-----NGLNILGALIESS-HDSVNKPFYGTLHNWGHVMI  329 
NinHcD     ------VDVQDMERWRERILSAIHTGQVIDSNGQEVPLDLE-----RGLDILGALIESS-QESLNKGYYGTLHNWGHVMV  328 
LpoHcIV    ------VSLQEMERWRERILEGINLGHVHDDHGKEVELDEE-----HGIDILGALIESS-HESKNEEYYGSLHNWGHVML  335 
EcaHcE     ------IDLKEMFRWRERILDAIDSGYYIDNEGHQVKLDIV-----DGINVLGALIESS-FETKNKLYYGSLHNWGHVMM  327 
NinHcE     ------VDVQDMIRWRERILEAIDLGFVEDESHQQIKLTED-----NGIDILGSIVESS-YESKNKLFYGSLHNWGHVMM  328 
LpoHcI     ------VTIQDMERWRERIHDAIDLKMVHDHHGKEVAVDDE-----HGIDILGALVESS-HESVNQGFYGSLHNWGHVLT  330 
EcaHcF     ------VDVQDMARWRERLLYSIDIGHVIDHEGQEIPLDAE-----HGIDVLGALLESS-HDSLNDDYYGNLHNSGHVMM  331 
NinHcF     ------VDVQDMARWRERLLEAIHLGVVIDDHGNEIVLTPE-----HGIDMLGSMLESS-YESKNREYYGNLHNSGHVMM  330 
EcaHcG     ------LEVQDVERWRDRILDAYHLNHVHDRENNDVVLDAE-----HGADILGAIIESS-SDSVNRRFYGSLHNWGHVMM  329 
NinHcG     ------VDVQDMERWRERILEAIDLKHVHDSKGNEVPLDET-----NGANILGTIIEAS-SDSPNKGFYGSLHNWGHVMM  328 
TtrHcA     ------VTIQDMERWVQRIMEAIDLHLVNDTHGN--KLDET-----TGIDVLGALVEAS-HDSINPEYYGSLHNWGHVIT  324 
AauHc6     ------VDVQDMVRWRERILDAINMHYIVDKDNNKIPLDIE-----HGTDILGDIIESS-DESKNVEYYGSLHNWGHVMM  328 
CsaHc1     ------VDVQEMERWRERILKAIDLHFVHGANGQTLRLDEE-----HGADILGALIEAS-SSSPNKGFYGSLHNWGHVMM  328 
CsaHc2     ------VNVQNMERWRERILEAIDLQHVHAADGSELALDEA-----NGANILGTLIEAS-SSSPNKAFYGSLHNWGHVMM  328 
CsaHc3     ------VDVQDMERWRERILEAIDLQHVHAADGSELALDEA-----NGANILGTLIEAS-SSSPNKAFYGSLHNWGHVMM  328 
CsaHc4     ------VDVQDMERWRERILEAIDLQHVHAADGSEIALDAE-----NGANILGSIIEAS-SSSANKAFYGSLHNWGHVMM  328 
CsaHc5     ------VNVQNMERWRERILEAIDLQHVHAANGSEIALDEA-----HGADILGTIIEAS-SSSPNKEFYGSLHNWGHVMM  328 
CsaHc6     ------VDVQDMERWRERILEAIDLQHVHAADGTELALDEA-----NGANILGTLIEAS-SSSPNKAFYGSLHNWGHVMM  328 
                                                                                                 
                                                                                                 
                    *       420         *       440         *       460         *       480      
PlePPO     AFCHDNDNSHREEIGVMGDSATALRDPVFYRWHKFVDDIFQEYKLTQPPYTMEDLSLPGVVLDKVGVVR---NDQLNTLT  461 
MjaPPO     AFSHDPDNAHKEEMGVMGDTATAMRDPVFYRWHKFVDDTFQEYKLMQRPYTEEELNFSGVKIEKVGVVR---NDEADILH  450 
PmoPPO     AFSHDPDNAHKEEMGVVGDLGTSLRDPVFFRLHKLVDDLFQEYKVTQPPYTEEELFLPGVRIERAGVVR---GNEADVLL  450 
TmoPPO     SYVHDPDHRHLESFGVMGDSATAMRDPIFYRWHSYIDDIFQEYKATLPRYTENQLNFPGVTVSKVEVQVQ--GGSANTLN  449 
BmoPPO1    SYSHDPDHRHLEQFGVMGDSATAMRDPVFYRWHAYIDDIFHLYKYKLTPYGNDRLDFPNIRVSSVSIEG---GGTPNTLN  450 
GmoPPO     AYSHDPDHRHLEEYGVMGDSATAMRDPVFYRWHAYIDDIFNLYKSKLTPYGDSQLDYPGIRVSSISVEGP---AGANRFA  449 
SbuPPO2    SYCHDPDARFLEDFGVMGDVTTAMRDPVFYRWHGFIDTIFNRHKERLDPYKESDLTFGNVIITKLEVRIQSQKATPNILL  454 
LpoHcII    ARIHDPDGRFHEEPGVMSDTSTSLRDPIFYNWHRFIDNIFHEYKNTLKPYDHDVLNFPDIQVQDVTLHAR----VDNVVH  408 
EcaHcA     AYIHDPDGRFRETPGVMTDTATSLRDPIFYRYHRFIDNVFQEYKKTLPVYSKDNLDFPQVTITDVKVKAK----IPNVVH  409 
NinHcA     AYIHDPDGRFRETPGVMTDTATSLRDPIFYRFHRFIDNVFQEYKKTLPVYSRDNLTFPDIEITESKVNAK----ITNVIH  409 
LpoHcV/VI  ARVLDPDGRYHLNPGVMSDTATSLRDPIFYRWHRFIDNMFQDYKETLPHYNHSDLEFPGIEITKVLLNAE----HTNNIN  409 
EcaHcB     SAVDDPDGRYQLNPGVMSDTATSLRDPIFYRWHRFIDDMFQEYKKSLTPYS-SQLQFKGVIVKSVCVRAK----TADVVE  406 
NinHcB     AAAHDPDGRYKLNPGVMDDTATALRDPIFYRWHRFIDDLFQEYKKTLPPYTKDELSFGNVFVKSLNVKAE----QPNTVK  407 
EcaHcC     ANIVDPDGKYQTNPGVMDDTATSLRDPIFYRWHRFIDDMFQEFKRKLKPYTKDQLSFTGVEIKNVKVHAH----EENVIT  409 
EcaHcD     ARIHDADGRYRTNPGVMDDTSTSLRDPIFYRYHRWMDNIFQEYKHRLPSYTHQQLDFPGVRISRVTVRSK----VPNLIH  405 
NinHcD     AKIHDHDGRFKENPGVMDDTSTALRDPIFYRYHRWMDNIFQEYKRRLSSYTPQDLSFPGVRVVNVTVNAK----VPNLIH  404 
LpoHcIV    ARVHDHDGRFHENPGVMSDTSTSLRDPIFYRYHRFIDNMFQEYKASLHHYTKTELTFPEISISHVTIKAK----VPNXXX  411 
EcaHcE     ARLQDPDHRFNENPGVMSDTSTSLRDPIFYRYHRFIDNIFQKYIATLPHYTPEDLTCPGVHVVNVTVNAK----VPNVVT  403 
NinHcE     ANITDPDGRFNENPGVMSDTSTSLRDPIFYRYHRFIDNIFQDYKQTLKPYDKAQLDFPGVQVVNVTVNAK----VPNLVT  404 
LpoHcI     ARAHDPEGKFHENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRTLDNLFQEYKESLSPYTKEELSFPGVEVLSATVKAK----TDNVII  406 
EcaHcF     ARIHDPDGRFRENPGVMSDTSTSLRDPIFYRYHRFIDNIFQEYKATLPCYEKKDLEFSGVEIVNCTVNAK----APNVIN  407 
NinHcF     ARIHDPDGRYKENPGVMSDTSTSLRDPIFYRYHRFIDNIFQEYKATLPVYDKKDLDFPGVSVVNVTVNAK----LPNIVN  406 
EcaHcG     ARMTDPDRSFEENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQEYKATLPSYTADDLNFPGLRIVSVQVNAK----SQNRVR  405 
NinHcG     ARMHDPDGRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKSTLQPYTWEQLSFPGVKAVSCEVKAK----QNNVIT  404 
TtrHcA     ARAHDPEGKFHENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFIDNVFQDYKESLHPYTKHELSFTGIKVVNVSVNAK-VITARNVIT  403 
AauHc6     ANITDPDHRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFIDNIFQEHKKSFHPYTKEELSFPGVEVVGVSINSK----TANVIT  404 
CsaHc1     ARMHDPDARFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKATLHPYTKEELSFAGVKIVNAYVKAK----KTNVVT  404 
CsaHc2     ARMHDPDTRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQFKATLHSYTPEDLSFRGIKVLSAQVNAK----QANVVT  404 
CsaHc3     ARMHDPDGRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKATLHQYTKEQLSFAGIKILSTQVNAK----QANVVT  404 
CsaHc4     ARMHDPDGRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKATLKPYTKEELSFEGIKVASIQVNAK----QANVVT  404 
CsaHc5     ARMHDPDGRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKATLHPYTQEDLSFPGIKVLSAQVNAR----QANVVT  404 
CsaHc6     ARMHDPDGRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKATLHPYTKEELSFEGIKVLSAQVNAK----QPNVVT  404 
                                                                                                 
 



                     Anhang 

 162 
 

                    *       500         *       520         *       540         *       560      
PlePPO     TGWSVREFEASRGLDFNSPNPVILRITHLDHAPFTYHLQITNSHRKPKSVTVRIYMAPKHNERGLEMGFMEQRLLWAEMD  541 
MjaPPO     TGWNKRGFEASRGLDFNG-RPVLVELKHLDHEPFNYHLQLNNRGRTAKEVTVRVFLAPKFNARGLKMNFMEQRILWAEMD  529 
PmoPPO     TGWNTREFEASRGLDFSGK-PVILRLTHLDNKPFDYHIQINNDLREPKEVTVRIYLAPKFGDREKEMDFMEQRILWAEMD  529 
TmoPPO     TFWQQSDVDMSRGMDFQPRGSVFVRFTHLQHQPFTYKITVKNSSNGNRKGTCRIFIAPKLDERGNPWLYRDQKNMFVELD  529 
BmoPPO1    TLWEQSTVDLGRGMDFTPRGSVLARFTHLQHDEYNYVIEVNNTGGSSVMGMFRIFIAPTVDESGKPFSFDEQRKLMIELD  530 
GmoPPO     TQWQQSLVELSQGLDFTPRGSVLAKFTHLQHEEFTYVIEVNNTSGQSKMGTFRVFMAPKTDERGQPLAFEDQRRLMIELD  529 
SbuPPO2    TYMEKSDVNLAAGLDFGPKGNIYATFTHLQHAPFEYVIDVTNNDKKPKKGTCRIFLCPKNDERGTPLSLNDQRQLAIEMD  534 
LpoHcII    TFMREQELELKHGINPGNARSIKARYYHLDHEPFSYAVNVQNNSASDKHATVRIFLAPKYDELGNEIKADELRRTAIELD  488 
EcaHcA     TFIREDELELSHCLHFAKPGSVRARYHHLDHESFSYIISAQNNSNADKQATVRIFLAPTYDELGNDISLDEQRRLYIEMD  489 
NinHcA     TFIREDELELTHCMNFGSPGSVKARYHHLDHESFSYIFNANNNGSEEKKGTVRIFLAPKYDELGNVIPLDEQRRLYIEMD  489 
LpoHcV/VI  TFKEFSVLDLSHAYEFGRDGAVKVRFSHLNHEDFHYKIQVENHTSKTKPATVRIFMAPKYDELGNELDTKNLRRLMIEMD  489 
EcaHcB     TTFANALLDISHAFNFGRTGPVKVRYNHLTHEPFTYKIVVDNAGTKTRKATVRIFLGPEHDNLGNEFDIGRLRRLMIELD  486 
NinHcB     TFFREDFLDVSHAFYFGRTGSVKVRYQHLDHEPFTYQFVVENTGTKTRHAKVRIYLGPKNDHLGNPIKISNIRRLMIELD  487 
EcaHcC     TTFVEDLLEISNAFNFGRTGAVKVRYQHLDHEPFVYDIEVENHSARLRHGTCRIFLAPVHDELQNQLTPEELRRLMIELD  489 
EcaHcD     TYSKDSLLELSHGINLK--GHIQVKYEHLDHEPYNYEIEVDNRTGEARETCVRIFLAPKYDELGNRLILEEQRRLYIELD  483 
NinHcD     TYSKDAYLELSHGINLK--NKIKVKYEHLDHEPFSYTIAATNATGAAKKTTVRIFLAPKYDELGNRLVLEDQRRLYIELD  482 
LpoHcIV    XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX  491 
EcaHcE     TFMKEAELELSYGIDFGSDHSVKVLYRHLDHEPFTYNISVENSSGGAKDVTMRIFLGPKYDELGNRLQPEQQRTLNIELD  483 
NinHcE     TFMKTDDLELTHGIDFGTTKSVKVKYQHLDHEPFTFNISVDNQSGGAKQATVRIFLGPKYDELGNRLDPEHQRTLCIELD  484 
LpoHcI     TSMVESELELTHGINFGTDHSVKVKYNHLDHESFSYQIKVENTSGSTKHATVRVFLAPKYDELGNLLHPNDQRRLCIELD  486 
EcaHcF     TYMKESTLEMSHGISFK--GAVKVKYQHLDHDPFTYSISVENTTGDVKHATVRIFLGPTQDELGNRLRLNEQRRFYIELD  485 
NinHcF     TYLKEDQLEVSHGVSLK--GSVKVKYHHLDHEPFAYNISCENSSGATKHATVRIFLGPVFDELGNKLSLNEARRFFIELD  484 
EcaHcG     TFLKQEELVLSHGINFGTEHTVKVHYNHLDHEPFSYTINVDNSSGAVKHATVRIFLGPKCDELGNILEPNEQRRLFIELD  485 
NinHcG     TFIKDEELTLSHGINFGTDRKVKVKYHHLDHEPFSITVNAQNSSGAPKHATVRVFLAPKFDELGNRLSPDEQRPLFIELD  484 
TtrHcA     TFIKKNELELTHGIDFGTTNSVKVKYPHLEHEPFSFQITVENTSGAKKDATVRIFLAPKLDELGNQLPANIQR-LFIELD  482 
AauHc6     TLIKESLLELSHGINFGTDQSVKVKYHHLDHEPFTYNIVVENNSGAEKHSTVRIFLAPKYDELNNKLEPDEQRRLFIELD  484 
CsaHc1     TFMKDDHLDLSHGIEFGTEHKVLVKYHHLDHEPFSLIINVDNTTSEIKHATIRVFLGPKYDELGNRLAPDEQRRLMIELD  484 
CsaHc2     TFMKNDLLDLSHGINFGTGHKVQVQYNHLDHEPFSLIINVENDTGAAKHATIRVFLGPKYDELGNRLVPDEQRRLMIELD  484 
CsaHc3     TYLKEDRLDLSHGINFGTGHKVYVKYHHLEHEPFSLIINVENNTGAAKHATLRVFLGPKYDELGNRLAPDEQRRLMIELD  484 
CsaHc4     TFMKDDTLDLSHGIHFGDGQSVKVQYHHLDHEPFSFIINVENNSGSAKHATIRVFLGPKYDELGNRLAPDDQRRLMIELD  484 
CsaHc5     TYMKDDLLDLSHGINFGTGHKVHVEYHHLDHEPFSLIINIENDSGTAKHATIRVFLGPKYDELGNRLAPDDQRRLMIELD  484 
CsaHc6     TYIKDDKLDLSHGINFGTGHRVYVKYHHLDHEPFSVIINVENNSGAAKHATLRLFLGPKYDELGNRLVPDDQRRLMIELD  484 
                                                                                                 
                                                                                                 
                    *       580         *       600         *       620         *       640      
PlePPO     KFTQDLKPGQNQ--IVRASNLSSITNPSGYTFRSLEAVNPANPGPPANAETNFCGCGWPEHLLLPRGKPEGMTYQLFFML  619 
MjaPPO     KFTVSLKPGGNH--VVRTSKDSSITNPEELTFRDLENSGTDPAS-PEATAFNFCGCGWPQHMLVPRGRPEGMAFQLFFML  606 
PmoPPO     KFTVLLKPGKNQEHVTRSSKESSITNLEELTFKDLENSGPGNTS--EQDAFNFCGCGWPQHMLLPRGRPEGMVFQLFFML  607 
TmoPPO     KFTVNLKQGQNN--ITRASSQSSVTIPFERTFRNLDLNRPQGGE--ELAQFNFCGCGWTQHMLIPKGTPEGMPCQLFVMI  605 
BmoPPO1    KFSQGVKPGNNT--IRRKSIDSSVTIPYERTFRNQADRPADPGT-AGAAEFDFCGCGWPHHMLVPKGTTQGYPMVLFVMV  607 
GmoPPO     KFTRGLKPGNNT--IRQRSLDSSVTIPFERTFRNQANRPGDPGS-ATAAEFDFCGCGWPHHMLIPKGTEQGYPVVLYVMV  606 
SbuPPO2    KFTVNLMPGPNN--IRQSSKKSSITIPYERTFRPIGPDYQPVEA-ERLAEFRFCGCGWPEHMLLPRGKPEGMAFDLFVMI  611 
LpoHcII    KFKTDLHPGKNT--VVRHSLDSSVTLSHQPTFEDLLHGVG-----LNEHKSEYCSCGWPSHLLVPKGNIKGMEYHLFVML  561 
EcaHcA     KFYHTLRPGKNT--IVRSSTDSSVTLSSVHTFKELLRGED-----LVEGQTEFCSCGWPQHLLVPKGNEKGMQFDLFVML  562 
NinHcA     KFDTDLRPGKNI--IVRSSTDSTVTISSTYTFKELLHGED-----LEEDRSEFCSCGWPQHLLVPKGSNKGMVFDLFVMI  562 
LpoHcV/VI  KFHAEIHPGHNT--IVRHSKDSSVTISSARSFGQLAHGEG-----INEHANEYCSCGWPDHLLVPRGDEKGMPFHLFVML  562 
EcaHcB     KFTTVLEPGENV--IERDSIDSSVTIREQYTYRQLQDGRS-----NRE-QTEYCSCGWPNDLLVPKGNEHGMKFRLFVML  558 
NinHcB     NFHVELKPGTNT--VERRSIDSSVTLSKQPTLKELLQGKG-----TDRRGDEYCSCGWPDHLLIPKGDSSGMKFHLFAIF  560 
EcaHcC     RFRVELKPGVNH--NHRHSRDSSVTISKQPKFDELLKGKG-----TNN-ANEYCSCGWPDHLLVPKGNDRGMPFHLCVMI  561 
EcaHcD     KFHRRLEPGKNV--LVRASGDSSVTLSKVPTFEELESGNA-----NVN-PNEYCSCGWPEHMLVPRGKERGMDFYLFVML  555 
NinHcD     KFTTTLEPGRNT--INRRSVDSSVTLSHVPTFEELEKGEN-----IPNRETEYCSCGWPEHMLVPRGTPRGMVFHLFVML  555 
LpoHcIV    XXXXXXXXXXXX--XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX-----XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX  564 
EcaHcE     KFKATLDPGKNV--VTRDHRNSTVTVEQSVPVKKLREEGG-----V---AGEYCSCGWPEHMLIPKGNHRGMDFELFVIV  553 
NinHcE     KFQVELAAGKNA--ITRDHKLSSVTVSETHTFKQLLAGEG-----VSENTTEFCSCGWPEHMLIPRGSHKGSEFDLFVIL  557 
LpoHcI     KFHKELKAGKNE--ITRNSVDSSVTISTLHTFDELESGVG-----VNENADEYCSCGWPKNMLVPRGNNKGMTFELFVML  559 
EcaHcF     KFHAELAAGKNT--ITRKSSESSVTVSHTPTFEELQRGEG-----VDENTTEFCSCGWPEHLLVPRGTYKGMDFQLFVML  558 
NinHcF     KFHAELAPGKNT--VTRKSTESSVTVKPTPKFSQLQSGEG-----ISENSTEFCSCGWPEHLLVPRGTHKGMDFYLFVML  557 
EcaHcG     KFHKELGPGLNT--INRNSVESNVTVAHTYTFDELREGKL-----APEDATEYCNCGWPRHMLIPKGTHRGMEFQLFVML  558 
NinHcG     KFHKQLAPGNNV--ISRNAIDSNVTLSHTYTFDELRAGQS-----ASADASEYCSCGWPEHMLVPRGTHKGMDFQLFVML  557 
TtrHcA     KFHKELISGQNI--ITHNAADSSVTVSTLRTFEDLKAGKG-----VSEDATEYCSCGWPQNMLIPRGNRKGMVFELFVML  555 
AauHc6     KFFYTLTPGKNT--IVRNHQDSSVTISKVRTFDQLGAGEG-----VSEDSTEYCSCGWPEHMLIPRGSHKGMEFELFVML  557 
CsaHc1     KFHKELKPGKNF--IHRNAFDSNVTLSHTYTFDELRSGLS-----ASQDATEYCSCGWPEHMLIPRGTTKGIEFELFVMA  557 
CsaHc2     KFHKELAPGKNV--INRNAIESSVTLAHTYTFDELKAGQG-----ASEDSSEYCSCGWPENMLIPKGTHKGMEFELFVMA  557 
CsaHc3     KFHKELAPGKNV--INRNAAESNVTLSHTYTFDELRSGEG-----GPADANEYCSCGWPEHMLLPKGTHKGMEYELFVMA  557 
CsaHc4     KFHRELAPGKNV--INRNAIESSVTLAHTYTFEELKAGQA-----ASQDATEYCSCGWPENMLVPKGTSKGMDFELFVMC  557 
CsaHc5     KFHKELAPGKNV--INRNAIESSVTLSHTYTFDELKSGQG-----ANENSTEYCSCGWPENMLVPRGTHKGMEFQLFVMA  557 
CsaHc6     KFHKELAPGKNV--ITRNAAESNVTLSHTYTFDELKAGKG-----GAENATEYCSCGWPEHMLLPRGTHKGMEYELFVMA  557 
                                                                                                 
 



                     Anhang 

 163 
 

                    *       660         *       680         *       700         *       720      
PlePPO     TDLEKDQVDQPAGPR-RCANAVSFCGILDSKFPDKRPMGFPFDRRPPPRLQDAEVTSVADYARL-SNMTVQDITITFLTT  697 
MjaPPO     TDYAIDKVTQPAA-R-SCPNGVSFCGIQDAKYPDTRPMGFPFDRRPPPMILNRPVEDAADYARL-DNAFIHDISIKFLAD  683 
PmoPPO     TDYAQDKVSNPGGVR-RCANGVSFCGMQDAKYPDARPMGFPFDRRPAPLLQGLPVNTTADYARL-GNAFMHDITIKFLGE  685 
TmoPPO     SNYEDDKVNQSTE-G-VCNDAGSYCGIKDKLYPDRRSMGYPFDRMPRNG-----VDTLQQFLTS--NMRVQDVTIKFTNR  676 
BmoPPO1    SNWNDDRVEQDLV-G-SCNDAASYCGIRDRKYPDRRAMGFPFDRPAPAA------TTLSDFLRP--NMAVRDCIVRFTDR  677 
GmoPPO     SDWNADKIEQDTV-G-ACNDAASYCGLRDRKYPDKRHMGFPFDRRSEA-------RNLTDFLKP--NMATRDCTIKFTDA  675 
SbuPPO2    SDYVGDAVQQTNNTPDICSDSSSFCGLKDKLYPDNRTMGYPFDRRLDA-------RTLKDLTNAFSNMSMTDITIRFNDV  684 
LpoHcII    TDWDKDKVDGSES-V-ACVDAVSYCGARDHKYPDKKPMGFPFDRPIHT-------EHISDFLTN--NMFIKDIKIKFHE-  629 
EcaHcA     TDASVDRV-QSGDGTPLCADALSYCGVLDQKYPDKRAMGYPFDRKITA-------DTHEEFLTG--NMNISHVTVRFQD-  631 
NinHcA     TDAEKDKVPTSGKK--LCNDALSYCGVMDEKYPDKRAMGYPFDRTITA-------QSHEEFITP--NMKISNITVRFQD-  630 
LpoHcV/VI  TDWLHDQVGDHGKTG-MCTDAVSYCGAKDQLYPDRRPMGFPFDRHIEL-------EHLKDWVLP--NMKDTLITVTHHEE  632 
EcaHcB     TDAVQGQVGDHGATG-LCTDAVSYCGAKDQLYPDRYPMGFPFDRDIKA-------DSIPEWLHP--NMHFSEVTITHHQ-  627 
NinHcB     TNYFEDTVNDHGRTN-ECVDAVSYCGAKDQLYPDKRAMGFPWDREIVA-------NDFNEWRQP--NMISIPIDIVHS--  628 
EcaHcC     TDYLYDLVGDYGYDT-PCVDAVSYCGAKDSLYPDRRAMGFPFDRPIPE-------GHASNLHQP--NVSFSQIKIQHH--  629 
EcaHcD     TDYEEDKVQGAGEQT-ICSDAVSYCGAKDQKYPDKKAMGYPFDRPIQV-------RTPSQFKTP--NMAFQEIIIQYEGH  625 
NinHcD     TDYVEDKVLDDSATV-VCSDAVSYCGAKDQKYPDRRAMGYPFDRPIKA-------RTPSQFKTQ--NMSFTEVRIQYGGY  625 
LpoHcIV    XXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXXX-------XXXXXXXXX--XXXXXXXXXXXXXX  635 
EcaHcE     TDYAQDAVNGHGENA-ECVDAVSYCGAKDQKYPDKKPMGFPFDRVIEG-------LTLEEFLTP--SMSCTDVRIKYTDI  623 
NinHcE     TDYEQDAVGGEA-SG-VCVDAISYCGAKDQKYPDKKPMGFPFDRVITA-------DTVAEFLTP--NMSCTDVKIKHVI-  625 
LpoHcI     TDWEHDNVGGKGSDNHMCDDAVSYCGAKDSKYPDKKPMGFPFDRRIDAH------DIEEFLTPN---MALTDVKIKFEG-  629 
EcaHcF     TDYEDDHVGSHNGQT-LCADAVSYCGAKDSKYPDKRAMGFPFDRVIKA-------RTVADFRTT--NMSFTDVKIQFKDQ  628 
NinHcF     TDYEHDHVNGLNEKS-ICADAVSYCGAKDQKYPDKKSMGFPFDRVIKA-------RTLAEFSSA--NMKFQEVKIQFKE-  626 
EcaHcG     TDYTVDNPCGGAGKI-VCADAVSYCGAKDQKYPDTKPMGFPFDRPTKI-------HTAEEILTP--NMSLTDVVIQYVGH  628 
NinHcG     TDYSEDNPEGANVKT-ICNDAVSYCGAKDQKYPDKKPMGFPFDRPLLS-------SVAAKLPTE--NTCVTDIKIKFLG-  626 
TtrHcA     TDWQKDNVDGGGG---FCSDAVSYCGAKDHKYPDKKPMGFPFDRKIEN-------EHLEDFLTT--NMGVSDIKIQFMG-  622 
AauHc6     TDHDEDTVAGLSENA-VCSDAVSYCGARDDRYPDKKAMGFPFDRKIEA-------RTAAEFLTP--NMGLTDIKIKFHG-  626 
CsaHc1     TDYTHDNPEGADVKT-ICGDAVSYCGAKDQKYPDKKPMGYPFDRPTTA-------RSAQELLTD--NMSLTTVKIQYLGY  627 
CsaHc2     TDYTLDNPEGASVKT-ICSDAVSYCGAKDQKYPDKKPMGFPFDRPIVA-------RSAEELLTE--NMSLTDVKIKFLG-  626 
CsaHc3     TDYTQDNPDGANVKT-TCADAVSYCGAKDQKYPDLKPMGFPFDRPVSA-------RTAEELLTE--NMSLTDVLIKYVG-  626 
CsaHc4     TDYTVDNPEGANVRT-ICSDAVSYCGAKDQKYPDKKPMGFPFDRHLTA-------RTAEELLTD--NMAITDVKIKFLG-  626 
CsaHc5     TDYTKDNPEGASVKT-ICSDAVSYCGAKDQKYPDRKPMGFPFDRPTTA-------RTAEELLTD--NMTLTDVKIKFAG-  626 
CsaHc6     TDYTKDNPDGANVQT-ICSDAVSYCGAKDQKYPDLKPMGYPFDRHLTA-------RNEAELLTD--NMVMTDVVIKFLG-  626 
                                                                                                 
                                                             
                    *  
PlePPO     ASRSRHDGPI  707 
MjaPPO     ELKLN-------688 
PmoPPO     --KLN-------688 
TmoPPO     TVRPKSRN----684 
BmoPPO1    TRQRGQQG----685 
GmoPPO     IREGTQRQ----683 
SbuPPO2    IIDRKKN*----691 
LpoHcII    ------------ 
EcaHcA     ------------ 
NinHcA     --------   - 
LpoHcV/VI  VHNHNH------638 
EcaHcB     ------------  - 
NinHcB     ------------  - 
EcaHcC     ------------  - 
EcaHcD     KH----------627 
NinHcD     KA----------627 
LpoHcIV    XX----------637 
EcaHcE     K-----------624 
NinHcE     ------------ 
LpoHcI     ------------ 
EcaHcF     V-----------629 
NinHcF     ------------ 
EcaHcG     E-----------629 
NinHcG     ------------ 
TtrHcA     ------------ 
AauHc6     ------------ 
CsaHc1     KRACYGN ----634 
CsaHc2     ------------ 
CsaHc3     ------------ 
CsaHc4     ------------ 
CsaHc5     ------------ 
CsaHc6     ------------ 
                                                             
 
                   
 

Alignment 2: Für die Neighbor-joining und Bayes-Stammbäume der Cheliceraten 
verwendete Sequenzen. 
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                   *        20         *        40         *        60         *        80       
NinHc-a : ------------------------------------MSL-LHEKQVRVLKLFERLSVAA-SG-EKIPADQID-------- :  33 
NinHc-b : ------------------------------------MSS-ASEKQKRVLPLFQYVSFST-KD-KFGMRVQRD-------- :  33 
NinHc-d : ------------------------------------MS--VKDKQAQILPLFKNLT-AL-AP-ETLPEAERD-------- :  31 
NinHc-e : ------------------------------------MS--VKEKQQRVCSLFTHLT-SI-SR-TAVPLADRD-------- :  31 
NinHc-f : ------------------------------------MP--AQDKQRRILPLFEHLA-SL-TR-AVLPPEERD-------- :  31 
NinHc-g : ------------------------------------MS--IKEKQDQILPLFEKLT-TL-TR-QQIPPEQRD-------- :  31 
PleHc   : ------------------MQWTVLV--AALLVATVSADTDVAHQQQAINRLLYKVTSHIKSSFTDLKEAAETWNPRDHTD :  60 
PleHc2  : --MVLVKLLVLCSLVAAAAAWPSF---GQDGFQSDAPDATLAKRQQVVNHLLDYIYDHLH--YTDLKGIAGTFSPEADTS :  73 
HamHcA  : ------------TLVAAAAAWPSFS------YQNDASGDSTAKRQQDVNHLLDRIYDHLH--YSDLKQISETFSPEADTS :  60 
PinHcB  : ----------------------------------DALGTGNANKQQDINHLLDKIYEPTK--YPDLKDIAENFNPLGDTS :  44 
PinHcA  : ----------------------------------DALGTGNAQKQQDINHLLDKIYEPTK--YPDLKEIAENFNPLGDTS :  44 
PelHc1  : ------KVLVLCALVATAAAWPSFSGELTNGFQSDVHSSDNAHKQQDVNHLLDKIYEPIK--DEELHNIAQTFDPVADTS :  72 
PelHc2  : ------KVLVLCALVATAAAWPSFSGELTNGFQSDVHSSDNAHKQQDVNHLLDKIYEPIK--DEELHNIAQTFDPVADTS :  72 
PelHc3  : ------KVLVLCALVATAAAWPSFSGELTNGFQSDVHSSDNAHKQQDVNHLLDKIYEPIK--DEKLHNTAQTFDPVADTS :  72 
PelHc4  : -----MKVLVLCALVATAAAWPSFSGELPNGFQSDVHSSDNAHKQQDVNHLLDKIYEPIK--DEELHNIAQTFDPVADTS :  73 
CmaHc6  : ----------------------------------TAGGAFDAQKQHDVNSALWKVYEDIQ--DPHLIQLSQNFDPL--SG :  42 
GroHc   : -----MKLLLLCLAATSAFAWP---------SFFNDAAPSIAVRQQAVNHLLYRVTEPLR--FDDLKAVAASFNPVADKS :  64 
CsaHc   : -----MKLLLLCALVAGASAWP-----NFGMMADSPGGASNAQKQHDVNSILWKVYEEIR--DPHLKELSQSFDPL--SG :  66 
PvaHc1  : ----------LLALVAAAAAWP------NFGFQSDAGGESDAQKQHDVNFLLHKIYGNIR--YSDLKAKADSFDPAGRFG :  62 
PvaHc   : --------------------MRVLVVLGLVAAAAFQVASADVQQQKDVLYLLNKIYGDIQ--DGDLLATANSFDPVGNLG :  58 
PinHcC  : ----------------------------ADCQAGDSADKLLAQKQHDVNYLVYKLYGDIR--DDHLKELGETFNPQGDLL :  50 
HamPHc1 : ----------SLVVAAAAASPYSGSHDFSGFQRDEPDGVPTAQKQHDINFLLHKLYEPLH--EANLKALEDSFDPLTHTA :  68 
HamPHc2 : -------VLLCSLVAATAAWPY-----FGGFQRDEPDGVPTAQKQHDINFLLHKLYEPLH--EANLKALEDSFDPLAHTA :  66 
CmaCc1  : ---------------------------------DEPDGVSKYQKQHDVYYAFYKIFEPLR--ESNLVEKAATFNPVGDVS :  45 
                                                      Q  5      5                   p            
                                                                                                 
                   *       100         *       120         *       140         *       160       
NinHc-a : -------------ARLSTVGELPNSAFFSCFLPAHLEEAKRLIEIFYSAKDFDDFVLLAEQARTFVNSTLFAFAAEVAIL : 100 
NinHc-b : -------------PRLSGLGVLGRGVLFSCFHEDHLKEATQLYEVLITAPTFEEFLDLCHQCRDYVNEGLFAYAVSVAIL : 100 
NinHc-d : -------------PRLKGVGFLPRGRLFSCFHEDHLGEAQALYEVLYEAKDFGDFINLAKQAREIVNEGLFAFALSVTVL :  98 
NinHc-e : -------------PRLHGIGKLAQGELFSCFHEKGLAEATKLYETLYAAKDFEDFINLAKQARSFANEGLFVYAASVAIL :  98 
NinHc-f : -------------PRLKRLGRLPRGTLFSCFHTEHLIEAEELFETLYAAKDFEDFMRLAEQARDIVNEGMFVYSTSVALL :  98 
NinHc-g : -------------PRLIGVGVLPRGTLFSCFHERHLKEATKLFEVLYKAADFADFLNLAKQARDVVNEGLFVYALSVAVV :  98 
PleHc   : KSSDGGAAIKHLMDELDDHRLLEQHHWFSLFNDRQREEALLLVDVLLHSTDLEAFKNNAAYFREHTNEGEFVYALYVAVT : 140 
PleHc2  : IYTDDGAAAHVLMEELRDGRLLEQHHWFSLFNTRQREEAIMLFEVLIHCKSWVCFVKNAAYFREHMNEGEFVYALYVAVI : 153 
HamHcA  : MYTDGGTAAHHLMEELNDHRFLEQHHWFSLFNPRQREEALMLFDVLMHCKSWECFVDNAAFFRERMNEGEFAYALYTAVI : 140 
PinHcB  : IYNDHGAAAEALMKELNDHRLLEQRHWFSLFNTRQREEALMLFAVLNQCKEWYCFRSNAAYFRERMNEGEFVYALYVSVI : 124 
PinHcA  : IYNDHGAAVETLMKELNDHRLLEQRHWYSLFNTRQRKEALMLFAVLNQCKEWYCFRSNAAYFRERMNEGEFVYALYVSVI : 124 
PelHc1  : IYGDVGAAAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKDWNCFLNNAAFFRERMNEGEFVYALYVSVI : 152 
PelHc2  : IYVDDGAAAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKNWNCFRNNAAFFRERMNEGEFVYALYVSVI : 152 
PelHc3  : IYGDDGAAAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKDWNCFLNNAAFFRERMNEGEFVYALYVSVI : 152 
PelHc4  : IYVDDGAAAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKDWNCFLNNAAFFRERMNEGEFVYALYVSVI : 153 
CmaHc6  : HYDDDGVAAKRLMKELNENRLLKQNHWFSLFNTRQREEALMLYDVLEHSTDWSTFAGNAAFFRVSMNEGEFVYALYAAVI : 122 
GroHc   : IYTDGGVAAQHLVDELTDHRLLEKHHWFSLFNTRQREEALMLFDVLIHSKTWETALNNAAYFREQMNEGEFVYALYAAVI : 144 
CsaHc   : HYDDDGVAAKRLMKELNDHRLLEQKHWFSLFNTRQREEALMLYDVLEHSTDWETFAGNAAYFRVRMNEGEFVYAIYAAVI : 146 
PvaHc1  : SYSDGGEAVQKLVREVKDGKLLQQRHWFSLFNPRQRHEALMLFDVSIHCKDWNTFVSNAAYFRQKMNEGEFVYALYVAVI : 142 
PvaHc   : SYSDGGAAVQKLVQDLNDGKLLEQKHWFSLFNTRHRNEALMLFDVLIHCKDWASFVGNAAYFRQKMNEGEFVYALYVAVI : 138 
PinHcC  : LYHDNGASVNTLMADFKDGRLLQKKHWFSLFNTRQREEALMMHRVLMNCKNWHAFVSNAAYFRTNMNEGEYLYALYVSLI : 130 
HamPHc1 : NMPDAGVAVNKLMQEVKTQHLEERHHWFSVFNATQREEALLLVKVLLQCQDWPTAIGNAVYFRKMMNEETYVYALYTAIK : 148 
HamPHc2 : NMPDGGVAVNKLMQEVKTQHLEERHHWFSVFNATQREEALLLVKVLLQCQDWPTAIGNAVYFRKMMNEETYVYALYTAIK : 146 
CmaCc1  : MYKDGGVAVQNLMYELTHQRLLEKKHWAVATNKRHLEEAIMLFEVFMQCKDWNCVASNAAYFRERVNEEEFIYAAYHAIK : 125 
             d g     l         l      s f      EA  5   l        f  na  fR   Neg 4 42 y 25        
                                                                                                 
                   *       180         *       200         *       220         *       240       
NinHc-a : HRADSRGIIVPPIQEIFADRFVPADTLIRAFSVATTKPAGDESDVIIDVQETGNILDPEYKLAYYREDIGVNAHHWHWHV : 180 
NinHc-b : HRKDCRGVNLPPVQEIFPDKFVPVETLYEAYKETKL-HKEDE-DVIINIQKTGNIMDPEYNLAYYREDIGINAHHWHWHL : 178 
NinHc-d : HRDDCRGVILPPIQEVFPDKFIPAETINRALKADKK-STDE--SKVIEIQKTGNIIDPEYNLAYFREDIGINAHHWHWHL : 175 
NinHc-e : HRDDCRGVTVPPIQEIFPDRFVPSETISLALKEVTN-HPDK--DIEVEIESTGNILDPEYKMSYFREDVGTNAHHWHWHI : 175 
NinHc-f : HRDDCRGVTVPPIQEIFPDRFIPSETINQAIKADLR-RADDS-PVIVDVIQTGNILDPEYKLAYFREDIGANAHHWHWHI : 176 
NinHc-g : HRDDCRGVTLPPIQEVFPDRFIPAETINLASKEARN-NPTE--DVVVEIEDTGNILEPEYKLAYFREDIGINAHHWYWHV : 175 
PleHc   : HSDLTPHVVLPPLYEVTPHLFTNSEVIDQAYAAKMT---QT--PGNFKMEFTGSKKNREQRGAYFGEDVGLNSHHVHWHM : 215 
PleHc2  : HTDLGHGIVLPPLYEVTPHLFTNSEVINKAYSAKMT---QT--PGKFNMDFTGTKKNKEQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHM : 228 
HamHcA  : HSELGQGIVLPPLYEITPHMFTNSEIIHKAYTAKMT---QT--PGRFEMKFTGTKKNKEQRVAYFGEDIGLNIHHVTWHM : 215 
PinHcB  : HSKLGDGIVLPPLYEITPHMFTNSEVIDKAYSAKMT---QK--PGTFNVSFTGTKKNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHM : 199 
PinHcA  : HSKLGDGIVLPPLYEITPHMFTNSEVIDKAYSAKMT---QK--QGTFNVSFTGTKKNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHM : 199 
PelHc1  : HSKLGDGIVLPPLYEVTPHMFTNSEVIDKAYSAKMT---HK--EGTFNMSFTGTKKNKEQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHM : 227 
PelHc2  : HSKLGDGVVLPPLYEVTPHMFTNNEVIDKAYSAKMT---HE--GNTFDMSFTGTKKNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHM : 227 
PelHc3  : HSKLGDGIVLPPLYEVTPHMFTNNEVIDKAYSAKMT---HK--EGTFNMSFTGTKKNKEQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHM : 227 
PelHc4  : HSKLGDGIVLPPLYEVTPHMFTNSEVIDKAYSAKMT---HK--EGTFNMSFTGTKKNKEQRVAYFGEDIGMNIHHVTWHM : 228 
CmaHc6  : HSELTQHVVLPPLYEVTPHLFTNSEVIQEAYKAKMT---QT--AAKIESHFTGSKSNPEQRVAYFGEDIGMNTHHVTWHL : 197 
GroHc   : HSKLGAGIVLPPLYEVTPHLFTNSEVIQKAYNAQMT---QT--PGSFKQDFTGSKKNPEQRVAYFGEDIGMNVHHVTWHL : 219 
CsaHc   : HSPLTEHVVLPPLYEVTPHLFTNSEVIQAAYKAKMT---QT--ASKIKSHFTGSKSNPEQRVAYFGEDIGMNTHHVTWHL : 221 
PvaHc1  : HSPLTEHVVLPPLYEVTPHLFTNSEVIESAYRAKQT---QK--PGKFESSFTGTKKNPEQRVAYFGEDIGMNTHHVTWHM : 217 
PvaHc   : HSSLAEQVVLPPLYEVTPHLFTNSEVIEEAYRAKQK---QT--PGKFKSSFTGTKKNPEQRVAYFGEDIGLNTHHVTWHM : 213 
PinHcC  : HSGLGEGVVLPPLYEVTPHMFTNSEVIHEAYKAQMT---NT--PSKFESHFTGSKKNPEQHVAYFGEDVGMNTHHVLWHM : 205 
HamPHc1 : HSPLTKHVVLPPLYEIMPHFFTSSEVIQQAYRAKMI---GQ--PGKFNMNFTGTQNNPEHKIAYFGEDIGLSTHYINWHI : 223 
HamPHc2 : HSPLTKHVVLPPLYEIMPHFFTSSEVIQQAYRAKLI---EK--PGRFNMNFTGTQNNPEHKIAYFGEDIGLSTHYINWHI : 221 
CmaCc1  : HSPLTQHVVLPAIYEVKPRHFTKTQIAEEAYEAKEM---KL-RNVFFQNNFTGTPNDIEHRVAYFREDIGVGTHHLMIHL : 201 
          H  l   5 5Pp5yE5 p  Ft  1    A  a                 fTG   1 E   2Y4 ED5G n Hh  wH5       
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                   *       260         *       280         *       300         *       320       
NinHc-a : VYPSVYDSKFFGKKKDRTGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGLTRMVPFHNFEEPL-EGYAAHLTHIASGRHYAPRPDGL : 258 
NinHc-b : VYPATWRPEVIGRIKDRKGEL-FFYMHQQMCARYDCERLSNHMPQMIPFHNFHEPL-EGYSAHLSSNINGLPYSSRNAGR : 256 
NinHc-d : VYPATYRPDFFGKVKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCDRLSVGLQRMIPFQNFDDKL-EGYSAHLISLISGLNYASRPAGM : 253 
NinHc-e : VYPATWRPEVMGKLKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGMRRMIPFHNFEEEL-EGYSAHLTSLVSGLQYASRPEGF : 253 
NinHc-f : VYPATWRPEIMGKVKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCDRLSTGLQRMIPYHNFNEKL-EGYSPHLTSLVSGHHYANRPAGL : 254 
NinHc-g : VYPANWSVELTGKVKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDSERLSNGLNRMVAFHNFEEKL-EGYAPHLTSLVSGLHYASRPQGF : 253 
PleHc   : DFPFWWN----GAKIDRKGEL-FFWAHHQLTARYDAERLSNFLPAVDELY-WDRPIKDGFAPH-TTYKYGGEFPARPDNK : 288 
PleHc2  : DFPFWWKDSY-GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDSERLSNWLDVVDELH-WEDVIHEGFAPH-TSYKFGGEFPARPDNV : 304 
HamHcA  : DFPFWWKDSY-GYHLDRKGEL-FFWAHHQLTVRFDAERLSNWLDPVDELH-WERIIHEGFAPH-TSYKYGGEFPARPDNV : 291 
PinHcB  : DFPTWWQDSY-GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDFERLSNWLDPVDELH-WDRIIREGFAPL-TSYKYGGEFPVRPDNI : 275 
PinHcA  : DFPFWWEDSY-GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDFERLSNWLDPVDELH-WDRIIREGFAPL-TSYKYGGEFPVRPDNI : 275 
PelHc1  : DFPFWWDDSY-GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWMEPVDELH-WDDIIHEGFAPH-TSYKYGGEFPVRPDNI : 303 
PelHc2  : DFPFWWQDSY-GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWMDPVDELH-WEEVIHEGFAPH-ASYKYGGEFPTRPDNT : 303 
PelHc3  : DFPFWWDDSY-GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWLDPVAELH-WVDVIHEGFAPH-ASYKHGGEFPTRPDNI : 303 
PelHc4  : DFPFWWDDSY-GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWMEPVDELH-WDDIIHEGFAPH-TSYKYGGEFPVRPDNI : 304 
CmaHc6  : EFPFWWDDAHENHHIERKGESCSSWVHHQLTVRFDAERLSNYLDPVDELH-WDDVIHEGFDPQ-AVYKYGGYFPSRPDNI : 275 
GroHc   : DFPFWWEDSY-GYHLDRKGEL-FFWAHHQLTARFDAERLSNHLDLVDELY-WDRPIKEGFAPH-ATYRYGGEFPTRPDNV : 295 
CsaHc   : EFPFWWDDSHENHHINRKGES-FFWVHHQLTVRFDAERLSNYLDPVDELH-WDDMIHEGFAPH-TMYKYGGYFPSRPDNV : 298 
PvaHc1  : EFPFWWDDKY-SHHLDRKGGN-FFWVHHQLTVRFDAERLSNYLDPVEELS-WDKPIVQGFAPH-TTYKYGGQFPSRPDNV : 293 
PvaHc   : EFPFWWNDAY-GHHLDRKGEN-FFWIHHQLTVRFDAERLSNYLDPVGELQ-WNKPIVDGFAPH-TTYKYGGQFPARPDNV : 289 
PinHcC  : EFPFWWEDSS-GRHLDRKGES-FFWVHHQLTVRYDAERLSNHLDPVEELS-WNKAIDEGFAPH-TAYKYGGYFPSRPDNV : 281 
HamPHc1 : EYPFWWNETF-GYQIERRGEN-YFWVHHQLVNRFEAERISNHLQKIEKLH-WERNLHEGFDPH-TSYKNGEHFPFRHDDI : 299 
HamPHc2 : EYPFWWNETF-GYQIERRGEN-YFWVHHQLVNRFEAERISNHLQKIEKLH-WERNLHEGFDPH-TSYKNGNPFPFRHDDI : 297 
CmaCc1  : ENPFWWKDTY-GYHIDRKGEN-FFYAYHQLLNRYEAERISNHLPPLEELK-LDKPLKQGFAPQ-TTYNFGGPFATRNDNV : 277 
            P w4     g   1R Ge    4 h1Q5  R41 1R5Sn 5  5  l      5 1G4 p    y  G  4  Rp          
                                                                                                 
                   *       340         *       360         *       380         *       400       
NinHc-a : AMTDLRL-VDVQDMQRWTERILEAIHLGKVIDSEGNDIILDEETGADILGSLIESNLESKNRQFYGNLHNWGHVMMAYIH : 337 
NinHc-b : KLADLEE-CAVQDMERWRERILQSINLGVVVDPNGHETVLDEIHGIDILGNIIESSYDSVNVPFYGSLHNWGHVLMAAAH : 335 
NinHc-d : TLRDIRE-VDVQDMERWRERILSAIHTGQVIDSNGQEVPLDLERGLDILGALIESSQESLNKGYYGTLHNWGHVMVAKIH : 332 
NinHc-e : RLHDLKD-VDVQDMIRWRERILEAIDLGFVEDESHQQIKLTEDNGIDILGSIVESSYESKNKLFYGSLHNWGHVMMANIT : 332 
NinHc-f : SLHDLNELVDVQDMARWRERLLEAIHLGVVIDDHGNEIVLTPEHGIDMLGSMLESSYESKNREYYGNLHNSGHVMMARIH : 334 
NinHc-g : SLRDLTE-VDVQDMERWRERILEAIDLKHVHDSKGNEVPLDETNGANILGTIIEASSDSPNKGFYGSLHNWGHVMMARMH : 332 
PleHc   : EFEDVDGVARIRDLKELESRIRDAVAHGYIINADGTKTDINNEHGIDILGDIIESSTYSTNAAYYGALHNQAHRVLGAQS : 368 
PleHc2  : HFEDVDGVARVRDMVILESRIRDAIAHGYIIDHSGNKIDIKNEHGIDTLGDIIESSVYSPNVQYYGALHNTAHIMLGRQG : 384 
HamHcA  : HFEDVDGVAHVRDMIIIESRIRDAIAHGYVTDNHGDNINIRNDHGIDVLGDIIESSVYSPNAQYYGALHNTAHIMLGRQG : 371 
PinHcB  : HFEDVDGVAHVHDLEITESRIHDAIDHGYITDSDGHTIDIRQPKGIELLGDIIESSMYSSNVQYYGSLHNTAHAMLGRQG : 355 
PinHcA  : HFEDVDGVAHVHDLEITESRIHEAIDHGYITDSDGHTIDIRQPKGIELLGDIIESSKYSSNVQYYGSLHNTAHVMLGRQG : 355 
PelHc1  : RFEDVDGVAHVHDMEITENRIRDAIAHGYITATDGHTIDIRQPNGIELLGDIIESSMYSSNPHYYGSLHNTAHMMLGRQG : 383 
PelHc2  : QFKNVDGVARVRDMEITESRIRDAIAHGYITATDGHTIDIRQPNGIELLGDIIESSMYSSNPQYYGSLHNTAHMMLGRQG : 383 
PelHc3  : RFKNVDGVARVHDMEITESRIRDAIAHGYITATDGHTIDIRQPNGIELLGDIIESSMYSSNPHYYGSLHNTAHMMLGRQG : 383 
PelHc4  : RFENVDGVAHVHDMEITENRIRDAIAHGYITATDGHTIDIRQPNGIELLGDIIESSMYSSNPHYYGSLHNTAHMMLGRQG : 384 
CmaHc6  : HFEDVDGVADVRDMLLYEERILDATAHGYV-RINGQIVDLRNNDGIDLLGDVIESSLYSPNPQYYGALHNTAHMMLGRQG : 354 
GroHc   : HFEDVDGVVRVRDMIIHETRIKGAIAHGYITAADGSHININDEHGIDHLGDIIESSLYSPNAQYYGALHNEAHIILGRQA : 375 
CsaHc   : NFEDVDGVARVRDMLILESRIRDAIAHGYFTGRDGSVISIRDAHGIDILGDVIESSTYSPNPEYYGSLHNTAHVMLGRQG : 378 
PvaHc1  : DFDDMDGVARIRDLLIIESRIRDAIAHGYIVDKVGNHIDIMNERGIDVLGDVIESSLYSPNVQYYGALHNTAHIVLGRQS : 373 
PvaHc   : KFEDVDDVARIRDMVIVESRIRDAIAHGYIVDSEGKHIDISNEKGIDILGDIIESSLYSPNVQYYGALHNTAHIVLGRQG : 369 
PinHcC  : HFSDVDGVARVRDMSMTEDRIRDAIAHGYIDALDGHSIDIMNSHGIEFLGDIIESSGYSANPGFYGSLHNTAHIMLGRQG : 361 
HamPHc1 : HIEDVDKVAEVRDMIVMENRIRDAIAHGYVIDKEGNKVDINNEHGIDILGEIIESCVYNPYNEYYGSLHNMGHMMLGHQG : 379 
HamPHc2 : HIEDVDKVAEVRDMIVMENRIRDAIAHGYVIDKEGNKVDINNEHGIDILGDIIESCVYNPYNEYYGSLHNMGHMMLGHQG : 377 
CmaCc1  : HLQDVDNVGRIHEIVHMEDRIHDAIAHGYVEDEQGNKINIENEQGIDILGDIIQSSLYSPNRKYYGNLTTLAYTMLDHQT : 357 
             15     5 15   e R5  2  hg      g    5    G 1 LG 5512s ys n  4YG Lhn  h 55  q        
                                                                                                 
                   *       420         *       440         *       460         *       480       
NinHc-a : DPDGRFRETPGVMTDTATSLRDPIFYRFHRFIDNVFQEYKKTLPVYSRDNLTFPDIEITESKVNAKITNVIHTFIREDEL : 417 
NinHc-b : DPDGRYKLNPGVMDDTATALRDPIFYRWHRFIDDLFQEYKKTLPPYTKDELSFGNVFVKSLNVKAEQPNTVKTFFREDFL : 415 
NinHc-d : DHDGRFKENPGVMDDTSTALRDPIFYRYHRWMDNIFQEYKRRLSSYTPQDLSFPGVRVVNVTVNAKVPNLIHTYSKDAYL : 412 
NinHc-e : DPDGRFNENPGVMSDTSTSLRDPIFYRYHRFIDNIFQDYKQTLKPYDKAQLDFPGVQVVNVTVNAKVPNLVTTFMKTDDL : 412 
NinHc-f : DPDGRYKENPGVMSDTSTSLRDPIFYRYHRFIDNIFQEYKATLPVYDKKDLDFPGVSVVNVTVNAKLPNIVNTYLKEDQL : 414 
NinHc-g : DPDGRFQENPGVMSDTSTSLRDPIFYRWHRFVDNIFQQYKSTLQPYTWEQLSFPGVKAVSCEVKAKQNNVITTFIKDEEL : 412 
PleHc   : DPKHKFNMPPGVMEHFETATRDPAFFRLHKYMDGIFKEHKDNLPPYTEEDLLYSNVKITGVDVTE-----LSTFFEDFEF : 443 
PleHc2  : DPHGKFDMPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHKDTLPPYTKEDIAFPGVVLDSVTIDGE----LKTYFDTFEF : 460 
HamHcA  : DPHGKFNMPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHKDSLPPYTKADIEFTGVAVEEVEIVGQ----LNTFFDEFEF : 447 
PinHcB  : DPHGKFNLPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKKHTDSFPPYTHDDLEFAGMVVDGIAIDGE----LITFFDEFQY : 431 
PinHcA  : DPHGKFNLPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKKHTDSFPPYTHDNLEFSGMVVNGVAIDGE----LITFFDEFQY : 431 
PelHc1  : DPHGKFDMPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHTDSFPPYTHEDLEFPGVSVDNIAIDGH----LTTFFDQFKY : 459 
PelHc2  : DPHGKFDMPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHTDSFPPYTHEDLEFPGVSVENIAIDGH----LTTFFDQFKY : 459 
PelHc3  : DPHGKFNMPPGVMEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHTDSFPPYTHEDLEFAGVSVDNIAIDGH----LTTFFDQFKY : 459 
PelHc4  : DPHGKFDMPPGVMEHFETATRDPSFFRLHRYMDNIFKEHTDSFPPYTHEDLEFPGVSVENIAIDGH----LTTFFDQFKY : 460 
CmaHc6  : DPHGKFDLPPGVLEHFETATRDPAFFRLHKYMDNIFRKHKDSLPPYTKEELNFEGVNIDNFYIKGN----LETYFETFEY : 430 
GroHc   : DPHGKFNLPPSVMEHFETATRDPAFFRLHKYMDNMFKEHKDSLAPYTAEEIGFPGVHLTSVSIEGE----LETFFEDFEY : 451 
CsaHc   : DPHGKFALPPGVLEHFETATRDPAFFRLHKYMDNIFREHKDSLTPYTKDDLEFSGISVDSLDISNR----LETHFEDYEY : 454 
PvaHc1  : DPHGKYALPPGVLEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHKDSLPPYTVEELTFAGVSVDSVAIEGE----LETYFEDFEY : 449 
PvaHc   : DPHGKFDLPPGVLEHFETATRDPSFFRLHKYMDNIFKEHKDNLPPYTKADLEFSGVSVTELAVVGE----LETYFEDFEY : 445 
PinHcC  : DPTGKFDLPPGVLEHFETSTRDPSFFRLHKYMDNIFREHKDSLTPYTRDELEFNGVSIDSIAIEGT----LETFFENFEY : 437 
HamPHc1 : DPHAKYYDTPSVLEHYETTLRDPAFYKLHKYIDDLFRKHKDHLKPYSRKELLFPGIAINNIHIDGP----LETYFEDYEY : 455 
HamPHc2 : DPHAKYYDTPSVLEHYETALRDPAFYKLHKYIDDLFRKHKDHLKPYSQEDLLFPGVAVNMIDIDGP----LETYFEDYEY : 453 
CmaCc1  : DPKNKYDTPPGVLAHLETLPRDPAAWRLHKRIDNIFREHIDSLPPYTKEQLEFTGITVSDVQIQGS----LETYFEEYKY : 433 
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                   *       500         *       520         *       540         *       560       
NinHc-a : ELTHCMNFGSP------GSVKARYHHLDHESFSYIFNANN--NGSEEKKGTVRIFLAPKYDELGNVIPLDEQRRLYIEMD : 489 
NinHc-b : DVSHAFYFGRT------GSVKVRYQHLDHEPFTYQFVVEN--TGTKTRHAKVRIYLGPKNDHLGNPIKISNIRRLMIELD : 487 
NinHc-d : ELSHGINLK--------NKIKVKYEHLDHEPFSYTIAATN--ATGAAKKTTVRIFLAPKYDELGNRLVLEDQRRLYIELD : 482 
NinHc-e : ELTHGIDFGTT------KSVKVKYQHLDHEPFTFNISVDN--QSGGAKQATVRIFLGPKYDELGNRLDPEHQRTLCIELD : 484 
NinHc-f : EVSHGVSLK--------GSVKVKYHHLDHEPFAYNISCEN--SSGATKHATVRIFLGPVFDELGNKLSLNEARRFFIELD : 484 
NinHc-g : TLSHGINFGTD------RKVKVKYHHLDHEPFSITVNAQN--SSGAPKHATVRVFLAPKFDELGNRLSPDEQRPLFIELD : 484 
PleHc   : DLSNALDTTENV---NEVSVKTHISRLNHKPFSLNIHAHA--EHD-DK-VTVRVYISAKHDENHIALDIDESRWGAILLD : 516 
PleHc2  : SLVNAVDQSDKV---ADVAISADVHRLNHQEFSYNIDVSN--NNGGKVLGTIRIFLCPVKDSNGVTFTWEEGHWHCIEMD : 535 
HamHcA  : SLGNAVDELEKV---HDVAISAYVHRLNHEEFSYKILVQN--NNEGDILATVRIYLCPTVDNNHIHIPLSEGHWTCIEMD : 522 
PinHcB  : SILNAVDSGENI---EDVDINARVHRLNHNEFTYKITMSN--NNDGERLATFRIFLCPIEDNNGITLTLDEARWFCIELD : 506 
PinHcA  : SLINAVDSGENI---EDVEINARVHRLNHKEFTYKITMSN--NNDGERLATFRIFLCPIEDNNGITLTLDEARWFCIELD : 506 
PelHc1  : SLVNAVDSGENV---EDVAIYANVHRLNHEEFTYEIEVRN--HNEE-KFATVRIFLCPTEDNNGITLNLDEERWLCLEMD : 533 
PelHc2  : SLVNAVDSGENI---EDVEIYANVHRLNHEEFTYVIEVSN--ANE-VHLATVRIFLCPTEDNNGITLNLDEERWLCLELD : 533 
PelHc3  : SLVNAVDSGENV---EDVAIYANVHRLNHEEFTYDIEVRN--HNEEEKFATVRIFLCPTEDNNGITLNLDEARWLCLEMD : 534 
PelHc4  : SLVNAVDSGENV---EDVAIYANVHRLNHEEFTYEIEVRN--HNEE-KFATVRIFLCPTEDNNGITLNLDEARWLCLEMD : 534 
CmaHc6  : SLVNAVDDTEDV---DDVDIFTYISRLNHKEFSFVGDVTN--ELDHDVLATVRIFAWPHEDNNGVAFSFNDGRWNAIEMD : 505 
GroHc   : DLKMAVDSSEAV---AEVEVKAHVDRLNHKDFAYNFDIKSDSADQHAVVRVVRVFLCPRRDNNGIQFTFDEGRWNCIEMD : 528 
CsaHc   : SLINGVDDTVDV---LDVPISTVVSRLTHNDFKVKIGITN--SQNHEVLATVRIFAWPKYDNNHVEFSFNEGRWNAIELA : 529 
PvaHc1  : NLINAVDDTEQI---ADVDISTYVPRLNHKEFKIKVDVSN--N-KGEEVSYRHIFAWPHLDNNGIKFTFDEGRWNAIELD : 523 
PvaHc   : SLINAVDDAEGI---PDVEISTYVPRLNHKEFTFRIDVEN--G-GAERLATVRIFAWPHKDNNGIEYTFDEGRWNAIELD : 519 
PinHcC  : SLLNAVDDTVDI---ADVEILTYIERLNHKKFSFLILVTN--NNNTEVLATVRIFAWPLRDNNGIEYSFNEGRWRALELD : 512 
HamPHc1 : SLMNAMDDKEEMKWEDNMEISAIIPRLRHKDFSFKVNIMN--NNDENKLATIRIFAWPHRDVNGVIMPFNEGRWHAIELD : 533 
HamPHc2 : SLMNAMDDKEEMIWEDSMEISAIIPRLRHKDFSFKVNIMN--NNDENKLSTIRIFAWPHRDVNGVIMPFNEGRWHAIELD : 531 
CmaCc1  : DLINGLNDNTTET-E-FYGIYATMPRLNHKEFSYKIHVQN--NNGASKKAVIRLLAMPYRDGNGAIIPFDEGRWLAIEMD : 509 
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                   *       580         *       600         *       620         *       640       
NinHc-a : KFDTDLRPGKNIIVRSSTDSTVTISSTYTFKELLH------GEDLE-EDRSEFCSCGWPQHLLVPKGSNKGMVFDLFVMI : 562 
NinHc-b : NFHVELKPGTNTVERRSIDSSVTLSKQPTLKELLQ------GKGTD-RRGDEYCSCGWPDHLLIPKGDSSGMKFHLFAIF : 560 
NinHc-d : KFTTTLEPGRNTINRRSVDSSVTLSHVPTFEELEK------GENIP-NRETEYCSCGWPEHMLVPRGTPRGMVFHLFVML : 555 
NinHc-e : KFQVELAAGKNAITRDHKLSSVTVSETHTFKQLLA------GEGVS-ENTTEFCSCGWPEHMLIPRGSHKGSEFDLFVIL : 557 
NinHc-f : KFHAELAPGKNTVTRKSTESSVTVKPTPKFSQLQS------GEGIS-ENSTEFCSCGWPEHLLVPRGTHKGMDFYLFVML : 557 
NinHc-g : KFHKQLAPGNNVISRNAIDSNVTLSHTYTFDELRA------GQSAS-ADASEYCSCGWPEHMLVPRGTHKGMDFQLFVML : 557 
PleHc   : TFWTEVHAGDNEIKRKSSESSVAIPDRVSFPQLIHDADEAVANGA-ELPHKESRSCGHPQRLLLPKGKEQGMDFWLDIII : 595 
PleHc2  : KFYKSLAPGINHIVRKSTDSSVTVPDRPSFNILKSKTDRAVSSHSKLDLHKFERSCGIPNRLLLPKGKARGMDFALFVGV : 615 
HamHcA  : KFYKQLKTGSNKIDRKSTESSVTVPDSLSLAELHEKTDQAVASGSKLDLHEYERSCGLPARLLLPKGTVNGMDFDLFVAV : 602 
PinHcB  : KFFQKVPSGPETIERSSKDSSVTVPDMPSFQSLKEQADNAVNGGHDLDLSAYERSCGIPDRMLLPKSKPEGMKFNLYVAV : 586 
PinHcA  : KFFQKVPKGPETIERSSKDSSVTVPDMPSFQSLKEQADNAVNGGHDLDLSAYERSCGIPDRMLLPKSKPEGMEFNLYVAV : 586 
PelHc1  : KFWRKLANGKNLIERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGEDLDLSAYERSCGIPDRMLLPKSKPQGMEFNLYVVV : 613 
PelHc2  : KFWTKLANGKNLIERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGEDLDLSAYERSCGIPDRMLLPKSKPQGMEFNLYVAV : 613 
PelHc3  : KFWKKLGNGLNMIERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGEDLDLSAYERSCGIPDRMLLPKSKPQGMEFNLYVAV : 614 
PelHc4  : KFWKKLANGKNLIERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGEDLDLSAYERSCGIPDRMLLPKSKPQGMEFNLYVAV : 614 
CmaHc6  : KFWVMLHPGHNHIERSSHDSSATVPDIPSFQIIKDRTNEAIAQNKELHIEEFESGLGLPNRFLIPKGNVKGLDMDVMVAI : 585 
GroHc   : KFWTKLAAGDNHIKRKSSESSVTVPDVPSFASLIHDADAAVASGSDLHLEEFDRACGLPQRMLLPKGTEEGLEFLLVVAV : 608 
CsaHc   : KFWTKLNSGSNIIERSSKDFGVTVPDVPSFQTLMDMTDEALGSGSALHLEDYESGLGLPDRFLLPKGKTEGMDFHVVVFV : 609 
PvaHc1  : KFWVKLPGGTHHIERKCSESAVTVPDVPSFATLFEKTKEALGGADS-GLKDFESATGIPNRFLIPKGNEQGLEFDLVVAV : 602 
PvaHc   : KFWVSLKGGKTSIERKSTESSVTVPDVPSIHDLFAEA-EA-GGA---GLAKFESATGLPNRFLLPKGNDRGLEFDLVVAV : 594 
PinHcC  : RFWVKVKHGHHQITRQSTESSVTVPDVPSLQTLIDRADAAISSGCALHLEDYESALGLPNRFLLPKGQAQGMEFNLVVAV : 592 
HamPHc1 : KFWKYLAPGENEVTRKCDESSVTVPDVPSLKSLHEQAEAAIAGISELNLEEFVSATGLPNRLLIPKGNAAGVEFKLVVAV : 613 
HamPHc2 : KFQKELIPGENTITRKSSESSVTVPDVPSLKSLHEQTEAAIAGSSELNLDEFVSATGLPNRLLIPKGNEAGVEFKLVVAV : 611 
CmaCc1  : LFVKTLTSGDNEIDRKSSEASITVPDVPTYKTLVEKTENRE------NLEMYESSTGIPNRLLLPKGCEEGTEFRLPVAV : 583 
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                   *       660         *       680         *       700         *             
NinHc-a : TDAEKDKVPTS-GKKLCNDALSYCGVMDEKYPDKRAMGYPFDRTITAQSHEEFITPNMKISNITVRFQD------- : 630 
NinHc-b : TNYFEDTVNDHGRTNECVDAVSYCGAKDQLYPDKRAMGFPWDREIVANDFNEWRQPNMISIPIDIVHS-------- : 628 
NinHc-d : TDYVEDKVLDDSATVVCSDAVSYCGAKDQKYPDRRAMGYPFDRPIKARTPSQFKTQNMSFTEVRIQYGGYKA---- : 627 
NinHc-e : TDYEQDAVGG-EASGVCVDAISYCGAKDQKYPDKKPMGFPFDRVITADTVAEFLTPNMSCTDVKIKHVI------- : 625 
NinHc-f : TDYEHDHVNGLNEKSICADAVSYCGAKDQKYPDKKSMGFPFDRVIKARTLAEFSSANMKFQEVKIQFKE------- : 626 
NinHc-g : TDYSEDNPEGANVKTICNDAVSYCGAKDQKYPDKKPMGFPFDRPLLSSVAAKLPTENTCVTDIKIKFLG------- : 626 
PleHc   : TSGDDAVQDDLTVNAHG-STHGYCGIHGEKYPDKRPMGFPFDRPIPDLRVFK-V-QNQHGQVVKIFHH-------- : 660 
PleHc2  : TNGDEAKTVDDPE-ELG-ATHAQCGIHGEKYPDKKPMGYPVDRSVPDNRVFLES-PNIKRVYVKVFHDEHHDEHQ- : 687 
HamHcA  : TNGDEDKVTDHPETDEHGGTHAQCGAHGEKYPDKKPMGYPLERSIPDERVFHDV-ANINVTHVKVFFKEEH----- : 672 
PinHcB  : TDGDKDT-EGHNGGHDYGGTHAQCGVHGEAFPDNRPLGYPLERRIPDERVIDGV-SNIKHVVVKIVHHLEHHD--- : 657 
PinHcA  : TDGDKDT-EGHNGGHDYGGTHAQCGVHGEAYPDNRPLGYPLERRIPDERVIDGV-SNIKHVVVKIVHHLEHHD--- : 657 
PelHc1  : TDGDKDT-DGSDGDHDHHGTHAQCGIHGEQYPDHRPLGYPLERRIPDERVFDGV-SNIKHALVKIVHDPELRA--- : 684 
PelHc2  : TDGDKDT-DGSDGDHDHHGTHAQCGIHGEQYPDHRPLGYPLERRIPDERVFDGV-SNIKHALVKIVHDPELRA--- : 684 
PelHc3  : TDGDKDT-DGSDGDHDHHGTHAQCGIHGEQYPDHRPLGYPLERRIPDERVFDGV-SNIKHALVKIVHDPELRA--- : 685 
PelHc4  : TDGDKDT-DGSDGDHDHHGTHAQCGIHGEQYPDHRPLGYPLERRIPDERVFDGV-SNIKHALVKIVHDPELRA--- : 685 
CmaHc6  : TSGEADAAVE---GLHENTSFNHYGCPDGTYPDKRPHGYPLDRHVDDERIINDL-HNFKHIQVKVFHHA------- : 650 
GroHc   : SDGTTDAQHDAL-EAVDAHGHAQCGVNGEKYPDHQPMGFPLDRRIPDDRIFLSA-DNIEKLLVTVTHKH------- : 675 
CsaHc   : SDGAKDAAVD---GLHESTTYNHYGCHDGTYPDNQPHGYPLDRRVDDERIITGV-SNFKAVDVKVYHVEDH----- : 676 
PvaHc1  : TDGAADAAVD---GLHENTEFNHYGSHG-VYPDKRPHGYPLDRKVPDERVFEDL-PNFGHIHLKVFNHGEHIHH-- : 671 
PvaHc   : TDGDADSAVP---NLHENTEYNHYGSHG-VYPDKRPHGYPLDRKVPDERVFEDL-PNFKHIQVKVFNHGEHIH--- : 662 
PinHcC  : TDGRTDAALD---DLHENTKFIHYGYDR-QYPDKRPHGYPLDRRVDDERIFEAL-PNFKQRTVKLYSHEGVDGG-- : 661 
HamPHc1 : TDGEADSVND---EINLTTKFHHYGHHG-VYLDKKSHGYPLDRRVPDERLFHEI-PNFGETIVKVFNHNEHVHRHE : 684 
HamPHc2 : TDGVADSVND---EINLTTKFHHYGHHG-VYLDKKPHGYPLDRRVPDERLFHEI-PNFGETIVKVFNRDEHVYHH- : 681 
CmaCc1  : TDAEND-VNDE--SIITMQKYHHYGVRG-VQPDNRPFGYPLDRRVPDEHIVDEV-SNIKATMVKVYNHNVFIPLS- : 653 
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                      *        20         *        40         *        60         *        80       
NinHc-a    : ----------------------------------MSL--LHEKQVRVLKLFERLSVAAS--GEKIPADQID--------- :  33 
NinHc-b    : ----------------------------------MSS--ASEKQKRVLPLFQYVSFSTK--DKFGMRVQRD--------- :  33 
NinHc-d    : ----------------------------------MS---VKDKQAQILPLFKNLT-ALA--PETLPEAERD--------- :  31 
NinHc-e    : ----------------------------------MS---VKEKQQRVCSLFTHLT-SIS--RTAVPLADRD--------- :  31 
NinHc-f    : ----------------------------------MP---AQDKQRRILPLFEHLA-SLT--RAVLPPEERD--------- :  31 
NinHc-g    : ----------------------------------MS---IKEKQDQILPLFEKLT-TLT--RQQIPPEQRD--------- :  31 
ScoHcA     : -------MWSLALATLFVLGTVIRA-DQ---CPPVPAD-TKDKLEKILELIGHVNRPLT---PETPEPAGY--------- :  56 
ScoHcD     : -----MDTRVLRLTLALVALSGVLA-DSESCSSAIVND-YKLKQKEIQHLVDTINKPVY---PDFKDTRGII-------- :  62 
ScoHcX     : -----MKYCTESLILILAVIGCISA-AINFKCPKGT-A-EEKHQKEIYDLVQRINRPLI---PQFKEPNFPTS------- :  62 
ScoHcC     : -----MGAWKVWTFFAIALVVAVKAYDEEAKCMSHDED-SQVKERQILHIVDSINKPIS---PDFRAPRGVI-------- :  63 
ScoHcB     : -------MVAKWCVLAMCLLVAVGA-D---KCPRAT-D-QEAKQKRMLEVLQHVNKPYV---AETKDPKIPAG------- :  57 
SpiHc1     : --------MKLFILAVVLLATTAIA-E---KCPKPV-N-VEAKQKMVDTLISYINKPAN---PVPPKPP-I--------- :  53 
AgiHc1     : --------MKLFVLAVVLLATTAIA-E---KCPKPV-N-VEAKQKMVDTLISYINKPAN---PVPPKPP-I--------- :  53 
PleHc      : ------------------MQWTVLVAALLVATVSADTD-VAHQQQAINRLLYKVTSHIKSSFTDLKEAAETWNPRDH--- :  58 
PleHc2     : MVLVKLLVLCSLVAAAAAWPSFG---QDGFQSDAPDAT-LAKRQQVVNHLLDYIYDHLH--YTDLKGIAGTFSPEAD--- :  71 
HamHcA     : ----------TLVAAAAAWPS------FSYQNDASGDS-TAKRQQDVNHLLDRIYDHLH--YSDLKQISETFSPEAD--- :  58 
PinHcB     : --------------------------------DALGTG-NANKQQDINHLLDKIYEPTK--YPDLKDIAENFNPLGD--- :  42 
PinHcA     : --------------------------------DALGTG-NAQKQQDINHLLDKIYEPTK--YPDLKEIAENFNPLGD--- :  42 
PelHc1     : ----KVLVLCALVATAAAWPSFSGELTNGFQSDVHSSD-NAHKQQDVNHLLDKIYEPIK--DEELHNIAQTFDPVAD--- :  70 
PelHc2     : ----KVLVLCALVATAAAWPSFSGELTNGFQSDVHSSD-NAHKQQDVNHLLDKIYEPIK--DEELHNIAQTFDPVAD--- :  70 
PelHc3     : ----KVLVLCALVATAAAWPSFSGELTNGFQSDVHSSD-NAHKQQDVNHLLDKIYEPIK--DEKLHNTAQTFDPVAD--- :  70 
PelHc4     : ---MKVLVLCALVATAAAWPSFSGELPNGFQSDVHSSD-NAHKQQDVNHLLDKIYEPIK--DEELHNIAQTFDPVAD--- :  71 
CmaHc6     : --------------------------------TAGGAF-DAQKQHDVNSALWKVYEDIQ--DPHLIQLSQNFDPL----- :  40 
CsaHc      : ---MKLLLLCALVAGASAW-----PNFGMMADSPGGAS-NAQKQHDVNSILWKVYEEIR--DPHLKELSQSFDPL----- :  64 
PvaHc1     : --------LLALVAAAAAW------PNFGFQSDAGGES-DAQKQHDVNFLLHKIYGNIR--YSDLKAKADSFDPAGR--- :  60 
PvaHc      : --------MRVLVVL----------GLVAAAAFQVASA-DVQQQKDVLYLLNKIYGDIQ--DGDLLATANSFDPVGN--- :  56 
PinHcC     : --------------------------ADCQAGDSADKL-LAQKQHDVNYLVYKLYGDIR--DDHLKELGETFNPQGD--- :  48 
HamPHc1    : --------SLVVAAAAASPYSGSHDFSGFQRDEPDGVP-TAQKQHDINFLLHKLYEPLH--EANLKALEDSFDPLTH--- :  66 
HamPHc2    : ----VLLCSLV-AATAAWPY-----FGGFQRDEPDGVP-TAQKQHDINFLLHKLYEPLH--EANLKALEDSFDPLAH--- :  64 
CmaCC1     : -------------------------------DEPDGVS-KYQKQHDVYYAFYKIFEPLR--ESNLVEKAATFNPVGD--- :  43 
SamEHP     : ------MRLMWLAVLVVAVALGGAQAG--IGDVPADKP-FLMKQREVLRLFNKVHEPNR--YKEQVELGNAYEPLNS--- :  66 
TdoHc1     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
TdoHc2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHc1     : ------MKWLLTLGLVMVLASL-AQAKLTRGSVPADQD-FLTRQRDVIRLCMKVHEHNH--YQEQVDLVKDYDPSVA--- :  67 
PmaHc2     : --------MK--FALVLIGLCALA--A----ADTVDDT-FYKHQTQVLHLVEHIYEPISSHYEDLTTIKKTYDPLQH--- :  60 
TdoHx1     : -MAQTLVLISTLLVAFVAATNIHHYNRRYDDRVAADNY-HLNKQDVIIKLLHRVHQPNQ--YRDLADIGNNYNIEQN--- :  73 
PmaHx1     : -----MKSAFVLLALAAFAAASVLPGDTTDHKRVADKE-FLVKQKNLLQLFVRPHQYNL--YKEQAEIGKGYSLESH--- :  69 
PmaHx2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHx3     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHx4     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
TbuHex1    : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
LmiJHBP    : MA--ALCNLLLLLLLAAAATA--------APNPEGEKV-FLTRQRDVLRLFVKIQQPAV--IPEHIEIIKSFKWEEI--- :  64 
BdiHex     : MKT-ALVLILATATLAVAYPS-----STQDYRVVADKT-FLTRQRDFLRLLVRIEQPNY--YADQYEVGNAYDIEAN--- :  68 
PamHex12   : MKT-ALVFAAVVAFVAARFPD------HKDYKQLADKQ-FLAKQRDVLRLFHRVHQHNI--LNDQVEVGNTYDIEAN--- :  67 
RclCyanA   : MLA-LASLLTIAVAVSATVLP------VRPERKIADAE-FLKKQKQVLDLLVGVANN-----EQFKSEYADWDIAAN--- :  64 
RclCyanB   : MLA-LASLLTIAVAVSASVLP------VRPERRLADAD-FLKRQKQVLDLFVGVGHS-----QHFKNEYADWDFAAN--- :  64 
TmoENP86   : MRF-LLVALLAGVCAAS-----------AVSVQNEPVT-NPQRQKGDLTPLQIHQSTQAY-YNDHIEIAENYHFYEN--- :  63 
AgeHex     : MKF-SLILLVGLCALASSAVL-------HQHKVKVDQE-YVQKQKQILHLFDHINQPS-H-HREHVEIAKSFFFGDH--- :  66 
AgeHex2    : MKP-GSGPSWLRPCVPLP--------------VLGEVP-IAKIQKDVLLLLAHINQPP-V-YPQWTKIFESYNVSKH--- :  59 
TmoHex2    : MRL-ILVALLAGLCAVS-----------AVSVHSTN---YAQKQKDVWRLFKYINQPS-Y-YKDHVEIAHNYHLSKN--- :  60 
LdeDP1     : MKI-SLVFLVGFCTAVL-------------SNPVADTN-YLKREQQILKLLYHVNQPS-T-YPEHVEIGKSCMFCEK--G :  61 
AgrHex1    : MKL-TIALLCLGLGVVLSSPV-----GDGKHYKTVDHA-FLEKQQKVLSLFKHIHQHS-V-IEEHVKLTHDVTDPIQWLQ :  71 
CfeHex2    : MLKELLLLALVALCTTKGLHI---------TGKTADLD-FLHKQKKLYELLFFVKQNT-LTDMEFHKIGRDYNIESN--- :  66 
BheHex     : MLKKVFLLASLAIIVIKADTD------FYYTDVIADQD-FLLKQKKVFQLLYHVSQPD-ISNPELFQEGLAYDIGAN--- :  69 
GmeLHP82   : MGRLVLCVLALLVGGGISDPV-------KKLQRTVDQT-VLDRQYKLLTLFFHPHEPI-HI-KEQQEIAASWDLEKN--- :  67 
HceRbH     : MALLSLFVLALIFAPGLCDPV-----------RTVDSVEFAKKQIDISLLYYHAREPN-HV-SKCITISASWSIENN--- :  64 
TniAJHSP1  : MARLVLCALALLVAGGLGVPV-----RNNVPQKPADPV-FAKRQMDLMTLFFHVLEPN-YI-EANKVIVNTWSLEKN--- :  69 
MseAryla   : MKTVVILAGLVALALSSAVPPP--KYQHHYKTSPVDAI-FVEKQKKVFSLFKNVNQLD-YE-AEYYKIGKDYDVEAN--- :  72 
MseArylb   : MKTVIILAGLVALALGSEVPV-----KHSFKVKDVDAA-FVERQKKVLDLFQDVDQVN-PN-DEYYKIGKEYNIEAN--- :  69 
SliAryl    : MKTVLLLAGLVALVMGSAVPH-----HHDILLKTVEPK-FVEYQKKILHLFENSEQLD-YH-SDYYKVGKDYDIEAN--- :  69 
HceAryl    : MKTVLVLAGLIALVQSSVVSP----VAHHYKTKDVDAV-FVERQKKVLSLFQDVDQVN-VN-DEYYKIGKDYDVEAN--- :  70 
BmoSSP2    : MKSVLILAGLVAVALSSAVPK-----PSTIKSKNVDAV-FVEKQKKILSFFQDVSQLN-TD-DEYYKIGKDYDIEMN--- :  69 
GmeAryl    : MQTVLFLAALVSLAAAGYPQY---H--YDVETRKLDPS-LLNIQTKVLSLLENWKQVN-PD-DEYYKIGKEYNVEAN--- :  69 
CceHex2    : MVTMKTVLILASLVALVVGSYPQYH--QNVKTKTLDPK-LVGVQKKVLSLLEYWKQTD-TE-AEYYNIGKSYDVEAN--- :  72 
CceHex2a   : MVTTKTVLILASLVALVVGSYPQYH--QNVKTKTLDPK-LVGVQKKVLSLLEYWKQTD-TE-AEYYNIGKSYDVEAN--- :  72 
HceMtHF    : MRAA-VLLVLGLAAIASARPDNDD-------VNFVSMD-IKQKQLFILKLLNHVTEPV-MY-KDVSEIGMNFKIEDN--- :  66 
SliMMRSP-A : MRAV-VLLVVCLAGLAMARRDTDD----YNTNNFVTMD-IKQRQLVILKLLNHVMEPL-MY-KDLEDFGKNYKFEDN--- :  69 
SliMMRSP-B : MRAV-LLLVVGLAGMAMATPLTDD------NRDLVTLD-IKQRQLIILKLLNHVMEPL-MY-KDLEEIGKNYKIEEN--- :  67 
HcuSP2     : MRTV-LLFVVCLAGAAMAR----E------IDDIATTD-IKQKQTVILKLLNHITERL-MF-KDLEDIGKNFKIEDS--- :  63 
TniBJHSP2  : MRAV-LLFVVSLAALRMARPEIDD-------TTLVTMD-IKQRQLVILKLLNHVVEPL-MY-KDLEELGKNFKIEEN--- :  66 
PinSP1     : MRVLVVLVLGVAALASARLTTD------LDDNLLGSLD-VKKRQILILKLLNHITEPC-MY-KEILDIGNNYRIEEN--- :  68 
TniBJHSP1  : MRVLVLVASLGLRG-SVVKDDTTV---VIGKDNMVTMD-IKMKELCILKLLNHILQPT-MY-DDIREVAREWVIEEN--- :  70 
HcuSP1     : MRVLVVVAALALASASVVKDDTYSS-TVIGRESMVNVD-VKTKELSILKLLNHILQPT-MY-DDIREIAREWAIEEN--- :  73 
MseMRSP    : MRAIVFAAILAVAAASYINVGDNFN-VVIGKETLVNVD-VKVRELCILKLLNHILQPT-IY-EDIREVAREYVLEEN--- :  73 
SliMRSP    : MRVLLVLAAVALAAANVVKDDTNV---FIGKDNMVNFD-IKMKELCIMKLLNHILQPT-IY-DDVREVAREWVIEDN--- :  71 
BmoSSP1    : MRVLVLLACLAAASASAISGGYGTM--VFTKEPMVNLD-MKMKELCIMKLLDHILQPT-MF-EDIKEIAKEYNIEKS--- :  72 
HceMtHS    : MRVLVLVAFLAAATASVVNDANYSFNVVIGKDSLMKAD-VKMKEICIMKLLNYVLQPT-VY-EDIKEVAREYMLEEN--- :  74 
PinSP2     : MRAIVAALVLAVAAASVVKDDYKDF--IITKEPMINLD-VKTKEVCILKLLNHILQPT-MY-DDIRDIAREFVLEDN--- :  72 
DmeLSP2    : MKSFTVIALAAVALLATLGQAK------HLDSKVADKD-FLMKQKFMYQILQHIYQDD-VFTTPFGGSYVEYKPWEH--- :  69 
CviLSP2    : MKSFIAVAVIALAFFA-LASSK------HIESKVADKD-FLVKQKFMLDILQHVYQDD-VFVKKYDESYVTYKPWEH--- :  68 
MdoLSP2    : ------IQNICLALCA-LG-SP------VTQQKFADKD-FLEKQKFVLEVLQHVYQDD-VFVTKFDETYATYLPWEH--- :  61 
AgaHEX1    : MKLLILAVEISLAVLASGSYVPST----KFEAKYADKE-FLFKQKFFFEVLRNIHLPL-KY-DEYIPYTKTWVSDE---- :  69 
DmeLSP1a   : MK-FAIAFLACVA-VVTATAYHKT-----HDIKVADKA-FLMKQKFLFEIVYRVEDPL-MF-EEYIAMGKQFYFDKE--- :  67 
DmeLSP1g   : MK-LTLVILA-LV-ACVTAFSVPT-----QKVKIADKN-FLEKQKFLFEIVHRIDEPL-MF-EEWIKMGQKLITDKA--- :  66 
CviLSP1a   : MK-IAIVLLA-II-ALVAASSISK-----HEVKIADKE-FLAKQKFLFEIVYRVEDPL-MF-EEWIKMGKTFTFDKS--- :  66 
CviLSP1b   : MK-IAIVLLA-IV-GLAASASITD-----KKVKIADKD-FLAKQKFLFEIVYRVEDPL-MF-EEWIKMGKSFTFDKA--- :  66 
MdoLSP1    : MK-IAIALLA-II-GLVAVSAYPH----TKETKYADKD-FLAKQKFLFEIVYRVEDPL-MF-EEYIKLGKTFTYHED--- :  67 
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                      *       100         *       120         *       140         *       160       
NinHc-a    : ----------------ARLSTVGELPNSAFFSCFLPAHLEEAKRLIEIFYSAKDFDDFVLLAEQARTFVNSTLFAFAAEV :  97 
NinHc-b    : ----------------PRLSGLGVLGRGVLFSCFHEDHLKEATQLYEVLITAPTFEEFLDLCHQCRDYVNEGLFAYAVSV :  97 
NinHc-d    : ----------------PRLKGVGFLPRGRLFSCFHEDHLGEAQALYEVLYEAKDFGDFINLAKQAREIVNEGLFAFALSV :  95 
NinHc-e    : ----------------PRLHGIGKLAQGELFSCFHEKGLAEATKLYETLYAAKDFEDFINLAKQARSFANEGLFVYAASV :  95 
NinHc-f    : ----------------PRLKRLGRLPRGTLFSCFHTEHLIEAEELFETLYAAKDFEDFMRLAEQARDIVNEGMFVYSTSV :  95 
NinHc-g    : ----------------PRLIGVGVLPRGTLFSCFHERHLKEATKLFEVLYKAADFADFLNLAKQARDVVNEGLFVYALSV :  95 
ScoHcA     : -------------DE-TKLKGLGILPQHEIFSLFDERTWPEATKAAEFLMEATDFEHFIQRADVLRHRINEDMFMYALNV : 122 
ScoHcD     : -------------DE-SKLKGLGTLPRREVFSLFDERNWAEAAKVVELLLEPKTFREFIHLADIIHHRVNEDLFLYALSV : 128 
ScoHcX     : -------FLIKGKDPKEFFQAIGHLPKKEVFSLFDERHWDEAMTAYEYLYEAETLDDFIDIAKILYLHLNEDMFYYVFSF : 135 
ScoHcC     : -------------DE-HKLRGLGTLKKREIFSLFDERNWDEASKVVRLLLDAKDFDDFIDVAEVIRLRVNEELFLYAFSV : 129 
ScoHcB     : -------------SE-DVFKHLGILEKHEVFSLFDERQWDEATTAAVYMLTAPSFDEFIDRAEIVRHRINEDMFYYAFSV : 123 
SpiHc1     : -------------DP-KKLIGIGILPKDQVFSLFDERTWDEVSEVLKRFMAAPTFEDFIKVAETLYPHVNEDLFLFGLSV : 119 
AgiHc1     : -------------DP-KKLIGIGILPKDQVFSLFDERTWDEVSEVLKRFLAAPTFEDFIKVAETLYPHVNEDLFLFGLSV : 119 
PleHc      : -TDKSSDGGAAIKHLMDELDDHRLLEQHHWFSLFNDRQREEALLLVDVLLHSTDLEAFKNNAAYFREHTNEGEFVYALYV : 137 
PleHc2     : -TSIYTDDGAAAHVLMEELRDGRLLEQHHWFSLFNTRQREEAIMLFEVLIHCKSWVCFVKNAAYFREHMNEGEFVYALYV : 150 
HamHcA     : -TSMYTDGGTAAHHLMEELNDHRFLEQHHWFSLFNPRQREEALMLFDVLMHCKSWECFVDNAAFFRERMNEGEFAYALYT : 137 
PinHcB     : -TSIYNDHGAAAEALMKELNDHRLLEQRHWFSLFNTRQREEALMLFAVLNQCKEWYCFRSNAAYFRERMNEGEFVYALYV : 121 
PinHcA     : -TSIYNDHGAAVETLMKELNDHRLLEQRHWYSLFNTRQRKEALMLFAVLNQCKEWYCFRSNAAYFRERMNEGEFVYALYV : 121 
PelHc1     : -TSIYGDVGAAAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKDWNCFLNNAAFFRERMNEGEFVYALYV : 149 
PelHc2     : -TSIYVDDGAAAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKNWNCFRNNAAFFRERMNEGEFVYALYV : 149 
PelHc3     : -TSIYGDDGAAAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKDWNCFLNNAAFFRERMNEGEFVYALYV : 149 
PelHc4     : -TSIYVDDGAAAKTLMQELNDHRLLEQHHWFSLFNTRQREEALMLFTVLNQCKDWNCFLNNAAFFRERMNEGEFVYALYV : 150 
CmaHc6     : -SGHYDDDGVAAKRLMKELNENRLLKQNHWFSLFNTRQREEALMLYDVLEHSTDWSTFAGNAAFFRVSMNEGEFVYALYA : 119 
CsaHc      : -SGHYDDDGVAAKRLMKELNDHRLLEQKHWFSLFNTRQREEALMLYDVLEHSTDWETFAGNAAYFRVRMNEGEFVYAIYA : 143 
PvaHc1     : -FGSYSDGGEAVQKLVREVKDGKLLQQRHWFSLFNPRQRHEALMLFDVSIHCKDWNTFVSNAAYFRQKMNEGEFVYALYV : 139 
PvaHc      : -LGSYSDGGAAVQKLVQDLNDGKLLEQKHWFSLFNTRHRNEALMLFDVLIHCKDWASFVGNAAYFRQKMNEGEFVYALYV : 135 
PinHcC     : -LLLYHDNGASVNTLMADFKDGRLLQKKHWFSLFNTRQREEALMMHRVLMNCKNWHAFVSNAAYFRTNMNEGEYLYALYV : 127 
HamPHc1    : -TANMPDAGVAVNKLMQEVKTQHLEERHHWFSVFNATQREEALLLVKVLLQCQDWPTAIGNAVYFRKMMNEETYVYALYT : 145 
HamPHc2    : -TANMPDGGVAVNKLMQEVKTQHLEERHHWFSVFNATQREEALLLVKVLLQCQDWPTAIGNAVYFRKMMNEETYVYALYT : 143 
CmaCC1     : -VSMYKDGGVAVQNLMYELTHQRLLEKKHWAVATNKRHLEEAIMLFEVFMQCKDWNCVASNAAYFRERVNEEEFIYAAYH : 122 
SamEHP     : --LPRYRNPAPVKQLVRLYRAGSLLPRGAIFTLFDDTHREQMILLFESLLYANDWETFLRTAAWARDRVNEGQFVYALCV : 144 
TdoHc1     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
TdoHc2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHc1     : ---GKFKDVTPIKRLMKYYNAKTLLPRGDIFSLFHKEHREEMILLFESFLFAQDWDTFFKTAVWARDRINEGQFVYALSV : 144 
PmaHc2     : --LDNFKDGDHVKHFVHDVTHGKYLAHDEIFNIFHPHHRRQMVYLFEILYGAKDFDSFFNMAVWARDHMSPRMFLYAFSV : 138 
TdoHx1     : --VDKYQNEEAVRKFVEQYKKG-MLPRGRIFSIFDKKQQDEMINLFEVFYYAKDFDTFLKTACFARDRVNEGQFVHAFLT : 150 
PmaHx1     : --LADYTNAKAVKQFLHVYKQG-MLPKGEIFSVFYQEYLEQAIHLFDVFYFAKDWDTFYKTACWARDRVNEGQFIYALSV : 146 
PmaHx2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHx3     : ----------------------------------------------------------------------------ALSV :   4 
PmaHx4     : -------------------------------------YLEQAIHLFDIFFFAKDFETFYKTACWARDHVNEGMFVYAFSV :  43 
TbuHex1    : ---------------------------------------------------------------------NEGEFVYALSV :  11 
LmiJHBP    : --EPKLQDKETVERFLQLHKEGALLSREDDFSILYAKHLWQAVDLFKILYRIPDYETFHKVAVWLRYNVNVGLFEYVARV : 142 
BdiHex     : --INNYKYPHVVKNFLSAYKRG-MLPRGVPYSPYYTTQSYETKLLFDLFYYANDYDTFYKTVCWARDRINEGQFLYAFST : 145 
PamHex12   : --IGNYSTPDVVKQFMAYFKKG-MLSRGEPFSVNYEKHREQAIMLYDLLYFANDYDTFYKTACWARDRVNEGMFMYSFSI : 144 
RclCyanA   : --FGAFTDPKYPREFLEAYHRG-FLPRDAILSFSNHKARADVIKLFDVFYFAKDFDTFYKAAVWARNHVHPGMFASAYVL : 141 
RclCyanB   : --FGSFTDEKYPKQFWEAYQRG-FISRHAIYSLACHKTRHETIKLFDVFYFAKDFDTFYKAAIWAKNHVHPGMFTYAATL : 141 
TmoENP86   : --KEGYSKPEVVEEFYNYWRYGKALKRGEIFSAFTKEHLKPAIALFKLFYYANNWETFYKTAVWAMNYVSERMFLYTFSV : 141 
AgeHex     : --VDSYNKPEVVKKFIQYWKYG-MLPKGEIFSVMYKEHLEQAIALFEMFYHAKDYQTFYKTAVWARQHVNEGMFLYSFSV : 143 
AgeHex2    : --LSDYSNPEVVHEFELYESYG-WLPKEEIFSVMYQPHLNQSIVLFELLYYAKTYEVFYNTAVWARHYFNEGLFLYAFSL : 136 
TmoHex2    : --VAAYSKPEVVEQFYKYWQYGKLLPRGEIFSVFHGEHLKQAVALFKLFYYANDYETFYTTAVWARNHINEGMFMYSLSV : 138 
LdeDP1     : SLYDKYEKREVVDNWVQFWRFG-LLPRGEVFSVFYEEHLRQAIALFKLFYYAKTYDEFHRVATWARQNVNEGMFVYAFSV : 140 
AgrHex1    : VHKGSFEKPQVVDTMIQFFHYDYMVPKGHPFSIMYDEHLEQAIALFKLFEEAKDFDTFYHTAVVMKKFVNEGMWLYSVCV : 151 
CfeHex2    : --IDSYNDKLIVQDFLHLHKSG-MLSRNAIYSPYYEEHREEVKIVTKLFFSAKDFQTFYKTASWARLNLNDGVFTSAFTT : 143 
BheHex     : --IDSYSNKDAVNHFLELYKFG-FLPRGAIYSLYYPKLLDETKALFKLFYYAKDFDTFYKTALWARNRLNEGEFICAFYE : 146 
GmeLHP82   : --IGLYENATAVHLTIQMLHNNYQVPRGVPFTVLESVHRFEISVYYSLLYSAKTYDTFYKTAVFLRQHVNENLFVNVLSV : 145 
HceRbH     : --INHYKNETAVKIWIEMKKQNWLLPLSVPFSPLNPSHQFEAITLFNILYSAKDYDTFYKTTVYMKDRVNQDLFIYVLSI : 142 
TniAJHSP1  : --IEHFSNVTAVTTYIKMLENQCCVPRAVPFSILEDEHKFEVVTLFNVLHSAKDYDTFYKTAVYVRDRVNPDLFSYVLSA : 147 
MseAryla   : --IDNYSNKKVVEDFLLLYRTG-FMPKGFEFSIFYERMREEAIALFELFYYAKDFETFYKTASFARVHVNEGMFLYAYYI : 149 
MseArylb   : --IDNYSNKKAVEEFLQLYRTG-FLPKYYEFSPFYDRLRDEAIGVFHLFYYAKDFDTFYKSAAWARVYLNEGQFLYAYYI : 146 
SliAryl    : --IQNYSNKQAVEEFLLLYRTG-TLPKYYKFSIFYERMRDEAIALFHVLYYAKDFETFYKTAAWAKVYMNEEQFFYAYYI : 146 
HceAryl    : --IDNYTNKKAVEEFLKLYRTG-YLPKYFEFSIFHHKLREEAIALFHLFYYAKDFETFYKSAAFARVHLNEGQFLYAYYI : 147 
BmoSSP2    : --MDNYTNKKAVEEFLKMYRTG-FMPKNLEFSVFYDKMRDEAIALLDLFYYAKDFETFYKSACFARVHLNQGQFLYAFYI : 146 
GmeAryl    : --MESYTNREVVTEFLSLYKAG-FIPKNEVFSIFYENQALEVIALYRLFYYAKDFETFYKTAAFARVWLNEGQFVYAFYL : 146 
CceHex2    : --IESYTDKEAVTEFLYYYKAG-FLAKNELFSIFYERQALEVIALYKLFYHAKDFETFYKTAAFARVYLNEGQFVYAYYM : 149 
CceHex2a   : --IESYTDKEAVTEFLYYYKSG-FLAKNELFSIFYERQALEVIALYKLLYYAKDFETFYKTAAFARVYLNEGQFVYAYYM : 149 
HceMtHF    : --MELYTKTEVVKSFVNMLKVG-VLPRGEVFTLNVDRQMKEVVNMFHILYYAKDFSTFIKTACWMRLYLNEGMFVYSLSV : 143 
SliMMRSP-A : --FDRYTKTDVVKDFLKMLKVG-FLPRGEIFTLHIDRQLKEVVNMFHMLYYAKDFDTFVRTACWMRLYLNEGMFVYALTV : 146 
SliMMRSP-B : --TDSYVKTDVVKTFVKMLKVG-FLPRGEIFTLHIDRQLKEVVTMFHMLYYAKDFNTFIKTACWMRLYLNEGMFVYALTV : 144 
HcuSP2     : --IDSYTKPEIVTDFIKMINVG-VLPRGEIFTIHIDRQLKEVISMFHMLFYAKDFDTFLKTACWMRLYLNEGMFAYALTV : 140 
TniBJHSP2  : --TDLFTKTDVLKDFIKMRKVG-FLPRGEIFTLHVDRQLKEVVTMFHMLYYAKDFTTFVKTACWMRLYLNEGMFVYALTV : 143 
PinSP1     : --VDLYTKVDVVKTFVRQVKLG-LLPRGEIFTLHIDRQLKEVVSMFHVLFYAKDFATFIKTACWMRIHCNEGMFVYALQV : 145 
TniBJHSP1  : --MDKYLKTDVVKKFIDTFKMG-MLPRGEVFVHTNELHLEQAVKVFKIMYSAKDFDVFIRTACWLRERINGGMFVYALTA : 147 
HcuSP1     : --KDKYLKTDIVNQFINTFKMG-MLPRGEVFVHSNNLHIDQAVKVFRILYFAKDFDVFIRTCCWLRERINGGMFVYALTA : 150 
MseMRSP    : --TDKYLKTDVVKEFINMFKMG-MLPRGEIFVHTNTLHLDQAVKVFRVLYFAKDFDYFMKTACWLRERINGGMFVYALTA : 150 
SliMRSP    : --VDKYLKAEVVRDFINTFRMG-MLPRGEVFVHTNELHIIQAVKVFKILYFAKDFDIFMRTACWLRERINGGMFVYALTA : 148 
BmoSSP1    : --CDKYMNVDVVKQFMEMYKMG-MLPRGETFVHTNELQMEEAVKVFRVLYYAKDFDVFMRTACWMRERINGGMFVYAFTA : 149 
HceMtHS    : --TDKYSKSDVVTKFMETFKMG-MLPRGEVFVHTNELQMEQAVKVFRILYFAKDFDYFIKTACWLRERINGGMFVYALTA : 151 
PinSP2     : --MDKFLKAEVIKDFISLYKLG-MLPRGEIFVNTDEKQLKEAIAVFRILYFAKDFDTFIKTACWLRERINNGMFVYCLNV : 149 
DmeLSP2    : --VADYVHPEMLEHFFELWQHQ-PFTDDMVWSVMYDKHEEYVVGLVRLFYFAKNWETFQHVVYWARQHVNKQLFVYAVTI : 146 
CviLSP2    : --AEDYNEIDLIKDFFELWQHD-PIYDDEIFSPVYERHVEYAHYLTRLFYFAKDWNSFTHAVYWARTHVNKQLFIYSLTV : 145 
MdoLSP2    : --LEDINNADKLTEFFDLWQHK-PLCDEVVFSPVYANHVEYALGLGRLFYFAKDWKAFTHAVYWARVHVNKQLFVYALNL : 138 
AgaHEX1    : ---TKYNDFAQVAEFFDYYKTGAFLEKGELFSIYNEQYLRQTYAVFTFLYNSADWDTYYKNMIWARDNINEGMFIYVLHL : 146 
DmeLSP1a   : ---HYTHFDLYMEKFFEAHKAHALLPKGEFFGALVKHHAKQARGLFNFFYYAKDWETFMTNVAFARMHFNEGMFVYALTL : 144 
DmeLSP1g   : ---QYETFDFYMEKLWESYKLGALLPKGEFFGALVKTHHKQAYGLFNFFYYAKDWETFVRNVAWARIHVNEGMFVYALTL : 143 
CviLSP1a   : ---GYTHFDMYMEKFYEAYKYGAILPKGEFF------------------YYAKNWETFQRNVAFARMHFNEGMFVYALTL : 125 
CviLSP1b   : ---DYNHFDMYMDKFYEAYKYGAILPKGEFF------------------YYAKNWEVFQRNVAFARMHCNEGMFVYALTL : 125 
MdoLSP1    : DYTFPEHHSEYMKKFYNAYKYGVTLPKGEYFGSLAFTHFEQMYGLFEFFYYAKDWDVFQRNVCWARMYFNEGMFVQALTL : 147 
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                      *       180         *       200         *       220         *       240       
NinHc-a    : AILHRADSRGIIVPPIQEIFADRFVPADTLIRAFSVATTK---------------------------------------- : 137 
NinHc-b    : AILHRKDCRGVNLPPVQEIFPDKFVPVETLYEAYKETKL----------------------------------------- : 136 
NinHc-d    : TVLHRDDCRGVILPPIQEVFPDKFIPAETINRALKADKK----------------------------------------- : 134 
NinHc-e    : AILHRDDCRGVTVPPIQEIFPDRFVPSETISLALKEVTN----------------------------------------- : 134 
NinHc-f    : ALLHRDDCRGVTVPPIQEIFPDRFIPSETINQAIKADLR----------------------------------------- : 134 
NinHc-g    : AVVHRDDCRGVTLPPIQEVFPDRFIPAETINLASKEARN----------------------------------------- : 134 
ScoHcA     : AVLHRKDTRGVQVPRIHKIYPDKFLKQDILVEVREKVNHG---------------------------------------- : 162 
ScoHcD     : AIAHRPDCQGVQVPRVLDIYPDKFLRKEVIHKIKEVSNEGAY-------------------------------------- : 170 
ScoHcX     : AVLYRKDTRNVRLPQVHDVYPDKFLKTDIINKIKQANYQG---------------------------------------- : 175 
ScoHcC     : AVMHRGDTQGLQVPRIHDIFPDKFLKEDVIHRLLELSNRGEH-------------------------------------- : 171 
ScoHcB     : AAVHRDDTRGINLPRIHEIYPDKFLKHKVIVEVKNSINSG---------------------------------------- : 163 
SpiHc1     : AIVHRPDANGVHVPRVHEVYPDKFLTNDVLINIRKQIIKG---------------------------------------- : 159 
AgiHc1     : AIVHRPDANGVHVPRVHDVYPDKFLTNDVLINIRKQIIKG---------------------------------------- : 159 
PleHc      : AVTHSDLTPHVVLPPLYEVTPHLFTNSEVIDQAYAAKMT----------------------------------------- : 176 
PleHc2     : AVIHTDLGHGIVLPPLYEVTPHLFTNSEVINKAYSAKMT----------------------------------------- : 189 
HamHcA     : AVIHSELGQGIVLPPLYEITPHMFTNSEIIHKAYTAKMT----------------------------------------- : 176 
PinHcB     : SVIHSKLGDGIVLPPLYEITPHMFTNSEVIDKAYSAKMT----------------------------------------- : 160 
PinHcA     : SVIHSKLGDGIVLPPLYEITPHMFTNSEVIDKAYSAKMT----------------------------------------- : 160 
PelHc1     : SVIHSKLGDGIVLPPLYEVTPHMFTNSEVIDKAYSAKMT----------------------------------------- : 188 
PelHc2     : SVIHSKLGDGVVLPPLYEVTPHMFTNNEVIDKAYSAKMT----------------------------------------- : 188 
PelHc3     : SVIHSKLGDGIVLPPLYEVTPHMFTNNEVIDKAYSAKMT----------------------------------------- : 188 
PelHc4     : SVIHSKLGDGIVLPPLYEVTPHMFTNSEVIDKAYSAKMT----------------------------------------- : 189 
CmaHc6     : AVIHSELTQHVVLPPLYEVTPHLFTNSEVIQEAYKAKMT----------------------------------------- : 158 
CsaHc      : AVIHSPLTEHVVLPPLYEVTPHLFTNSEVIQAAYKAKMT----------------------------------------- : 182 
PvaHc1     : AVIHSPLTEHVVLPPLYEVTPHLFTNSEVIESAYRAKQT----------------------------------------- : 178 
PvaHc      : AVIHSSLAEQVVLPPLYEVTPHLFTNSEVIEEAYRAKQK----------------------------------------- : 174 
PinHcC     : SLIHSGLGEGVVLPPLYEVTPHMFTNSEVIHEAYKAQMT----------------------------------------- : 166 
HamPHc1    : AIKHSPLTKHVVLPPLYEIMPHFFTSSEVIQQAYRAKMI----------------------------------------- : 184 
HamPHc2    : AIKHSPLTKHVVLPPLYEIMPHFFTSSEVIQQAYRAKLI----------------------------------------- : 182 
CmaCC1     : AIKHSPLTQHVVLPAIYEVKPRHFTKTQIAEEAYEAKEM----------------------------------------- : 161 
SamEHP     : AVLHREDTRGVVLPPPYEIYPHLFVNSEVIHAAYKAKMR----------------------------------------- : 183 
TdoHc1     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
TdoHc2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHc1     : AVLHREDCKGIILPPAYEIYPHMFVNSEVINSAYKAKMT----------------------------------------- : 183 
PmaHc2     : AVLHRTDCKGITLPPAYEITPDMFLTTDVMRKAYQAKMT----------------------------------------- : 177 
TdoHx1     : AILHREDTKDVVLPPIYEVMPHFFLDTKVIKKAYEAKMR----------------------------------------- : 189 
PmaHx1     : AALQREDCKDFVLPPVYEVYPHLFLQNEVIQKAYEVRMQGEHYT------------------------------------ : 190 
PmaHx2     : -------------------YPHLFLHNEVIQKAYEVRMQGEHYT------------------------------------ :  25 
PmaHx3     : AMSQREDCRNFFLPPIYEVYPSRFIKGETIQKAYDIQMQGEHYKP----------------------------------- :  49 
PmaHx4     : AVLHREDCKYFVLPPPYEVYPHLFVNNEVIQKAYEVKMQGEHYT------------------------------------ :  87 
TbuHex1    : AVLHREDCKDFVLPAPYEVYPHLFVNSETIQKAYEIKMQGEHYSFVD--------------------------------- :  58 
LmiJHBP    : VLLHRDDTRELLLPPPYEVLPQFFVSAPALQQATDACLR----------------------------------------- : 181 
BdiHex     : AVFQREDLSDYILPPPYEIYPYLFVDSEVIQKAYETRMS----------------------------------------- : 184 
PamHex12   : AVFHRDDMQGVMLPPPYEVYPYLFVDHDVIHMAQKYWMK----------------------------------------- : 183 
RclCyanA   : AFYHRADLQNFYIPPFYEIYPNFFVPTETFHKVFKTKMSGVKERVF---------------------------------- : 187 
RclCyanB   : ALYQRHDTQAFYVPPVYEIFPTLFVPAETLHHVYDDKLTGIKEGHY---------------------------------- : 187 
TmoENP86   : ALVHRPDTYYYTLPPIYEIYPYYFYNAEVIQEEAQYYKQLY--------------------------------------- : 182 
AgeHex     : AVVHRPDTYGIILPPIYEVYPHYFYNSEVIHKA-QVYKQTHN-------------------------------------- : 184 
AgeHex2    : AVVHRPDMEKVFF-PIYEIYPYYFYNVEVIQQA-YKLKHMHN-------------------------------------- : 176 
TmoHex2    : ALIHRPDTYYFSLPPIYEIYPHYFYSTEVIKKA-QYYKQMYS-------------------------------------- : 179 
LdeDP1     : AIIHRPDCRRLMLPPIYEIKPHYFFNKEVINKAYYYKQVHNS-------------------------------------- : 182 
AgrHex1    : AIVHRDDTHGIILPPIYEVYPWFFYNTDVIHEAYKHKMAHKT-------------------------------------- : 193 
CfeHex2    : AVFYRPDCKHMRLPAPYEIYPNLFFDNNVIQRARDIKMMHGV-------------------------------------- : 185 
BheHex     : AVIRRPDTEYLQLPPPYELYPYAFFNSEVIEAAKNAKLYNKL-------------------------------------- : 188 
GmeLHP82   : VILHRSDTQDIRIPPIYDVFPSYFHNGEIMTTAQRITTHGQR-------------------------------------- : 187 
HceRbH     : LHIHRSDLEGYAIPPIYEVLPEYFNNGEIMTTAQRIGVHGSH-------------------------------------- : 184 
TniAJHSP1  : VIVNRPDTKGIYIPRVFEIFPSYFNNGEIMTTAARINTHGDR-------------------------------------- : 189 
MseAryla   : AVIQRMDTNGLVLPAPYEVYPQYFTNMEVLFKVDRIKMQDGF-------------------------------------- : 191 
MseArylb   : AVIQRKDTQGFVVPAPYEVYPQFFANLNTMLKVYRTKMQDGV-------------------------------------- : 188 
SliAryl    : AIVQRADTDGIVLPAPYEVYPQFFFNSEIMHKLYRTKMQNNV-------------------------------------- : 188 
HceAryl    : AVIQRNDTHGFVLPAPYEVYPQFFVNMDTTVRIYRTKMQDGI-------------------------------------- : 189 
BmoSSP2    : AVIQRPDCHGFVVPAPYEVYPKMFMNMEVLQKIYVTKMQHGL-------------------------------------- : 188 
GmeAryl    : AVIHRADTRGIVLPAPYEIWPEYFMNSDVLSKIYRIQMQKGL-------------------------------------- : 188 
CceHex2    : AVIQREDTRGIVLPPPYEVMPEYFVNMDVLFKLYRIQMQKGI-------------------------------------- : 191 
CceHex2a   : AVIQREDTRGIVLPPPYEVMPEYFVNMDVLFKLYRIQMQKGI-------------------------------------- : 191 
HceMtHF    : AVRYREDCKGVVLPPPYEIYPYYFVRADVIQKAYLIKMRKGL-------------------------------------- : 185 
SliMMRSP-A : AVRHREDCKGIILPPPYEIYPYYFVRGDVIQKAYLLKMKKGL-------------------------------------- : 188 
SliMMRSP-B : AVRHREDCRGIILPPPYEIYPYYFVRADVIQKAYLLKMKKGL-------------------------------------- : 186 
HcuSP2     : AVRHREDCNGIVLPPPYEIYPYYFVRADVIQKAYLLKMKKGL-------------------------------------- : 182 
TniBJHSP2  : AVRHREDCKGIILPPPYEIYPYYFVRADVIQKAYLLKMKKGL-------------------------------------- : 185 
PinSP1     : ACRHREDCKGIILPPPYEIYPFFFVRGDVIQRSYLLKMRRGL-------------------------------------- : 187 
TniBJHSP1  : CVFHRTDCRGITLPAPYEIYPYVFVDSHIINKAFMMKMTKAA-------------------------------------- : 189 
HcuSP1     : AVFHRNDCRGIILPAPYEIYPYFFVDSNIIQKALMMKMTRAA-------------------------------------- : 192 
MseMRSP    : AVFHRTDCIGITLPAPYEIYPYFFVDSHVINKAFIMKMTKAV-------------------------------------- : 192 
SliMRSP    : CVFHRADCRGITRPAPYEIYPYFFVDSHVINKAFMMKMTKAA-------------------------------------- : 190 
BmoSSP1    : ACFHRTDCKGLYLPAPYEIYPYFFVDSHVISKAFMMKMTKAA-------------------------------------- : 191 
HceMtHS    : AVFHRSDCVGITLPAPYEIYPYFFVDSHVINKAFMMKMTKAA-------------------------------------- : 193 
PinSP2     : AVVHRVDCNGIVLPAPYEVYPFLFVDSHIIKKVHMLKMTKGW-------------------------------------- : 191 
DmeLSP2    : ASLFRDDMQGVVLPAHYEIHPWSYFDSQALEWAEHYKMHGFH-------------------------------------- : 188 
CviLSP2    : ASIHRDDLKGIVLPAIYEIQPWHFFDADTLELAEKFRMHGFH-------------------------------------- : 187 
MdoLSP2    : ATVLRDDLHGVTTPAVYEVLPWHFFDVETVTKAEHQALHGFH-------------------------------------- : 180 
AgaHEX1    : TVMHRPDLQGIVLPAIYEIYPYYFFNTDVIRTINYKKLYDPK-------------------------------------- : 188 
DmeLSP1a   : AVIHRDDFHGLVLPAIHEIFPQFFFNSKFVMEAEKFDYEMWMKTSLYEKEYMDV-----------MYQTSDYMYMKDFKT : 213 
DmeLSP1g   : AVIHKPEFEGLILPQIYEIFPQYFFNSKFVYAAEKFDYEVFSKLTMYEKEYKDILYKDYS-----EFTGNFYFYTKDWKT : 218 
CviLSP1a   : AVIHRDDFQGLILPSIHEIFPQYFFNSKFVYEAEKFDYDVWSKYIMYEKEYKDILYKDYSTFYKNHDNHHYYYFTKDFKT : 205 
CviLSP1b   : AVIHRDDFHGLILPSIYEIFPQYFFNSKFVYEAEKFDYDVWSKYIMYEKEYKDILYKDYATFYKNHDNHHYYFFTKDFKT : 205 
MdoLSP1    : AVIHRDDFGGLMLPAVYEIFPQYFFNSKFIYEAEKFDFDVWSKYAMYEKEYKDFMYKDYSKYFKEFDN-YYYFYTKDFKL : 226 
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                      *       260         *       280         *       300         *       320       
NinHc-a    : ---------------------------PAGDESDVIIDV-QETGNI-----------LDPEYKLAYYREDIGVNAHHWHW : 178 
NinHc-b    : ---------------------------HKEDE-DVIINI-QKTGNI-----------MDPEYNLAYYREDIGINAHHWHW : 176 
NinHc-d    : ---------------------------STDE--SKVIEI-QKTGNI-----------IDPEYNLAYFREDIGINAHHWHW : 173 
NinHc-e    : ---------------------------HPDK--DIEVEI-ESTGNI-----------LDPEYKMSYFREDVGTNAHHWHW : 173 
NinHc-f    : ---------------------------RADDS-PVIVDV-IQTGNI-----------LDPEYKLAYFREDIGANAHHWHW : 174 
NinHc-g    : ---------------------------NPTE--DVVVEI-EDTGNI-----------LEPEYKLAYFREDIGINAHHWYW : 173 
ScoHcA     : ----------------------------EEK--PVVDAT-ELHQNQ-----------LDPNYRLSYFLEDIGMNSHHYHW : 200 
ScoHcD     : ----------------------------LDKV-PVIDAT-EVSDNH-----------LDPNQELLYFLEDLGMNSHHHHW : 209 
ScoHcX     : ----------------------------KQH--PVIDAT-KEFHDL-----------RNPVSYLHYFLEDIGMNSHHYHW : 213 
ScoHcC     : ----------------------------YDRI-PIIDAT-QISHNY-----------LDPNSELEYFLEDLGLNSHHHHW : 210 
ScoHcB     : ----------------------------QED--PLIDAT-HEFTDL-----------RDPNSKLHYFLEDVGLNSHHYHW : 201 
SpiHc1     : ----------------------------HKN--PVVKDT-HYYHND-----------FDPFRRVDYFTEDLGMNSHHYHW : 197 
AgiHc1     : ----------------------------HKN--PVVKDT-HYYHND-----------FDPFRRVDYFTEDPGMNSHHYHW : 197 
PleHc      : -----------------------------QT--PGNFKM-EFTGSK-----------KNREQRGAYFGEDVGLNSHHVHW : 213 
PleHc2     : -----------------------------QT--PGKFNM-DFTGTK-----------KNKEQRVAYFGEDIGMNIHHVTW : 226 
HamHcA     : -----------------------------QT--PGRFEM-KFTGTK-----------KNKEQRVAYFGEDIGLNIHHVTW : 213 
PinHcB     : -----------------------------QK--PGTFNV-SFTGTK-----------KNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTW : 197 
PinHcA     : -----------------------------QK--QGTFNV-SFTGTK-----------KNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTW : 197 
PelHc1     : -----------------------------HK--EGTFNM-SFTGTK-----------KNKEQRVAYFGEDIGMNIHHVTW : 225 
PelHc2     : -----------------------------HE--GNTFDM-SFTGTK-----------KNREQRVAYFGEDIGMNIHHVTW : 225 
PelHc3     : -----------------------------HK--EGTFNM-SFTGTK-----------KNKEQRVAYFGEDIGMNIHHVTW : 225 
PelHc4     : -----------------------------HK--EGTFNM-SFTGTK-----------KNKEQRVAYFGEDIGMNIHHVTW : 226 
CmaHc6     : -----------------------------QT--AAKIES-HFTGSK-----------SNPEQRVAYFGEDIGMNTHHVTW : 195 
CsaHc      : -----------------------------QT--ASKIKS-HFTGSK-----------SNPEQRVAYFGEDIGMNTHHVTW : 219 
PvaHc1     : -----------------------------QK--PGKFES-SFTGTK-----------KNPEQRVAYFGEDIGMNTHHVTW : 215 
PvaHc      : -----------------------------QT--PGKFKS-SFTGTK-----------KNPEQRVAYFGEDIGLNTHHVTW : 211 
PinHcC     : -----------------------------NT--PSKFES-HFTGSK-----------KNPEQHVAYFGEDVGMNTHHVLW : 203 
HamPHc1    : -----------------------------GQ--PGKFNM-NFTGTQ-----------NNPEHKIAYFGEDIGLSTHYINW : 221 
HamPHc2    : -----------------------------EK--PGRFNM-NFTGTQ-----------NNPEHKIAYFGEDIGLSTHYINW : 219 
CmaCC1     : -----------------------------KL-RNVFFQN-NFTGTP-----------NDIEHRVAYFREDIGVGTHHLMI : 199 
SamEHP     : -----------------------------QE--PAVVHM-NFTGTI-----------RNPEQRVAYLGEDLGMNSHHSQW : 220 
TdoHc1     : -------------------------------------------------------------------------------W :   1 
TdoHc2     : -------------------------------------------------------------------------------W :   1 
PmaHc1     : -----------------------------QT--PAIIHM-NFTGTI-----------RNPDQWIAYLGEDVGLNSHHAHW : 220 
PmaHc2     : -----------------------------AT--KTVIPM-KFTGSI-----------KNPEQRVAYFGEDIGVNSHHSHW : 214 
TdoHx1     : -----------------------------QE--NALIKM-NYTHNR---------QLKNEDQKVAYFSEDMGLNQFYSYY : 228 
PmaHx1     : ----------------------AVDTVYKEG-ETYYIPA-NYSGWY---------YTQYPEQFISYFTEDVGVNAFHAYW : 237 
PmaHx2     : ----------------------AVDSVYKVD-KTYYIPS-NYSGWY---------YTRHPEQFISYFTEDVGINAFHAYW :  72 
PmaHx3     : ----------------------TTDDIFKVD-KTYYIPS-NYTGWW---------FTKTPEQFLSYFTEDVGVNSFNTYW :  96 
PmaHx4     : ----------------------HVDSVFKQE-NTYYIPT-NYSGYY---------YTKHPEQFLTYFTEDVGVNSFNAYW : 134 
TbuHex1    : ------------------------GVFK-TD-KTYYIPS-NYSGFY---------HANHPEQFVSYFTEDVGVNAFHTYW : 102 
LmiJHBP    : ------------------------GLCADEN-RPFVIRA-NYTGSH---------ALRNVESKLSYFREDVGLASYMAFM : 226 
BdiHex     : ------------------------DVHLTAP-KTYIFPV-NYT-------------VANPEQELYYWYEDVGLNTYYAYY : 225 
PamHex12   : ------------------------NAGSGEH-HSHVIPV-NFT-------------LRTQDHLLAYFTSDVNLNAFNTYY : 224 
RclCyanA   : --------------------NYNNTGYEYNP-YGSRFGS-IWSTDN----------KGHAEYRISYFREDVGLNAFFSDW : 235 
RclCyanB   : --------------------NYNDTGYEYVA-HNQKYGS-VWSTDN----------RGHSEYRISYFREDVGLNSFFGDW : 235 
TmoENP86   : -----------------------NGQSGANY-NNRVIFA-NYSGHYL---------NLNPEQSLSYFTEDIGVNSFYYYY : 228 
AgeHex     : ---------------------RQQHHEKEGD-YDYTIFA-NYSGHYL---------NLHPEQSMSYYLEDVGINAFYYYF : 232 
AgeHex2    : --------------------TQHPISVYDSN-YGYTIKA-NYSGYYL---------NLHPEQSLSYYLEDVGINAFYYYY : 225 
TmoHex2    : ------------------------GQQGSEY-NDKIIYA-NYSGHYL---------NLHPEQSLSYYMEDVGLNSFYYYY : 224 
LdeDP1     : ---------------------RDVHQNPGSF-PGYTIQT-NYTHDHM---------NLGHEQSLSYFLEDIDMNSLYYYY : 230 
AgrHex1    : ---------------------------SEAS-HDHHIIA-NYSGHYL---------NLHWEQALSYYTEDVGLNAFFHHF : 235 
CfeHex2    : -----------------------RPTNVDNG-DSYVIHA-NYSGNLV--------RPYLDDYKLDYFMEDVGLNAYYYYV : 232 
BheHex     : ----------------------------VEG-NSYIIYV-NYSGWYLN-------RAYDTEMRVNYFLEDIGLNTFYFFY : 231 
GmeLHP82   : -------------------MLEHYPSTYVWE-NNVVIRH-NETAWPYYC--------NTESMPVSYFTHDVTLNALYYNI : 238 
HceRbH     : -------------------MIEYYPSTYKWD-NSVVIRW-NTTVWPYQ----------CQSTPMSYYLHDYSLNAHYYYH : 233 
TniAJHSP1  : -------------------LVDFYPSTYKWD-KNVVIRW-NPTTWPYY---------NSQSTPIAYFTHDYSLNSFYYNV : 239 
MseAryla   : ----------------LNKDLAAYYGMYHEN-DNYVFYA-NYSNSLSY---------PNEEERIAYFYEDIGLNSYYYYF : 244 
MseArylb   : ----------------VSADLAAQHGIVKEK-NYYVYYA-NYSNSLVY---------NNEEQRLSYFTEDIGLNSYYYYF : 241 
SliAryl    : ----------------FDEKLAAQYGMVKDN-NNYVFYA-NYSNSLSY---------PNKEQKLSYFTEDIGLNSYYFYF : 241 
HceAryl    : ----------------LHPTKAINYGIVKEE-EHYVYYA-NYSNTFLY---------NNEEQRLTYLTEDIGFNSYYYYF : 242 
BmoSSP2    : ----------------INPEAAAKYGIHKEN-DYFVYKA-NYSNAVLY---------NNEEQRLTYFTEDIGMNAYYYYF : 241 
GmeAryl    : ----------------IIPEQGPYYGILSKD-NAYYFYA-NYSGPLTY---------EDNENLLSYFIEDIGWNSYYYYF : 241 
CceHex2    : ----------------IVPEQAEKYGIITKD-NDYYFYA-NYSGPWTY---------DNNEHLLSYFTEDIGWNSYYYYF : 244 
CceHex2a   : ----------------IVPEQAEKYGIITKD-NDYYFYA-NYSGPWTY---------DNNEHLLSYFTEDIGWNSYYYYF : 244 
HceMtHF    : ----------------LDLKLSEFYGIKKTE-KDVYIID-ENVYDRRV--------ALNEDDKIKYFTEDIDLNTYYYYF : 239 
SliMMRSP-A : ----------------LDLKLCDFYGIKKTD-KDIYIID-ENVYDKRV--------YLNHDDKLRYFTEDIDLNTYYYYF : 242 
SliMMRSP-B : ----------------LDHKLCDFYGIKKTD-KDVYIID-ENIYDKRV--------YLCDEDKLRYFTEDIDLNTYYYYF : 240 
HcuSP2     : ----------------LDQKLCDFYGINNTD-KDVYIID-ENIYDKRV--------YFNDEDRLRYFTEDIDLNTYYYYF : 236 
TniBJHSP2  : ----------------LDLKLCDFYGIKKTD-KDVFIID-ENVYDKRV--------HLNKEDKLRYFTEDIDLNTYYFYF : 239 
PinSP1     : ----------------LDEKLCDLYGIKKTD-KNVYIID-ENIFDRRV--------NLNIEDRLRYFTEDIDLNTYYYYF : 241 
TniBJHSP1  : ----------------RDPVMLDYYGIKVTD-KNLVVID--WRKGVRR--------TLTEHDRISYFTEDIDLNTYMYYL : 242 
HcuSP1     : ----------------TDPVIMDYYGIKVTD-KNLIVID--WRKGVRR--------TLTENDRIGYFTEDVDLNTYMYYL : 245 
MseMRSP    : ----------------TDPVVANYYGIKVTD-KNLVVID--WRKGVRH--------AFTQEEQMTYFTEDIDLNTYMYYL : 245 
SliMRSP    : ----------------NDPVLMNYYGIKVTD-KNLVVID--WRKGVRR--------TLSQNDRISYFTEDIDLNTYLYYL : 243 
BmoSSP1    : ----------------KDPVLWKYYGITVTD-DNLVVID--WRKGVRR--------SLSQNDVMSYFMEDVDLNTYMYYL : 244 
HceMtHS    : ----------------SDPVLMNYYGIKVTD-KSMVVID--WRKGVRR--------SLSEDDKYSYFTEDVDLNTYMYYL : 246 
PinSP2     : ----------------LDPILKDYYGIVIKD-NNLVIVD--WRKGVRH--------TLTKDDRLTYFTEDIDLSTYLYNM : 244 
DmeLSP2    : -------------------------HVKQMDNIYNVVIRTNYSNV---------HGSLNYDHDLAYYLEDVGFNAFYYYF : 234 
CviLSP2    : -------------------------NVKKLDNLHNVVIKSNYSNV---------YGDVNYEHSLSYFLEDIGFNAFYYYY : 233 
MdoLSP2    : -------------------------NVTQLDNVFNVVVKSNYSNV---------YTHVNYDHTLAKFTEDVGLNAFYYYY : 226 
AgaHEX1    : -------------------------FGFYGNGKYNIVYA-NYTATY-PMDY---YNNFYTEEYLNYNTEDIGLNAYYYYF : 238 
DmeLSP1a   : WQWWKLMGLGEHWYSESNYILRENIYEYNQESNWLTMMK-DVKKFYMPVDYSRDLYLYNEESKLSYFTEDLGWNSYWYYL : 292 
DmeLSP1g   : WQWYKMMGLDQEWYVEDKYFLRENLSQFVNDPKYVDVVK-GLKKFYMPVDYTRDIDFFNDETKMTYFTEDLGWNAYWYYL : 297 
CviLSP1a   : YQWWKMMGLGEHWYSEDRFMLRDNMDKYNKDSKYLEIFE-GTKMFFMPVDYTRDIEFFNKESVLSYFTEDVGLNTYWYYL : 284 
CviLSP1b   : YQWWKMMGLGEHWYSEDRFMLRDNMDKYNKDSKYLEIFE-GTKMFFMPVDYTRDIEFFNKESVLSYFTEDVGFNAYWYYL : 284 
MdoLSP1    : WQWWKLMGMGEHWYAEEHFMMRDNMYMFNKDSKYLDMIK-DVKMFYMPVDYTRDVYFFNKESELSYFTEDVEWNSFWYYF : 305 
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                      *       340         *       360         *       380         *       400       
NinHc-a    : HVVY--PSVYDSKF---FGKKKDRTGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGLTRMVPFHNFEEPL--EG-YAAHLTHIASGR : 249 
NinHc-b    : HLVY--PATWRPEV---IGRIKDRKGEL-FFYMHQQMCARYDCERLSNHMPQMIPFHNFHEPL--EG-YSAHLSSNINGL : 247 
NinHc-d    : HLVY--PATYRPDF---FGKVKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCDRLSVGLQRMIPFQNFDDKL--EG-YSAHLISLISGL : 244 
NinHc-e    : HIVY--PATWRPEV---MGKLKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCERLSNGMRRMIPFHNFEEEL--EG-YSAHLTSLVSGL : 244 
NinHc-f    : HIVY--PATWRPEI---MGKVKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDCDRLSTGLQRMIPYHNFNEKL--EG-YSPHLTSLVSGH : 245 
NinHc-g    : HVVY--PANWSVEL---TGKVKDRKGEL-FYYMHQQMCARYDSERLSNGLNRMVAFHNFEEKL--EG-YAPHLTSLVSGL : 244 
ScoHcA     : HVVH--PAVWLPKH----GPRKDRKGEL-FYYMHHQMVARYDSERLSNNLPRTEPFENWDDPL-EEG-YAPHLTIHKTGY : 271 
ScoHcD     : HVIH--PAIWLPKH----GGVKDRKGEL-FFYMHKQMVARYDTERLSNDLPRVRPFENWNDPI-DEG-YSPHLIIDKTGY : 280 
ScoHcX     : HVMN--SALRKAYP-TEGEKKFYRKGEL-FYHMHHQMLNRYELERLSNGLPRCPTFENWDDPI-AEG-YASHLAVDRTGY : 287 
ScoHcC     : HVIH--PAIWVSEL----GNEKDRKGEF-FYWMHHQMLARYEAERMSNGLARTRTFQNWNDPI-DEG-YAPHISIMKTGY : 281 
ScoHcB     : HVIH--PAVWQESLEELTHQHKDRKGEL-FYFMHHQMVNRYDAERLSNGLPRSTTFENWNDPI-ETG-YAPHLTIDRTGY : 276 
SpiHc1     : HVLH--PSIWTQDI----G-EKSKLGEL-FYWMHRQMVARFDSELLSVHLPRISSLDDWNKKV-KIG-YAPHLTIQRTGY : 267 
AgiHc1     : HVLH--PSIWHQGV----G-EKAKLGEL-FYCMHRQMVARFDSELLSVHLPRIPSLDDWNKKV-KIG-YAPHLTIQRTGY : 267 
PleHc      : HMDF--PFWWN-------GAKIDRKGEL-FFWAHHQLTARYDAERLSNFLPAVDELY-WDRPI-KDG-FAPH-TTYKYGG : 279 
PleHc2     : HMDF--PFWWKDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDSERLSNWLDVVDELH-WEDVI-HEG-FAPH-TSYKFGG : 295 
HamHcA     : HMDF--PFWWKDSY----GYHLDRKGEL-FFWAHHQLTVRFDAERLSNWLDPVDELH-WERII-HEG-FAPH-TSYKYGG : 282 
PinHcB     : HMDF--PTWWQDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDFERLSNWLDPVDELH-WDRII-REG-FAPL-TSYKYGG : 266 
PinHcA     : HMDF--PFWWEDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDFERLSNWLDPVDELH-WDRII-REG-FAPL-TSYKYGG : 266 
PelHc1     : HMDF--PFWWDDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWMEPVDELH-WDDII-HEG-FAPH-TSYKYGG : 294 
PelHc2     : HMDF--PFWWQDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWMDPVDELH-WEEVI-HEG-FAPH-ASYKYGG : 294 
PelHc3     : HMDF--PFWWDDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWLDPVAELH-WVDVI-HEG-FAPH-ASYKHGG : 294 
PelHc4     : HMDF--PFWWDDSY----GYHLDRKGEL-FFWVHHQLTARFDAERLSNWMEPVDELH-WDDII-HEG-FAPH-TSYKYGG : 295 
CmaHc6     : HLEF--PFWWDDAH---ENHHIERKGESCSSWVHHQLTVRFDAERLSNYLDPVDELH-WDDVI-HEG-FDPQ-AVYKYGG : 266 
CsaHc      : HLEF--PFWWDDSH---ENHHINRKGES-FFWVHHQLTVRFDAERLSNYLDPVDELH-WDDMI-HEG-FAPH-TMYKYGG : 289 
PvaHc1     : HMEF--PFWWDDKY----SHHLDRKGGN-FFWVHHQLTVRFDAERLSNYLDPVEELS-WDKPI-VQG-FAPH-TTYKYGG : 284 
PvaHc      : HMEF--PFWWNDAY----GHHLDRKGEN-FFWIHHQLTVRFDAERLSNYLDPVGELQ-WNKPI-VDG-FAPH-TTYKYGG : 280 
PinHcC     : HMEF--PFWWEDSS----GRHLDRKGES-FFWVHHQLTVRYDAERLSNHLDPVEELS-WNKAI-DEG-FAPH-TAYKYGG : 272 
HamPHc1    : HIEY--PFWWNETF----GYQIERRGEN-YFWVHHQLVNRFEAERISNHLQKIEKLH-WERNL-HEG-FDPH-TSYKNGE : 290 
HamPHc2    : HIEY--PFWWNETF----GYQIERRGEN-YFWVHHQLVNRFEAERISNHLQKIEKLH-WERNL-HEG-FDPH-TSYKNGN : 288 
CmaCC1     : HLEN--PFWWKDTY----GYHIDRKGEN-FFYAYHQLLNRYEAERISNHLPPLEELK-LDKPL-KQG-FAPQ-TTYNFGG : 268 
SamEHP     : HMDF--PFWWKEDE--Y-GIRKERKGEL-FYYMHHQLIARFDLERLSNDLPFVEPLY-WTERI-KDG-FYPQ-TTYRVGG : 290 
TdoHc1     : HMDF--PFWWKPE---Y-GVEKDRKGEL-FYYMHHQLIARFDLERLSNNLPVVRPLD-WEKPI-VNG-FYPQ-TTYRKGG :  70 
TdoHc2     : HMDF--PFWWKPE---Y-GVEKDRKGEL-FYYMHHQLIARFDAERLSNYLPVVEPLD-WEKPI-VQG-FAPG-AMYENGQ :  70 
PmaHc1     : HMDF--PFWWKAAE--Y-GIEKDRKGEL-FYYMHHQMIARYDFERLSNWLHFVEPIS-FEDEI-EHG-FYPQ-TTYRVGG : 290 
PmaHc2     : HMDF--PFWWKRSY----DVTKDRRGEL-FFYMHHQMVNRFDAERLSNWLPQVEPLN-WHHEI-EEG-FAPA-AMYFNGQ : 283 
TdoHx1     : QMDH--PFFYKKD---Y-GTEEDRKGEL-FYYMHQQLLARYDLERLANDLPTIETLK-LNKYV-KRG-YAPK-LSYRQGE : 297 
PmaHx1     : HMDY--PFWANSKY--Y-NVKFDRRGEL-FYYTQHQLMARYYLERLSNGLKEIKPFSYFETQSHIPG-YEPS-LRYPNGK : 309 
PmaHx2     : HMDY--PFWANSKY--Y-NVKFDRRGEL-FYYTQHQLMARYYLERLSNGLGEVKPFSYFDND--VVG-YQPS-LRYPSGK : 142 
PmaHx3     : NYFY--PSWYNASY--Y-NFKFDRRGEL-FYYSKQQLLARYQLERLSNDLPEIKPYNYFSFKA-LPS-YESC-LSYENGK : 167 
PmaHx4     : HLDY--PFWMNSQH--Y-NLKFDRRGEL-FYYTQHQLMARYYLERLSNGLGDLKHFDWFDKKTQMVG-YEPS-LRYQNGQ : 206 
TbuHex1    : NMDY--PFWANSKT--Y-NMKFDRRGEL-FYYTQSQLLARYTLERLSNGLGEVKPFS-YAYKTPVAG-FEPS-LRYQNGK : 173 
LmiJHBP    : GAQYIVPWVNASEC--P-WPALRMRGDL-YYFLMRNLLARYDLERLSNHMLPVTPVD-LWEPV-SEG-YDPQ-LRLLSGK : 298 
BdiHex     : YFNY--PTFFNETE--Y-GVHFDRRGEL-FYYTRQQLYARQFLERHSHDLGEVEPVH-YDRPF-QTE-YYPR-LRYSNGQ : 295 
PamHex12   : RYYY--PSWYNTTL--Y-GHNIDRRGEQ-FYYTYKQIYARYFLERLSNDLPDVYPFY-YSKPV-KSA-YNPN-LRYHNGE : 294 
RclCyanA   : FFRN--PTWMTPEK--YSGENLAKKGEN-FYYTLKQIFARYNLERISNGLPFPNIIT-WTDPI-KVG-YNPR-LSYPNGR : 306 
RclCyanB   : FIKN--PAWMCPEK--YNKPYLHRRGEN-FYYTLKQIFARYNLERLANGLPYPDVLE-WTKPV-RVG-YNPR-INYANGQ : 306 
TmoENP86   : NLYY--PFWMSGEE--F-NLKADNRGEL-FYYMYQQILARYYLERLSNGFGEIKTFN-WEVPL-ETG-YYPS-LVYPNGL : 298 
AgeHex     : NLYY--PFWMSGEE--Y-GLKNDNRGEQ-FYYVHLQILARYYLERLSNGFGEIPIFN-WEVPV-ETP-YYSS-LEYTNGL : 302 
AgeHex2    : NLYY--PFWMSSKE--Y-GFASVNRGEE-YIFLHQQLLARYYLERLSNGFGEIPYFN-WELPI-ETPLYYPS-LEYPNGL : 296 
TmoHex2    : NLYY--PFWMSGEE--F-NLKYDNRGEA-FYYMYQQILARYYLERLSHGFGEIENFD-WEVPF-ETG-YYPS-LCYPNGL : 294 
LdeDP1     : NLYY--PFWMSSEE--F-GWKDSNRGYL-YYFAHQQLLARYYLERMANGAGDIHTLD-VDSPI-QTP-YNPS-MVYPCGA : 300 
AgrHex1    : YIYY--PFWMDGEE--Y-HIKNDNRGNL-FLDVLQSLLARYYLERLSHGEGQIPNFD-WDVAF-ETP-YYPS-LQYPNGL : 305 
CfeHex2    : RQVM--PFWLSMKN--F-DIPAQFRGHF-YYFKHKQLLNRYYLERMSNDLGDIEDFD-WNKPF-YPG-FHSI-LMYNNGM : 302 
BheHex     : RMDN--PFWLSSEE--F-GLQKNLRGEE-FLYVHKTLLNRYNLERLANGLEKIEEFL-WEGEF-YPG-YYPT-MVYGNGL : 301 
GmeLHP82   : KLAY--PIWLRSDA--C-AI-KEKRGEL-FFFWNKQLLARYYMERLSVGLGEIPELG--LNEV-EEG-YVSG-LLYHNGI : 306 
HceRbH     : HLTY--SKWLGGDV--I-PLLKERRGEW-YWFVHKQLVTRYYMERLSNGFGEIDELS--GDVV-NEG-YNFG-YMYHNGI : 302 
TniAJHSP1  : HLAF--PGWLQTEA--L-PVNQHRRGEW-FWFLHKQLIARYYMERLSNGLGEIPELG--HETV-KDG-TTRS-FGTTMEF : 308 
MseAryla   : HMHL--PFWWNSEK--Y-GPFKERRGEI-YYYFYQQLIARYYLERLTNGLGEIPEFS-WYSPV-KTG-YYPM-LYGSY-Y : 313 
MseArylb   : HSHL--PFWWNSER--Y-GALKSRRGEI-YYYFYQQLIARYYFERLSNGLGDIPEFS-WYSPV-KSG-YYPL-MSSYY-Y : 310 
SliAryl    : HSQM--PFWWKSEK--L-NILKDRLGEV-FFYYYQQLLARYYLERLPHGLGEIPEFS-WYSKF-KSG-YYPQ-LPAHY-I : 310 
HceAryl    : HSHL--PFWWTSER--Y-GNLKHRRGEI-YYYFYQQLLTRYYFERLTNGLGSIPEFS-WYSPI-KTG-YYPL-MTSYY-Y : 311 
BmoSSP2    : HSHL--PFWWTSEK--Y-GALKERRGEV-YFYFYQQLLARYYFERLTNGLGKIPEFS-WYSPI-KTG-YYPL-MLTKF-T : 310 
GmeAryl    : HNRF--PFWENGEQ--LIGPLKERRGEI-YYYVYQKILARYYLERLANGLGEIPRFN-WLDKY-QTS-YYPL-LSSYQ-L : 311 
CceHex2    : NMKS--PFWGKGAD--VLKGFKGRRGEI-YYYIYQQILARYYLERLANGLGEIPRFS-WFEKF-PTG-YYPS-IGPYL-S : 314 
CceHex2a   : HMKS--PFWGKGAD--VLKGFKGRRGEI-YYYTYQQILARYYLERLANGLGEIPRFS-WFEKF-PTA-YYPS-ISPYL-S : 314 
HceMtHF    : HVDY--PFWMKDQI--F-DKLKTRRFEL-TLYIYQQILARYYLERLSNGLGEIPEFS-FYKPI-QQG-YWPW-LKLHNGI : 309 
SliMMRSP-A : HVDY--PFWMKDRF--M-DKTKTRRFEL-TVYMYQQILARYYLERLSNGLGRIKDLS-WYKPI-KKG-YWPW-LKLHNGI : 312 
SliMMRSP-B : HIDY--PFWMKDRF--M-DKTKARRFEL-TVYMYQQILARYYLERLSNGLGKIKEFS-WHKTI-KKG-YWPW-LKHHNGV : 310 
HcuSP2     : HVDY--PFWMRDSV--F-NKSKVRRFEL-TMYVYQQILARYYLERLCNGLGQIKEFS-WYKNI-KQG-YWPW-LTTHTGI : 306 
TniBJHSP2  : HVDY--PFWMKDKF--M-DKMKMRRFEL-TYIMYQQILARYILERLSNGMGMIKDLS-WHKTI-KKG-YWPW-MKLHNGV : 309 
PinSP1     : HVDY--PFWMKDDL--INTKLRTRRFEL-TLYVYQQILARYYLERLSNGLGDIKVLS-LDKPI-TKG-YWPW-LLLHNGV : 312 
TniBJHSP1  : HMSY--PFWMTDDM--Y-TVNKERRGEI-MG-TYTQLLARLRLERLSHEMCDIKSIM-WNEPL-KTG-YWPK-IRLHTGD : 311 
HcuSP1     : HMSY--PFWMTDDI--Y-NLNKERRGEI-LSCANTQLLARYRLERLTHEMCDIKTIM-WHEPL-RTG-YWPK-IILHNGE : 315 
MseMRSP    : HMNY--PFWMTNEM--Y-GLNKERRGEI-VMYSNLQLLARYRLERLGRNMCDIKPLM-FNQPL-KYG-YWPK-IRLHTGD : 315 
SliMRSP    : HMSY--PYWMNHDM--Y-AVNKERRGEI-MSYATMQLLARLRLERLSHEMCDIKPIM-WNEPL-KTG-YWPK-IRLHTGD : 313 
BmoSSP1    : HMNY--PFWMTDDA--Y-GINKERRGEI-MMYANQQLLARMRLERLSHKMCDVKPMM-WNEPL-ETG-YWPK-IRLPSGD : 314 
HceMtHS    : HMNY--PYWLTDEV--Y-GLNKERRGEI-LMYANSQLLARLRMERLSHKMCDIKMFM-WNEPV-KDG-YWPK-IRLPNGD : 316 
PinSP2     : HLMY--PTWMIDDI--Y-NVNKERRGEV-MAYMNFQLLARYRLERLGWMMCDVKPLL-FDKCI-KKG-VWPK-IMLHTGD : 314 
DmeLSP2    : NLDY--PFWTKGGE--EHVLNKDRRGEL-YLYVHWQLLARWHLERLSHDLGEVPAFN-MYVPT-ESG-YASN-LRTYYGV : 305 
CviLSP2    : NLDY--PHWANGPV--GHELNKDRRGEF-YLFLHWQLLSRYYLERLSVDLGEIPHFN-IYQPY-EHG-YFSN-LHYYKGV : 304 
MdoLSP2    : QPAL--PYWTKGPE--THEFSKDRVGEL-YLYLHRQLLARYYLERLSNDLGEVPQLN-VYQNY-EPG-YYSN-LAYYKGV : 297 
AgaHEX1    : MMDY--SFLLGGDK--F-GLIKDRRGEL-YWYMHQMLLARYNLERMSNYMGTVKPLV-WRFPL-KTG-YFSL-LSYWNGV : 308 
DmeLSP1a   : NMDY--SFFLDGKT--F-GLQNDRRGEW-WLYDVHQLLSRYHMERLSHGLGEIPQFS-WFHQI-EMG-YDPQ-LIYYNGI : 362 
DmeLSP1g   : NMDY--AFFLNGKQ--F-GLDKDRRGEY-WIYNVSRSLARYYQERLANGFGEIPEFF-WYKQI-EYG-YDPQ-LIYYNGI : 367 
CviLSP1a   : NMDY--AFILDGKT--F-GLNKDRRGEY-WLYNVRQLLSRYYMERLTHGYGEIPHFS-FLNTI-EHG-YDSQ-LVYHNGV : 354 
CviLSP1b   : NMDY--AFFLDGKT--Y-GLNKDRRGEY-WLYNVRQLLSRYYMERLSHGFGEIPRFS-FMYSI-EYG-YNPQ-LVYHNGV : 354 
MdoLSP1    : NMEY--FPYMDGKE--F-GLKKDRRGEY-YFYVVRQMLARYYMERLSHGFGEIPEFS-FFTEV-EYG-YDPQ-LINYNGV : 375 
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                      *       420         *       440         *       460         *       480       
NinHc-a    : HYAPRPDGLAMTDLRL------------------------------------------VDVQDMQRWTERILEAIHLGKV : 287 
NinHc-b    : PYSSRNAGRKLADLEE------------------------------------------CAVQDMERWRERILQSINLGVV : 285 
NinHc-d    : NYASRPAGMTLRDIRE------------------------------------------VDVQDMERWRERILSAIHTGQV : 282 
NinHc-e    : QYASRPEGFRLHDLKD------------------------------------------VDVQDMIRWRERILEAIDLGFV : 282 
NinHc-f    : HYANRPAGLSLHDLNEL-----------------------------------------VDVQDMARWRERLLEAIHLGVV : 284 
NinHc-g    : HYASRPQGFSLRDLTE------------------------------------------VDVQDMERWRERILEAIDLKHV : 282 
ScoHcA     : NYMFRPEGLIVRDLPEL------------------------------------------NKNKMRQWKSRILHGIHLNVL : 309 
ScoHcD     : KYAYRPQGVIVHDLPNL------------------------------------------PKTKMFEWKNRIMVGIRKGSL : 318 
ScoHcX     : RYTFRPDNLHVRDLPEL------------------------------------------TKDNMRVWRDRIFDAATSCSV : 325 
ScoHcC     : TYAYRPPGYTLRDLPNL------------------------------------------PKNKMVEWAKRVLYSIHSGIF : 319 
ScoHcB     : RYQFRPDNLVVRDLPEL------------------------------------------TKNHMRQWRDRILYAVHRGEA : 314 
SpiHc1     : TYMNRPENLEIEDLPEL------------------------------------------TKGELMQWKNRIMEAIARHNI : 305 
AgiHc1     : TYMNRPENLEIEDLPEL------------------------------------------TKGELMQWKNRIMEAIARHNI : 305 
PleHc      : EFPARPDNKEFEDVDGV-----------------------------------------ARIRDLKELESRIRDAVAHGYI : 318 
PleHc2     : EFPARPDNVHFEDVDGV-----------------------------------------ARVRDMVILESRIRDAIAHGYI : 334 
HamHcA     : EFPARPDNVHFEDVDGV-----------------------------------------AHVRDMIIIESRIRDAIAHGYV : 321 
PinHcB     : EFPVRPDNIHFEDVDGV-----------------------------------------AHVHDLEITESRIHDAIDHGYI : 305 
PinHcA     : EFPVRPDNIHFEDVDGV-----------------------------------------AHVHDLEITESRIHEAIDHGYI : 305 
PelHc1     : EFPVRPDNIRFEDVDGV-----------------------------------------AHVHDMEITENRIRDAIAHGYI : 333 
PelHc2     : EFPTRPDNTQFKNVDGV-----------------------------------------ARVRDMEITESRIRDAIAHGYI : 333 
PelHc3     : EFPTRPDNIRFKNVDGV-----------------------------------------ARVHDMEITESRIRDAIAHGYI : 333 
PelHc4     : EFPVRPDNIRFENVDGV-----------------------------------------AHVHDMEITENRIRDAIAHGYI : 334 
CmaHc6     : YFPSRPDNIHFEDVDGV-----------------------------------------ADVRDMLLYEERILDATAHGYV : 305 
CsaHc      : YFPSRPDNVNFEDVDGV-----------------------------------------ARVRDMLILESRIRDAIAHGYF : 328 
PvaHc1     : QFPSRPDNVDFDDMDGV-----------------------------------------ARIRDLLIIESRIRDAIAHGYI : 323 
PvaHc      : QFPARPDNVKFEDVDDV-----------------------------------------ARIRDMVIVESRIRDAIAHGYI : 319 
PinHcC     : YFPSRPDNVHFSDVDGV-----------------------------------------ARVRDMSMTEDRIRDAIAHGYI : 311 
HamPHc1    : HFPFRHDDIHIEDVDKV-----------------------------------------AEVRDMIVMENRIRDAIAHGYV : 329 
HamPHc2    : PFPFRHDDIHIEDVDKV-----------------------------------------AEVRDMIVMENRIRDAIAHGYV : 327 
CmaCC1     : PFATRNDNVHLQDVDNV-----------------------------------------GRIHEIVHMEDRIHDAIAHGYV : 307 
SamEHP     : EFPARPDNFAFHDLQNI------------------------------------------KVQQMIDYTRRVRECISQQAV : 328 
TdoHc1     : EFPARPDNFYFQDLETPYI----------------------------------------KVKHMIAYSQRIREAIARGVV : 110 
TdoHc2     : EFPVRPDNMNFHDLPWL------------------------------------------TIEDMKGYEDRIRDAIASGFV : 108 
PmaHc1     : EFPARPDNFHFHDLEHI------------------------------------------KIKDMLDYTRRIKEAISKQKV : 328 
PmaHc2     : EFPMRPDGIHFHDLPWF------------------------------------------TVKDTEDYEDRIRNVIAKGYV : 321 
TdoHx1     : DFPLRPDNLQLKDLDYEKPEER------------------------------------LKVRDVNDYERRVRDAIDRGYI : 341 
PmaHx1     : EFPMRPEGVSILNN--------------------------------------------YHVEEVFALERRIHDAIDLGFV : 345 
PmaHx2     : EFPMRPDGFL-VND--------------------------------------------LKADDIYALERRIYDAIDLGFI : 177 
PmaHx3     : AFPNRPEGTYP-KF--------------------------------------------FKKEEMQDFEKRIKFAIDFGYV : 202 
PmaHx4     : EFNQRPEGANFYRN--------------------------------------------YRSEDAMIFERRILDAIDMGYI : 242 
TbuHex1    : EFPMRPEGSKFFKSF--------------------------------------------KTEVALAYERRIYDAIDLGFV : 209 
LmiJHBP    : EAAARPEGLRPTHADVI------------------------------------------SLDDVISWERRVRDAAAT-AL : 335 
BdiHex     : EVPPRPYEYSRRSLYYSNGNSYYYGNYYGGNNNYYTGNYYTGNYHPSYYYGYSTEHDYYYPEDLQIYDRRVLDSIDYGYV : 375 
PamHex12   : EMPVRPSNMYVTNFDLY------------------------------------------YIADIKNYEKRVEDAIDFGYA : 332 
RclCyanA   : SFFFRPDNVVPFDNNNY------------------------------------------AVSIVDQLERRFWDVVDSGNI : 344 
RclCyanB   : SFFIRPDNFVPFDNNVA------------------------------------------DVSYAQQQERRVWDAVDAGLI : 344 
TmoENP86   : QFPTRPNFAKLEDYFYTYGQKYGD-NRY-----------------------------VYSYTYVKDYERRIRDVIDLGYV : 348 
AgeHex     : EFPSRPKFAKLYEYFYNYGQSWTIRNEY-----------------------------GYSPTFVKDAERRINDAIDSGVA : 353 
AgeHex2    : EFPYRPPFVKLQEYYYNYGQTWTWRSKY-----------------------------GYSYSLIQQWENRILTAIDSGIL : 347 
TmoHex2    : HFPTRPNYAHLYEYFYNYGQKYGF-NKY-----------------------------ANSYSYVKDFERRIHDVIDSGYA : 344 
LdeDP1     : EFPSRPKFAKLHEYFFNYGKKWSW-SRF----------------------------GTNSFDFMADYDRRMNDAIDQGFV : 351 
AgrHex1    : PFPERPKFANLHDYFYTYGERTN--SKY-----------------------------AYSHKFIETFERRLMDAIDGNYI : 354 
CfeHex2    : VIPQRSRYTNVPFYKYKY------------------------------------------LKEVEVLEKRIMDAIDLGYV : 340 
BheHex     : AYPQRPGMSRIPPYKYHY------------------------------------------LRYIHDIEDRISTAIDLGYI : 339 
GmeLHP82   : PYPVRPNHLVLNHQTWH----------------------------------------AEAIEEIEVYENRIRDMIDQGFY : 346 
HceRbH     : PYPVRPNHFHLDHPEHI-----------------------------------------GEIEKIKNYERRLRDAIESGYI : 341 
TniAJHSP1  : SSPVRPNNFNLDQPEFV-----------------------------------------NEVEQIYDYERRVRDAIDQGYV : 347 
MseAryla   : PFAQRPNYYDIHNDKNY-----------------------------------------EQIRFLDMFEMTFLQYLQKGHF : 352 
MseArylb   : PFAQRPNYWNVHSEENY-----------------------------------------EKVRFLDTYEMSFLQFLQNGHF : 349 
SliAryl    : NYVQRSNDYNLHNEKNY-----------------------------------------EYIRFLDTYEKTFFQFLQKAEF : 349 
HceAryl    : PFAQRPENYNLHSVKNY-----------------------------------------EAIRFLDIFEKTFVQSLQKGQF : 350 
BmoSSP2    : PFAQRPDYYNLHTEENY-----------------------------------------ERVRFLDTYEKTFVQFLQKDHF : 349 
GmeAryl    : PFAQRNDDYYLASGDNI-----------------------------------------NDIQFIDTYEKTFLQLLQKGQF : 350 
CceHex2    : SFVHRSEDYYLADADNI-----------------------------------------DDIQFIDYYEKNFLQYLQNGQF : 353 
CceHex2a   : SFAHRSDDYYMATPDNI-----------------------------------------EDIQFIDFYEKNFLQFLQRGQF : 353 
HceMtHF    : ELPARFNNYVSYKYDNT-----------------------------------------ELISLVEEYETLIKEAIMKGYI : 348 
SliMMRSP-A : EFPVRFNNYVIARDYNL-----------------------------------------DVIRLCDEYEKIIREAIIKGYI : 351 
SliMMRSP-B : EFPVRFDNYLISHDYNR-----------------------------------------DVIRLCDEYERIIRDAIIKGYI : 349 
HcuSP2     : EFPARFDNYAIAKDTNI-----------------------------------------DIIRLCEEYEKIIKDCIIKGFI : 345 
TniBJHSP2  : EIPVRFDNYVIVRDHNR-----------------------------------------DVIRLCDEYERIIRDAIIKGFI : 348 
PinSP1     : QMPMRTNNYVVLRDDNV-----------------------------------------NLLRLVETYEELIKQAIVKGFI : 351 
TniBJHSP1  : EMPVRSNNKIIVTKENV-----------------------------------------KVKRMLDDVERMLRDGILTGKI : 350 
HcuSP1     : HMPVRSNNMVVLTDMNV-----------------------------------------KLKRQLDDVERMIRDGIMTGKI : 354 
MseMRSP    : EMPVRYNNMIVVTDENL-----------------------------------------KLKRLLDDVERMLRDGILTGKI : 354 
SliMRSP    : EMPVRSNNMILVTKENL-----------------------------------------KWKRMLDDVERKLRDGILNGKI : 352 
BmoSSP1    : EMPVRQNNMVVATKDNL-----------------------------------------KMKQMMDDVEMMIREGILTGKI : 353 
HceMtHS    : EMPVRQNNFVPVTSENL-----------------------------------------KLKMLLDDVEQMIREGILTGKI : 355 
PinSP2     : EMPVRMNNVDIMTDENA-----------------------------------------KIKLMIDDIDMMIRHAIMTGHI : 353 
DmeLSP2    : PQWHRENHHSFYHEHNY-----------------------------------------EHIEHVEMYTQRLMDWIHKN-- : 342 
CviLSP2    : SFPDRDNHYNFYYEDNY-----------------------------------------QYAKDIEYYGARLAQYVDTT-- : 341 
MdoLSP2    : SLPDRPNDYNFYILENY-----------------------------------------HLVKELEFYLNVVADFVDTT-- : 334 
AgaHEX1    : PFKSRDYNYMISDESYY------------------------------------------KLDWINAWEAKIRKIIEDGFF : 346 
DmeLSP1a   : GYSYRKNYYELETYGNF-----------------------------------------EMLDKITGFQQRIQNIVELGYY : 401 
DmeLSP1g   : GYSYRKNYYDFYTYGKF-----------------------------------------EMYSQIQNFFSRVYKVLETGFY : 406 
CviLSP1a   : GFSYRKNYYEVESYGKF-----------------------------------------DYYYKVMDFFNRLDEIITKGVY : 393 
CviLSP1b   : GFSYRKNYYEVESFGKF-----------------------------------------DYFYKVLDFFNRMDEIITKGVY : 393 
MdoLSP1    : GYSYRKNYYEYETYGNF-----------------------------------------DYMYYIINFFTRVEEIITQGYF : 414 
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                      *       500         *       520         *       540         *       560       
NinHc-a    : IDSEGNDIILDEE-----TGADILGSLIESN-LES-KNRQ-----FYGNLHNWGHVMMAYIHDPDGRF--------RETP : 347 
NinHc-b    : VDPNGHETVLDEI-----HGIDILGNIIESS-YDS-VNVP-----FYGSLHNWGHVLMAAAHDPDGRY--------KLNP : 345 
NinHc-d    : IDSNGQEVPLDLE-----RGLDILGALIESS-QES-LNKG-----YYGTLHNWGHVMVAKIHDHDGRF--------KENP : 342 
NinHc-e    : EDESHQQIKLTED-----NGIDILGSIVESS-YES-KNKL-----FYGSLHNWGHVMMANITDPDGRF--------NENP : 342 
NinHc-f    : IDDHGNEIVLTPE-----HGIDMLGSMLESS-YES-KNRE-----YYGNLHNSGHVMMARIHDPDGRY--------KENP : 344 
NinHc-g    : HDSKGNEVPLDET-----NGANILGTIIEAS-SDS-PNKG-----FYGSLHNWGHVMMARMHDPDGRF--------QENP : 342 
ScoHcA     : YAENGTKISLDNE-----HGIDLLGDAIESS-LLS-VNRA-----FYGNIHCYAHVMAARIADPDGRY--------GEDN : 369 
ScoHcD     : ISANKTQVPLNND-----HGIDLLGDVVESS-LLS-VNRV-----FYGNLHCYAHVIAGKVTDPQSTY--------GEKN : 378 
ScoHcX     : LRENGSFVKICRTRFY--GGLNILGNLIESN-LRS-INRM-----FYGNIHCYAHVIAARVTDPDGKY--------GQGN : 388 
ScoHcC     : HFSNGTDAHLDTE-----HGIDELGNIVESS-LTS-LNRD-----YYGNLHCYAHVIAGRIADPEGKY--------GEDN : 379 
ScoHcB     : LAANGSSVSLRDE-----RGIDVLGNMVESS-LQS-INRP-----FYGNVHCYAHVIAARIADPDGKY--------GEDN : 374 
SpiHc1     : TLKGGPGKKLRTTPE---NGIDIFGHLIAAT-KNS-TNRR-----YYGNLHSYAHVIAARIADSDGEH--------MEDN : 367 
AgiHc1     : TLKGGPGKKLRVSPE---TGIDVFGHLIAAT-KNS-SNRQ-----YYGNLHSYAHVIAARIADSDGEH--------KEDN : 367 
PleHc      : INADGTKTDINNE-----HGIDILGDIIESS-TYS-TNAA-----YYGALHNQAHRVLGAQSDPKHKF--------NMPP : 378 
PleHc2     : IDHSGNKIDIKNE-----HGIDTLGDIIESS-VYS-PNVQ-----YYGALHNTAHIMLGRQGDPHGKF--------DMPP : 394 
HamHcA     : TDNHGDNINIRND-----HGIDVLGDIIESS-VYS-PNAQ-----YYGALHNTAHIMLGRQGDPHGKF--------NMPP : 381 
PinHcB     : TDSDGHTIDIRQP-----KGIELLGDIIESS-MYS-SNVQ-----YYGSLHNTAHAMLGRQGDPHGKF--------NLPP : 365 
PinHcA     : TDSDGHTIDIRQP-----KGIELLGDIIESS-KYS-SNVQ-----YYGSLHNTAHVMLGRQGDPHGKF--------NLPP : 365 
PelHc1     : TATDGHTIDIRQP-----NGIELLGDIIESS-MYS-SNPH-----YYGSLHNTAHMMLGRQGDPHGKF--------DMPP : 393 
PelHc2     : TATDGHTIDIRQP-----NGIELLGDIIESS-MYS-SNPQ-----YYGSLHNTAHMMLGRQGDPHGKF--------DMPP : 393 
PelHc3     : TATDGHTIDIRQP-----NGIELLGDIIESS-MYS-SNPH-----YYGSLHNTAHMMLGRQGDPHGKF--------NMPP : 393 
PelHc4     : TATDGHTIDIRQP-----NGIELLGDIIESS-MYS-SNPH-----YYGSLHNTAHMMLGRQGDPHGKF--------DMPP : 394 
CmaHc6     : -RINGQIVDLRNN-----DGIDLLGDVIESS-LYS-PNPQ-----YYGALHNTAHMMLGRQGDPHGKF--------DLPP : 364 
CsaHc      : TGRDGSVISIRDA-----HGIDILGDVIESS-TYS-PNPE-----YYGSLHNTAHVMLGRQGDPHGKF--------ALPP : 388 
PvaHc1     : VDKVGNHIDIMNE-----RGIDVLGDVIESS-LYS-PNVQ-----YYGALHNTAHIVLGRQSDPHGKY--------ALPP : 383 
PvaHc      : VDSEGKHIDISNE-----KGIDILGDIIESS-LYS-PNVQ-----YYGALHNTAHIVLGRQGDPHGKF--------DLPP : 379 
PinHcC     : DALDGHSIDIMNS-----HGIEFLGDIIESS-GYS-ANPG-----FYGSLHNTAHIMLGRQGDPTGKF--------DLPP : 371 
HamPHc1    : IDKEGNKVDINNE-----HGIDILGEIIESC-VYN-PYNE-----YYGSLHNMGHMMLGHQGDPHAKY--------YDTP : 389 
HamPHc2    : IDKEGNKVDINNE-----HGIDILGDIIESC-VYN-PYNE-----YYGSLHNMGHMMLGHQGDPHAKY--------YDTP : 387 
CmaCC1     : EDEQGNKINIENE-----QGIDILGDIIQSS-LYS-PNRK-----YYGNLTTLAYTMLDHQTDPKNKY--------DTPP : 367 
SamEHP     : ITETGDLYNISSP-----EGINVLGELIEPS-TGS-KHRE-----YYGALHNYGHIMLGQITDPKRKF--------NMPP : 388 
TdoHc1     : LTKSGELYSINDT-----TGINTLGELIEPS-VFS-RHRE-----YYGALHNYGHILLGRITDPKGKF--------NMPP : 170 
TdoHc2     : ISVDGSLVYLNDT-----RGIDVLGAVIESS-EHS-QNKE-----LYGSLHNNAHVLLGKVTDYSLKY--------GLPP : 168 
PmaHc1     : RSKNGEKIPLDAV-----HGIDILGDLMEPS-VES-PHED-----YYGSLHNDAHVLLGQITDPLGKF--------DLPP : 388 
PmaHc2     : KASDGHTIFLNGT-----EGINILGLVVESL-DHD-YNRH-----YFGKLHSNAHVLLSKVTDPEQKF--------GTPP : 381 
TdoHx1     : FTDENNQVPLNND-----KGIDILGKIVGAT-HDE-NDKYYGNK-YHGSIKTMTHKIVGRVTDPEDKY--------DQTP : 405 
PmaHx1     : FGKDGQKISLKEK-----EGISILGDMIEGT-EDS-TNKQ-----FYGSLYNMLRTVYGHYADPMYQY--------EVAP : 405 
PmaHx2     : YGKEGQKISLKEK-----EGISILGDMIEGT-GDS-VNKN-----YYGSIYNTIRTVFGHHADPMYQY--------LVAP : 237 
PmaHx3     : FNNDKKKVSIYEK-----DGISILGEIIASC-ENS-NYKN-----MYGTLYYSILKTFGHEVDPQYQY--------KFAP : 262 
PmaHx4     : VTKEGRKLSLKEK-----EGITFLGELIMAT-GDS-PNKD-----FYGQMYSILCTVFGHVMDPTFKY--------DTVP : 302 
TbuHex1    : FTKEGSKVALKEK-----EGINILGEMIQGS-FDS-VNKQ-----FYGALYNIMRTIFGHVTDPTFQY--------GVAP : 269 
LmiJHBP    : FLNEKKLESLEES-----DAVNRLASIVMGG-PSS-PAPN-----YYRSVSWGLQTLYGHIADPQHQY--------GMAP : 395 
BdiHex     : FSYPDHKYPLYEDYT---KGIDYLGDVIEGN-GDT-VNRR-----YYGSIYHFYRQLAGKNVDPYNDS--------GFAP : 437 
PamHex12   : FDEHMKPHSLYHDV----HGMEYLADMIEGN-MDS-PNFY-----FYGSIYHMYHSMIGHIVDPYHKM--------GLAP : 393 
RclCyanA   : Y-EPGNQTSIPLDKH---NGIELLGRLIYGT-AER-PSGK-----FYKSLYYAGIRSLAYLLSTGSDK--------SFVG : 405 
RclCyanB   : F-ELSNKSTIPLDDH---NGIELLGRLIFGT-NDR-PSGK-----YYRSLYYAGLDALAYVVSTGSDR--------SLAG : 405 
TmoENP86   : YTKSGQKVELFSS-----EGLDVLGNLIECS-MDS-PYYK-----FYGAYHMFARHLLGYAYQPYTYH--------KSQP : 408 
AgeHex     : FTHEGKMIDLYSD-----EGMNVLGNLIEGN-ADS-PYQA-----YYKALWYYARHLLGYSYQPLDKY--------KVAP : 413 
AgeHex2    : SVHGEKVNLYDE------DALDTIGNLIEGN-PDS-PNNK-----FYGMIWLYARHLLG-SYQPLHTY--------QILP : 405 
TmoHex2    : HTESGQTVELFSH-----HGMNILGNLIEGN-PDS-PYYH-----YYGAFQVFARHLLGYSQQPLTYF--------KLHP : 404 
LdeDP1     : FDTKGNKIELDTP-----EGFNVLGNLIQSN-WDS-PNRK-----FYGALWSYLRHFFGYSYAPVNNY--------REVP : 411 
AgrHex1    : YDLEEHKSVSMYEPEKHREYVNKFGNLLQCN-PDS-PNPT-----FFSNYTTYATHLLGYSYTPLTWK--------NVAP : 419 
CfeHex2    : HDKDGKQVNIYTS-----EGLSILANLIEGN-VDS-CNRR-----FYGMYDALARDILGFNIDYKNKN--------KVVP : 400 
BheHex     : IDSDGSHHNISSP-----EGLNLLGNIIEGN-EDS-CNKN-----FYHSLDWYGRKVLGFNLEPKTPY--------QVIP : 399 
GmeLHP82   : ITNTGEHVSINSP-----DSIDVLGRLIEAN-VDS-PNVQ-----YYKDFISIWKKVLGNSLVHESVAFNG---IPLVVP : 411 
HceRbH     : INSAGDHVDISSP-----EAIDILGRLIEAG-VDS-PNVH-----YYKDFISSWKYVLGNSLWYRHNYNNPGSATPVLIP : 409 
TniAJHSP1  : LNHLGERIDISAP-----EAIEILGRVIEAN-VDS-PNVQ-----YYKDFISVWKKVLGNSLVHEHQYFHHY--IPLVVP : 413 
MseAryla   : K-AFDKEINFHDV-----KAVNFVGNYWQAN-ADL-YNEEVTKL-YQRSYEINARHVLGAAPKPFNKY--------SFIP : 415 
MseArylb   : K-AFDQKIDFHDF-----KAINFVGNYWQDN-ADL-YGEEVTKD-YQRSYEIIARQVLGAAPKPFDKY--------TFMP : 412 
SliAryl    : K-SPE-------------KEMNYVGNYWHMN-SDL-YAEQSNKDLHQYSYEIIARHVLGASPKPFDKY--------TFMP : 405 
HceAryl    : E-SNGKKIDFHDE-----KAINFVGNYWQEN-ADL-YGEEVTKD-YQRSYEIVARHVLGAAPKPFDKH--------IFMP : 413 
BmoSSP2    : E-AFGQKIDFHDP-----KAINFVGNYWQDN-ADL-YGEEVTKD-YQRSYEVFARRVLGAAPMPFDKY--------TFMP : 412 
GmeAryl    : K-AYKQEVDLYNS-----KSINFVGNYWQSN-ADL-YEKVPKRN-YWRSYEATARRVLGAAPRSSINYEN------MNIP : 415 
CceHex2    : K-ANKYEVDLYNS-----KSINFVGNYWQSN-TDL-YEKVQPRN-YWRSYEVAARRVLGGAPRNYADH--------VYIP : 416 
CceHex2a   : K-VYKQEVGLYNS-----KSINFVGNYWQSN-TDL-YEKVQPRN-YWRSYEVAARRVLGAAPNSEHEH--------LNIP : 416 
HceMtHF    : D-MNGIRLELTKP-----EDIETLGKMIYGK-VAA-KEQDSKCVEAYRYLLIVMKSAIGLNTLESDKY--------FVAP : 412 
SliMMRSP-A : E-INGLRLELTKT-----DDMEVLGKLIYGN-IEK-VDVDKTYVDSYRYLLIVMKAAIGLNTFYSDKY--------FVVP : 415 
SliMMRSP-B : E-INGVRLELNKY-----QDMETLGRLIYGK-IDK-LDVDKVTVDSYRYLLIVMKAALGLNTFYSDKY--------FVAP : 413 
HcuSP2     : E-INGLRLELTKH-----DDMEKLGKLIYGN-LDK-NEADKTHVGAYRYLLIVMKAAIGLNTFNSDKY--------FVAP : 409 
TniBJHSP2  : E-INGMRLELTKT-----DDIETLGKLIFGK-IDK-VDLDKTLVDSYRYLLIVMKAALGLNTFHSDKY--------FVVP : 412 
PinSP1     : T-INGIRLELTKP-----EDIEVLGRLIYSKVEKT-TDLTTLQVEAYRYLLVVLKAVLGLDTLSTDKY--------FVVP : 416 
TniBJHSP1  : ERRDGTIINLKKA-----EDVEHLARLLLGG-MGL-VGDD----AKFMHMMHLMKRLLSYNVYNFDKY--------TYVP : 411 
HcuSP1     : ERRDGTVISLRKP-----EDVENLARLLLGG-MQL-VNDD----AKTIHIMHLMRKMLTYNTYNTDKY--------TYVP : 415 
MseMRSP    : ERRDGTVIHLKKA-----EDAEMLARLILGG-VRL-VGDD----AKVIHLTHLLRKILSYSQYNMNKY--------TYVP : 415 
SliMRSP    : ERRDGTVISLKKP-----EDIEDLARMVLGG-MGL-VSDD----AKFMHMMHLMKRLLSYNVYNFDKY--------TYVP : 413 
BmoSSP1    : ERRDGTVISLKKS-----EDIENLARLVLGG-LEI-VGDD----AKVIHLTNLMKKMLSYGQYNMDKY--------TYVP : 414 
HceMtHS    : ERRDGTMINLKKP-----EDVEMLARLILGG-MNL-ANDD----AKMFHMMTMFRKMLSYNQYNMDKY--------TYVP : 416 
PinSP2     : TLRDGTVLTLRKA-----EDFETLARLVLGS-TGL-KNDD----AKIANLVTLFRKMLGYGLYNINKY--------TYVP : 414 
DmeLSP2    : -----EKFDV--------ETINVLGNIIQGN-ADS-VDKK-----FYGSLDKLYRFIVNEGHHYGHGD--------ESFP : 394 
CviLSP2    : -----NDEYL--------VAVNKLGNMIQGN-PDS-VNFK-----KYGSLDHLYRELVNEGRPYGKYG--------ETLP : 393 
MdoLSP2    : -----TDDFQ--------TAVEKLGNTLQGN-SFSVPDKK-----LSAVLDLLLREVVNEGRYYGKFG--------DVLP : 387 
AgaHEX1    : VKEDGTRINLRLP-----ESVEFFGNLLNSN-VDS-VDAN-----YVGYIEVFSRLLLSGND--FNAY--------KVWP : 404 
DmeLSP1a   : QTTDGHMIDLRKP-----ESIEIIGNMLQGN-VDA-IDNI-----FFQFWYMLAHMYFADTH--YYQM--------EVYP : 459 
DmeLSP1g   : KTADGQVFDLHKP-----EAIKIVGNYLQGN-ADT-FDKY-----FFNYYYLLAHMYFADVD--YNDM--------EVFP : 464 
CviLSP1a   : VTYEGKTIDLRKP-----ESIEYIGSIMQGN-VDT-FDNY-----FFKYWYMFAHMYFGDVN--THDF--------EVFP : 451 
CviLSP1b   : VTYDGKTIDLRKP-----ESIEYIGSIMQGN-VDT-FDSY-----FFKYWYMFAHMYFGDDN--THDF--------EVFP : 451 
MdoLSP1    : KTYDGKMIDMRKP-----ESIEYLGDIMQGN-YDN-YDKY-----FASFWYMYAHMYFAHTD--DSEF--------YVYP : 472 
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NinHc-a    : GVMTDTATSLRDPI-FYRFHRFIDNVFQEYKKTLP-VYSRDNLTFPDIEITESKVNAK------ITNVIHTFIREDELEL : 419 
NinHc-b    : GVMDDTATALRDPI-FYRWHRFIDDLFQEYKKTLP-PYTKDELSFGNVFVKSLNVKAE------QPNTVKTFFREDFLDV : 417 
NinHc-d    : GVMDDTSTALRDPI-FYRYHRWMDNIFQEYKRRLS-SYTPQDLSFPGVRVVNVTVNAK------VPNLIHTYSKDAYLEL : 414 
NinHc-e    : GVMSDTSTSLRDPI-FYRYHRFIDNIFQDYKQTLK-PYDKAQLDFPGVQVVNVTVNAK------VPNLVTTFMKTDDLEL : 414 
NinHc-f    : GVMSDTSTSLRDPI-FYRYHRFIDNIFQEYKATLP-VYDKKDLDFPGVSVVNVTVNAK------LPNIVNTYLKEDQLEV : 416 
NinHc-g    : GVMSDTSTSLRDPI-FYRWHRFVDNIFQQYKSTLQ-PYTWEQLSFPGVKAVSCEVKAK------QNNVITTFIKDEELTL : 414 
ScoHcA     : GVMHDVATSARDPL-FYRWHKFIDNIFLEYKDNLD-PYTQYELTWPDVVLNDVTVKPHK-GDY--DDEVHTYWEVDNYEL : 444 
ScoHcD     : GAMYDVATSARDPL-FYSWHKFIDNIFQEHKETLQ-PYNKDELNFPDVQVDSLRINVAN-GTY--ENIVRTYWQNSLFKI : 453 
ScoHcX     : GVMYDVATSARDPL-FYQWHKFLDHFFYEHLTKLP-TNHLFHLQNPDVSITNLEI-ISN-GR---KNEIHTFWENDIMEI : 461 
ScoHcC     : GVMYDVATSARDPL-FYRWHKYIDNIFQEYKNTLP-PYTTEELT-PQNSEFRVQG-ISVVGETSARDTVHTYWQHSLLKV : 455 
ScoHcB     : GAMYDVATSARDPL-FYQWHKFIDNLFHEYKDALK-AYSSEDLTYNDITIEEVNVQGEGGSP---ANTVTTFLENSIVHL : 449 
SpiHc1     : GAMYDVATSARDPL-FYSWHKFIDKLFTEYQMTLT-PYTPYQLTWPDVVVDGIHIENLKTHE---ENMIHTYYTSSTLRL : 442 
AgiHc1     : GAMYDVATSARDPL-FYSWHKFIDKIFTEYQNTLT-PYTPYQLTWPDVVIDGIHIENLKTHE---ENMIHTYYTSSTFRL : 442 
PleHc      : GVMEHFETATRDPA-FFRLHKYMDGIFKEHKDNLP-PYTEEDLLYSNVKITGVDVTE-----------LSTFFEDFEFDL : 445 
PleHc2     : GVMEHFETATRDPS-FFRLHKYMDNIFKEHKDTLP-PYTKEDIAFPGVVLDSVTIDGE----------LKTYFDTFEFSL : 462 
HamHcA     : GVMEHFETATRDPS-FFRLHKYMDNIFKEHKDSLP-PYTKADIEFTGVAVEEVEIVGQ----------LNTFFDEFEFSL : 449 
PinHcB     : GVMEHFETATRDPS-FFRLHKYMDNIFKKHTDSFP-PYTHDDLEFAGMVVDGIAIDGE----------LITFFDEFQYSI : 433 
PinHcA     : GVMEHFETATRDPS-FFRLHKYMDNIFKKHTDSFP-PYTHDNLEFSGMVVNGVAIDGE----------LITFFDEFQYSL : 433 
PelHc1     : GVMEHFETATRDPS-FFRLHKYMDNIFKEHTDSFP-PYTHEDLEFPGVSVDNIAIDGH----------LTTFFDQFKYSL : 461 
PelHc2     : GVMEHFETATRDPS-FFRLHKYMDNIFKEHTDSFP-PYTHEDLEFPGVSVENIAIDGH----------LTTFFDQFKYSL : 461 
PelHc3     : GVMEHFETATRDPS-FFRLHKYMDNIFKEHTDSFP-PYTHEDLEFAGVSVDNIAIDGH----------LTTFFDQFKYSL : 461 
PelHc4     : GVMEHFETATRDPS-FFRLHRYMDNIFKEHTDSFP-PYTHEDLEFPGVSVENIAIDGH----------LTTFFDQFKYSL : 462 
CmaHc6     : GVLEHFETATRDPA-FFRLHKYMDNIFRKHKDSLP-PYTKEELNFEGVNIDNFYIKGN----------LETYFETFEYSL : 432 
CsaHc      : GVLEHFETATRDPA-FFRLHKYMDNIFREHKDSLT-PYTKDDLEFSGISVDSLDISNR----------LETHFEDYEYSL : 456 
PvaHc1     : GVLEHFETATRDPS-FFRLHKYMDNIFKEHKDSLP-PYTVEELTFAGVSVDSVAIEGE----------LETYFEDFEYNL : 451 
PvaHc      : GVLEHFETATRDPS-FFRLHKYMDNIFKEHKDNLP-PYTKADLEFSGVSVTELAVVGE----------LETYFEDFEYSL : 447 
PinHcC     : GVLEHFETSTRDPS-FFRLHKYMDNIFREHKDSLT-PYTRDELEFNGVSIDSIAIEGT----------LETFFENFEYSL : 439 
HamPHc1    : SVLEHYETTLRDPA-FYKLHKYIDDLFRKHKDHLK-PYSRKELLFPGIAINNIHIDGP----------LETYFEDYEYSL : 457 
HamPHc2    : SVLEHYETALRDPA-FYKLHKYIDDLFRKHKDHLK-PYSQEDLLFPGVAVNMIDIDGP----------LETYFEDYEYSL : 455 
CmaCC1     : GVLAHLETLPRDPA-AWRLHKRIDNIFREHIDSLP-PYTKEQLEFTGITVSDVQIQGS----------LETYFEEYKYDL : 435 
SamEHP     : GVMEHFETATRDPA-FFRLHKYIDNLFYEHKDLLP-RYTSEELELPGTSIEEVQIDP-----------LETFFEYFDVDL : 455 
TdoHc1     : GVMEHFETAT---------------------------------------------------------------------- : 180 
TdoHc2     : GVMEHFE------------------------------------------------------------------------- : 175 
PmaHc1     : GVMEHFETATRDPA-FFRLHKHIDNLFKMYKDLLP-PYTKAELEFPGVKVLDWEIGN-----------LVTYFEDFDIDM : 455 
PmaHc2     : GVMEHFETATRDPA-FFRLHKHIDNLFKQHKDMLT-PYTKEELDFPGVTVDAVKVVG-KSEDST-ANQIVTFFDESHINL : 457 
TdoHx1     : SVLEHYETSVRDPA-FYSIHKRINRLFQKHKENLP-QYTRQDIQEQGVKVVNVEVDK-----------LMTYFEDYDVDL : 472 
PmaHx1     : SVLEHFTTALRDPA-YYTLYKRIDTLFKEYKKLMP-EYTYDELTYPGVKVESVEIEK-----------LVTYFDNFDIDL : 472 
PmaHx2     : GVLEHFQTALRDPA-YYTLYKRIDTLFKSYKKLMP-EYTYDEVTYPGYKIESFETDK-----------LVTYFDNFDIDL : 304 
PmaHx3     : PALEQIHTTLRDPA-YYVLYKRIDDLFKKYKANLP-KYTIDELTFPGVKVDSVKVDK-----------LVTFFDNFDVAL : 329 
PmaHx4     : SGLEHYETALRDPM-YYTLYMRMEKLFHRYKSLLP-TYTKEELFWNGIKVENVEVDK-----------LITYFDKFDFDL : 369 
TbuHex1    : GVLEHFETALRDPA-YYSMYKRIEYLFSSFKENLP-HYTTDELVYPGVKIESLEVEK-----------LITFFDNFDIDL : 336 
LmiJHBP    : SALDMHLTMYRDPL-YYRIIKRIYGIFEVYKNNLP-PYHAQDLTWGGVKIEELKVVDK----------LVTFFDDFDIRL : 463 
BdiHex     : SALQNIYTALRDPA-NFHILKHINSYFQRYKGYLP-RYTYDELVFPGVKIENVDVGK-----------LVTYFDYFDVDI : 504 
PamHex12   : S-LEHPETVLRDPV-FYQLWKRVDHLFQKYKNRLP-RYTHDELAFEGVKVENVDVGK-----------LYTYFEQYDMSL : 459 
RclCyanA   : NALSTPMTELRDPV-WYNHVARILVLFQHYKRSLG-YYTKDDFVFRGVKIDNVEVDK-----------LLTYFDHFDYEA : 472 
RclCyanB   : GALSTHLTALRDPL-WYSYAARLLILFQHHKRTLG-RYTKDDFYYNGVKVENVEVDK-----------LLTYFDHFDYEA : 472 
TmoENP86   : SALEHFETSMRDPA-FYQLFKKIIYHFFRFKAQHYKAYTMKDLLYEGVTVKNVEFDR-----------LVTYFDKYYADL : 476 
AgeHex     : SALEHFETSMRDPVFFFQLYKKIVLKFQRYKARL-HPYTEEDLIFQGVKVLNVEFDR-----------LVTYFDKFYADI : 481 
AgeHex2    : SALEHFETSLRDPM-FYQLYKKILILFYTYMYKLP-FHSYKDLMFSGVDISNVEFDK-----------LVTYDDYFYSDI : 472 
TmoHex2    : SALEHFETSLRDPA-FYQLYKKLLSYFIRYQANHKHYYNEHDLMYQGVEVKNVEFDS-----------LVTYFDYFYADL : 472 
LdeDP1     : SALEHYETCMRDPM-FFQIAKKMIMKFQRYLSDLP-PYTEEELLFPGVSVEGLEFDP-----------LITYNDWSYSDL : 478 
AgrHex1    : SALQHPATAMRDPA-FYQLIKKMLLFYVHFQHRYMTPYHKDQLVFPGVSIDKVEMDR-----------LITYFDEFYSDI : 487 
CfeHex2    : SALQCYSTSLRDPG-FYRLTKRIMVYFFRYKKNMP-QYTQDELIFPGVKFESVNIDK-----------LVTYFDNCDTVI : 467 
BheHex     : SALESFSTCMRDPA-FYRLYNRYLSYWYRFKETLK-PYSKNEIVFSDLKFESIAVDK-----------LITYFDYFDSTI : 466 
GmeLHP82   : SVLEQYQTALRDPA-YYMIMKRVLKLFNLWHEHLP-HYTTKELSVPSVKIEKVEVDK-----------LLTYFEYTNFNV : 478 
HceRbH     : SALEHYQTALSDPA-FYMIWKRVLKLFSLWHHRLP-QYKNEELALTDVTIEKVEVDK-----------MVTYHEYTYTNI : 476 
TniAJHSP1  : SVLEHYQTALRDPA-FYMIWKRVLGLFQQWQEKLP-HYKPEELAMPQVAIEKVDVDK-----------LVTYFEYSYMNV : 480 
MseAryla   : SALDFYQTSLRDPV-FYQLYDRIINYINEFKQYLQ-PYNQNDLHFVGVKISDVKVDK-----------LATYFEYYDFDV : 482 
MseArylb   : SALDFYQTSLRDPM-FYQLYNRILKYIYEYKQYLQ-PYSSEKLAFKGVKVVDVVVDK-----------LVTFFEYYDFDA : 479 
SliAryl    : SALDFYQTSLRDPA-FYQLYQRIIDYLIDYKQYVK-PYNHNDLHFVGVKINDVEVSE-----------LVTYFEYFDFNV : 472 
HceAryl    : SALDFYQTALRDPA-FYQLYNRIVGYINAFKHYLV-PYPQEKLHFVGVKINDVVVEK-----------LVTFFEYYEFDA : 480 
BmoSSP2    : SAMDFYQTSLRDPA-FYQLYNRIVEYIVEFKQYLK-PYTQDKLYFDGVKITDVKVDK-----------LTTFFENFEFDA : 479 
GmeAryl    : TALDFYQTSLRDPA-FYQLYAKILDYINEYKEYLE-PYSQDVLHYVGVKINDVKVDK-----------LVTYFEYFDWNA : 482 
CceHex2    : AALDFYQTSLRDPA-FYQLYGKILEYIIQYKEHLE-PYTKDVLHYVGVKVNDVKVDK-----------LVTFFEYFDWNA : 483 
CceHex2a   : AALDFYQTSLRDPA-FYQLYRKILDYIIQYKEYLE-PYSKDVLHYVGVKVNDVKVDK-----------LVTYFEYFDWNA : 483 
HceMtHF    : TVLDSYQTALRDPV-FYQLQKRLVNIVQLFKKRLP-CYTKEELYFPGVKIENVVVDK-----------LLTYFDDYFMDM : 479 
SliMMRSP-A : TILDTYQTALRDPV-FYMLQKRIIDLVCLYKLRLP-SYTKEDLYFPGVKIDNVNVDK-----------LVTYFDDYLMDM : 482 
SliMMRSP-B : SILDHYQTALRDPV-FYMLQKRIIDLVCLFKLRLP-SYTKEDLYFPGVKIDNVNIDK-----------LVTYFDDYLMDM : 480 
HcuSP2     : NVLDHYQTALRDPV-FYMLQKRIIDLVHLFKLRLP-SYSKEDLYFPGVKIDNVDVDK-----------LVTYFDDYLMDI : 476 
TniBJHSP2  : SILDQYQTALRDPV-FYMLQKRIIDLVHLFKLRLP-SYTKEDLYFPGVKIDNVVVDK-----------LVTYFDDYLMDM : 479 
PinSP1     : TVLDIYQTALRDPV-FYQLQKRLILFVQLFKLRLP-SYTKEELYFPGVKVDNVVVDK-----------LVTYFDDYLMDM : 483 
TniBJHSP1  : TALDLYSTCLRDPV-FWRLMKRVTDTFFLFKKMLP-KYTREDFDFPGVKIEKFTTDK-----------LTTFIDEYDMDI : 478 
HcuSP1     : TALDMYTTCLRDPV-FWQLIKRVTNTVQTFKNMLP-KYTRDELDFPGVKIDKISTDK-----------LVTFMDEYDMDI : 482 
MseMRSP    : TALDMYTTCLRDPV-FWMIMKRVTNTFVMFKDLLP-KYTHEELDFPGVKVEHITTDK-----------LVTFMDEYDVDI : 482 
SliMRSP    : TALDMYTTCLRDPV-FWRLMKRVTDVFVLFKKMLP-KYTRDDFDFPGVKIDRFTTDK-----------LVTFMDEYDLDI : 480 
BmoSSP1    : TSLDMYTTCLRDPV-FWMIMKRVCNIFTVFKNMLP-KYTREQFSFPGVKVEKITTDE-----------LVTFVDEYDMDI : 481 
HceMtHS    : TALDMYTTCLRDPV-FWKIMKRVMNSFEVFKNMLP-SYTREELDFPGIKVERIVTEK-----------MVTFMDEYDMDI : 483 
PinSP2     : TALDMYRTCLRDPV-YWKLMKRITDYFVTYKRLLP-KYTREELSFPGIKVEHIETDK-----------LVTFMDEFDLDI : 481 
DmeLSP2    : GLFMHYDTSMRDPI-FYEVYKTIVSHYWHLMETYP-EYHKKDYAFEGVHIDAVHMPE----------SLTTYFEHFDSDI : 462 
CviLSP2    : AILMHYETSLRDPL-FYSIYKDIVSYYWRLMATYP-EYKPKDLEFPGVKIDSVHMPE----------GLTTYFEYFDADI : 461 
MdoLSP2    : GTLSQYETSLRDPL-FYSLYKELVGYYWGLAGNFP-EYQKKDLEFPGVTLDDVHLPE----------KLTT-FLVFDSDV : 454 
AgaHEX1    : SALMQFETSLRDPV-FYQLYERFMDLYYYFKRFLP-SYTYEELNFNGVVIKDVTFDK-----------LMTYFDYFDSDV : 471 
DmeLSP1a   : NVMLNFETMMRDPM-FYMFYKSIAQVYFQFMHHLP-KYTKEQLLMPGVTLKHVEVSE-----------LVTYFDLVDFDV : 526 
DmeLSP1g   : NVFLNFETMLRDPF-FYTFYKKFTDVFYTFKYYLK-PYTQKDLFYEGITIKDVSVSK-----------LVTYYDIVDFDV : 531 
CviLSP1a   : HIFLNYETMMRDPM-FYMFYKKIASVYFQFFNYVK-PYTHEELLFPGVTIKDVKVSE-----------LVTYFDLVDFDV : 518 
CviLSP1b   : HIFLNYETMMRDPM-FYMFYKKIASVYFQFFNYVK-PYTHEELLFPGVTIKDVKVSE-----------LVTYFDLVDFDV : 518 
MdoLSP1    : SVFLNYETMMRDPM-FYMIYKKITDVFFQFYEYID-PYTHKDLYFPGVEIESVKVSD-----------LVTYFDLFDFDV : 539 
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NinHc-a    : THCMNFGSP----------------------GSVKARYHHLDHESFSYIFNANNNGSEEKKGTVRIFLAPKYD--ELGNV : 475 
NinHc-b    : SHAFYFGRT----------------------GSVKVRYQHLDHEPFTYQFVVENTGTKTRHAKVRIYLGPKND--HLGNP : 473 
NinHc-d    : SHGINLK------------------------NKIKVKYEHLDHEPFSYTIAATNATGAAKKTTVRIFLAPKYD--ELGNR : 468 
NinHc-e    : THGIDFGTT----------------------KSVKVKYQHLDHEPFTFNISVDNQSGGAKQATVRIFLGPKYD--ELGNR : 470 
NinHc-f    : SHGVSLK------------------------GSVKVKYHHLDHEPFAYNISCENSSGATKHATVRIFLGPVFD--ELGNK : 470 
NinHc-g    : SHGINFGTD----------------------RKVKVKYHHLDHEPFSITVNAQNSSGAPKHATVRVFLAPKFD--ELGNR : 470 
ScoHcA     : GKGFDYTRK----------------------TTATVKVRHLQHEDYHYEIDIDNNAGKAKKAVFRIFLAPKYN--EKGEL : 500 
ScoHcD     : AKGFTFTTE----------------------GSVLVKVKHLNHETFYYNLEVTNNALEEKHGVVRIFGAVIND--ERGHP : 509 
ScoHcX     : SKGHSFTLN----------------------SDAKVKIQHLQHEKFEIHLTVQNDKGEDTDLFVRIFLLPLED--EESHE : 517 
ScoHcC     : GQGFEFTKH----------------------TPAYVKVKHLQHESFTYVIDVE-NRGRTRTGFFRIFAAPKYN--ELGQK : 510 
ScoHcB     : DEGFSFTAR----------------------GHARVKVQHLQHEGFNYQIKVN-NAGGEHKVVFRVFLAPKYD--EEHHE : 504 
SpiHc1     : SKGFDYTKD----------------------SEAKVIVEHTDHDDFVYVIDIDNNARVEKTAVLRIFLAPKYD--ERGHP : 498 
AgiHc1     : SKGFDYTKD----------------------SEAKVIVEHTDHDDFVYVIDIDNNARVEKTAVLRIFLAPKYD--ERGHP : 498 
PleHc      : SNALDTTENV-------------------NEVSVKTHISRLNHKPFSLNIHAHAEHD-DK-VTVRVYISAKHD--ENHIA : 502 
PleHc2     : VNAVDQSDKV-------------------ADVAISADVHRLNHQEFSYNIDVSNNNGGKVLGTIRIFLCPVKD--SNGVT : 521 
HamHcA     : GNAVDELEKV-------------------HDVAISAYVHRLNHEEFSYKILVQNNNEGDILATVRIYLCPTVD--NNHIH : 508 
PinHcB     : LNAVDSGENI-------------------EDVDINARVHRLNHNEFTYKITMSNNNDGERLATFRIFLCPIED--NNGIT : 492 
PinHcA     : INAVDSGENI-------------------EDVEINARVHRLNHKEFTYKITMSNNNDGERLATFRIFLCPIED--NNGIT : 492 
PelHc1     : VNAVDSGENV-------------------EDVAIYANVHRLNHEEFTYEIEVRNHNEE-KFATVRIFLCPTED--NNGIT : 519 
PelHc2     : VNAVDSGENI-------------------EDVEIYANVHRLNHEEFTYVIEVSNANE-VHLATVRIFLCPTED--NNGIT : 519 
PelHc3     : VNAVDSGENV-------------------EDVAIYANVHRLNHEEFTYDIEVRNHNEEEKFATVRIFLCPTED--NNGIT : 520 
PelHc4     : VNAVDSGENV-------------------EDVAIYANVHRLNHEEFTYEIEVRNHNEE-KFATVRIFLCPTED--NNGIT : 520 
CmaHc6     : VNAVDDTEDV-------------------DDVDIFTYISRLNHKEFSFVGDVTNELDHDVLATVRIFAWPHED--NNGVA : 491 
CsaHc      : INGVDDTVDV-------------------LDVPISTVVSRLTHNDFKVKIGITNSQNHEVLATVRIFAWPKYD--NNHVE : 515 
PvaHc1     : INAVDDTEQI-------------------ADVDISTYVPRLNHKEFKIKVDVSNN-KGEEVSYRHIFAWPHLD--NNGIK : 509 
PvaHc      : INAVDDAEGI-------------------PDVEISTYVPRLNHKEFTFRIDVENG-GAERLATVRIFAWPHKD--NNGIE : 505 
PinHcC     : LNAVDDTVDI-------------------ADVEILTYIERLNHKKFSFLILVTNNNNTEVLATVRIFAWPLRD--NNGIE : 498 
HamPHc1    : MNAMDDKEEMKW----------------EDNMEISAIIPRLRHKDFSFKVNIMNNNDENKLATIRIFAWPHRD--VNGVI : 519 
HamPHc2    : MNAMDDKEEMIW----------------EDSMEISAIIPRLRHKDFSFKVNIMNNNDENKLSTIRIFAWPHRD--VNGVI : 517 
CmaCC1     : INGLNDNTTET------------------EFYGIYATMPRLNHKEFSYKIHVQNNNGASKKAVIRLLAMPYRD--GNGAI : 495 
SamEHP     : LNALDDTEEL-------------------PDVSIHARVRRLNHKPFVFSVRVNS--EAERFVTVRVFLGPKYD--WFGQE : 512 
TdoHc1     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
TdoHc2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHc1     : LNALDDTADL-------------------PDVDVKARVQRLNHEPFTWALHMES--DKEVTAAFRVFLGPKKD--WYESD : 512 
PmaHc2     : GNMWVHTPEK---------------------VGIEVTMKRLNHEAFKYVITAT--AEKETEGIVRIFLSPTYN--WFGQE : 512 
TdoHx1     : TNVVDATLKEGE----------RQQFQQDQEVIIKARVKRINHKPFTVKVEVES--DNNKNAMVRVFLGPKYN--YLGQE : 538 
PmaHx1     : DNAVDVGVIEDG-----------------QKVNIQARQMRLNHKPYTYKVKVVS--DKAATSMVRVFLGPKYD--FYGNE : 531 
PmaHx2     : DNAVDVGVIEDG-----------------EHVNIQARQMRLNHKPF---------------------------------- : 333 
PmaHx3     : DNVVSVGKSEEG-----------------EKVDIRARQFRLNHKPFTYKVKVTS--EKDTNAMVRVFLGPKYD--YLGNA : 388 
PmaHx4     : DNAVDVGIIEDA-----------------QYVNIQARQMRLNHKPYTYKMKVVS--DKAATAMVRVFLGPKYD--FYGNE : 428 
TbuHex1    : DNAVDVGTIEDG-----------------EFVNIQARQSRLNHKAFTYKIKVAS--DKAATSMVRVFLGPKYD--SFGKE : 395 
LmiJHBP    : DNAIDVGRVEDI-----------------RKTNVVARQQRLNHKPFSYSLSVSS--DKEQLALVRVFLGPA-D----G-A : 518 
BdiHex     : DNVVNVKVAEDG-----------------KYVDYRARQTRLNHKPFTYNIEVNS--EQATDVYVRVFLGPKYD--YLGRE : 563 
PamHex12   : DMAVYVNNVDQI------------------SNVDVQLAVRLNHKPFTYNIEVSS--DKAQDVYVAVFLGPKYD--YLGRE : 517 
RclCyanA   : TNGVPMEQSDDY-----------------TSHKYTVRQYRLNHKPFRYNITVKS-NEVSGNALVRVFIGPKYD--SDDRV : 532 
RclCyanB   : TNALPMEHTEDY-----------------TTYKYFVRQFRLNHKPYRFNVTVKS--EVAGDALERVFLGPKYD--SDDHL : 531 
TmoENP86   : TNAVYVTPEEYVQD----------------NFKVQVAQERLNHKPFTYKVYVDA--NTETDAVVKIFLGPKYD--QYGRY : 536 
AgeHex     : NNAVYNTQEELDQD---------------KHPNFRVMQYRLNHKPFNYKVVVKS--DKTAKAVVKVFVGPKYD--QYGRK : 542 
AgeHex2    : SNAVYDTYDELLQD----------------SFHIRVAQPRLNHKPFNYKINVKS--EKAVQSVVKIFLAPMYD--EYNRQ : 532 
TmoHex2    : SNAVYVTPQEFVQD----------------SFKVQVAQQRLNHKPFTYKIYVNS--DRETDAVVKVFLGPKYD--EYGRF : 532 
LdeDP1     : TNGVFYNNQEDA-----------------KTFDIRVRQYRLNHKPFTYKIKVTS--DKAQKAVVKVFMGPAYD--KNGET : 537 
AgrHex1    : SNVVYDNDDELK----------------NDEFKIWAVQKRLNHKPFTYKIYVNS--NQDTQAMVKVFLGPKYD--EFGRY : 547 
CfeHex2    : NNALSVESFQEG-----------------MKLRVKARRYCLNHKPFTYRFTINS--DKETKAVLKIFLGPAFDDIRTKDL : 528 
BheHex     : SNGLPITSKQDA-----------------DNLMIKVRQSRLNNKHFTVHFALNS--DKAQKVAIQLFLGPKYD--ALGNL : 525 
GmeLHP82   : TNHLHLNEIECNN--------------VINTKSVLVQRTRLNHKVFTVRVNVKS--GVAKHVTVRFFLAPKYD--SVGNE : 540 
HceRbH     : SAAIHMNEVQSQL--------------MYDKESVLVQYARLNHKKFNIRVQVSS--KVTKKVEVKFFLAPKYD--SRGFE : 538 
TniAJHSP1  : TSGLPMNVEEAKE--------------LYDQVSVLVQHPRLNHKKFQVRVNVKT--EVAKTVLVKFFLAPKYD--SHGHE : 542 
MseAryla   : SNSVFVSKKDIKN----------------FPYGYKVRQPRLNHKPFSVSIGVKS--DVAVDAVFKIFLGPKYD--SNGFP : 542 
MseArylb   : SNSVFWSKEEVKSS---------------YPHDFKIRQPRLNHKPFSVSIDIKS--EAAVDAVVKIFMAPKYD--DNGFP : 540 
SliAryl    : TNSAYYNKEELKA----------------YPVNYIVRQPRINHKPFNVKINVKS--DVASDAVFKIFIGPKYH--ANGYP : 532 
HceAryl    : TNGVFMTEKEIKNS---------------YPHNFKVRQPRLNHKSFNVNIEVKS--DVATDAVLKIFMGPKYD--DNGFP : 541 
BmoSSP2    : SNSVYFSKEEIKNN---------------HVHEFKVRQPRLNHSPFNVNIEVDS--NVASDAVVKMLLAPKYD--DNGIP : 540 
GmeAryl    : TNAVYLSEQQLDT----------------VSPSYIVRQPRLNNKPFTVNIDIKS--DVESEVVVKIFLGPKYD--GNGLP : 542 
CceHex2    : TNALYFSEQQLES----------------VAPSFIVRQPRLNHKPFTVTIDIKS--DVEAEAVFKIFIGPKYD--GNGVP : 543 
CceHex2a   : TNAIYFSEQQLES----------------VAPSFIVRQPRLNHQPFTVTIDIKS--DVEAEAAFKIFIGPKYD--GNGVP : 543 
HceMtHF    : TNAVTLSEEEIKK--------------ASASMGFLVRKRRLNHEPFKVSLEILS--DKAVDCVVRIFMGPKED--QLGRL : 541 
SliMMRSP-A : TNAVYLTEDELKK--------------TRSDMKFFVRKRRLNHQPFKVTFDILS--DKSVDCVVRVFLGPKKD--HMGRL : 544 
SliMMRSP-B : TNAVYLTEDELKK--------------TKSDMKFFVRKRRLNHQPFKFTFDVLS--DKAVDCVVRIFYGPKKD--HMGRL : 542 
HcuSP2     : TNAVTLTEQQQNN--------------TMSDLVFMARKRRLTHQPFKVTLDILS--DKTVDTVVRIFLGPKKD--QLDRI : 538 
TniBJHSP2  : TNAVYLTEDEIKK--------------TKSDMVFMVRKRRLNHQPFKVTLDILS--DKSVDCVVRVFLGPKKD--NLNRL : 541 
PinSP1     : TNAVTLTEDEIKK--------------TTSDMKILVRKRRLNHNPFKITLDVVS--DKTVDAVVRIFLGPKED--DLGRL : 545 
TniBJHSP1  : TNAMFLDDVEMKK--------------KRSDMTMVARMARLNHHPFKVTVDVTS--DKTVDCVVRIFIGPKYD--CLGRL : 540 
HcuSP1     : TNAVYLDETEIKK--------------KRSDLTFVARTRRLNHHPFKVAIDVTS--DKSVDAVVRIFIGPKYD--CMGLL : 544 
MseMRSP    : TNALYLDQNEIHK--------------KHSDMIYVARMRRLNHHPFKVNIDVVS--DKSVDAVVRIFLGPKFD--CLGRL : 544 
SliMRSP    : TNALYLDDAEMKK--------------KRPDMLMVARMRRLNHHPFKVTVDVTT--DKTVDAVVRIFIGPKYD--CLGRL : 542 
BmoSSP1    : SNAMYLDATEMQN--------------KTSDMTFMARMRRLNHHPFQVSIDVMS--DKTVDAVVRIFLGPKYD--CMGRL : 543 
HceMtHS    : TNALYLDQAEMQK--------------KKSDMVYVARMRRLNHQPFKVSIDVMS--DKAVDAVVRIFIGPKYD--CMGRL : 545 
PinSP2     : TNSVYLDQSEMQK--------------RRSDMVYVARMRRLNHHPFKVSIDVVS--DKATDAVVRVFLGPKYD--CMGRL : 543 
DmeLSP2    : SNAVNVE-PAVEGSADPLYTFGRNSHYKGSSYVIKARQQRLNHKPFEFTLDVTS--DKAQDAVVKVFIGPKYD--EHGHE : 537 
CviLSP2    : SNAVNVEVPSSESSADALFKFGRNSQLHGQSFVIKARQLRLNHKPFEYTLDVTS--EKSQKAIVKVFIGPKYD--ENGHL : 537 
MdoLSP2    : SNLVDVGLPAVEGSSDALSHIGRNS-LRSYSFVVKARQKRVNHQPFEFTLDVTS--DKAQKAVVKVFLGPKYD--ENGHV : 529 
AgaHEX1    : SNVLPMQSTD-----------------KYFDYAVFARQRRLNHKPFSYTMNVMS--DYTGKAIIRAFVGPKFD-----RF : 527 
DmeLSP1a   : TNMLNGKMVFHE-------------GQFLWDKSLFARQMRLNHKPFSYTYTIDS--ARDEKVVIRAFLGPKFD--EYGRM : 589 
DmeLSP1g   : TNLLNDKMTFVD-------------GQYIWDKALLARQARLNHKPFNFEFTIDS--DKVQKGVVRVFLGPKFD--EYGRV : 594 
CviLSP1a   : TNLMNDEMTFVD-------------GQFVWDKTLLARQMRLNHKPFDFDFVIES--DKSHKVVIRTFLGPKYD--EFGRV : 581 
CviLSP1b   : TNLMNDKMTFVD-------------GQFVWDKTLLARQMRLNHKPFDFDFVIES--DKAQKVVIRTYLGPKYD--EFGRV : 581 
MdoLSP1    : TNLLNDKMTFVD-------------GHFVWDKTLLGRQMRLNHKDFDFEYTIKS--DKDQKVVVRAFLGPKYD--EFGRM : 602 
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NinHc-a    : IPLDEQRRLYIEMDKFDTDLRPGKNIIVRSSTDSTVTISSTYTFKELLH------GEDL---EEDRSE--FCSCGWPQHL : 544 
NinHc-b    : IKISNIRRLMIELDNFHVELKPGTNTVERRSIDSSVTLSKQPTLKELLQ------GKGT---DRRGDE--YCSCGWPDHL : 542 
NinHc-d    : LVLEDQRRLYIELDKFTTTLEPGRNTINRRSVDSSVTLSHVPTFEELEK------GENI---PNRETE--YCSCGWPEHM : 537 
NinHc-e    : LDPEHQRTLCIELDKFQVELAAGKNAITRDHKLSSVTVSETHTFKQLLA------GEGV---SENTTE--FCSCGWPEHM : 539 
NinHc-f    : LSLNEARRFFIELDKFHAELAPGKNTVTRKSTESSVTVKPTPKFSQLQS------GEGI---SENSTE--FCSCGWPEHL : 539 
NinHc-g    : LSPDEQRPLFIELDKFHKQLAPGNNVISRNAIDSNVTLSHTYTFDELRA------GQSA---SADASE--YCSCGWPEHM : 539 
ScoHcA     : FPVNEQRQLLVELDKFVATLEPGHNVIERQSKESSVTMSKDHVFGEIRN--------------LADDH--QCSCGWPDYL : 564 
ScoHcD     : YILNDQRHLVIELDKFTVNLKPGKNSVRQPCYNSAVTAKYDVFYGDVE--------------SQKPQE--GCNCGWPDYM : 573 
ScoHcX     : LSLEEMVRMAVDIEKRVIPAKPGSNDIVIS--SRSIGAPANKFFGSFEERYI----------SEDCNF--HSHCGWPNYL : 583 
ScoHcC     : WHINDQRLIMVEMDKFIEKLYPGKNTIERHSEDSTVTMSSASIFSDIS--------------SEQSED--HCSCGWPDYL : 574 
ScoHcB     : FDFNEQRGMAIELDKFVATVPAGSSTVEQHSSKSSVTQSNDNFYGSSA--------------TRSSEN--HCSCGWPDYL : 568 
SpiHc1     : LTLKEQRVMMIELDKFKATLKPGHNVVRRCSNESSVTMPVDHIYGDITR--------------TVDED--HCHCGWPEYL : 562 
AgiHc1     : LTLKEQRVMMIELDKFKAPLKPGHNVVRRCSNESSVTMPVDHIYGDITQ--------------TVDED--HCHCGWPEYL : 562 
PleHc      : LDIDESRWGAILLDTFWTEVHAGDNEIKRKSSESSVAIPDRVSFPQLIHDADEAVANGA---ELPHKE--SRSCGHPQRL : 577 
PleHc2     : FTWEEGHWHCIEMDKFYKSLAPGINHIVRKSTDSSVTVPDRPSFNILKSKTDRAVSSHSK--LDLHKF--ERSCGIPNRL : 597 
HamHcA     : IPLSEGHWTCIEMDKFYKQLKTGSNKIDRKSTESSVTVPDSLSLAELHEKTDQAVASGSK--LDLHEY--ERSCGLPARL : 584 
PinHcB     : LTLDEARWFCIELDKFFQKVPSGPETIERSSKDSSVTVPDMPSFQSLKEQADNAVNGGHD--LDLSAY--ERSCGIPDRM : 568 
PinHcA     : LTLDEARWFCIELDKFFQKVPKGPETIERSSKDSSVTVPDMPSFQSLKEQADNAVNGGHD--LDLSAY--ERSCGIPDRM : 568 
PelHc1     : LNLDEERWLCLEMDKFWRKLANGKNLIERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGED--LDLSAY--ERSCGIPDRM : 595 
PelHc2     : LNLDEERWLCLELDKFWTKLANGKNLIERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGED--LDLSAY--ERSCGIPDRM : 595 
PelHc3     : LNLDEARWLCLEMDKFWKKLGNGLNMIERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGED--LDLSAY--ERSCGIPDRM : 596 
PelHc4     : LNLDEARWLCLEMDKFWKKLANGKNLIERSSKDSSVTVPDMPSFESLKHQADEAVKNGED--LDLSAY--ERSCGIPDRM : 596 
CmaHc6     : FSFNDGRWNAIEMDKFWVMLHPGHNHIERSSHDSSATVPDIPSFQIIKDRTNEAIAQNKE--LHIEEF--ESGLGLPNRF : 567 
CsaHc      : FSFNEGRWNAIELAKFWTKLNSGSNIIERSSKDFGVTVPDVPSFQTLMDMTDEALGSGSA--LHLEDY--ESGLGLPDRF : 591 
PvaHc1     : FTFDEGRWNAIELDKFWVKLPGGTHHIERKCSESAVTVPDVPSFATLFEKTKEALGGADS---GLKDF--ESATGIPNRF : 584 
PvaHc      : YTFDEGRWNAIELDKFWVSLKGGKTSIERKSTESSVTVPDVPSIHDLFAEA-EA-GGA-----GLAKF--ESATGLPNRF : 576 
PinHcC     : YSFNEGRWRALELDRFWVKVKHGHHQITRQSTESSVTVPDVPSLQTLIDRADAAISSGCA--LHLEDY--ESALGLPNRF : 574 
HamPHc1    : MPFNEGRWHAIELDKFWKYLAPGENEVTRKCDESSVTVPDVPSLKSLHEQAEAAIAGISE--LNLEEF--VSATGLPNRL : 595 
HamPHc2    : MPFNEGRWHAIELDKFQKELIPGENTITRKSSESSVTVPDVPSLKSLHEQTEAAIAGSSE--LNLDEF--VSATGLPNRL : 593 
CmaCC1     : IPFDEGRWLAIEMDLFVKTLTSGDNEIDRKSSEASITVPDVPTYKTLVEKTENRE--------NLEMY--ESSTGIPNRL : 565 
SamEHP     : IPINEKRHYIVEIDKFVAKVNAGKTVIARKSSESSVTIPDRETTKVLTQRVEDAIAGKVQ--LTVNKD--VRHCGYPDRL : 588 
TdoHc1     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
TdoHc2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHc1     : FTINEVRPYLIEIDKFVTKVVAGKSVIHRKSSESSVTIPDRETTKVLLEKVEHALEGKET--LNVNKD--ERHCGYPDRL : 588 
PmaHc2     : ITLQDGHWGAIEMDRFPVKLTAGENVITRSGKKSVVTIDEPMSFAEIH----KAVADKDA--THFHKE--FRHCGFPHRL : 584 
TdoHx1     : LSLEEKRQYMVELDRFPVQLTSGKNVIQRESKDFNSIVPDHIPTKNLKHMVKSAVEGEQTF-YVQKG---KRQCGLPEHL : 614 
PmaHx1     : YTLDKMREYMVELDRFTFKMTSGENVIERNSYDSSVTVADKTAYRQLFKKVDKAIAGEEQF-FVDET---ERHCGWPQRL : 607 
PmaHx2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHx3     : FSLEKMSDYMIELDRFTHKLSSGANTIERKSEDSAVAFTEKPSYRELFAKINKAISGEEPF-YYDETE---RQCGWPQRL : 464 
PmaHx4     : MTLEMMRDYMVEMDRFVYKLKVGTNEIERNSIDSSVTIKDKMSYRQLMFTAAKAYTGETTW-EIDETN---RHCGWPQRL : 504 
TbuHex1    : FTFKTVREYMVELDRFTYQLSAGSNLIERNSRDSSVTVEDKTAYRQLFNQVEKALAGEAPF-YVDETE---RHCGWPARL : 471 
LmiJHBP    : VPVEDLRHHFLVVDGFHTKLKPGNNTIVRKSREMLSVSDDPSTFRELYGRVEAALGGGERL-VAGAER--VRLEGYPHRL : 595 
BdiHex     : YDLNDRRHYFVELDRFPYKVQAGKTTITRNSRESSVVSHDYPSFRTLLRKVFDAYEGKEQF-YYDKS---ERYCGYPERL : 639 
PamHex12   : YDLNDRRHYFVEMDRFPYHVGAGKTVIERNSHDSNIIAPERDSYRTFYKKVQEAYEGKSQY-YVDKG---HNYCGYPENL : 593 
RclCyanA   : LSFDQAQMAYFEIDRFPVKLSSGINVFERSSSESPIFVDDQQGFRSLYTSINSALSQEKQF-YVSKA----GRCGFPDRL : 607 
RclCyanB   : LTIDQASNAYFEVDRFPVKLTAGVNVWERSSTESPIFVRDHEGFRSLYSSVNNALNQKEQF-YVSEV----GKCGFPERL : 606 
TmoENP86   : INLTDNWMNFVQFDHFVYKLKSGQNVITRNSRQIYNYIHDRTSYYEVYQKVMGVSDQLIAN-Y-KESQ---FWFGFPQRF : 611 
AgeHex     : INLNENRLNMLQIDHFVYDLKTGENVITRNSEDNYFFTPDRTSYYEMYKQVLGASNGQDYH--VDGRQ---NYFYFPQRY : 617 
AgeHex2    : VNLTYNFMNVVLLDYFVHDLTPGANVISRNSFDSQLYGKDPLSYHEIYQMMLNAEGGKGSW---SADQ---YYWYFPHRY : 606 
TmoHex2    : INLTDNWMNFVQFDHFVYKLKAGDNIISRDSHEIYNYMHDRTSYYELYQKAFGVHDQSHSF--QFHHDQ--FWYGYPQRY : 608 
LdeDP1     : MFLNENRLNFLILEHFVHDLKAGENVITRSSHEMRFYAPDKMSFRDMYKRVKAALEGDGEF--KIDERQ--NYFHWPQRF : 613 
AgrHex1    : INISENRLNFVPIDAFKWHLKSGQNVIKRSSQESEFFAHDRTTYSELYKKVMTAYKGQGEF--HINGEE--NYLYFPDRL : 623 
CfeHex2    : SHLRESYKYFFEMDHFEVTLKQGTNTIERHSSDSVFTMPDLVSSDTFYKQLERAMSGSAPF--TYVEK----FFTLPERL : 602 
BheHex     : LDFSESYKDFYEIDYWITDVNAGLNKLERTSHDFIFLMADRDPSEILYKRVLKALDGSEKF--MYKKN----LYGIPERL : 599 
GmeLHP82   : IPLNVNTQNFLLIDIFNYELKEGDNLITRVSSDNLLVTDEIDSASVLFNKVDSALQGHGQY--MLNMK--QNILKTPRHL : 616 
HceRbH     : IPLHANSENFFLLNHFVHELTAGENVIVRESTQNSFTVDDLESAYEIYMKAQNIVEGKKET--LKERT--KHLDFFPHHL : 614 
TniAJHSP1  : IPLHVNSYNFMQLDEFVYDLPQGESVITRDSVET--TGNEWTTSYQVWDQAEKAVQGKAPF--YVNQS--DSMHKLAHHL : 616 
MseAryla   : IPLAKNWNKFYELDWFVHKVMPGQNHIVRQSSDFLFFKEDSLPMSEIYKLLD---EGKIPS--DMSNS----SDTLPQRL : 613 
MseArylb   : LKLENNWNKFFELDWFTYKFVAGDNKIVRNSNDFLIFKDDSVPMTELYKLLE---QNKVPH--DMSED----YGYLPKRL : 611 
SliAryl    : VNIEDDWMKFYELDWFVQKLVPGENKIERKSSEFVLFKDDSVSINEIYKWLE---QGKVPY--DMSVQ----PDNMPRRL : 603 
HceAryl    : ITLEENWNKFFELDWFTHKITPGQNKIVRNSNEFLIFKEDSLPLTDLLKLLD---EGKVPF--DMSEE----FGYMPKRL : 612 
BmoSSP2    : LTLEDNWMKFFELDWFTTKLTAGQNKIIRNSNEFVIFKEDSVPMTEIMKMLD---EGKVPF--DMSEE----FCYMPKRL : 611 
GmeAryl    : ISLEDNWINFIELDWFTHKLTSGQNKIARKSEEFFFFKDDSVSLFKIYELLS---NGQVPS--YMVDR----YIYLPRRL : 613 
CceHex2    : ISLEDNWMNFVELDWFTHKLTSGQNKVERKSEQFFFYKEDSVPLRKVYELLN---NGQVPL--YMAEK----FLFPPRRL : 614 
CceHex2a   : ISLEDNWMNFVELDWFTHKLTSGQNKVERKSSEFYNFKDDSVPLSKVYELLN---SGKVPL--DMSEK----YLHQPRRL : 614 
HceMtHF    : IDINKNRLNFVEMDSFVYKLTTGKNTIVRKSSDMHNLVPDRMMTSDLWKKVESITDMRDLFVKDLKNY----FTGFPTRL : 617 
SliMMRSP-A : IDININRLNFVELDTFLYKLTTGKNTIVRNSYDMHNLVRDRIMTRDLWKKVESITDMRDFFIKDLRNY----HTGFPTRL : 620 
SliMMRSP-B : IDINVNRLNFIELDTFLYKLTTGKNTIVRNSYDMHNLVRDRIMTRDLWKKVESITDMRDFFVKDLRNY----HTGFPTRL : 618 
HcuSP2     : IDINKNRQNFIELHSFIYKLTTGKNTIVRHSNDMHNLVKDRLMTRDFWKKIETVSDMRNMFVKNLRNY----QTGFPTRL : 614 
TniBJHSP2  : IDINRNRLNFVELDTFLYKLNTGKNTIVRNSYDMHNLVKDRMMTRDFMKKVESITDMRDLMIKDLRNL----PHWFPTRL : 617 
PinSP1     : IDLNNNRLNFVELDSFLFKLVTGKNTIVRNSREMHNLVQDRLMTRDLWKRIDSITDVKDILIKELRNY----HTGFPSRL : 621 
TniBJHSP1  : MSVNDKRMDMIEMDTFLYKLETGKNTIVRNSLEMHGVIEQRPWTRRILNNMI-GTVGTISKTVDVESWWYK-RHRLPHRM : 618 
HcuSP1     : VSVNDKRLDMVEIDSFSYKLDTGKNSIVRNSQEMHGIIEQRPWTRRILDNTE-EISGTTFKNVDIESWWYKTRIGFPHRL : 623 
MseMRSP    : INLNDKRLDMVEIDSFLYKLETGKNTIVRNSLEMHGVIEQRPWIRNIWDKTF-DNSGSGFKT--VASWWYKTRHGFPHRL : 621 
SliMRSP    : MSVNDKRLDMVEIDTFKYKLETGKNTIVRNSVEMHGVIEQRPWTRRILNNMR-DTVGMISKTVDVESWWYKTRVGYPHRL : 621 
BmoSSP1    : MSVNDKRLDMFELDSFMYKLVNGKNTIVRSSMDMQGFIPEYLSTRRVMESEM-MPSGDGQT--MVKDWWCKSRNGFPQRL : 620 
HceMtHS    : NSVNDKRLDMVEIDSFVYKLDTGKNNIVRSSLEMHGVIEQRPWTKNILEKGF-DTTGSGFK--SIESWWYKSRLGFPHRL : 622 
PinSP2     : LDINDKRLDMVEIDSFVHKLDTGKNTIVRNSVEMHGIIEQRPWTRTMWHRAS-DMSGTGVT--NIDSWWYKSRIGFPHRL : 620 
DmeLSP2    : IPLEHNYQNFFELEHFKVHLEAGVNHIKRASGDFSFWVNDRTTYLELYQKLMDATNSDYKF--KLDQS--EAHCGVPNRM : 613 
CviLSP2    : IHLEDNYMNFFELDHYVVDLAAGVNHLKRSSDDFTWYVSDRTTYLELYQKVMDATNSDYKF--PLNQD--EAHCGVPQRI : 613 
MdoLSP2    : LNLEDNYQNFFELDHYVVDLVAGVNHLKRSSEEFACSTNDQTTYFELYKKLFDATNSDYQF--PLTSG----QCGFPRRL : 603 
AgaHEX1    : FDLQFYKKYFFEIDQYLVDFTAGKNTSVRNSRDFYWSVKDRTMYTDLYKKIMLGYNGQEKF--ALDMS--EAHCGFPDRL : 603 
DmeLSP1a   : ISLTDNRMNFMEIDEFTYTLKTGSNLITRKSTDFAWTVKDRTTYTELYYYTMMAFDGKYDY--PLDLT--EPHCGFPDRL : 665 
DmeLSP1g   : IPLDYNRKNFVQIDSFVYPFIAGTNTIKRTSKEFSWTAEDRITYTELYKYVMLASEGKYDF--PLDIS--EPHNAFPDRL : 670 
CviLSP1a   : ITLTENRQNFMEIDSFIYTLKSGVNEFKRLSKDFYWTVEDRTTYNELYKYVMLALQGKYDF--PLDIS--EPHCGFPDRL : 657 
CviLSP1b   : ISLTENRENFMELDSFLYTLKSGVNEFKRYSKDFYWTVEDRTTYTELYKYVMLALQGKYDF--PLDIS--EPHCGFPDRL : 657 
MdoLSP1    : YSLNENRENFVEIDEFYYELKAGVNTFKRTSKEFQWTYNDRTTYTELYKFVMMAYEGKYEY--PLDYA--ENFCGFPDRL : 678 
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NinHc-a    : LVPKGSNKGMVFDLFVMITDAEKDKVPTS-G--KKLCNDALSYCGVMD-EKYPDKRAMGYPFDRTITAQSHEEFITPNMK : 620 
NinHc-b    : LIPKGDSSGMKFHLFAIFTNYFEDTVNDHGR--TNECVDAVSYCGAKD-QLYPDKRAMGFPWDREIVANDFNEWRQPNMI : 619 
NinHc-d    : LVPRGTPRGMVFHLFVMLTDYVEDKVLDDSA--TVVCSDAVSYCGAKD-QKYPDRRAMGYPFDRPIKARTPSQFKTQNMS : 614 
NinHc-e    : LIPRGSHKGSEFDLFVILTDYEQDAVGG-EA--SGVCVDAISYCGAKD-QKYPDKKPMGFPFDRVITADTVAEFLTPNMS : 615 
NinHc-f    : LVPRGTHKGMDFYLFVMLTDYEHDHVNGLNE--KSICADAVSYCGAKD-QKYPDKKSMGFPFDRVIKARTLAEFSSANMK : 616 
NinHc-g    : LVPRGTHKGMDFQLFVMLTDYSEDNPEGANV--KTICNDAVSYCGAKD-QKYPDKKPMGFPFDRPLLSSVAAKLPTENTC : 616 
ScoHcA     : LLPKGKYEGMTYQLFVVATDYEEDHVEDAGE--ECQCRDSMSYCGSVE-HKLPDNKPLGYPFDRRIDGTGFEEFKTQNMY : 641 
ScoHcD     : LLPKGKYEGLRFRVFAIVTNHDEDKVSD-QE--TCLCGDAVAYCGAHN-QKYPDKKPMGFPFDRRIDERTFEHFHTPNMI : 649 
ScoHcX     : LVPKGSSQGTPFAFVVMLTLAEDDFTPNMDD--TCFCADSWSHCGSLF-IQYPENVEMGFPFQPIIECTKEEFFALPNIA : 660 
ScoHcC     : LVPKGNFEGFPMEVFVIVTDYEEDKVEGPDE--GCACHDALTYCGGID-YHFPDKRAMGFPFDRPIKQRNFNAFKTKNMG : 651 
ScoHcB     : LIPKGNHQGVQFNVYVIATSYDEDHVE-SDE--SCHCGDSLSYCGALY-DKYPDRRPMGYPFDRHADAQTFDEFKTKNMN : 644 
SpiHc1     : LVPQGDYDGMHYELFVMATNYDEDKAQDTDL--SCKC-HAHSYCGNIL-GEYLDKRPLGYPFDRKIKATGWAEFKTQNMC : 638 
AgiHc1     : LVPQGDYDGMHYELFVMATNYDEDKDQNADM--SCKC-HAHSYCGNIL-GEYLDKRPLGYPFDRKIKAAGWEEFKTQNMC : 638 
PleHc      : LLPKGKEQGMDFWLDIIITSGDDAVQDDLTV--NAHG-STHGYCGIHG-EKYPDKRPMGFPFDRPIPDLRVFK-V-QNQH : 651 
PleHc2     : LLPKGKARGMDFALFVGVTNGDEAKTVDDPE---ELG-ATHAQCGIHG-EKYPDKKPMGYPVDRSVPDNRVFLES-PNIK : 671 
HamHcA     : LLPKGTVNGMDFDLFVAVTNGDEDKVTDHPE--TDEHGGTHAQCGAHG-EKYPDKKPMGYPLERSIPDERVFHDV-ANIN : 660 
PinHcB     : LLPKSKPEGMKFNLYVAVTDGDKDT-EGHNG--GHDYGGTHAQCGVHG-EAFPDNRPLGYPLERRIPDERVIDGV-SNIK : 643 
PinHcA     : LLPKSKPEGMEFNLYVAVTDGDKDT-EGHNG--GHDYGGTHAQCGVHG-EAYPDNRPLGYPLERRIPDERVIDGV-SNIK : 643 
PelHc1     : LLPKSKPQGMEFNLYVVVTDGDKDT-DGSDG--DHDHHGTHAQCGIHG-EQYPDHRPLGYPLERRIPDERVFDGV-SNIK : 670 
PelHc2     : LLPKSKPQGMEFNLYVAVTDGDKDT-DGSDG--DHDHHGTHAQCGIHG-EQYPDHRPLGYPLERRIPDERVFDGV-SNIK : 670 
PelHc3     : LLPKSKPQGMEFNLYVAVTDGDKDT-DGSDG--DHDHHGTHAQCGIHG-EQYPDHRPLGYPLERRIPDERVFDGV-SNIK : 671 
PelHc4     : LLPKSKPQGMEFNLYVAVTDGDKDT-DGSDG--DHDHHGTHAQCGIHG-EQYPDHRPLGYPLERRIPDERVFDGV-SNIK : 671 
CmaHc6     : LIPKGNVKGLDMDVMVAITSGEADAAVE-----GLHENTSFNHYGCPD-GTYPDKRPHGYPLDRHVDDERIINDL-HNFK : 640 
CsaHc      : LLPKGKTEGMDFHVVVFVSDGAKDAAVD-----GLHESTTYNHYGCHD-GTYPDNQPHGYPLDRRVDDERIITGV-SNFK : 664 
PvaHc1     : LIPKGNEQGLEFDLVVAVTDGAADAAVD-----GLHENTEFNHYGSHG--VYPDKRPHGYPLDRKVPDERVFEDL-PNFG : 656 
PvaHc      : LLPKGNDRGLEFDLVVAVTDGDADSAVP-----NLHENTEYNHYGSHG--VYPDKRPHGYPLDRKVPDERVFEDL-PNFK : 648 
PinHcC     : LLPKGQAQGMEFNLVVAVTDGRTDAALD-----DLHENTKFIHYGYDR--QYPDKRPHGYPLDRRVDDERIFEAL-PNFK : 646 
HamPHc1    : LIPKGNAAGVEFKLVVAVTDGEADSVND-----EINLTTKFHHYGHHG--VYLDKKSHGYPLDRRVPDERLFHEI-PNFG : 667 
HamPHc2    : LIPKGNEAGVEFKLVVAVTDGVADSVND-----EINLTTKFHHYGHHG--VYLDKKPHGYPLDRRVPDERLFHEI-PNFG : 665 
CmaCC1     : LLPKGCEEGTEFRLPVAVTDAENDVNDE-----SIITMQKYHHYGVRG--VQPDNRPFGYPLDRRVPDEHIVDEV-SNIK : 637 
SamEHP     : LLPKGRRDGMPFTLFVVLTDYEKDKVNDLPF--DYDYGGSVSYCGTLG-HRYPDAKPMGFPFDRRI-DQDSFFT--KNIY : 662 
TdoHc1     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
TdoHc2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHc1     : LLPKGRNTGMPVQIYVIVTDFEKEKVNDLPY--DYDYGGSLSYCGVVGGHKYPDTKAMGFPFDRRIYSREDFFTD--NMY : 664 
PmaHc2     : LVPKGRPEGMHYKLMVVITDYHKDVVVPDMDVEHMDKLQSVGYCGVME-GKIPDGKPMGYPFDRRISCE--ESFITKNMK : 661 
TdoHx1     : LLPKGKKAGLPFTLFIMVTENENNEQD------NVNYKQPFILCGVKE-GKYPDTKPMGYPFDRKFDERDIKSAT--NVY : 685 
PmaHx1     : LLPKGKKGGMTFRFFVMVTPFDETSVT-DM---KHLDFTSMPYCGVGKHGVYPDSYSMGYPFDRTIEH-YDFFYNAPNMH : 682 
PmaHx2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHx3     : LLPKGKPEGMKFSFFVMVSPFEEK-FVKE---KKLLSYRSFPYAGVAKDGQYPDDKAMGYPFDRVIDDQ-DYFYKAPNMF : 539 
PmaHx4     : LLPKGKKSGMPFRYFVMVTPFEEKTSGSD---FSFWDMKSISYCGVKHYGQYPDSFPMGYPFDRVIDNY-EYFFSAPNMY : 580 
TbuHex1    : LLPKGNKYGMAFRFFVMVTPFDEKRVTDL----KHLDFTSMPYCGVGKHGLYPDSYPMGYPFDREIKSFDEFYTSTPNMH : 547 
LmiJHBP    : LLPRGRPSGLPLELVAVATDA-----------------REPAYPGQ----VFSDGRDPFFPFDRRLFL--WELRSAPNAR : 652 
BdiHex     : LLPKGKTGGQTYTFYVMVTPYVKQDDHDFEPY-NY---KSFSYCGVGANHKFPDDKPFGYPFDRVLYS---QEFVTPNMY : 712 
PamHex12   : LIPKGKKGGQAYTFYVIVTPYVKQDEHDFEPY-NY---KAFSYCGVGSERKYPDNKPLGYPFDRKIYS---NDFYTPNMY : 666 
RclCyanA   : QLPMGWKGGLTYVMGVMITPYEHSQAGD-----DY---SADIACG-GS-KLYDSKHAMGFPFDRPAYP---DAFQVPNFY : 674 
RclCyanB   : QLPMGWKGGRTYVLGVVVTPYDPTHSSG-----KY---TEDIACG-GS-RLYDN-RPVGFPFDKPAYS---DAFHVPNIY : 672 
TmoENP86   : MLPKGSYGGVPYQFYVVVSKVVPY---------KYRK-TDIPMV--GTGSQYVDGYPMGYPFDRPVYWDKVF-FDIPNAY : 678 
AgeHex     : MLPKGTEDGMTFQFYVIVSPYKAFHGHQQ--HHDQDH-YFNYPKV-GTAGQYVDGYALGHPFDRHIKFEKMW-HNVPNSY : 692 
AgeHex2    : MLPQGTASGMPFQLYIVMYPYVPEKSEGSTSSNVFES-YF-YPMV--GGHQFIDSYPLLWPFDKPIIYEKFW-YDVPNFY : 681 
TmoHex2    : MLPMGSRGGMTYQFYVMVSKQLPYKTHTT------------VPMI-GSGMQYVDSYPMGYPFDRPVYWEQVF-YDIPNSY : 674 
LdeDP1     : MLPRGSSAGTPYRFFVIVYPYEPYHEGK------YET--DGIPAP-GSGGVFIDNRTAGFPFDRVIRFEKMW-YPLANGQ : 683 
AgrHex1    : MLPMGSHSGTPYQFYFIVYPFKEYSGHK-------EHLEYYYPAP-GQGGAYVDDMPIFYPFDKPIKFGKMFVTEVPNSC : 695 
CfeHex2    : VLPKGKPEGMRFKMFFYLSTLDGSKV-----------RNVELPI--FG-KLTLDEKPLDFPLDKPMHP---WKFFTPNML : 665 
BheHex     : LLPKGKRAGSIFQLFAYVSPVTQP-------------VTYKSRV--FG-SYQYYMKPGGFPLDRPIYY---PHFQGPNMF : 660 
GmeLHP82   : LLPKGRVGGMPFVLMVYISEYHAPNDV------HRGTVETSTI---DN-TIRLTSDTLGFPVDRPLFP--WMLTGVENIF : 684 
HceRbH     : LIPKGRVGGMPFVLMVYISELHPSKV------------SSEDK---YG-ARFLSGTPLGFPVDRPLHW--WQIQNLQNIY : 676 
TniAJHSP1  : LLPKGRVGGMPFVLMVYISEYHAPKVVYDA----ATNPHASLGL--EPLTRQLTDVALGFPVNRPLYP--WLIESAKNMY : 688 
MseAryla   : MLPRGTKDGYPFQLFVFVYPYQAVPKEMEP----------------FK-SIVPDSKPFGYPFDRPVHP---EYFKQPNMH : 673 
MseArylb   : MLPRGTEGGFPFQFFVFVYPFNADSKDLAP----------------FE-AFIQDNKPLGYPFDRPVVD---AYFKQHNMF : 671 
SliAryl    : MLPRGSLGGFPFQLFVYVYPYNSVKKGENV----------------FE-NYILDDKPFGYPFDRPVRE---AYFRQPNVF : 663 
HceAryl    : MLPRGTEGGYPFQFFVFVYPFESSSHDLTP----------------FE-AFVIDNKPLGYPFDRPVDS---TSFKQPNMF : 672 
BmoSSP2    : MLPRGTEGGFPFQLFVFVYPFDNKGKDLAP----------------FE-SFVLDNKPLGFPLDRPVVD---ALFKVPNMY : 671 
GmeAryl    : ILPRGTQRGFPLQLFVVVYPYQAPVKEWES----------------MR-QYIVDNKPFGYPFDRPVTL--PYYFNQPNMY : 674 
CceHex2    : MLPRGTTGGFPFQLYVIVYPYQAPAAEWGE----------------MK-EYVIDNKPYGYPFDRPVPV--AYHFIQPNMY : 675 
CceHex2a   : MLPRGTTCGFPFQLYVIVYPYQAPAAEWGE----------------MK-EYVIDNKPYGYPFDRPVPV--PYHFIQPNMY : 675 
HceMtHF    : LLPKGSVSGLPMVMYVMVSPLKLVDNVDMS---AMLDPTSKALSFDFRSTVLMDKMPLGFPLDRYIDV--TNFYT-SNMK : 691 
SliMMRSP-A : LLPKGFVGGMHMMLYVIVTPLKLVDNVDLN----VLDVNRKDFVYDFRSTVLLDKMPLGFPFDRRIDL--GNFFT-PNMK : 693 
SliMMRSP-B : LLPKGFVGGMDVVFYVIVTPLKLVDNVDIN----VLDTDRKDFVRDFRSTVLLDKMPLGFPFDRRIDV--GNFFT-PNMK : 691 
HcuSP2     : LLPKGQIGGFQTVLYVCVTPLRLVDNADTN----ILDTNRKDFVVDFRSTVLLDKMPLGLPLDRHIEV--ANFFT-PNMK : 687 
TniBJHSP2  : LLPKGFVGGMHMMLYVIVTPLRLVDNVDIN----ILDINRKDLMRDFRSTVLLDKMPLGFPFDRRIDV--GNFFT-PNMK : 690 
PinSP1     : LLPRGRVGGMRMVLYVCVTPLRLVDNVDLN----ILDVNRKDLMVDFRSTVLLDKMPLGFPLDRHIDE--TRFFT-PNMK : 694 
TniBJHSP1  : LLPLGRRGGMPMQMFVIVTPVKTNLLLPN------LDMNIMKERKTCRWSVCFDTMPLGFPFDRKIDM--THFFT-RNMK : 689 
HcuSP1     : LLPLGRKGGLPMQMFAIVTPIKTGAILPN------IDVSIMKERKMCRFSVCFDTMPLGFPFDRRIDT--SEFFT-KNMK : 694 
MseMRSP    : LLPLGRQGGLPLQLYVIVSPVRTGMVLPT------IDMNTMKERHACRFTVCFDTMPLGFPFDRQIDM--TYFFT-NNMK : 692 
SliMRSP    : LLPLGRLGGFPLQMYVIISPVKTNLLLPT------VDMSLMKERRTCRWSVCFDTMPLGFPFDRKIDM--TKFFT-HNMK : 692 
BmoSSP1    : MLPLGTIGGLEMQMYVIVSPVRTGMLLPT------LDMTMMKDRCACRWSSCISTMPLGYPFDRPIDM--ASFFT-SNMK : 691 
HceMtHS    : LLPLGTLGGFPLQMFVIVTPVKTGMVLPS------IDMSTMKARYACRWSVCFDTMPLGFPFDREIYM--PTFFT-NNMK : 693 
PinSP2     : LLPLGRAGGFDLQLFVIVTPVRMGLVLPT------VDLDTMKMRKICPWTTCVDTMPLGFPFDRPIDE--RVFYN-TNVK : 691 
DmeLSP2    : MLPRGKKGGQVFQFFYMVYPYHQPEVAQF------TGYDPVVSCGVGHGSRYVDALPFGFPFNRPVKH--DYYFDVHNFK : 685 
CviLSP2    : MLPKGKKGGMPFQFFYIVYPYHAPEVQQY------STYDPVISCGIGSGSRFVDTLPFGFPFNRPVRH--DYYFNVDNIK : 685 
MdoLSP2    : LLPLGKKGGLTYQFFFAVYPYHAPEVTQF------STYDPAVSCGVGSGSRYVDALPLGYPLERPVLH--DYYFNVGNFK : 675 
AgaHEX1    : ILPKGWTSGMPMQFYFIITPYTAKTYEQG------YQYDKTFTCGVESGMRFYDSLPFGYPFDRVINF--NYFYT-KNMY : 674 
DmeLSP1a   : VLPMGWKKGMPMQMFFMVVPYMAPQHEQF------STFDYTYSCGIGSGARHVDSLPFGYPFDREINE--YEFHV-PNMY : 736 
DmeLSP1g   : VLPKGWEQGMPMQFYFFVSPFAE-TYEQF------SNFDYTYSSGVGSGTRFVDTKPFGYPFDRQIDE--SDFFV-PNGF : 740 
CviLSP1a   : VLPHGWYKGMPMQFFFYIAPYTA-SYEPF------STYDSTYACGIGSGVRHIDEMPFGYPFDREIDE--YEFFV-PNMY : 727 
CviLSP1b   : VLPHGWYKGMPMQFFFYVTPFTT-EYEQF------STYDYSYSCGIGSGVRYIDEMPFGYPFDREIDE--YEFFV-PNMY : 727 
MdoLSP1    : VLPRGWEKGMPMQFFFFVYPYTA-SYEPY-------SYNSNYSCGVGSGVRHIDEKPFGYPFDREIDE--FEFFV-PNMY : 747 
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                      *       900         *       920         *       940         *       960       
NinHc-a    : ISNITVRFQD---------------------------------------------------------------------- : 630 
NinHc-b    : SIPIDIVHS----------------------------------------------------------------------- : 628 
NinHc-d    : FTEVRIQYGGYKA------------------------------------------------------------------- : 627 
NinHc-e    : CTDVKIKHVI---------------------------------------------------------------------- : 625 
NinHc-f    : FQEVKIQFKE---------------------------------------------------------------------- : 626 
NinHc-g    : VTDIKIKFLG---------------------------------------------------------------------- : 626 
ScoHcA     : YGDVVIQFTGETVTH----------------------------------------------------------------- : 656 
ScoHcD     : ATDVIIKFTGEFLPPKGDI------------------------------------------------------------- : 668 
ScoHcX     : KQEVIIKFTGETKDSPLVIQLENDS------------------------------------------------------- : 685 
ScoHcC     : KVTVDVKFTGETIAPEDFHNQH---------------------------------------------------------- : 673 
ScoHcB     : SVTVTIKHTGEVKDA----------------------------------------------------------------- : 659 
SpiHc1     : DADIVIKFSGKNKDH----------------------------------------------------------------- : 653 
AgiHc1     : DTDVVIKFSGKTKAQ----------------------------------------------------------------- : 653 
PleHc      : GQVVKIFHH----------------------------------------------------------------------- : 660 
PleHc2     : RVYVKVFHDEHHDEHQ---------------------------------------------------------------- : 687 
HamHcA     : VTHVKVFFKEEH*------------------------------------------------------------------- : 672 
PinHcB     : HVVVKIVHHLEHHD------------------------------------------------------------------ : 657 
PinHcA     : HVVVKIVHHLEHHD------------------------------------------------------------------ : 657 
PelHc1     : HALVKIVHDPELRA------------------------------------------------------------------ : 684 
PelHc2     : HALVKIVHDPELRA------------------------------------------------------------------ : 684 
PelHc3     : HALVKIVHDPELRA------------------------------------------------------------------ : 685 
PelHc4     : HALVKIVHDPELRA------------------------------------------------------------------ : 685 
CmaHc6     : HIQVKVFHHA---------------------------------------------------------------------- : 650 
CsaHc      : AVDVKVYHVEDH-------------------------------------------------------------------- : 676 
PvaHc1     : HIHLKVFNHGEHIHH----------------------------------------------------------------- : 671 
PvaHc      : HIQVKVFNHGEHIH*----------------------------------------------------------------- : 662 
PinHcC     : QRTVKLYSHEGVDGG----------------------------------------------------------------- : 661 
HamPHc1    : ETIVKVFNHNEHVHRHE*-------------------------------------------------------------- : 684 
HamPHc2    : ETIVKVFNRDEHVYHH*--------------------------------------------------------------- : 681 
CmaCC1     : ATMVKVYNHNVFIPLS---------------------------------------------------------------- : 653 
SamEHP     : QRDVTITFKGSV*------------------------------------------------------------------- : 674 
TdoHc1     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
TdoHc2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHc1     : TKDVTITFKENHHH------------------------------------------------------------------ : 678 
PmaHc2     : FVDITVKTRV---------------------------------------------------------------------- : 671 
TdoHx1     : VKDVLIYHKRDVSESSDKYSQYDDLY------------------------------------------------------ : 711 
PmaHx1     : FDDVIIFHKTAEELNIKVHH------------------------------------------------------------ : 702 
PmaHx2     : -------------------------------------------------------------------------------- :   - 
PmaHx3     : FEDVSIYFKGEGESNTARQH------------------------------------------------------------ : 559 
PmaHx4     : WKDVVIFHKKTDDYSPISLR------------------------------------------------------------ : 600 
TbuHex1    : YEDVMIFHKTNTEVNAALYH------------------------------------------------------------ : 567 
LmiJHBP    : FEPVTIYHRVSKDAKH*--------------------------------------------------------------- : 668 
BdiHex     : FKDVVIYHKKYEEINAATVQQ*---------------------------------------------------------- : 733 
PamHex12   : FKDVIIFHKKYDEVGVQGH*------------------------------------------------------------ : 685 
RclCyanA   : FKDIHIHHKEPADVQKPSA*------------------------------------------------------------ : 693 
RclCyanB   : FKDVNIYHKDAADVNRPSA*------------------------------------------------------------ : 691 
TmoENP86   : FYETKIYHRDADAANYSQDYYSKQQNYRGSYDYSKQQDYTTPQYYKQQNRQQYYGQAYPKQSYYGQQYSAGQEYEY---- : 754 
AgeHex     : FYETKIYHKHSYDDHIHHHLHHEHYTEL---------------------------------------------------- : 720 
AgeHex2    : SYVAKIYHEEVNVAH----------------------------------------------------------------- : 696 
TmoHex2    : FHEVKIYHEHHDHGYEQHLEHEATHYMV---------------------------------------------------- : 702 
LdeDP1     : FQEAKVYFKDIYDINAPHH*------------------------------------------------------------ : 702 
AgrHex1    : FYETKIYLRTMDEAQVSAHHSAPTLCVRFLSFSYYLYM------------------------------------------ : 733 
CfeHex2    : MKDVYIYHIPGNTINENRMTDDTMIENWMNENWLNEDRVNEDRLNEDTMNKSWLKEHRMNKDTINESWLKENRMKDTMDE : 745 
BheHex     : FKDITIYHKTDVDPNATT*------------------------------------------------------------- : 678 
GmeLHP82   : LQDVQIYHKPTTEVTGVPVYVE*--------------------------------------------------------- : 706 
HceRbH     : FHDVMIHHKPTPEIVVPYNF*----------------------------------------------------------- : 696 
TniAJHSP1  : FQDVLIYHKHTLNPCSHVE*------------------------------------------------------------ : 707 
MseAryla   : FEDVHVYHEGEQFPYKFNVPFYVPQKVEV*-------------------------------------------------- : 702 
MseArylb   : FKDVFVYHDGEYFPYKFNVPSHVMHSNVVPKH*----------------------------------------------- : 703 
SliAryl    : SKDVRIYHKEPFFLYELTIRSQFLQKKNKKPLNSF*-------------------------------------------- : 698 
HceAryl    : FKDVFVYHEGEHFPYKYNVPSYISKTNEVPKQ*----------------------------------------------- : 704 
BmoSSP2    : FKDIFIYHEGERFPYKFNLPSYDTHDNVVPKN*----------------------------------------------- : 703 
GmeAryl    : FKDVYVYQEGEQYPYYNSYWSQNQVSNH*--------------------------------------------------- : 702 
CceHex2    : FKDVYIYQEGEQYPWDTSYYSQNLVSKH---------------------------------------------------- : 703 
CceHex2a   : FKDVYIYQEGEQYPWDTSYYSQNLVSKH---------------------------------------------------- : 703 
HceMtHF    : FVDVTIFHKNQSCDMKMRWDKWVLKSYNLASKTPIESNT-YFVDTDLNSSSKVESSANVYDM------------------ : 752 
SliMMRSP-A : FVDVTIFHKKQTCDMKTRWNRYVLKNYNLVDRTPIESDT-YFVDTDLN--MKVDRNRNLFDI------------------ : 752 
SliMMRSP-B : FVDAKIYHKKLTCDMKTRWNRWVLKNYNWVEWSSIDADT-YFVDSDIN--MKVDRNVNLVDL------------------ : 750 
HcuSP2     : FVDVVIFHKTSSCDMKSRWYRWVLKDYNMVDRTPIDTQTNYFVDTDIN--DKVDRDVNLNDL------------------ : 747 
TniBJHSP2  : FVEVTIFHKRMTCDMKTRWNRWVLKDYDMVDRTRIESDS-YFVDTDLD--MKVNRNVNLIDV------------------ : 749 
PinSP1     : FVDIMIFHKKQMCDMRTRWERYVLRNYNMLDRNIMVDMNQDVYGDNLLNVDHVFVDTDLNTKINRHLNLDV--------- : 765 
TniBJHSP1  : FTDVMIFRKDLSL--SNTIKDVDMSDMMMKKDDLTYLDSDMLVRWSYKAVMMMSKDDMMRM------------------- : 748 
HcuSP1     : FYDIAIYRIDMDT--ANISKDIDMSDMVMKQDDLTYLHQDKLVRWSYKDVMMSSADNIMRM------------------- : 753 
MseMRSP    : FTDVMVYRKDLST-MSNTSKNIDTSNMVMKKDDLTYLDSDMLMHRTYKDVMMMSSDNMLRM------------------- : 752 
SliMRSP    : FTDVMVYRKDLGL--SNNIKDVDMSDMVMKKDDYTYLDTDMLTRWSYKDVMMMSKDDMMRM------------------- : 751 
BmoSSP1    : FADVMIYRKDLGM--SNTSKTVDTSEMVMMKDDLTYLDSDMLVKRTYKDVMMMS--SMMN-------------------- : 747 
HceMtHS    : FTDVWVYRKDLST-MSNTTKDVDLSDMVMKKDDLTYLDSDMLMNWSYKDVMLMSSDNMLRM------------------- : 753 
PinSP2     : FLDVKIFRKDLVN--TNVAKDIDLSEMIMRRDDLTFLDKDMLMRRSYRDVMLMSVDNMSHL------------------- : 750 
DmeLSP2    : FVDVKIFHRDEHTNVV---------------------------------------------------------------- : 701 
CviLSP2    : FYDIKIYHKDDHTNLV---------------------------------------------------------------- : 701 
MdoLSP2    : FHDVTVYHKEDTANVV---------------------------------------------------------------- : 691 
AgaHEX1    : FKDVFIFHTEEMKMNQRY*------------------------------------------------------------- : 692 
DmeLSP1a   : FKDVTIYHADTMEKYYNYKEYTNYGHFDYSFFNDYYTKYFKL-------------------------------------- : 778 
DmeLSP1g   : FKDVKVYYVDTFAKYFE-KKYTQFGTFDYSIEY*---------------------------------------------- : 772 
CviLSP1a   : FKDVKIYHQDTFDKYYG-KKYENFGHFDYSYYH*---------------------------------------------- : 759 
CviLSP1b   : FKDVKIFHQDTFEKYFE-HKYEKFGHFDYNYHH*---------------------------------------------- : 759 
MdoLSP1    : FKDVKIYYEDTFKKYYG-FKYDKFGHFDYSYYYNY--------------------------------------------- : 781 
                                                                                                    
                        
                         
NinHc-a    : ----- :   - 
NinHc-b    : ----- :   - 
NinHc-d    : ----- :   - 
NinHc-e    : ----- :   - 
NinHc-f    : ----- :   - 
NinHc-g    : ----- :   - 
ScoHcA     : ----- :   - 
ScoHcD     : ----- :   - 
ScoHcX     : ----- :   - 
ScoHcC     : ----- :   - 
ScoHcB     : ----- :   - 
SpiHc1     : ----- :   - 
AgiHc1     : ----- :   - 
PleHc      : ----- :   - 
PleHc2     : ----- :   - 
HamHcA     : ----- :   - 
PinHcB     : ----- :   - 
PinHcA     : ----- :   - 
PelHc1     : ----- :   - 
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PelHc2     : ----- :   - 
PelHc3     : ----- :   - 
PelHc4     : ----- :   - 
CmaHc6     : ----- :   - 
CsaHc      : ----- :   - 
PvaHc1     : ----- :   - 
PvaHc      : ----- :   - 
PinHcC     : ----- :   - 
HamPHc1    : ----- :   - 
HamPHc2    : ----- :   - 
CmaCC1     : ----- :   - 
SamEHP     : ----- :   - 
TdoHc1     : ----- :   - 
TdoHc2     : ----- :   - 
PmaHc1     : ----- :   - 
PmaHc2     : ----- :   - 
TdoHx1     : ----- :   - 
PmaHx1     : ----- :   - 
PmaHx2     : ----- :   - 
PmaHx3     : ----- :   - 
PmaHx4     : ----- :   - 
TbuHex1    : ----- :   - 
LmiJHBP    : ----- :   - 
BdiHex     : ----- :   - 
PamHex12   : ----- :   - 
RclCyanA   : ----- :   - 
RclCyanB   : ----- :   - 
TmoENP86   : ----- :   - 
AgeHex     : ----- :   - 
AgeHex2    : ----- :   - 
TmoHex2    : ----- :   - 
LdeDP1     : ----- :   - 
AgrHex1    : ----- :   - 
CfeHex2    : NTMNL : 750 
BheHex     : ----- :   - 
GmeLHP82   : ----- :   - 
HceRbH     : ----- :   - 
TniAJHSP1  : ----- :   - 
MseAryla   : ----- :   - 
MseArylb   : ----- :   - 
SliAryl    : ----- :   - 
HceAryl    : ----- :   - 
BmoSSP2    : ----- :   - 
GmeAryl    : ----- :   - 
CceHex2    : ----- :   - 
CceHex2a   : ----- :   - 
HceMtHF    : ----- :   - 
SliMMRSP-A : ----- :   - 
SliMMRSP-B : ----- :   - 
HcuSP2     : ----- :   - 
TniBJHSP2  : ----- :   - 
PinSP1     : ----- :   - 
TniBJHSP1  : ----- :   - 
HcuSP1     : ----- :   - 
MseMRSP    : ----- :   - 
SliMRSP    : ----- :   - 
BmoSSP1    : ----- :   - 
HceMtHS    : ----- :   - 
PinSP2     : ----- :   - 
DmeLSP2    : ----- :   - 
CviLSP2    : ----- :   - 
MdoLSP2    : ----- :   - 
AgaHEX1    : ----- :   - 
DmeLSP1a   : ----- :   - 
DmeLSP1g   : ----- :   - 
CviLSP1a   : ----- :   - 
CviLSP1b   : ----- :   - 
MdoLSP1    : ----- :   - 
                         
 
 

Alignment 4: Für die Neighbor-joining und Bayes-Stammbäume der Insekten ver-
wendete Sequenzen. 
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