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ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄａｔａｂａｓｅｏｆＣｌｕｓｔｅｒｏｆＯｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓＧｒｏｕｐｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓ（ＣＯＧ）．［Ｒｅｓｕｌｔ］Ｔｈｅｒｅｈａｄ２２ｃｅｌｌｗａｌｌｐｒｏｔｅｉｎｓｉｎｔｈｅｇｅｎｏｍｅｏｆＳ．ｍｕｔａｎｓ
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１ ＳＭＵ＿１２ ｂｅｔａｌａｃｔａｍａｓｅ ４０４ ｈｍｍ（ＧＷ２｜ＧＷ１｜ＧＷ３） ＣＯＧ２３６７ ［Ｖ］
２ ＳＭＵ＿７８ ｅｘｏｂｅｔａＤｆｒｕｃｔｏｓｉｄａｓｅ １４２３ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｓｉｇｎａｌｐ；ｔｍｈｍｍ（１） ＣＯＧ１６２１ ［Ｇ］
３ ＳＭＵ＿３６７ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎＳＭＵ＿３６７ ２１１ ｈｍｍ（ＬｙｓＭ）；ｓｉｇｎａｌｐ ＣＯＧ３９４２ ［Ｒ］
４ ＳＭＵ＿３７９ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎＳＭＵ＿３７９ ４５ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｔｍｈｍｍ（１） — —

５ ＳＭＵ＿４６２ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎＳＭＵ＿４６２ ７４ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｔｍｈｍｍ（２） — —

６ ＳＭＵ＿５６２ ＡＴＰｄｅｐｅｎｄｅｎｔｐｒｏｔｅａｓｅＣｌｐＥ ７５３ ｈｍｍ（ＰＧ） ＣＯＧ０５４２ ［Ｏ］
７ ＳＭＵ＿６１０ ｃｅｌｌｓｕｒｆａｃｅａｎｔｉｇｅｎＳｐａＰ １５６２ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｓｉｇｎａｌｐ；ｔｍｈｍｍ（１） — —

８ ＳＭＵ＿６９５ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎＳＭＵ＿６９５ １６０ ｈｍｍ（ＬｙｓＭ）；ｔｍｈｍｍ（１） — —

９ ＳＭＵ＿７７２ ｇｌｕｃａｎｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎＤ ７２６ ｈｍｍ（ＣＷ）；ｓｉｇｎａｌｐ ＣＯＧ５２６３ ［Ｒ］
１０ ＳＭＵ＿９１０ ｇｌｕｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅＳ １４６２ ｈｍｍ（ＣＷ）；ｓｉｇｎａｌｐ ＣＯＧ５２６３ ［Ｒ］
１１ ＳＭＵ＿９８７ ｃｅｌｌｗａｌｌａｓｓｏｃｉａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎＷａｐＡ ４５３ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｓｉｇｎａｌｐ；ｔｍｈｍｍ（２） ＣＯＧ４９３２ ［Ｍ］
１２ ＳＭＵ＿９９９ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎＳＭＵ＿９９９ ９３ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｔｍｈｍｍ（２） — —

１３ ＳＭＵ＿１００４ ｇｌｕｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅＩ １４７６ ｈｍｍ（ＣＷ）；ｓｉｇｎａｌｐ ＣＯＧ５２６３ ［Ｒ］
１４ ＳＭＵ＿１００５ ｇｌｕｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅＳＩ １４５５ ｈｍｍ（ＣＷ）；ｓｉｇｎａｌｐ ＣＯＧ５２６３ ［Ｒ］
１５ ＳＭＵ＿１０９１ ｃｅｌｌｗａｌｌｐｒｏｔｅｉｎ，ＷａｐＥ ５０７ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｓｉｇｎａｌｐ；ｔｍｈｍｍ（２） — —

１６ ＳＭＵ＿１３９６ ｇｌｕｃａｎｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎＧｂｐＣ ５８３ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｓｉｇｎａｌｐ — —

１７ ＳＭＵ＿１６４３ｃ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎＳＭＵ＿１６４３ｃ １２５ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｔｍｈｍｍ（２） — —

１８ ＳＭＵ＿１７１９ｃ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ ８２ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｔｍｈｍｍ（１） ＣＯＧ３７６３ ［Ｓ］
１９ ＳＭＵ＿２０４２ ｄｅｘｔｒａｎａｓｅｐｒｅｃｕｒｓｏｒ ８５０ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｔｍｈｍｍ（１） — —

２０ ＳＭＵ＿２０８３ｃ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎＳＭＵ＿２０８３ｃ １４１ ｈｍｍ（ＬＰｘＴＧ）；ｔｍｈｍｍ（４） — —

２１ ＳＭＵ＿２１１２ ｇｌｕｃａｎｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎＧｂｐＡ ５６５ ｈｍｍ（ＣＷ）；ｓｉｇｎａｌｐ；ｔｍｈｍｍ（１） ＣＯＧ５２６３ ［Ｒ］
２２ ＳＭＵ＿２１４７ｃ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎＳＭＵ＿２１４７ｃ ２８８ ｈｍｍ（ＬｙｓＭ）；ｓｉｇｎａｌｐ — —
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