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ＧＯ：０００６６３３ Ｆａｔｔｙａｃｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ６ ４．１０Ｅ－０５ ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００１８６０１１，

ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００９２３６７０
ＧＯ：０００６９５０ Ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｓｔｒｅｓｓ １７ ５．３０Ｅ－０５ ＭＤＰ０００００５２６０８，ＭＤＰ００００１４２８１４，ＭＤＰ００００１４６６９８，ＭＤＰ００００１５４６６８，

ＭＤＰ００００１６２９０４，ＭＤＰ００００１７４０１８，ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００１９５６１４，
ＭＤＰ００００２１１０８８，ＭＤＰ００００２５９６６１，ＭＤＰ００００２８５０７４，ＭＤＰ００００２９５５４２，
ＭＤＰ００００３００２７４，ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００４７９４３６，ＭＤＰ００００６９８０２４，
ＭＤＰ００００８１６２９７

ＧＯ：００５１３６５ Ｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｐｏｔａｓｓｉｕｍｉｏｎ
ｓｔａｒｖａｔｉｏｎ

２ ０．０００１１ ＭＤＰ００００１４６６９８，ＭＤＰ００００３００２７４

ＧＯ：００７２３３０ Ｍｏｎｏｃａｒｂｏｘｙｌｉｃａｃｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｐｒｏｃｅｓｓ

６ ０．０００１２ ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００１８６０１１，
ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００９２３６７０

ＧＯ：００４３４７３ Ｐｉｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ ２ ０．０００１６ ＭＤＰ００００１７４７４８，ＭＤＰ００００２４３１９６
ＧＯ：００４３６４８ Ｄｉｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ

ｐｒｏｃｅｓｓ
４ ０．０００１６ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００３８４５９３，ＭＤＰ００００５９９１３３

ＧＯ：０００５９８２ Ｓｔａｒｃｈｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ３ ０．０００１６ ＭＤＰ０００００９５６３７，ＭＤＰ００００２４７４９６，ＭＤＰ００００２７２９９２
ＧＯ：０００６６３１ Ｆａｔｔｙａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ６ ０．０００１７ ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００１８６０１１，

ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００９２３６７０
ＧＯ：０００９６０７ Ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｂｉｏｔｉｃｓｔｉｍｕｌｕｓ ８ ０．０００２０ ＭＤＰ０００００５２６０８，ＭＤＰ００００１４２８１４，ＭＤＰ００００１６２９０４，ＭＤＰ００００１７４０１８，

ＭＤＰ００００１９５６１４，ＭＤＰ００００２５９６６１，ＭＤＰ００００２９５５４２，ＭＤＰ００００３３０７７６
ＧＯ：００１００３５ Ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｉｎｏｒｇａｎｉｃｓｕｂｓｔａｎｃｅ ８ ０．０００２１ ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００２１１０８８，ＭＤＰ００００２６１８２１，ＭＤＰ００００２８５０７４，

ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００４７９４３６，ＭＤＰ００００６９８０２４，ＭＤＰ００００７０９７４８
ＧＯ：０００６９５２ Ｄｅｆｅｎｓｅｒｅｓｐｏｎｓｅ ８ ０．０００３６ ＭＤＰ０００００５２６０８，ＭＤＰ００００１４２８１４，ＭＤＰ００００１６２９０４，ＭＤＰ００００１７４０１８，

ＭＤＰ００００１９５６１４，ＭＤＰ００００２５９６６１，ＭＤＰ００００２９５５４２，ＭＤＰ００００３３０７７６
ＧＯ：０００９４１５ Ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｗａｔｅｒ ５ ０．０００４２ ＭＤＰ００００２１１０８８，ＭＤＰ００００２８５０７４，ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００４７９４３６，

ＭＤＰ００００６９８０２４
ＧＯ：０００８６１０ Ｌｉｐｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ７ ０．０００６６ ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００１８６０１１，

ＭＤＰ００００２９９４０２，ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００９２３６７０
ＧＯ：００３２７８７ Ｍｏｎｏｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ

ｐｒｏｃｅｓｓ
７ ０．０００６７ ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００１８６０１１，

ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００８２３９５６，ＭＤＰ００００９２３６７０
ＧＯ：０００６９７０ Ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｏｓｍｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓ ６ ０．０００７５ ＭＤＰ０００００５２６０８，ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００２８５０７４，ＭＤＰ００００３００２７４，

ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００８１６２９７
ＧＯ：０００５９７５ Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ １３ ０．０００８９ ＭＤＰ０００００９５６３７，ＭＤＰ００００１２７５４２，ＭＤＰ００００１４０４８３，ＭＤＰ００００１６２９０４，

ＭＤＰ００００１７４５３７，ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００１７７７８６，ＭＤＰ００００２４７４９６，
ＭＤＰ００００２５２８５５，ＭＤＰ００００２７２９９２，ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００８２３９５６，
ＭＤＰ００００８３２６３２
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ＧｅｎｅｓＮｏ．

ＧＯ：００１９７５２ Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ １１ ０．００１０２ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，
ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００１８６０１１，ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００３８４５９３，
ＭＤＰ００００５９９１３３，ＭＤＰ００００８２３９５６，ＭＤＰ００００９２３６７０

ＧＯ：００４３４３６ Ｏｘｏａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ １１ ０．００１２２ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，
ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００１８６０１１，ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００３８４５９３，
ＭＤＰ００００５９９１３３，ＭＤＰ００００８２３９５６，ＭＤＰ００００９２３６７０

ＧＯ：０００６０８２ Ｏｒｇａｎｉｃａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ １１ ０．００１２４ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，
ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００１８６０１１，ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００３８４５９３，
ＭＤＰ００００５９９１３３，ＭＤＰ００００８２３９５６，ＭＤＰ００００９２３６７０

ＧＯ：００４４２６２ Ｃｅｌｌｕｌａｒｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ
ｐｒｏｃｅｓｓ

６ ０．００１７０ ＭＤＰ０００００９５６３７，ＭＤＰ００００１７４５３７，ＭＤＰ００００２４７４９６，ＭＤＰ００００２７２９９２，
ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００８２３９５６

ＧＯ：０００９６２８ Ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏａｂｉｏｔｉｃｓｔｉｍｕｌｕｓ １０ ０．００１７７ ＭＤＰ０００００５２６０８，ＭＤＰ００００１４６６９８，ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００２１１０８８，
ＭＤＰ００００２８５０７４，ＭＤＰ００００３００２７４，ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００４７９４３６，
ＭＤＰ００００６９８０２４，ＭＤＰ００００８１６２９７

ＧＯ：００４４２５５ Ｃｅｌｌｕｌａｒｌｉｐｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ７ ０．００２２６ ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００１８６０１１，
ＭＤＰ００００２９９４０２，ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００９２３６７０

ＧＯ：００５５１１４ Ｏｘｉｄａｔｉｏｎｒｅｄｕｃｔｉｏｎｐｒｏｃｅｓｓ １８ ０．００２２８ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００１３３３０６，ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，
ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００１８６０１１，ＭＤＰ００００１８８０５２，
ＭＤＰ００００１９７４６２，ＭＤＰ００００２０７７９９，ＭＤＰ００００２６１８２１，ＭＤＰ００００２８３４５７，
ＭＤＰ００００２８５４２７，ＭＤＰ００００３８４５９３，ＭＤＰ００００５９９１３３，ＭＤＰ００００８１８３５９，
ＭＤＰ００００８７４６６７，ＭＤＰ００００９２３６７０

ＧＯ：０００９６５１ Ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｓａｌｔｓｔｒｅｓｓ ５ ０．００２６１ ＭＤＰ０００００５２６０８，ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００２８５０７４，ＭＤＰ００００３００２７４，
ＭＤＰ００００３３０７７６

ＧＯ：０００９４１４ Ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｗａｔｅｒｄｅｐｒｉｖａｔｉｏｎ ４ ０．００２７０ ＭＤＰ００００２１１０８８，ＭＤＰ００００２８５０７４，ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００４７９４３６

ＧＯ：００４３０８６ Ｎｅｇａｔｉｖｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｃａｔａｌｙｔｉｃａｃ
ｔｉｖｉｔｙ

２ ０．００２７２ ＭＤＰ００００１４５０３２，ＭＤＰ００００１６２９０４

ＧＯ：００４３２６９ Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｉｏｎｔｒａｎｓｐｏｒｔ ２ ０．００２７２ ＭＤＰ００００３００２７４，ＭＤＰ００００３３０７７６
ＧＯ：０００６８６９ Ｌｉｐｉｄｔｒａｎｓｐｏｒｔ ３ ０．００２７８ ＭＤＰ００００２２１７７１，ＭＤＰ００００２８５０７４，ＭＤＰ００００３０４３６９
ＧＯ：００４６６８６ Ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｃａｄｍｉｕｍｉｏｎ ４ ０．００３３６ ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００２１１０８８，ＭＤＰ００００２６１８２１，ＭＤＰ００００７０９７４８
ＧＯ：００１０８７６ Ｌｉｐｉｄｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ３ ０．００３７２ ＭＤＰ００００２２１７７１，ＭＤＰ００００２８５０７４，ＭＤＰ００００３０４３６９
ＧＯ：００６５００９ Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎ ３ ０．００４０１ ＭＤＰ００００１４５０３２，ＭＤＰ００００１６２９０４，ＭＤＰ００００３３０７７６
ＧＯ：００１６０５３ Ｏｒｇａｎｉｃａｃｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ６ ０．００５４２ ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００１８６０１１，

ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００９２３６７０
ＧＯ：００４６３９４ Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ

ｐｒｏｃｅｓｓ
６ ０．００５４２ ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００１８６０１１，

ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００９２３６７０
ＧＯ：００５１０４９ Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｔｒａｎｓｐｏｒｔ ２ ０．００５７８ ＭＤＰ００００３００２７４，ＭＤＰ００００３３０７７６
ＧＯ：００４４０９２ Ｎｅｇａｔｉｖｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｆｕｎｃｔｉｏｎ
２ ０．００６０５ ＭＤＰ００００１４５０３２，ＭＤＰ００００１６２９０４

ＧＯ：００３２８７９ Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ２ ０．００７８５ ＭＤＰ００００３００２７４，ＭＤＰ００００３３０７７６
ＧＯ：００１００３８ Ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｍｅｔａｌｉｏｎ ４ ０．００９２８ ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００２１１０８８，ＭＤＰ００００２６１８２１，ＭＤＰ００００７０９７４８
ＧＯ：００４４７１１ Ｓｉｎｇｌｅｏｒｇａｎｉｓｍ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ

ｐｒｏｃｅｓｓ
１１ ０．００９３７ ＭＤＰ０００００９５６３７，ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，

ＭＤＰ００００１８６０１１，ＭＤＰ００００２０７７９９，ＭＤＰ００００２４７４９６，ＭＤＰ００００２７２９９２，
ＭＤＰ００００２９９４０２，ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００９２３６７０

ＧＯ：０００５９８５ Ｓｕｃｒｏｓｅｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ ２ ０．００９５０ ＭＤＰ００００１７４５３７，ＭＤＰ００００３３０７７６
ＧＯ：０００９５０１ Ａｍｙｌｏｐｌａｓｔ ３ ２．３０Ｅ－０７ ＭＤＰ０００００９５６３７，ＭＤＰ００００２４７４９６，ＭＤＰ００００２７２９９２
ＧＯ：０００５８５６ Ｃｙｔｏｓｋｅｌｅｔｏｎ ８ ３．１０Ｅ－０７ ＭＤＰ００００２６４１１９，ＭＤＰ００００２９９２４５，ＭＤＰ００００４０８６３０，ＭＤＰ００００４２３１０４，

ＭＤＰ００００４３７００９，ＭＤＰ００００４７４１４２，ＭＤＰ００００４９７４４５，ＭＤＰ００００５８２９３７
ＧＯ：０００９５２４ Ｐｈｒａｇｍｏｐｌａｓｔ ４ ６．９０Ｅ－０６ ＭＤＰ００００４０８６３０，ＭＤＰ００００４３７００９，ＭＤＰ００００４７４１４２，ＭＤＰ００００４９７４４５
ＧＯ：０００３７７９ Ａｃｔｉｎｂｉｎｄｉｎｇ ９ ２．８０Ｅ－１２ ＭＤＰ００００２６４１１９，ＭＤＰ００００２９９２４５，ＭＤＰ００００４０８６３０，ＭＤＰ００００４２３１０４，

ＭＤＰ００００４３７００９，ＭＤＰ００００４７４１４２，ＭＤＰ００００４９７４４５，ＭＤＰ００００５７３９３９，
ＭＤＰ００００５８２９３７

ＧＯ：０００８０９２ Ｃｙｔｏｓｋｅｌｅｔａｌｐｒｏｔｅｉｎｂｉｎｄｉｎｇ ９ ５．２０Ｅ－０８ ＭＤＰ００００２６４１１９，ＭＤＰ００００２９９２４５，ＭＤＰ００００４０８６３０，ＭＤＰ００００４２３１０４，
ＭＤＰ００００４３７００９，ＭＤＰ００００４７４１４２，ＭＤＰ００００４９７４４５，ＭＤＰ００００５７３９３９，
ＭＤＰ００００５８２９３７

ＧＯ：０００４３７３ Ｇｌｙｃｏｇｅｎ（ｓｔａｒｃｈ）ｓｙｎｔｈａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ ３ １．３０Ｅ－０６ ＭＤＰ０００００９５６３７，ＭＤＰ００００２４７４９６，ＭＤＰ００００２７２９９２
ＧＯ：００１６６１５ Ｍａｌａｔｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ ４ ５．００Ｅ－０６ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００３８４５９３，ＭＤＰ００００５９９１３３
ＧＯ：００５１２１３ Ｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ ５ １．１０Ｅ－０５ ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００１８６０１１，

ＭＤＰ００００９２３６７０
º�-

２７ 　　　　　　　　　　
efrstu

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０１８
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ＧｅｎｅｓＮｏ．

ＧＯ：０００３９３９ Ｌｉｄｉｔｏｌ２ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ ２ ３．００Ｅ－０５ ＭＤＰ００００１８８０５２，ＭＤＰ００００８７４６６７

ＧＯ：０００４４７０ Ｍａｌｉｃｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｙ ３ ５．１０Ｅ－０５ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００３８４５９３，ＭＤＰ００００５９９１３３
ＧＯ：０００４４７１ Ｍａｌａｔｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ（ｄｅｃａｒｂｏｘｙ

ｌａｔｉｎｇ）（ＮＡＤ＋）ａｃｔｉｖｉｔｙ
３ ５．１０Ｅ－０５ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００３８４５９３，ＭＤＰ００００５９９１３３

ＧＯ：００１６６１６ Ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ａｃｔｉｎｇｏｎ
ｔｈｅＣＨＯＨｇｒｏｕｐｏｆｄｏｎｏｒｓ，ＮＡＤ
ｏｒＮＡＤＰａｓａｃｃｅｐｔｏｒ

６ ５．４０Ｅ－０５ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００１８８０５２，ＭＤＰ００００３８４５９３，
ＭＤＰ００００５９９１３３，ＭＤＰ００００８７４６６７

ＧＯ：０００４６７４ Ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｒｉｎｅ／ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ
ａｃｔｉｖｉｔｙ

６ ７．１０Ｅ－０５ ＭＤＰ０００００５２６０８，ＭＤＰ００００２１６７６５，ＭＤＰ００００３００２７４，ＭＤＰ００００３２０１４９，
ＭＤＰ００００３３０７７６，ＭＤＰ００００８１６２９７

ＧＯ：００１６７０２ Ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ａｃｔｉｎｇｏｎ
ｓｉｎｇｌｅｄｏｎｏｒｓｗｉｔｈｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎｏｆ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｏｘｙｇｅｎ，ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎｏｆ
ｔｗｏａｔｏｍｓｏｆｏｘｙｇｅｎ

４ ９．４０Ｅ－０５ ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００９２３６７０

ＧＯ：００１６７０１ Ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ａｃｔｉｎｇｏｎ
ｓｉｎｇｌｅｄｏｎｏｒｓｗｉｔｈｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎｏｆ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｏｘｙｇｅｎ

４ ０．０００２３ ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００９２３６７０

ＧＯ：００１６６１４ Ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ａｃｔｉｎｇｏｎ
ＣＨ－ＯＨｇｒｏｕｐｏｆｄｏｎｏｒｓ

６ ０．０００２４ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００１８８０５２，ＭＤＰ００００３８４５９３，
ＭＤＰ００００５９９１３３，ＭＤＰ００００８７４６６７

ＧＯ：００４８０３７ Ｃｏｆａｃｔｏｒｂｉｎｄｉｎｇ ８ ０．０００６６ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００１７４７４８，ＭＤＰ００００１９７４６２，ＭＤＰ００００２４３１９４，
ＭＤＰ００００２４３１９６，ＭＤＰ００００２６１８２１，ＭＤＰ００００３８４５９３，ＭＤＰ００００５９９１３３

ＧＯ：００５０６６２ Ｃｏｅｎｚｙｍｅｂｉｎｄｉｎｇ ７ ０．０００７０ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００１７４７４８，ＭＤＰ００００２４３１９４，ＭＤＰ００００２４３１９６，
ＭＤＰ００００２６１８２１，ＭＤＰ００００３８４５９３，ＭＤＰ００００５９９１３３

ＧＯ：００１６４９１ Ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ １７ ０．０００８６ ＭＤＰ００００１３２８３３，ＭＤＰ００００１３３３０６，ＭＤＰ００００１５４６６８，ＭＤＰ００００１６９３１１，
ＭＤＰ００００１７４１６８，ＭＤＰ００００１７４７４０，ＭＤＰ００００１７４７４８，ＭＤＰ００００１８６０１１，
ＭＤＰ００００１８８０５２，ＭＤＰ００００１９７４６２，ＭＤＰ００００２０７７９９，ＭＤＰ００００２６１８２１，
ＭＤＰ００００２８３４５７，ＭＤＰ００００３８４５９３，ＭＤＰ００００５９９１３３，ＭＤＰ００００８７４６６７，
ＭＤＰ００００９２３６７０

ＧＯ：００３５２５１ ＵＤＰｇｌｕｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ ４ ０．００１０５ ＭＤＰ０００００９５６３７，ＭＤＰ００００１７４５３７，ＭＤＰ００００２４７４９６，ＭＤＰ００００２７２９９２
ＧＯ：００４６５２７ Ｇｌｕｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ ４ ０．００１０９ ＭＤＰ０００００９５６３７，ＭＤＰ００００１７４５３７，ＭＤＰ００００２４７４９６，ＭＤＰ００００２７２９９２
ＧＯ：００１６７４７ Ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ，ｔｒａｎｓｆｅｒｒｉｎｇ

ａｃｙｌｇｒｏｕｐｓｏｔｈｅｒｔｈａｎａｍｉｎｏａｃｙｌ
ｇｒｏｕｐｓ

６ ０．００１２６ ＭＤＰ００００１５２３７０，ＭＤＰ００００１６６４５７，ＭＤＰ００００２１４７１４，ＭＤＰ００００３８８５３７，
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