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５０：ＲＰＧ－ＦＥ
９ ｙｂｃＣ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ８００ ［Ｃ］ ４７

\

４８：ＴＦＡ－ＡＲ
１０ ｙｃｚＫ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ５８ — ２２

\

２３：ＡＣＦ－ＳＳ
１１ ｌｍｒＡ ＴｅｔＲｆａｍｉｌｙｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｒｅｇｕｌａｔｏｒ １８９ ［Ｋ］ １３

\

１４：ＬＳＡ－ＡＴ
１２ ｙｃｃＫ ＿ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ ３０７ ［Ｓ］ ２３

\

２４：ＡＮＡ－ＶＧ
１３ ａｄｃＢ ＿ｚｉｎｃｔｒａｎｓｐｏｒｔｓｙｓｔｅｍｐｅｒｍｅａｓｅｐｒｏｔｅｉｎＡｄｃＢ ２８０ ［Ｐ］ １４

\

１５：ＡＦＬ－ＡＧ
１４ ｙｃｅＣ ｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎｓｅｐｒｏｔｅｉｎＳＣＰ２ １９９ ［Ｔ］ ４４

\

４５：ＬＬＧ－ＧＧ
１５ ｙｃｅＥ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ １９１ ［Ｔ］ ２３

\

２４：ＴＫＡ－ＶＩ
１６ ｙｃｇＥ ＡｒｓＲｆａｍｉｌｙｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｒｅｇｕｌａｔｏｒ １５２ ［Ｋ］ ３５

\

３６：ＡＱＡ－ＬＧ
１７ ｈｘｌＲ ＨｘｌＲｆａｍｉｌｙｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｒｅｇｕｌａｔｏｒ １１９ ［Ｋ］ １８

\

１９：ＴＬＡ－ＶＩ
１８ ｙｃｌＨ ＢＣｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒＡＴＰｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ ２２６ ［Ｖ］ ５１

\

５２：ＳＬＡ－ＧＧ
１９ ｙｃｚＮ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ３７ — ３２

\

３３：ＧＴＡ－ＦＶ
２０ ｙｃｌＰ ＡＢＣｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒＡＴＰｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ ２５２ ［Ｐ］ ５０

\

５１：ＳＲＬ－ＩＫ
２１ ｌｉｐＣ ｓｐｏｒｅｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｌｉｐａｓｅＬｉｐＣ ２１３ ［Ｅ］ ３７

\

３８：ＡＤＬ－ＫＴ
２２ ｙｄｂＮ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ６９ — １８

\

１９：ＫＶＫ－ＴＹ
２３ ｙｄｃＧ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ １４６ ［Ｓ］ ３４

\

３５：ＡＰＬ－ＡＫ
２４ ｙｄｅＭ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ １４１ ［Ｉ］ ７

\

８：ＥＦＴ－ＩＧ
２５ ｇｍｕＤ ６ｐｈｏｓｐｈｏｂｅｔａｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅＧｍｕＤ ４６４ ［Ｇ］ ２７

\

２８：ＥＧＡ－ＡＤ
２６ ｇｕｔＲ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｃｔｉｖａｔｏｒＧｕｔＲ ７５９ ［Ｋ］ １１

\

１２：ＱＦＡ－ＱＭ
２７ ｙｄｊＥ ｓｕｇａｒｋｉｎａｓｅＹｄｊＥ ３１９ ［Ｇ］ ４７

\

４８：ＡＩＡ－ＫＬ
２８ ｙｄｚＪ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ５４ — １７

\

１８：ＡＦＫ－ＫＬ
２９ ｙｅｚＦ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ７５ ［Ｓ］ ４０

\

４１：ＬＦＹ－ＩＦ
３０ ｐｃｒＡ ＡＴＰｄｅｐｅｎｄｅｎｔＤＮＡｈｅｌｉｃａｓｅＰｃｒＡ ７４１ ［Ｌ］ ４６

\

４７：ＲＩＡ－ＹＬ
３１ ｌｉｇＡ ＤＮＡｌｉｇａｓｅ ５９８ ［Ｌ］ ６

\

７：ＥＴＡ－ＫＱ
３２ ｙｅｒＯ ＴｅｔＲｆａｍｉｌｙｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｒｅｇｕｌａｔｏｒ ２８９ ［Ｋ］ ２２

\

２３：ＧＦＡ－ＡＴ
３３ ｙｅｔＭ ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ ３６８ ［Ｃ］ ３３

\

３４：ＥＡＡ－ＳＥ
３４ ｙｆｍＴ ａｌｄｅｈｙｄｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅＹｆｍＴ ３４５ ［Ｃ］ ８

\

９：ＥＬＮ－ＫＱ
３５ ｙｆｍＮ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ５１ — ４８

\

４９：ＣＬＰ－ＫＥ
３６ ｙｆｍＪ ＮＡＤＰｄｅｐｅｎｄｅｎｔｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅＹｆｍＪ ３３９ ［Ｓ］ １１

\

１２：ＱＬＡ－ＲＲ
３７ ｙｆｌＤ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ４６ — ６

\

７：ＫＶＡ－ＫＮ
３８ ｄｕｓＣ ｔＲＮＡｄｉｈｙｄｒｏｕｒｉｄｉｎｅｓｙｎｔｈａｓｅ２ ２３５ ［Ｊ］ ６

\

７：ＮＦＷ－ＲＥ
３９ ｙｆｉＬ ＡＢＣｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒＡＴＰｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ ３１０ ［Ｖ］ ５０

\

５１：ＳＧＬ－ＶＰ
４０ ｙｈｂＪ ｅｆｆｌｕｘｓｙｓｔｅｍｃｏｍｐｏｎｅｎｔＹｈｂＪ ２２０ ［Ｖ］ ２０

\

２１：ＩＬＴ－ＮＩ
４１ ｙｈｃＦ ＧｎｔＲｆａｍｉｌｙｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｒｅｇｕｌａｔｏｒ １２２ ［Ｋ］ １

\

２：Ｍ－ＤＮ
４２ ｃｓｐＢ ｃｏｌｄｓｈｏｃｋｐｒｏｔｅｉｎＣｓｐＢ ６７ ［Ｋ］ ４

\

５：ＬＥＧ－ＫＶ
４３ ｙｈｃＭ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ １５０ — ３２

\

３３：ＲＱＲ－ＩＳ
４４ ｙｈｃ ｓｐｏｒｅｃｏａｔｐｒｏｔｅｉｎＦ ３２２ ［Ｓ］ ２２

\

２３：ＰＨＫ－ＮＨ
４５ ｙｈｅＮ ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅｄｅａｃｅｔｙｌａｓｅ ２８２ ［Ｍ］ ２２

\

２３：ＡＳＬ－ＡＶ
４６ ｙｈａＨ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ １１９ ［Ｓ］ ３１

\

３２：ＳＧＫ－ＱＬ
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Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｅｎｚｙｍｅｃｕｔｔｉｎｇｓｉｔｅ
４７ ｓｅｒＣ ３ｐｈｏｓｐｈｏｓｅｒｉｎｅ＿ｐｈｏｓｐｈｏｈｙｄｒｏｘｙｔｈｒｅｏｎｉｎｅａｍｉｎｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ２５９ ［Ｅ］ ９

\

１０：ＦＮＡ－ＧＰ
４８ ｈｅｍＥ ｕｒｏｐｏｒｐｈｙｒｉｎｏｇｅｎｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ３５３ ［Ｈ］ ２０

\

２１：ＥＫＡ－ＤＨ
４９ ｓｂｃＣ ｎｕｃｌｅａｓｅＳｂｃＣＤｓｕｂｕｎｉｔＣ １０６０ ［ｌ］ ４７

\

４８：ＬＤＡ－ＭＴ
５０ ｇｅｒＰＦ ｓｐｏｒｅｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｐｒｏｔｅｉｎ １３３ ［Ｓ］ ３８

\

３９：ＫＳＡ－ＬＧ
５１ ｙｉｔＧ ＭＦＳｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ４２２ ［Ｇ］ ６

\

７：ＳＫＱ－ＮＮ
５２ ｙｊｚＣ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ６０ ［Ｓ］ １３

\

１４：ＱＫＡ－ＰＮ
５３ ｙｊａＺ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ２６１ ［Ｏ］ ２

\

３：Ａ－ＶＥ
５４ ｃｏｉＡ ｃｏｍｐｅｔｅｎｃｅｐｒｏｔｅｉｎＣｏｉＡ ３７３ ［Ｓ］ ４０

\

４１：ＨＦＡ－ＨＫ
５５ ｔｈｉＯ ｇｌｙｃｉｎｅｏｘｉｄａｓｅ ３６９ ［Ｅ］ ４７

\

４８：ＡＡＡ－ＧＭ
５６ ｃｏｔＷ ｓｐｏｒｅｃｏａｔｐｒｏｔｅｉｎＷ １０４ — １

\

２：Ｎ－ＳＤ
５７ ｙｊｃＺ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ５２ — ４６

\

４７：ＶＧＡ－ＳＦ
５８ ｓｐｏＶＩＦ ｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＳｐｏＶＩＦ １０３ ［Ｓ］ ３

\

４：ＭＤＮ－ＱＦ
５９ ｙｊｚＦ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ １０５ — ９

\

１０：ＫＰＳ－ＱＫ
６０ ｘｋｄＫ ｐｈａｇｅｌｉｋｅｅｌｅｍｅｎｔＰＢＳＸｐｒｏｔｅｉｎＸｋｄＫ ３９６ ［Ｓ］ ４８

\

４９：ＧＥＡ－ＫＴ
６１ ｓｐｏＩＩＳＢ ｓｔａｇｅＩＩｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎｐｒｏｔｅｉｎＳＢ ５６ — ３１

\

３２：ＡＳＹ－ＱＶ
６２ ｍｔｎＷ ２，３ｄｉｋｅｔｏ５ｍｅｔｈｙｌｔｈｉｏｐｅｎｔｙｌ１ｐｈｏｓｐｈａｔｅｅｎｏｌａｓｅ ４１６ ［Ｇ］ １５

\

１６：ＬＬＡ－ＴＹ
６３ ｙｋｕＤ Ｌ，ＤｔｒａｎｓｐｅｐｔｉｄａｓｅＹｋｕＤ １６４ ［Ｍ］ ３４

\

３５：ＳＬＱ－ＡＧ
６４ ｓｉｐＴ ｓｉｇｎａｌｐｅｐｔｉｄａｓｅＩＴ ２０３ ［Ｕ］ １５

\

１６：ＡＫＫ－ＫＴ
６５ ｙｌｂＨ ｒＲＮＡｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅＹｌｂＨ １８４ ［Ｌ］ １７

\

１８：ＡＶＡ－ＧＴ
６６ ｃｙｓＣ ａｄｅｎｙｌｙｌｓｕｌｆａｔｅｋｉｎａｓｅ １９７ ［Ｐ］ ４５

\

４６：ＡＮＡ－ＡＡ
６７ ｓｐｏＶＦＢ ｄｉｐｉｃｏｌｉｎａｔｅｓｙｎｔｈａｓｅｓｕｂｕｎｉｔＢ ２００ ［Ｈ］ ５

\

６：ＳＬＫ－ＧＫ
６８ ｒｎｊＢ ｒｉｂｏｎｕｃｌｅａｓｅＪ２ ５５５ ［Ｏ］ ２

\

３：－ＫＫ
６９ ｇｌｎＲ ＭｅｒＲｆａｍｉｌｙｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｒｅｇｕｌａｔｏｒ １３５ ［Ｋ］ ４

\

５：ＳＤＮ－ＩＲ
７０ ｓｓｐＰ ｓｍａｌｌａｃｉｄｓｏｌｕｂｌｅｓｐｏｒｅｐｒｏｔｅｉｎＰ ４９ ［Ｍ］ ２１

\

２２：ＮＰＧ－ＱＰ
７１ ｃｉｔＢ ａｃｏｎｉｔａｔｅｈｙｄｒａｔａｓｅ ９０９ ［Ｃ］ １５

\

１６：ＦＱＡ－ＲＫ
７２ ｓｓｐＮ ｓｍａｌｌａｃｉｄｓｏｌｕｂｌｅｓｐｏｒｅｐｒｏｔｅｉｎＮ ４８ ［Ｓ］ １５

\

１６：ＡＰＳ－ＨＬ
７３ ｒｔｐ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｐｒｏｔｅｉｎ １２２ ［Ｌ］ １９

\

２０：ＡＦＬ－ＫＬ
７４ ｙｏａＥ ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ ６８０ ［Ｃ］ ５

\

６：ＳＦＡ－ＴＱ
７５ ｙｏａＯ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ １６２ ［Ｅ］ ３

\

４：ＭＲＫ－ＫＮ
７６ ｙｏｙＢ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ７５ ［Ｓ］ ３５

\

３６：ＣＳＡ－ＩＫ
７７ ｓｑｈＣ ｓｐｏｒｕｌｅｎｏｌｓｙｎｔｈａｓｅ ５６２ ［Ｉ］ ５

\

６：ＴＬＱ－ＥＫ
７８ ｙｏｊＮ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ３０５ ［Ｓ］ ３

\

４：ＭＮＲ－ＫＧ
７９ ｙｏｊＢ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ７９ — ４３

\

４４：ＡＬＦ－ＮＹ
８０ ｙｏｄＨ ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ２３３ ［Ｑ］ ２８

\

２９：ＡＶＬ－ＱＫ
８１ ｓｓｐＣ ｓｍａｌｌａｃｉｄｓｏｌｕｂｌｅｓｐｏｒｅｐｒｏｔｅｉｎＣ ７２ ［Ｓ］ ２３

\

２４：ＡＳＡ－ＩＥ
８２ ｙｏｊＷ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ５５ — ３

\

４：ＭＬＹ－ＲＮ
８３ ｙｏｓＦ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ４０ — ６

\

７：ＤＮＡ－ＡＫ
８４ ｙｏｓＡ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ３８ — ２６

\

２７：ＶＶＬ－ＦＩ
８５ ｙｏｐＹ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ９２ — １
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