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Isolierung eines gata-Homologs aus Nematostella vectensis 

Sowohl in Invertebraten als auch Vertebraten spielen die Zinkfinger 

Transkriptionsfaktoren der GATA-Familie eine wichtige Rolle in der Differenzierung der 

Muskulatur. Um die Entwicklung der Muskulatur von Nematostella vectensis zu 

untersuchen, wurde aus diesem Organismus ein gata-Homolog isoliert und entsprechende 

Expressionsstudien durchgeführt. 

Zunächst wurden die Proteinsequenzen von GATA-Faktoren unterschiedlicher 

Organismen miteinander verglichen. Die Sequenzen der Zinkfingerdomänen und der sich 

anschließenden basischen Sequenz sind hochkonserviert, sie sind in den meisten 

Organismen nahezu identisch. Anhand der konservierten Regionen im GATA-Alignment 

wurde durch PCR mit degenerierten Oligonukleotiden ein 246bp langes cDNA-Fragment 

eines gata-Homologs aus Nematostella isoliert. 

Um die komplette gata-Sequenz zu erhalten, wurden 5’- und 3’-RACE-Experimente 

durchgeführt. Der Volllängen-Klon hat inklusive der UTR-Seiten eine Länge von 2355bp, 

der Open-Reading-Frame (ORF) hat 1470bp. Im Vergleich zu der Nematostella-gata-

Sequenz, die von Martindale et al. (2004) beschrieben wurde, handelt es sich bei dem von 

mir isolierten Gen um eine zweite Variante, die ein Indel von 201bp hat und damit einen 

ORF von 1470bp besitzt, der für ein Protein von 490AS (GATA-A) kodiert. Martindales 

kürzere Variante kodiert dagegen für nur 422AS (GATA-B). Die Analyse der genomischen 

Sequenz von gata ergab, dass sich das Gen aus vier Exons und drei Introns zusammensetzt. 

Exon 2 und Exon 3 beinhalten die konservierten Zinkfingerdomänen (Abbildung 26). Ein 

Vergleich der von mir identifizierten, längeren Variante mit der genomischen Sequenz 

zeigt, dass Exon 1 ein extended Exon ist. Mit flankierenden Primern, die sowohl die erste 

als auch die zweite gata-Variante einschließen, wurde in einer stadienspezifischen RT-

PCR untersucht, ob eine der beiden Varianten differentiell exprimiert werden. Dies war 

nicht der Fall, die Varianten werden in allen Stadien exprimiert. Das Ergebnis der RT-PCR 

ist in Abbildung 27 dargestellt und zeigt auch, dass zudem eine dritte Splice-Variante 

identifiziert wurde, die eine weitere Variante des extended Exon darstellt. Alle drei Splice-
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Varianten, gata-a, gata-b und gata-c, wurden kloniert und sequenziert (Sequenzen siehe 

Anhang). Abbildung 28 zeigt das Alignment des kurzen und langen GATA-Proteins sowie 

Maus GATA-2. Innerhalb des Bereichs, der dem kurzen Protein fehlt, befinden sich 

einzelne, konservierte AS. Der Vergleich mit der genomischen Sequenz ergab, dass es 

zwei alternative 3’ Splice-Seiten innerhalb des ersten Introns gibt. Daraus resultiert ein 

kürzeres Exon 2, wie es in Martindale et al. (2004) dokumentiert wurde. Die Sonden für 

die in situ Hybridisierungen wurden mit einem Teilstück des Klons mit einer Länge von 

1400bp durchgeführt. Innerhalb dieses Teilstücks wurden auch die Oligonukleotide für die 

RT-PCR gewählt und synthetisiert.  
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2851 364 490 aa

854

1 653 521 1893 1470

1kb

GATA-A

GATA-B

5‘ 3‘CF1 CF2bR bR

2851 364 490 aa

5‘ 3‘CF1 CF2bR bR

2851 364 490 aa

854

1 653 521 1893 1470

1kb
854

1 653 521 1893 1470

1kb

GATA-AGATA-A

GATA-BGATA-B

 

Abbildung 26: Exon-Intron-Schema von Nematostella-gata. Die dunkelroten Bereiche stellen Exons 
dar, die weißen Bereiche Introns. Der hellrote Bereich zeigt ein extended Exon in der gata-A-Variante. 
Das unterste Bild zeigt die Aminosäurestruktur von GATA mit den beiden konservierten Zinkfinger- 
und basischen Domänen (CF, Zinkfinger; bR, basische Region) 

 

Abbildung 27: RT-PCR der Splice-Varianten von Nematostella-gata. 
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                    *        20         *        40         *        60       
Nv_490AS : METVNSEHRWIHPISGQHDSPHGASSSDRMQPTNCSGGSVNIVEPTQLLPPDEVDVFFHH :  60 
Nv_422AS : METVNSEHRWIHPISGQHDSPHGASSSDRMQPTNCSGGSVNIVEPTQLLPPDEVDVFFHH :  60 
Mus      : MEVAPEQPRWMA-----HPAVLNAQYPDSHHP----GLAHNYMEPAQLLPPDEVDVFFNH :  51 
                    *        80         *       100         *       120       
Nv_490AS : LDGSGNSGNWSYAAGPRAYRPSMCQMAAHGPTAFQDPQSQASPPGSCSRVFLPTARVPGS : 120 
Nv_422AS : LDGSGNSGNWSYAAGPRAYRPSMCQMAAHGPTAFQDPQSQASPPGSCSRVFLPTARVPGS : 120 
Mus      : LDSQGNP----YYANPAHARARVSYSPAHARLTG-GQMCRPHLLHSPGLPWLDGGKAALS : 106 
                    *       140         *       160         *       180       
Nv_490AS : PVCRPHFHTPIQWIESKPAPGLHCSTPSAAS--VWCPPFQQSHRGNPMAASGVSSASGVS : 178 
Nv_422AS : PVCRPHFHTPIQWIESKPAPGLHCSTPSAAS--VWRPPFQQSHRGNPMAASGVSSASGVS : 178 
Mus      : -AAAAHHHSPWTVSPFSKTP-LHPSAAGAPGGPLSVYPGAAGGSGGGSGSSVASLTPTAA : 164 
                    *       200         *       220         *       240       
Nv_490AS : HSSSHLFSFPPTPPKET------------FGSMDGG---------------PLSSDFFSY : 211 
Nv_422AS : HSSSHLFSFPPTPPKET------------FGSMDGG---------------PLSSDFFSY : 211 
Mus      : HSGSHLFGFPPTPPKEVSPDPSTTGAASPASSSAGGSVARGEDKEGVKYQVSLSESMKME : 224 
                    *       260         *       280         *       300       
Nv_490AS : GGDDKRL-KGMQYTGTPLRADVPPFAGYPPALPQYFASDLNMPSFGPGMPGIMANRNLTR : 270 
Nv_422AS : G----------------------------------------------------------- : 212 
Mus      : GGSPLRPGLATMGTQPATHHPIPTYPSYVPAAAHDYGSSLFHPG---GFLGGPASSFTPK : 281 
                    *       320         *       340         *       360       
Nv_490AS : TRTKSRSNSADGRECVNCGVTSTPLWRRDGSGHYLCNACGLYHKMNGSSRPLIKPKRRLS : 330 
Nv_422AS : ----------DGRECVNCGATSTPLWRRDGSGHYLCNACGLYHKMNGSSRPLIKPKRRLS : 262 
Mus      : QRSKARSCS-EGRECVNCGATATPLWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGQNRPLIKPKRRLS : 340 
                    *       380         *       400         *       420       
Nv_490AS : AARRAGTSCANCHTTQTTLWRRNQNGDPVCNACGLYWMLHAVNRPLSMKKDGIQTRNRKV : 390 
Nv_422AS : AARRAGTSCANCHTTQTTLWRRNQNGDPVCNACGLYWKLHAVNRPLSMKKDGIQTRNRKV : 322 
Mus      : AARRAGTCCANCQTTTTTLWRRNANGDPVCNACGLYYKLHNVNRPLTMKKEGIQTRNRKM : 400 
                    *       440         *       460         *       480       
Nv_490AS : SSKSKNKNKNVKQEPKLGDDLKLSSSSPLMNQTSVISSSIISPMGHNGIHTPTAFSRPSM : 450 
Nv_422AS : SSKSKNKNKNVKQEPKLGDDLKLSSSSPLMNQTSVISSSIISPMGHNGIHTPTAFSRPSM : 382 
Mus      : SSKSKKSKKGAECFEELSKCMQEKS--PPFSAAALAG--HMAPVGH---LPPFSHSGHIL : 453 
                    *       500         *                
Nv_490AS : PGIPGIHPGLYGPIIPAPTSSAGSTYNSSSTPPSSYSST : 489 
Nv_422AS : PGIPGIHPGLYGPIIPAPTSSAGSTYNSSSTPPSSYSST : 421 
Mus      : PTPTPIHP--------SSSLSFGHPHPSSMVTAMG---- : 480 
 

Abbildung 28: Sequenzvergleich der kurzen (422) und langen (490) Splice-Varianten mit GATA-2 der 
Maus. Die konservierten AS im Indel-Bereich sind rot unterlegt. 

Die Länge des GATA-Proteins ist vergleichbar mit den Proteinsequenzen anderer 

Organismen, ausgenommen Drosophila. Nematostella-GATA besitzt zwei 

charakteristische Zinkfinger-Domänen (N-terminal und C-terminal) vom Typ 

CXNCX17CNXC mit jeweils einem angrenzenden konservierten basischen Bereich. Die 

für Proteine der GATA-4,5,6 Familie charakteristischen Aktivationsdomänen fehlen in 

Nematostella (Abbildung 29). 
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Nematostella    DGRECVNCGATSTPLWRRDGSGHYLCNACGLYHKMNGSSRPLIKPKRRL------SAARRAGTS 
Xenopus Gata-3  EGRECVNCGATSTPLWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGQNRPLIKPKRRL------SAARRAGTS 
Mus Gata-3   EGRECVNCGATSTPLWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGQNRPLIKPKRRL------SAARRAGTS 
Danio Gata-2   EGRECVNCGATSTPLWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGQNRPLIKPKRRL------SAARRAGTC 
Xenopus Gata-2  EGRECVNCGATATPLWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGQNRPLIKPKRRL------SAARRAGTC 
Gallus Gata-2   EGRECVNCGATATPLWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGQNRPLIKPKRRL------SAARRAGTC 
Strongylo Gata-e  LGRECVNCGAISTPLWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGYNRPLIKNPRRLQSG-----SRREGIT 
Drosophila Pannier  EGRECVNCGAISTPLWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGMNRPLIKPSKRLVS---ATATRRMGLC 
Mus Gata-6   ESRECVNCGSIQTPLWRRDGTGHYLCNACGLYSKMNGLSRPLIKPQKRVPS------SRRLGLS 
Mus Gata-5   EGRECVNCGALSTPLWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGVNRPLVRPQKRLSS------SRRSGLC 
Gallus Gata-4   EGRECVNCGAMSTPLWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGINRPLFKPQRRLSA------SRRVGLS 
Mus Gata-4   EGRECVNCGAMSTPLWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGINRPLIKPQRRLSA------SRRVGLS 
Drosophila Grain  EGRECVNCGATSTPLWRRDGTGHYLCNACGLYYKMNGQNRPLIKPKRRLTLQSLQSAAKRAGTS 
                                                                                                
               
 
Nematostella    CANCHTTQTTLWRRNQNGDPVCNACGLYWKLHAVNRPLSMKKDGIQTRNRKVSSKSKNKNKNV 
Xenopus Gata-3   CANCQTTTTTLWRRNANGDPVCNACGLYYKL HNINRPLTMKKEGIQTRNRKMSSKSK-KSKK 
Mus Gata-3    CANCQTTTTTLWRRNANGDPVCNACGLYYKL HNINRPLTMKKEGIQTRNRKMSSKSK-KCKK 
Danio Gata-2    CANCQTTTTTLWRRNGNGDPVCNACGLYYKL HNVNRPLTMKKEGIQTRNRKMSSKSK-RSKR 
Xenopus Gata-2  CANCQTSTTTLWRRNANGDPVCNACGLYYKL HNVNRPLTMKKEGIQTRNRKMSNKSK-KNKK 
Gallus Gata-2   CANCQTTTTTLWRRNANGDPVCNACGLYYKL HNVNRPLTMKKEGIQTRNRKMSNKSK-KSKK 
Strongylo Gata-e   CANCHTSTTTLWRRNKDGEPVCNACGLYFKLHGVNRPLAMKKDGIQTRKRKPKNPNKGNQQSN 
Drosophila Pannier   CTNCGTRTTTLWRRNNDGEPVCNACGLYYKLHGVNRPLAMRKDGIQTRKRKPKKTGSGSAVGA 
Mus Gata-6    CANCHTTTTTLWRRNAEGEPVCNACGLYMKL HGVPRPLAMKKEGIQTRKRKPKNINKSKACS 
Mus Gata-5    CSNCHTATTTLWRRNSEGEPVCNACGLYMKLHGVPRPLAMKKESIQTRKRKPENPAKIKGSSG 
Gallus Gata-4    CANCHTTTTTLWRRNAEGEPVCNACGLYMKLHGVPRPLAMRKEGIQTRKRKPKNLNKTKTPAG 
Mus Gata-4    CANCQTTTTTLWRRNAEGEPVCNACGLYMKL HGVPRPLAMRKEGIQTRKRKPKNLNKSKTPA 
Drosophila Grain   CANCKTTTTTLWRRNASGEPVCNACGLYYKL HNVNRPLTMKKEGIQTRNRKLSS-------- 
 

Abbildung 29: Alignment der konservierten Zinkfingerdomänen unterschiedlicher GATA-Faktoren 

Eine phylogenetische Sequenzanalyse ergab, dass es sich um ein Homolog der GATA-

Familie 1,2,3 handelt, dass im Gegensatz zur GATA-Familie 4,5,6 keine konservierte N-

terminale Aktivierungsdomäne besitzt (Abbildung 30). Die Sequenz der Zinkfingerdomäne 

zeigt auf Aminosäureebene eine Identität zur Maus GATA-3 Sequenz von 94%. Die 

Analyse zeigt, dass Nematostella-GATA eine engere Verwandtschaft zu GATA-Faktoren 

der Vertebraten als zu denen der Invertebraten hat.  

N-terminal finger Basic-region 

C-terminal finger Basic-region 
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Abbildung 30: Phylogenetische Analyse der konservierten GATA-Zinkfingerdomänen 

Isolierung eines myosin heavy chain Homologs aus Nematostella 
vectensis 

Myosin heavy chain (MyHC) ist ein Muskelmarkerprotein, das in allen Tieren vorhanden 

ist und dort bei der Muskelentstehung und -differenzierung eine Rolle spielt.  

Ein C-terminales Fragment von MyHC wurde aus einem EST-screen (Technau et al., 2005) 

verschiedener embryonaler Stadien isoliert. Mit diesem Fragment bzw. der zugehörigen 

Proteinsequenz wurde ein Alignment erstellt (Abbildung 31). Das EST-Fragment konnte 

als Sonde für einen genome walk verwendet werden um aus dem assemblierten Genom 

von Nematostella vectensis die genomische Sequenz von MyHC zu identifizieren. Die 

genomische Sequenz von MyHC besteht aus 25kb.  
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MHC_8519_Nv: ADERSKKAAAEFARAQAELVSAQDHATAADRARMSAERIQKDLEMKLEELEAAGGKALKVQIKKLEQRVKEL  
MHC_Podoco : SEDKAQRAMAEVARLMSELNSAQEATSTAEKSRQLVSKQVADLQSRLEDAEAQGGKGLKNQLRKLEQRIMEL  
Dugesia    : ANEQLKKAIFDNTRLFDEIKQEQEHAQQAEKARKNFESQLKDLQTKLDEAEANALKGGKKALSKLEQRIREL  
Schmidtea  : ANEQLKKAIFDNTRLFDEIKQEQEHAQQAEKARKNLESQLKELQSKLEEAEANVLKGGKKALSKLEQRIREL  
MHC_Pecten : ADERCKKAMADAARLADELRAEQDHSSQVEKVRKNLESQVKEFQIRLDEAEASSLKGGKKMIQKLESRVHEL  
MHC_DM     : SEEKAKKAMVDAARLADELRAEQDHAQTQEKLRKALEQQIKELQVRLDEAEANALKGGKKAIQKLEQRVREL  
Celegans_u : AEERSKKAIADATRLAEELRQEQEHSQHVDRLRKGLEQQLKEIQVRLDEAEAAALKGGKKVIAKLEQRVREL  
Gallus     : AEEKAKKAITDAAMMAEELKKEQDTSAHLERMKKNMEQTIKDLQKRLDEAEQIALKGGKKQIQKLESRVREL  
human      : AEEKAKKAITDAAMMAEELKKEQDTSAHLERMKKNLEQTVKDLQHRLDEAEQLALKGGKKQIQKLETRIREL  
 
MHC_8519_Nv: ERELDNEVKRSAESQKLAKKNERRMKEIQFQADEDQKNLARAQENSDRMNNKLKKMRTAVEEAEALAAANLA  
MHC_Podoco : ESDVDTEARKGADAIKAARKSEKKVKELAFTIEDEHKRREPAQDTADKLNQKLKKMRMQLEEAEQQKSTWQS  
Dugesia    : EGELDGEQKRHVETQKNARKNDRRLKEITYQIDEDKKNQDRMQQLIENLQAKIKTYKRQVEEAEEIAAVNLA  
Schmidtea  : EGELDGEQKRHVETQKNARKSDRRLKEISYQIDEDKKNQDRMQQLIESLQAKIKTYKRQVEEAEEIAAVNLA  
MHC_Pecten : EAELDNEQRRHAETQKNMRKADRRLKELAFQADEDRKNQERLQELIDKLNAKIKTFKRQVEEAEEIAAINLA  
MHC_DM     : ENELDGEQRRHADAQKNLRKSERRVKELSFQSEEDRKNHERMQDLVDKLQQKIKTYKRQIEEAEEIAALNLA  
Celegans_u : ESELDGEQRRFQDANKNLGRADRRVRELQFQVDEDKKNFERLQDLIDKLQQKLKTQKKQVEEAEELANLNLQ  
Gallus     : ENELENELRRNSDAQKGARKFERRIKEVTYQSEEDKKNLARMQDLIDKLQLKVKSYKHQAEEAEAQANLYLS  
human      : EFELEGEQKKNTESVKGLRKYERRVKELTYQSEEDRKNVLRLQDLVDKLQVKVKSYKRQAEEADEQANAHLT  
 
MHC_8519_Nv: RFRKAQTELEEAEERVEQLESSLQKARGRARTSGV-  
MHC_Podoco : KYKKAAVELEDAEERCEAAEAALQKARQRARGASGS  
Dugesia    : KYRKIQQEIEDSEERADQAEQALQKLRAKNRSSVS-  
Schmidtea  : KYRKIQQEIEDFEERADQAEQALQKLRAKNRSSVS-  
MHC_Pecten : KYRKAQHELEEAEERADTADSTLQKFRAKSRSSVSV  
MHC_DM     : KFRKAQQELEEAEERADLAEQAISKFRAKGRAGS--  
Celegans_u : KYKQLTHQLEDAEERADQAENSLSKMRSKSRASAS-  
Gallus     : KYRKQQHDLDDAEERAEIAESQVNKLRSKSRDIGM-  
human      : KFRKAQHELEEAEERADIAESQVNKLRAKTRDFTS-  

 

Abbildung 31: Alignment des Nematostella MyHC-Fragments (8519_Nv), das aus einem EST-screen 
verschiedener embryonaler Stadien isoliert wurde. 

Um einen MyHC-Volllängen-cDNA Klon zu isolieren, wurden anhand der genomischen 

Sequenz von MyHC die konservierten Bereiche durch Alignments ermittelt. Da es sich bei 

den konservierten Bereichen mit hoher Wahrscheinlichkeit um Exons handelt, wurden 

diese Sequenzbereiche als Primer zur Isolierung der cDNA verwendet. Es wurden sechs 

Teilfragmente der MyHC-cDNA isoliert und kloniert (Primer und Sequenzen siehe 

Anhang). Ein Vergleich der genomischen MyHC-Sequenz mit der cDNA-Sequenz ergab, 

dass 36 Exons für ein Protein kodieren, das aus 1988AS besteht (Sequenz siehe Anhang). 

Am N-terminalen Ende liegt eine etwa 100AS umfassender SH-Domäne, die in vielen, 

aber nicht allen MyHCs vorkommt und dessen Funktion noch unbekannt ist. Am Ende 

dieser SH-Domäne liegt die katalytische Motordomäne (Köpfchen), die ATPase-Aktivität 

besitzt. Ab ca. 1100AS bis hin zum C-terminalen Ende beginnt die Schwanzstruktur des 

Moleküls. 
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Die phylogenetische Analyse ergab (Abbildung 32), dass das Nematostella-MyHC näher 

mit den MyHCs der Protostomiern verwandt ist. Die MyHCs der Deuterostomier bilden 

eine eigene Gruppe. Eine phylogenetische Auftrennung in eine Gruppe glatter und eine 

Gruppe gestreifter Muskulatur ist in diesem Baum nicht ersichtlich. 
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Abbildung 32: Phylogenetische Analyse der MyHC-Sequenz. 
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Isolierung der Promoterregion von MyHC 

Ausgehend von dem 5’Ende der genomischen MyHC-Sequenz wurden die GATA-

Bindestellen innerhalb des MyHC-Promoters identifiziert. Eine Analyse mit TESS – einer 

Software zur Vorhersage von Bindestellen in DNA-Sequenzen ergab 16 putative 

Bindestellen für GATA. Für funktionelle Studien wurden 1.8kb der Promoterregion von 

MyHC isoliert, mit der Vorhersage für die GATA-Bindestellen verglichen und in ein 

Reporterkonstrukt ligiert (Plasmidkarte siehe Anhang). 

Expressionsanalyse von gata und Myosin Heavy Chain 

Zeitliche Expressionsanalyse 

Eine zeitliche Expressionsanalyse durch RT-PCR zeigt, dass Nematostella gata in allen 

Stadien der Embryonalentwicklung exprimiert wird (UE, unbefruchtete Eier; 2h20min und 

5h20min, frühe Teilungsstadien; Blastula; Gastrula; 3d Planulae; 6d Planulae; PP, 

Primärpolypen). Die Expression von gata ist in den Planula-Stadien verstärkt und bleibt 

dann weitgehend konstant (Abbildung 33). 

Die Expressionsanalyse durch RT-PCR von MyHC zeigt, dass MyHC in unbefruchteten 

Eiern und embryonalen Stadien schwach exprimiert wird. Die Expression steigt in den 

Primärpolypen stark an und nimmt im adulten Polypen wieder ab (Abbildung 33). 

 

Abbildung 33: Zeitliche Expressionsanalyse durch RT-PCR. Vergleich der Expression von gata und 
MyHC mit actin. UE, unbefruchtete Eier; B, Blastula; G, Gastrula; 3dP, 3 Tage alte Planula; 6dP, 6 
Tage alte Planula; PP, Primärpolyp. 
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Räumliche Expressionsanalyse 

Die räumliche Expressionsanalyse durch in situ-Hybridisierung unterstützt diese 

Ergebnisse. Die Expression von gata im Gastrula-Stadium zeigt sich als diffuses Muster 

im Entoderm. In der Gastrula wird gata als Ring um die Blastoporus–Region exprimiert. 

Während der Entwicklung der Planulalarve und dem Metamorphosestadium zum 

Primärpolypen beschränkt sich die gata Expression auf acht longitudinale Streifen entlang 

der Körperachse vom Blastoporus zur Fußregion in den Bereichen, wo sich die Anlagen 

der Mesenterien befinden. Aufgeklappte Polypen und Querschnitte adulter Polypen von 

Nematostella zeigen, dass gata weiterhin in den Mesenterien exprimiert wird. Detaillierte 

Aufnahmen der Schnitte zeigen deutlich, dass gata fast im gesamten Mesenterium 

ausgenommen der Retraktormuskulatur exprimiert wird (Abbildung 34A-J). 

Eine Expressionsanalyse durch in situ Hybridisierung zeigt eine Akkumulation der MyHC 

Expression in der Planulalarve in den Bereichen der zukünftigen Tentakeln. Während der 

weiteren Entwicklung der Planulalarve zum Primärpolypen dehnt sich die MyHC 

Expression von der Blastoporus Region bis zum aboralen Ende in den Anlagen der acht 

Mesenterien. In Primärpolypen wird MyHC entodermal in den Tentakeln und in den 

Mesenterien exprimiert (Abbildung 34K-O). 



Ergebnisse // Molekularbiologie 

 75

 

Abbildung 34: Räumliche Expressionsanalyse mittels in situ-Hybridisierung. Vergleich der 
Expressionen von gata (A-J) und MyHC (K-O) in Planulalarven und Primärpolypen. Gata wird 
zunächst um den Blastoporus exprimiert, die Expression beschränkt sich mit weiterer Entwicklung 
immer mehr auf den Bereich der späteren Mesenterien. Auch MyHC wird in den zukünftigen 
Mesenterien und, additiv, in den Tentakeln exprimiert. Größenstandard gültig für alle Bilder: 100µm. 

Aufgeklappte und Querschnitte adulter Polypen von Nematostella zeigen, dass die MyHC 

Expression auf die Tentakel und Mesenterien begrenzt bleibt. Die Querschnitte zeigen 

deutlich eine Lokalisierung von MyHC an der Basis eines jeden Mesenteriums, in der 

sogenannten „Rosettenstruktur“, ebenso wie in der Retraktormuskulatur in der Mitte der 

Mesenterien. 

Die Expressionen von gata und MyHC ähneln sich, sie sind beide in den Mesenterien 

lokalisiert. Die Schnittpräparate zeigen aber deutlich, dass die Expressionen in 

unterschiedlichen Geweben im Mesenterium stattfinden. Während die Expression von gata 

früher startet und auf weitere Gewebe innerhalb des Mesenteriums zutrifft, wird MyHC 

ausschließlich in den Bereichen der Muskulatur exprimiert. Ein Vergleich zeigt, dass beide 

Gene in scheinbar komplementären Mustern exprimiert werden (Abbildung 36A,D,G und 

B,E,H). 
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Visualisierung von F-Actin durch Phalloidin 

Die vom Grünen Knollenblätterpilz (Amanita phalloides) stammenden Phallotoxine, 

insbesondere das Phalloidin, schädigen die Zellen lebender Organismen durch deren 

Aufnahme in das Cytoplasma und Bindung an Actinfilamente (Wieland und Govindan, 

1974; Faulstich et al., 1975). Diese Eigenschaft wurde verwendet, um F-Actin von 

Nematostella vectensis durch eine Färbung mit fluoreszenzmarkiertem Phalloidin sichtbar 

zu machen und damit den Nachweis von Muskelgewebe zu erbringen.  

Unterschiedliche Entwicklungsstadien von Nematostella wurden mit fluoreszenz-

markiertem Phalloidin behandelt um die Entwicklung der Muskulatur in den Tieren zu 

detektieren. Die Färbungen implizieren, dass das muskuläre F-Actin während der 

Metamorphose von Planulalarve zum Primärpolypen zunächst im Bereich der späteren 

Tentakeln und im ersten auswachsenden Mesenterienpaar gebildet wird. In Primärpolypen, 

wo die Mesenterien noch nicht soweit ausgewachsen sind, um den Körper zu unterteilen, 

ist das muskuläre Actin an der Basis der acht auswachsenden Mesenterien lokalisiert, die 

sich von den Tentakeln bis zum Fuß strecken. Konfokale Bilder zeigen, dass die 

Muskelfibrillen in der Körperwand rundherum orientiert sind, sie liegen senkrecht zur 

parietalen Muskulatur an der Basis der Mesenterien und in der Retraktormuskulatur 

(Abbildung 35). 

 

Abbildung 35: Konfokale Aufnahme eines Primärpolypen, angefärbt mit Alexa 488 Phalloidin. 
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Vergleich der Expression mit der Lokalisation von F-Actin 

Die Schnitte adulter Polypen zeigen eine starke F-Actin Lokalisierung in der 

Retraktormuskulatur der Mesenterien und an deren Basis, der Rosettenstruktur. Die 

Verteilung von F-Actin in den mesenterialen Muskeln ist identisch mit der Expression von 

MyHC. Die Phalloidinfärbung macht die Organisation der Muskelzellen innerhalb der 

Mesenterien deutlicher als die Expressionsmuster der beiden Gene gata und MyHC. Die 

Zellen der entodermalen Gewebeschicht der parietalen und retraktalen Muskulatur sind tief 

mit der Mesogloea verankert. Durch die Anatomie dieser Muskulatur ist damit eine starke 

Kontraktion des ganzen Tieres gewährleistet (Abbildung 36). 
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Abbildung 36: Vergleich der Expression von gata (A,D,G) und MyHC (B,E,H) mit der Lokalisierung 
von F-Actin (C, F, I) in adulten Polypen. A, B und C sind Flat mounts, D, E und F sind Querschnitte 
und G, H und I Mesenterien adulter Polypen. Die Bilder zeigen, dass die Expressionen von gata 
(A,D,G) und MyHC (B,E,H) innerhalb der Mesenterien komplementär sind. Die MyHC-Expression 
konzentriert sich auf den Bereich des Mesenteriums, der auch die Muskelzellen enthält. Dass es sich in 
diesem Bereich um die Muskulatur handelt, zeigt auch die Phalloidinfärbung in I. Im Gegensatz dazu 
wird gata im angrenzen Bereich exprimiert, indem sich keine Muskelzellen befinden. 



Diskussion 

 79

7. Diskussion 

Diploblastische Tiere sind früh während der Evolution entstanden, sie besitzen nur eine 

Körperachse, die oral-aborale. Das Auftreten der zweiten Körperachse, charakteristisch für 

die Bilaterier, scheint während der Evolution im Tierreich eng mit dem Auftreten des 

Mesoderms verknüpft zu sein (Technau, 2001). Durch die Evolution des Mesoderms 

konnten komplizierte Körperbaupläne erst entstehen und somit zur gegenwärtigen 

Formenvielfalt im Tierreich geführt haben (Technau, 2001). Um dem Zeitpunkt der 

Entstehung des Mesoderms bzw. der zweiten Körperachse während der Evolution 

näherzukommen, untersucht man Organismen, die bereits vor diesen Ereignissen 

evolvierten. Nematostella vectensis ist ein solcher Organismus und wurde aus diesem 

Grund in den letzten Jahren als Modellorganismus für die Molekular- und 

Entwicklungsbiologie etabliert. Während ein Schwerpunkt der Nematostella-Forschung auf 

den molekularbiologischen Grundlagen der Entwicklung liegt, ist die Histologie und 

Gewebestruktur des Tieres noch weitgehend unbekannt. Eine histologische Studie sollte 

demnach den Zugang für ein zelluläres Verständnis des Organismus ermöglichen und die 

Basis für die Interpretation der molekularbiologischen Ergebnisse bilden. Da im Rahmen 

dieser Arbeit mesoderm- bzw. muskelspezifische Gene isoliert und charakterisiert wurden, 

beschränken sich die histologischen Studien auf die Muskulatur von Nematostella, 

insbesondere ihrer Entwicklung in den Mesenterien. 

Histologische Grundlagen der Muskelentstehung in Nematostella 
vectensis 

Die Edwardsiidae – Exoten innerhalb der Anthozoen 

Nematostella vectensis gehört innerhalb der Anthozoen zu den Hexacoralliern, Familie: 

Edwardsiidae, die Tentakelanzahl und die Anzahl der Mesenterien der Tiere beträgt sechs 

oder ein Vielfaches davon. Der Gastralraum von Nematostella ist aber nur durch acht 

Mesenterien unterteilt, ein Charakteristikum, dass die Edwardsiidae auszeichnet. Die 

histologischen Studien haben gezeigt, dass die acht Mesenterien in vier Paaren 

auswachsen. Die Mesenterien des ersten Paares entwickeln sich asymmetrisch 
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gegenüberliegend. Ein zweites und drittes Paar wird in der Regel neben dem ersten Paar, 

ein letztes Paar wird neben dem zweiten Paar gebildet.  

Abbildung 37 zeigt die Anordnung der Mesenterien und Muskelfahnen 

(Retraktormuskulatur) in Nematostella (Abbildung 37D) im Vergleich zu anderen 

Hexacoralliern (Abbildung 37A-C). Nach Daly et al. (2003) gibt es drei verschiedene 

Möglichkeiten der Anordnung der Mesenterien in Hexacoralliern: Unpaare Paare, paarig-

monomorphe Paare sowie paarig-dimorphe Paare. Die histologische Analyse der 

Mesenterienanordnung in Nematostella hat gezeigt, dass die acht Mesenterien immer 

vollständig und paarig-monomorph sind. Die Anordnung der Muskelfahnen (Abbildung 

37D) zeigt, dass die Retraktormuskulatur von drei Paaren in die gleiche Richtung läuft. Ein 

Paar hat die Retraktormuskulatur entgegengesetzt gerichtet. Häufig liegt im Bereich 

entgegengesetzter Muskelfahnen ein oder mehrere Siphonoglyphen. Anhand der 

histologischen Analyse konnte jedoch keine eindeutige Aussage darüber getroffen werden, 

wo und wie viele Siphonoglyphen in Nematostella vorhanden sind. 

Da die meisten Hexacorallier durch ein juveniles Stadium mit acht Mesenterien gehen (wie 

im adulten Nematostella Polypen), könnte Nematostella eine pädomorphe Art sein, d.h. 

eine Art, die eine phänotypische Ausprägung larvaler oder juveniler Merkmale in adulten 

Tieren zeigt. Die asymmetrische Abfolge in der Bildung der Mesenterien sowie die 

einseitige Anordnung der Retraktormuskeln von Nematostella unterstützt die Hypothese, 

dass Cnidarier, insbesondere Anthozoen eine ursprüngliche Bilateralsymmetrie aufweisen, 

die in abgeleiteten Klassen, z.B. den Hydrozoen und Scyphozoen durch die 

charakteristische Radiärsymmetrie abgelöst wird.  
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D.D.D.

 

Abbildung 37: Schema der Querschnitte von Hexacoralliern (Daly et al. 2003) im Vergleich zum 
Nematostella-Querschnitt (D). Die Ovale zeigen die Lage der Retraktormuskulatur entweder links oder 
rechts innerhalb des Mesenteriums. A zeigt eine für Actiniaria, Scleractinia und Corallimorpharia, B 
zeigt eine für Zoanthidae, C eine für Cerantharia typische Anordnung. Die Buchstaben innerhalb der 
Bilder weisen auf die Art der Mesenterien hin: A,B,I und II sind vollständige, C und D unvollständige 
Mesenterien. A und B, C und D, I und II sind paarig; I und II sind mit A und B gepaart. M und m sind 
dimorphe Mesenterien. 

Die Funktion der Mesenterienmuskulatur 

Die Mesenterien haben unterschiedliche Funktionen. Zum einen wird die Oberfläche, die 

zur Atmung und Verdauung benötigt wird, vergrößert. Andererseits besitzen sie 

organähnliche Funktionen. Die entodermale Retraktor- und Parietalmuskulatur, die 

Gonaden und das Verdauungssystem des Tieres sind in den Mesenterien lokalisiert. Gerade 

die Muskulatur spielt für den Polypen eine wichtige Rolle, da das fehlende 

knochenbasierte Skelett durch ein hydrostatisches Skelett ersetzt werden muss. Die 
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Aufrechterhaltung des hydrostatischen Drucks kann nur durch das Zusammenspiel der 

longitudinalen Muskulatur und der Ringmuskulatur gewährleistet werden. Der Polyp hat 

damit die Möglichkeit, auf Fraßfeinde, Strömungen und Beute zu reagieren.  

Die Muskelzellen von Nematostella sind stark abgewandelt 

Die starke Retraktormuskulatur liegt zwischen der Basis und dem distalen Ende eines 

Mesenteriums, verläuft longitudinal und befähigt den Polypen zur Kontraktion. Im adulten 

Tier liegen die Muskelzellen auf einer Seite des Mesenteriums und sind über fingerförmige 

Fortsätze mit der Mesogloea verankert. Die Muskelzellen der Parietalmuskulatur haben die 

gleiche Form, sind aber an der Basis des Mesenteriums lokalisiert und in einer Rosette 

angeordnet. Die Parietalmuskulatur geht direkt in die entodermale Ringmuskulatur über, die 

dem Polypen die Möglichkeit gibt, das hydrostatische Skelett aufrechtzuerhalten. Da die 

Parietalmuskulatur longitudinal orientiert ist, findet im Übergang ein Polaritätswechsel der 

Muskelfasern statt. Der Hauptteil dieser Art der Epithelmuskelzellen wird von gebündelten 

Muskelfasern gebildet, der Zellkörper ist nur noch als Appendix vorhanden (Abbildung 38). 

Die Form der adulten Muskelzellen von Nematostella unterscheidet sich stark von den 

Epithelmuskelzellen der Hydrozoen, wie z.B. Hydra (Abbildung 39). An der Basis der 

Epithelmuskelzellen von Hydra befinden sich die Muskelfasern, die aber den geringsten 

Teil der Zelle ausmachen. Der Hauptteil wird von der eigentlichen Epithelzelle mit ihren 

Organellen gebildet. Die Muskelzellen von Nematostella haben im Gegensatz dazu einen 

stark reduzierten Zellkörper. Auch die fingerförmigen, mesogloearen Verankerungen, wie 

sie bei Nematostella auftreten, fehlen bei Hydra. Zum einen kann diese Form der 

Epithelmuskelzellen wie sie bei Anthozoen auftritt, eine abgewandelte, vielleicht auch 

angepasstere Variante zu sein, die den Tieren eine bessere, schnellere Reaktion auf ihre 

Umwelt ermöglicht. Nicht aber handelt es sich bei dieser Ableitung um eine 

phylogenetische Weiterentwicklung im Bauplan der Cnidarier. Dass es sich bei den 

Anthozoen um die basalste Gruppe innerhalb der Cnidarier handelt, ist mittlerweile 

unumstritten (Bridge et al., 1992; 1995; Collins et al., 2005; 2006). Jedoch sind die Arten 

innerhalb der Anthozoen so divers, dass es schwer ist, Aussagen über die phylogenetische 

Bedeutung bzw. Evolution von Merkmalen zu treffen. Gerade die Edwardsiidae könnten 

eine Gruppe zu sein, die sich an die Standortbedingungen des Brackwassers angepasst hat. 
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Abbildung 38: Muskelzellanordnung innerhalb der Parietal- und Retraktormuskulatur. Der 
muskuläre Teil der Zelle liegt sowohl innerhalb der Parietalmuskulatur als auch der 
Retraktormuskulatur an den Einstülpungen der Mesogloea, der zelluläre Teil ragt in das Entoderm 
hinein. 
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Abbildung 39: Vergleich zwischen Epithelmuskelzellen von Hydra und Nematostella. Die 
Epithelmuskelzellen von Nematostella sind differenzierter als die von Hydra. Der muskuläre Teil der 
Zelle weist zahlreiche Einstülpungen auf, die mit der Mesogloea verankert sind. 
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Mesodermale Vorläuferzellen oder Interstitielle Zellen bilden das 
Muskelgewebe 

Anthozoen generieren die Zellen der Retraktor- und Parietalmuskulatur aus entodermalen 

Epithelzellen. Wie diese Zellen aussehen und wann die Differenzierung der Epithelzellen 

zu Muskelzellen stattfindet, ist schwer zu sagen. Die histologischen Daten, insbesondere 

die Semi- und Ultradünnschnitte der Larvenstadien und Primärpolypen zeigen aber, dass es 

zu diesem Entwicklungszeitpunkt einen Zelltypen gibt, der im adulten Stadium fehlt und 

aus dem sich möglicherweise mehrere Zelltypen differenzieren. Ähnliche Zellen wurden in 

Planula-Stadien anderer Seeanemonen gefunden. In Anthopleura elegantissima soll es sich 

bei diesen Zellen um sensorische Zellen bzw. Nervenvorläuferzellen handeln (Chia und 

Koss, 1979). Zumindest Muskelzellen werden in höheren Tieren aus dem Mesoderm 

gebildet. Ein einfacher Bilaterier, der Annelid Owenia fusiformis, besitzt während des 

Larvenstadiums am analen Ende ein sogenanntes mesodermales Band mit drei 

unterschiedlichen mesodermalen Zellen (Rieger und Ladurner, 2003) aus denen z.B. 

Muskelzellen entstehen. Diese Zellen sind den Zellen, die in Planulalarven von 

Nematostella identifiziert wurden, sehr ähnlich. Die Frage, ob es sich bei diesen Zellen 

tatsächlich um eine Art Stammzellsystem wie bei der Hydrozoe Hydra handelt, konnte im 

Rahmen dieser Arbeit nicht beantwortet werden. 

Die genetische Steuerung der Entwicklung der Muskulatur in 
Nematostella vectensis 

Zunächst wurde die Entwicklung von Nematostella, insbesondere der Muskulatur, 

histologisch untersucht. Um herauszufinden, wie diese Entwicklung genetisch gesteuert 

wird, wurden muskelspezifische Kandidatengene isoliert und charakterisiert. 

Der Zinkfinger Transkriptionsfaktor GATA 

Parallel zur Arbeitsgruppe von Mark Martindale wurde ein gata-Homolog aus 

Nematostella vectensis isoliert. RACE-Experimente führten zu zwei GATA-Proteinen mit 

einer Länge von 422AS und 490AS. Invertebraten haben häufig mehrere GATA-Faktoren, 

die entweder der GATA-1,2,3- oder GATA-4,5,6-Familie zugeordnet werden (Pandolfi et 

al., 1995; Pevny et al., 1991; Tsai et al., 1994; Lowry und Atchley, 2000). Innerhalb der 

Vertebraten wurden sechs GATA-Faktoren identifiziert (Evans und Felsenfeld, 1989; 



Diskussion 

 86

Kelley et al., 1993; Laverierre et al., 1994; Tsai et al., 1989; Yamamoto et al., 1990). Um 

herauszufinden, ob auch Nematostella mehr als einen GATA-Faktor besitzt, wurden 

zunächst beide Nematostella-GATA (NvGATA)-AS-Sequenzen miteinander verglichen, 

um festzustellen, ob es sich um zwei verschiedene Proteine handelt. Der Vergleich mit der 

genomischen Sequenz ergab, dass es sich um denselben GATA-Faktor handelt. Jedoch ist 

das erste Exon des Gens ein extended Exon, das unterschiedliche 3’Splice-Seiten besitzt. 

Durch alternatives Splicen resultieren demnach zwei Proteine mit unterschiedlichen 

Längen. Um festzustellen, ob die Splice-Varianten differentiell exprimiert werden, wurde 

mit flankierenden Primern, die sowohl die kurze als auch die längere gata-Sequenz 

einschlossen, eine stadienspezifische RT-PCR durchgeführt. Dabei wurde noch eine dritte 

Splice-Variante identifiziert, die eine weitere Variante des extended Exon darstellt. Alle 

Splice-Varinaten wurden in allen Stadien exprimiert, es gab keinen differentiellen 

Unterschied. Das Alignment der NvGATA(490AS) und NvGATA(422AS) mit Maus-

GATA-2 zeigt, dass sich auch in dem Indel-Sequenzabschnitt einzelne, konservierte AS 

befinden. Ob die beiden Gene unterschiedlicher Länge auch unterschiedliche Expressionen 

haben, wurde durch in situ-Hybridisierung mit 200bp-Sonden getestet. Es konnten aber 

keine abweichenden Expressionen für die Splice-Varianten detektiert werden. (Saina und 

Technau, persönliche Mitteilung). Ein Alignment des Indel-Bereichs mit seinen 

Introngrenzen mit genomischen gata-Sequenzen anderer Organismen hat gezeigt, dass die 

Intronpositionen zu gata-1,2,3-Faktoren konserviert sind. Das könnte ein Hinweis darauf 

sein, dass beide Gene unterschiedliche Funktionen haben. Funktionell könnten sich beide 

Moleküle derart unterscheiden, wie es bei beiden Familien, GATA-1,2,3 und GATA-4,5,6, 

in höheren Tieren der Fall ist. Möglicherweise spielt ein GATA-Faktor in der 

Muskeldifferenzierung die entscheidende Rolle, der andere aber in einem anderen Kontext, 

der bei Nematostella aber noch in keiner phänotypischen Merkmalsausbildung resultiert 

sondern nur eine Art Vorläufermolekül darstellt. Oder aber, es handelt sich bei einem der 

beiden Gene um ein Pseudogen, also eine Splice-Variante ohne Funktion. Angesichts 

dessen, dass das ein häufiges Vorkommnis in höheren Tieren ist, wäre diese Möglichkeit 

nicht ausgeschlossen. 
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Die Evolution von Nematostella-GATA 

Die Sequenzanalyse ergab eine Zugehörigkeit von Nematostella-gata zur Unterfamilie der 

GATA-1,2,3 Proteine. Weder durch PCR noch durch Analyse des Genoms (NCBI trace 

archive) konnte ein Homolog der GATA-4,5,6 Unterfamilie aus Nematostella isoliert 

werden. Wir nehmen daher an, dass ein Homolog der GATA-4,5,6 Unterfamilie während 

der Evolution in Nematostella verlorengegangen ist. Eine alternative Hypothese ist, dass 

das GATA-Homolog aus Nematostella eine ancestrale Form der GATA-Familien darstellt 

und dass die GATA-Faktoren höherer Tiere daraus evolvierten. Lowry und Atchley (2000) 

zeigen in ihrer Arbeit, dass es evtl. einen Unterschied in der Evolution der GATA-Faktoren 

der Invertebraten und Vertebraten gegeben hat. GATA-Faktoren in Vertebraten evolvierten 

über Genduplikation, in Invertebraten über Exon shuffling, die Rekombination genetischer 

Module zwischen Genen, die nicht miteinander verwandt sind (zusammengefasst in 

Gilbert, 1978). Innerhalb der Deuterostomier könnte es demnach zwei gemeinsame 

Vorfahren gegeben haben da auch zwei GATA-Unterfamilien vorkommen (Lowry und 

Atchley; 2000). 

Der Muskelmarker Myosin heavy chain 

Ein C-terminales Fragment von MyHC wurde aus einem EST-screen verschiedener 

embryonaler Stadien isoliert. Die cDNA wurde aus verschieden Teilen zusammengesetzt. 

Ein Vergleich der genomischen Sequenz mit der cDNA-Sequenz ergab, dass 36 Exons für 

ein Protein kodieren, dass aus 1988AS besteht. Das Nematostella MyHC-Homolog ähnelt, 

ebenso wie das Podocoryne-Homolog, mehr der Herz- und gestreiften Muskulatur von 

Invertebraten und Vertebraten. Die konservierte Region in der Sarkomer-Anordnung 

gestreifter Muskulatur befindet sich nicht nur bei Podocoryne (Schuchert et al., 1993), 

auch in Nematostella konnte diese konservierte Region nachgewiesen werden (Abbildung 

40). Im MyHC glatter Muskulatur fehlt diese Sequenz. 
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1571 Nematostella muscle MHC  EELQTALEEAEGALEQEEGKLLKI 
 277 Podocoryne striated muscle MHC EELQIALEEAEAALEGEEGKVLKV 
1535 Scallop striatd muscle MHC  EELQAALEEAEGALEQEEAKVMRA 
1538 Human cardiac muscle MHC  MELQSALEEAEASLEHEEGKILRA 
1539 Human fast skeletal muscle MHC ADIQLALEEAEAALEHEEAKILKV 

 

Abbildung 40: Konservierte Region in der Sarkomer-Sequenz verschiedener Organismen. Obwohl es 
sich bei der Muskulatur in Nematostella nicht um klassische, gestreifte Muskulatur handelt, beinhaltet 
die Nematostella MyHC-Sequenz die für gestreifte Muskulatur charakteristische Sarkomer-Struktur. 

Expressionsanalyse von gata und MyHC 

Gata wird in allen Stadien der Entwicklung exprimiert, ist allerdings in in situ 

Hybridisierungen erst ab dem frühen Larvenstadium lokalisierbar. Hier findet seine 

Expression restriktiv in dem Bereich im Entoderm statt, in dem im Primärpolypen die 

Mesenterien gebildet werden. Meine Expressionsdaten weichen dabei etwas von denen von 

Martindale et al. (2004) ab, eine panentodermale Expression gefunden haben. Da die 

Sequenzen der Sonden identisch waren, vermute ich, dass unterschiedliche Sensitivitäten 

dafür verantwortlich sind, dass Martindale et al., (2004) das hier klar dokumentierte 

Streifenmuster der Mesenterienanlagen nicht detektiert haben. Das Expressionsmuster von 

gata in Nematostella deutet auf eine Rolle während der frühen Musterbildung der 

Mesenterien hin. Da sich innerhalb der Mesenterien entodermale Epithelzellen weiter zu 

Retraktormuskelzellen differenzieren, ist es wahrscheinlich, dass auch gata in die 

Regulation der Muskeldifferenzierung der Mesenterien involviert ist. Diese Annahme wird 

von der Tatsache gestützt, dass die Expression des Muskelmarkergens MyHC mit der 

Expression von gata sowohl zeitlich als auch räumlich überlappt. Die Analyse der 

Expression von gata und MyHC in adulten Polypen zeigt aber ein komplementäres Muster 

in den Mesenterien. Dieses Ergebnis könnte darauf hinweisen, dass gata in adulten Polypen 

die Muskeldifferenzierung negativ reguliert, indem es die Muskeldifferenzierung im 

gesamten Mesenterium unterdrückt, exklusive in dem Bereich, der MyHC exprimiert. 

Versuche, diese Hypothese durch die Injektion von Antisense-Morpholino-Oligos zu 

testen, brachte keinen Phänotyp (Daten nicht gezeigt).  
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Das Muskelsystem von Nematostella vectensis 

Bei einigen wenigen Cnidariern z.B wurde Muskelgewebe identifiziert, das mit der 

gestreiften Muskulatur der höheren Tiere vergleichbar ist (Seipel und Schmid, 2005; 

Amerongen und Peteya, 1980). Es ist bekannt, dass die Muskeln der Seeanemonen meist 

langsam kontrahieren, während es einige wenige Tiere gibt, deren Muskeln langsam und 

schnell kontrahieren (Batham und Panthin, 1954; Ross, 1957; Robson und Josephson, 

1969; Josephson, 1974). Amerongen und Peteya (1980) zeigten, dass die langsamen und 

schnellen Muskelkontraktionen im Muskelsystem der freischwimmenden Seeanemonen 

Stomphia und Aiptasia durch zwei morphologisch unterschiedliche Muskelfasern 

verursacht werden. Die Fasern werden als A- und B-Typ bezeichnet, wobei es sich beim 

A-Typ um Fasern handelt, die eine Sarkomerorganisation eingehen und demnach eine 

schnelle, phasische Kontraktion verursachen können. Typ-B Fasern haben dagegen eine 

eher zufällige Anordnung, wie sie sich bei der glatten Muskulatur wiederfindet und die zu 

einer tonischen Kontraktion führt.  

Die freischwimmende Hydrozoe Podocoryne carnea besitzt gestreifte Muskulatur 

(Schuchert et al., 1993; Schmid et al., 1998; Seipel und Schmid, 2005). Deren Zellen 

exprimieren MyHC, das dem MyHC gestreifter Muskulatur von Invertebraten und 

Vertebraten ähnlicher ist als dem der glatten Muskulatur (Schuchert et al., 1993). 

Nematostella ist im Gegensatz zu Podocoryne carnea ein nicht freischwimmender 

Organismus, die Polypen graben sich mit ihrem Fuß in das Substrat ein und sind 

weitgehend sessil. Die histologischen Studien der Ultrastruktur der Muskulatur juveniler 

und adulter Nematostella-Polypen zeigen deutlich, dass es sich hierbei um glatte Fasern 

handelt. Eine quergestreifte Muskulatur, wie sie von Vertebraten oder freischwimmenden 

Cnidariern bekannt ist, konnte hier nicht identifiziert werden. Während sich in Stomphia 

und Aiptasia zwei unterschiedliche Muskelfasern auch anteilsmäßig auf verschiedene 

Körperbereiche der Tiere verteilen (Amerongen und Peteya, 1980), wurde bei 

Nematostella nur ein Typ Muskelfaser identifiziert. Das Vorhandensein von nur einem Typ 

Muskelfaser könnte durchaus einen Hinweis darauf geben, dass gestreifte Muskulatur erst 

nach der Evolution der Anthozoen, insbesondere der Familie Edwardsiidae, evolvierte. Das 

Auftreten gestreifter Muskulatur und die damit verbundene Expression von MyHC könnte 

sich jedoch erst mit der Mobilität (d.h. mit der Evolution der Meduse und dem damit 
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verbundenen Generationswechsel) später evolvierter Klassen entwickelt zu haben. Die 

Ähnlichkeit des Nematostella MyHC-Homologs zu MyHCs gestreifter Muskulatur von 

Invertebraten und Vertebraten könnte einen sehr frühen Ursprung des MyHCs implizieren 

und auf eine frühere Divergenz innerhalb der Evolution innerhalb der Cnidarier hinweisen. 

Interessanterweise fehlen im Nematostella-Genom etliche der für ansonsten spezifisch an 

gestreifte Muskulatur assoziierte Protein kodierenden Gene. Da das Gen-Repertoire von 

Nematostella weitaus komplexer als das von Hydra und anderen Hydrozoen ist, könnte 

dies ein Hinweis darauf sein, dass die gestreifte Muskulatur in Hydrozoen konvergent 

entstanden ist, vorrausgesetzt, diese Gene lassen sich auch in Hydrozoen nicht 

identifizieren. 

GATA und der evolutionäre Ursprung der Muskeldifferenzierung 

Die Entwicklung von Herz-, glatter- und gestreifter Muskulatur wurden in Drosophila und 

Vertebraten genau untersucht. In Vertebraten sind GATA-Faktoren für die 

Muskeldifferenzierung essentiell (Bodmer und Venkatesh, 1998). GATA-4, welches im 

Herz und in Gewebe entodermalen Ursprungs exprimiert wird, bindet an DNA 

Sequenzelemente des MyHC-Gens und reguliert dessen Expression (Arceci et al., 1993; 

Buttrick et al., 1993). Demnach war es von großem Interesse, herauszufinden, ob das 

Nematostella-GATA-Homolog ebenso die Expression von MyHC beeinflusst. MyHC wird 

neben den Mesenterien auch noch in den Tentakeln exprimiert, eine gata Expression 

wurde hier aber nicht lokalisiert. Das deutet daraufhin, das auch andere 

Transkriptionsfaktoren das Expressionsmuster von MyHC beeinflussen. Ein 

Kandidatengen, das muskelspezifische LIM wurde von Martindale et al., (2004) in 

Nematostella identifiziert.  

Ein Netzwerk „mesodermaler“ Gene in Cnidariern 

Bereits vorangegangene Charakterisierungen „mesodermaler“ Gene in Cnidariern 

(Technau und Bode, 1999; Scholz und Technau, 2003; Spring et al., 2000, 2001; Seipel et 

al., 2004; Martindale et al., 2004; Fritzenwanker et al., 2004) können mit den Ergebnissen 

des molekularen Teils dieser Arbeit ergänzt werden. Daraus ergibt sich das hypothetische 
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Schema eines molekularen Netzwerks von Genen, welches im Laufe der Evolution von 

Diploblasten zu höheren Triploblasten konserviert wurde (Abbildung 41). 
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Abbildung 41: Hypothetisches Schema eines Netzwerks "mesodermaler" Gene in Cnidariern (nach U. 
Technau). Die mesodermalen Marker Brachyury, Forkhead, Twist und Snail haben wahrscheinlich 
einen Einfluss auf die Expression von gata, das seinerseits widerrum die Expression von MyHC 
reprimiert. 

Während der Evolution der Bilaterier gewannen diese Gene im Kontext der 

Mesodermentstehung und Mesodermdifferenzierung zunehmend an Bedeutung. Einige 

dieser Gene, wie z.B gata bilden Synexpressions-Gruppen mit muskelspezifischen Genen. 

Diese Tatsache legt nahe, dass diese Gene möglicherweise auch einen direkten Einfluss auf 

die Differenzierung des Muskelgewebes haben, dem Hauptderivat des Mesoderms.  

Die Evolution mesodermaler Gene 

Daten vorheriger Arbeiten und dieser Arbeit zeigen deutlich, dass mesodermale Gene 

bereits vor dem Mesoderm evolviert sind. Viele der hoch-konservierten Kontrollgene, die 

in der Embryonalentwicklung höherer Tiere eine Rolle spielen, finden sich auch bei 
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Cnidariern (Technau und Bode, 1999; Martindale et al., 2004; Fritzenwanker et al., 2004; 

Kusserow et al., 2005). 

Zellen der gestreiften Muskulatur in Cnidariern sind ein Beispiel für differenzierte 

Zelltypen, die, wie auch in Bilateriern, Gene wie MyHC und Tropomyosin exprimieren 

(Schuchert et al., 1993; Gröger et al., 1999; Yanze et al., 1999). Cnidarier besitzen auch 

Neurone, die ähnliche Funktionen und Charakteristika haben wie die Nervenzellen von 

Bilateriern, glatte Muskelzellen, licht-sensitive Zellen oder Zellen, die für die Verdauung 

wichtig sind (zusammengefasst von Mackie, 1990). Viele Gene, die während der 

Differenzierung von Geweben eine wichtige Rolle spielen, werden von Bilateriern und 

Cnidariern geteilt, andere findet man ausschließlich bei Bilateriern (Erwin und Davidson, 

2002).  

Die wingless (Wnt)-Familie z.B., ist eine von sechs Familien von Signal-Molekülen, die in 

zahlreiche Prozesse der embryonalen Entwicklung der Bilaterier involviert sind. Kusserow 

et al. (2005) haben gezeigt, dass elf von zwölf Wnt-Subfamilien, die aus Chordaten 

bekannt sind, auch in Nematostella vorkommen und dass die meisten dieser Gene eine 

übereinstimmende Expression entlang der oral-aboralen Achse zeigen. Dagegen finden 

sich in nur sechs der zwölf Wnt-Familien in den beiden Vertretern der Protostomier, 

Drosophila und Caenorhabditis. Nematostella und andere Cnidarier besitzen eine 

ungeahnte genetische Komplexität (Miller et al., 2005; Technau et al., 2005; Rentzsch et 

al., 2006; Chourrout et al., 2006). Für den gemeinsamen Vorfahren der Metazoen könnte 

demnach ähnliches gelten. 

Gerade die Entwicklung dieser Vorläuferzellen zu Muskelzellen könnte während der 

Evolution von Diploblasten zu Triploblasten, bzw. der Evolution des Mesoderms und der 

Bilaterier eine entscheidende Rolle gespielt haben. Der Vorteil für den ancestralen 

Bilaterier, „Mesoderm zu bilden“, könnte durchaus die daraus gewonnene Fähigkeit zur 

Richtungskontrolle der Bewegung als auch ein dafür notwendiges, komplexes 

Muskelsystem, die Skelettmuskulatur, gewesen sein (Salvini-Plawen und Splechtna, 1979). 
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8. Ausblick 

Der Schwerpunkt der histologischen Arbeit lag auf der Entwicklung der Muskulatur bzw. 

der ausgewachsenen Muskulatur innerhalb der Mesenterien. Die Mesenterien sind aber 

nicht nur Ort der Muskulatur, sie besitzen Gewebestrukturen für mannigfaltige Aufgaben. 

In dieser Arbeit wurden die Gonaden und der Verdauungsapparat erwähnt. Für die Zukunft 

könnte eine komplette „Kartierung“ des Organismus Nematostella angestrebt werden. 

Innerhalb der molekularbiologischen Arbeit wurde eine GFP-Reporterkonstrukt hergestellt, 

das einen Teil des MyHC-Promoters enthält. Das Konstrukt wurde von Eduard Renfer aus 

dem Labor von Ulrich Technau in Nematostella-Zygoten injiziert. Über ein Drittel der 

Embryonen exprimierten GFP, der Promoter wurde also angeschaltet. Desweiteren soll in 

naher Zukunft getestet werden, wie sich eine Koinjektion mit der mRNA von gata verhält. 

Die Hypothese, dass GATA die Bildung von MyHC unterbindet, also als negativer 

Regulator fungiert, würde verifiziert, wenn nach einer Koinjektion die Expression von 

MyHC verzögert wird oder ganz ausbleibt.  

Außerdem soll getestet werden, ob die beiden unterschiedlichen Splice-Varianten von 

Nvgata auch eine Differenz im Expressionsmuster zeigen. Dazu müssen zwei Sonden 

hergestellt werden, eine mit und eine ohne das Indel. Unterschiede im Expressionsmuster 

könnten ein Hinweis darauf sein, dass es auch funktionelle Unterschiede gibt.  

Zur Bildung der Muskulatur von Nematostella sind natürlich nicht nur diese wenigen Gene 

nötig. Zur weiteren Untersuchung der Entwicklung der Muskulatur müssen zusätzliche 

Kandidatengene identifiziert und analysiert werden. Der Einfluss schon identifizierter, 

mesodermaler Gene, wie z.B. mef, twist oder snail könnte getestet werden um ein 

„Schaltbild“ der Interaktion der mesodermalen Gene zu bekommen.  
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10. Anhang 

Verwendete Oligonukleotide 

Sequenzspezifische Oligonukleotide 

Oligonukleotid Sequenz (5’ – 3’) Richtung Gen 

Gata_5’_RACE GGA GCG ACT TCA ACT CCG CTT 5’ gata 

Gata_3’_RACE TGG GTC TCC ATT CTG GTT 3’ gata 

Gata_5’_RACE2 TTG GCG TAG AGA TGG TTC 5’ gata 

Gata_3’_RACE2 TTC TGC GCC AGA GAG TGG 3’ gata 

Gata_intern_for AGA GAT GGT TCT GGC CAC TAT 5’ gata 

Gata_intern_rev CTT GAT GAG ATG ACG CTT G 3’ gata 

Gata_full_5 ATG GAA ACA GTC AAC TCA GAAC 5’ gata 

Gata_full_3 CAA TTT ACA CAC TCT CGA CCG T 3’ gata 

Gata_Intron_5 GAG TCC TCC TGG GAG CTG T 5’ gata 

Gata_Intron_3 CAC TCT CGA CCG TCT G 3’ gata 

MHC_cDNA_1_5’ ATG GAG TTC GAT CCA AAC GAT 5’ MyHC 

MHC_cDNA_1_3’ AAG CTG CTC GAA GGA GTT 3’ MyHC 

MHC_cDNA_2_5’ GTG TAC TAG ATA TTG CTG G 5’ MyHC 

MHC_cDNA_2_3’ ACT GCA GTC GGG GCG AGA 3’ MyHC 

MHC_cDNA_3_5’ CCT TCC AAG AGT TCA AGC AG 5’ MyHC 

MHC_cDNA_3_3’ GCT TTT GTT TCT GCA GAG TTTC 3’ MyHC 

MHC_cDNA_4_5’ TGA TGA TCT CGC TGT CAC T 5’ MyHC 

MHC_cDNA_4_3’ TCA GTG GAG TAG TTC CTG G 3’ MyHC 

MHC_cDNA_5_5’ GCT GAT CTT GAC AAC TCC CAA 5’ MyHC 

MHC_cDNA_5_3’ CTG CTC CAG CTT CTT GAT C 3’ MyHC 
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Oligonukleotid Sequenz (5’ – 3’) Richtung Gen 

MHC_contig_5’ ATC AAG AAG CTG GAG CAG 5’ MyHC 

MHC_contig_3’ CGA GAT GCC GCA CGT CCT 3’ MyHC 

MHC_intern_5’ ACT TAC TCC GGT CTC TTT 5’ MyHC 

MHC_intern_3’ TGA CCT TCT TTG TGT TCT 3’ MyHC 

MHC_Prom_1_5’a CCT TCC AAG AGT TCA AGC AG 5’ MyHC 

MHC_Prom_1_5’b CAC TGC AGT GTC AGG TCA G 5’ MyHC 

MHC_Prom_1_3’ GCT TTT GTT TCT GCA GAG TTT C 3’ MyHC 

MHC_Prom_5_intern TAG ACA CGC GCC TCG TAG 5’ MyHC 

MHC_Prom_3_intern TCC ATT CAA ACA TAC CCG AG 3’ MyHC 

MHC_Prom_Spe1 GAC ACT AGT CCG GAT GGG AGC AAA GAA 
AAA 

5’ MyHC 

MHC_Prom_BamH1 AGC GGA TCC CTT GAA ACA GTT ATT CTA 
AAC 

3’ MyHC 

Act_spez_5 GCT AAC ACT GTC CTG TCT 5’ Actin 

Act_spez_3 TGG AAG GTG GAC AGG GAA 3’ Actin 

Degenerierte Oligonukleotide 

Oligonukleotid Sequenz (5’ – 3’) Richtung Gen 

Gata5_5outer MGN GAR TGY GTN AAY TGY GG 5’ gata 

Gata5_3outer CCR CAN GCR TTR CAN ACN GG 3’ gata 

Gata5_5inner GAY GGN ACN GGN CAY TA 5’ gata 

Gata5_3inner GCR TTR CAN ACN GGY TCN CC 3’ gata 
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Sequenzen 

Die genomischen Sequenzen von gata und MyHC beinhalten Introns und Exons, Die 

Exons sind grau unterlegt, der extended-Exon Bereich von gata ist grün unterlegt. Exon-

Intron-Grenzen sind jeweils unterstrichen. 

Genomische gata-Sequenz 

ATGGAAACAGTCAACTCAGAACACCGGTGGATTCACCCCATCTCAGGCCAACACGACAGTCCTCACGGAGCAT
CATCCAGCGACAGAATGCAGCCTACAAACTGCTCCGGCGGCAGCGTGAATATAGTGGAACCTACACAACTTCT
ACCGCCAGATGAAGTCGATGTGTTTTTCCACCACCTTGACGGATCAGGCAATAGTGGAAACTGGTCATACGCA
GCGGGCCCAAGAGCGTACAGACCGTCCATGTGTCAAATGGCTGCTCACGGGCCCACGGCTTTTCAGGACCCGC
AAAGTCAAGCGAGTCCTCCTGGGAGCTGTAGCAGGGTTTTCCTGCCAACAGCGCGCGTTCCCGGCAGTCCAGT
GTGCCGTCCGCACTTCCATACTCCAATCCAGTGGATTGAGAGCAAACCAGCGCCGGGTCTACACTGTTCTACC
CCTAGTGCTGCGTCTGTTTGGTGTCCTCCGTTCCAGCAAAGCCACCGAGGGAACCCAATGGCAGCCAGCGGTG
TGTCCTCGGCTAGCGGAGTCTCTCACTCCTCCAGCCACCTCTTCTCGTTCCCTCCGACTCCGCCGAAGGAGAC
GTTTGGCAGCATGGACGGAGGTCCTCTCTCCAGCGATTTCTTCAGTTACGGAGGTGACGACAAGAGATTGAAA
GGGATGCAGTATACCGGTACCCCTCTGCGCGCTGATGTTCCTCCATTCGCAGGTTATCCTCCAGCTCTTCCAC
AATACTTTGCTTCAGACCTTAATATGCCAAGTTTTGGGCCGGGAATGCCGGGGATAATGGCAAATAGAAACTT
AACTCGAACCAGAACCAAGAGCCGTTCAAACTCAGGTTAGTGGAATGCGAGCCCCAGTGAATCGCTAAAATGT
CTGTTTTCTTTATTGAATTAACACGGTTTCGTGATTAAAACCACTTCTAGTGAGAACAAAATTGGCTTGCTTT
GAAATTTTTCTAGTGTTCTGAAGAATCGTTCTTCAGGCCTTAATTTTACCACAAAACGGAACTCTCCTCTCTG
GTGCACTACAAATTAAGTGCGTTTTGGTACTTTCCCAAAAAGTTCCGGTCTTTTCCTCTAACGGAGAGGAGTT
GCGCACTTTGAAAAGAGAGGAATTTTGGCTGCGTGTCGTGAAAATCGGTTTTAGTAAAACTCTTTTGACTTTC
AAGTTTCGCACTTCTCCTGGGGGTCACTTTCCTCGAATCTTTGATTGGAAACAAACGATGTGTTTGGCCCTCC
TCGACAGCCTTTCTTCTATTCAACTGCAGTATTAACACTTGGCAATTAGGGGGCATTTCTATACGCGCTAAAC
AATAGGTATTTATTAGTCTGAATAGCACAAAACAGGAGCGCGCCGCAACAGTTACAGATCTACCAGACTTTAG
ACTTCACACGGCTCAAACAAATTTATATTTTTTCATTAGGAGTATAGGAATAGCGGGCTGTTGTAATAGAAGT
TTATGCGTGTTTTTGCTGCCTTTTCATACAGCAGACGGTCGAGAGTGTGTAAATTGTGGAGCGACTTCAACTC
CGCTTTGGCGTAGAGATGGTTCTGGCCACTATCTCTGCAACGCGTGTGGACTTTACCATAAAATGAACGGCTC
TAGTCGACCACTTATCAAGCCCAAACGTAGATTGGTAAGTCAACAAGTTCTTTGCTTTGTAAAAACGCACAGT
GGATCAATAATCTTATCGTGAGGAGAAAGATTTCCCAAAGCATGACTTGCATCACACCCTAGTGATCACGGAT
AGCTCTACCTAGTGATGACAGCCAGACTTGAAATTTCAGAGATTCTTTATTGCGGATTTCTGGTGCTGCTATA
TGTTCCCAATCTCTATTGACAACAAGCTATAAGGCTAGTCTCACACCACTCACAAAGACGCAATAACTTACTC
AAGGGATGAGGTTTGGGGGTAGTTCAATACGGTTGGAACTCAAACAGAGTTTTTCCAAGTGATCAGGATATTT
TGTCTCGAGTTTCTGACACGAGTCCAAACGCTCATCACAAGCGCGTACTACTGTGACTCACGTGTCGTCACGA
TTCAAACCATGCAACAATCAGAGTAAACAGCTTAGTTTGCTTTTCAAATGTTTTTACAATCACTCTCGGGTTA
TATCTCAACGATTTATGTCTTTATTTTGTTCTCGATACGCAGTCCGCCGCCCGTCGGGCAGGAACGTCTTGCG
CCAACTGCCACACAACCCAGACCACTCTCTGGCGCAGAAACCAGAATGGAGACCCAGTTTGCAACGCCTGTGG
ACTCTATTGGAAGCTCCATGCTGTAAGTACACCGACGAGGCATTGTAGATGGGTACTTTTTCTTCTCTGCGAG
TAAATGAGATGAGACTAATAGAGAGGCGAGATAAGATACAGCGCGATAAGATCCGACTATATCGCAATCACAC
TATTAGTCCTAATGGGCGCGCGTGATAAACAAATATATCTCCCAAGAAAAACTCGACTCATATGGAGCCTCTT
GTTTGCGCGCGAATCCCTAAGCGCTCTTGGCCGCTGAAAGAAGTCTAGGCCTTCTGTGTGCCACATTTCCCTG
AAAAGAACCGTGATGGAATTAATACGCGCATTAATAATTGAGGGTATATTTTTGCCGGTGTACACCTCAAGCC
GTTCGCTTTGGCTAATTCTCTGTTAGCAGCTGCCTTTGCGAGGCCGTTATTTCGATTATACGCTATTACAAAG
CCCTCCAATTAGTTCTATACATCGATGTGTGATTTAATACCAATATCCTGTATTTGAACTGCACTTTCCTTAG
TATTTACCACAGCAACTTCCGATGTTTTTACCCAATAAATGTTTTCACAAACTTTGGTTATTCGAGACTTTGA
GAAGGCTTCGCTCATTTTCCAAAATTAGTACTTTTTGTCAATTACATTTTAAAGGCTTCGTAAGATCTAATTT
CCAAAAACACAATGTGGGGGAATAAAAGCTACAAATATGGATTATGGAGAAGTGAGATATATTTGTCGTTGTT
AATGGAATTTTGTCGGTGAATGATTTATAGTGTTCGCTTACTCTTGACCACACGTGGTTGTACGGGCTATTTG
CTAGCCGTTTAGAAGTTATTAGTAAGCGAAGAAAGCTTATATCAAATCACTTTTAGTGTCTATTACAAAATGC
CCCTTCACTTTGGCGCTAGAATTAGCGTCTTTCGATCGAGTTAATAGCTCGCTTTTGTCTGCGCGTAACATCA
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AACAAGACAGCCTGTTTCCCAATCGCAACTTTTCGCGTAATGATAATCTTTTTATAAGTGTGATAATCTTTTT
ACTGCGCGATTCGTGATCAAGTTAAAATTCAAACAGATTTCGATATTCGCTCGAAATTGGCTTGAAATTTTCG
TGTTTATCTTGCTAATGTAATTACTGAACAAAAATCATGTTAAGTAGTCAGAGCATTTAAAATTATAGTAGAC
ATTTCGGAGATAAGCGTGGAAGAAAACGCGATAAATCCGCAGCATTCCTCTCAGAACGCCCCGGTGTGTACTT
CTGAATTTTAATTGAAATATAGAAAACATTGCTTTGTTTCGAAGAGCTTAGAATTACTTCTATTGTTAGACGT
TTCGTTTTGAAGTTTCTCGTAATGAAAGTTCTAGGGCAGGTTTAATACACCTGGATCTATCAGGAATGTCAAT
TGTCAGTGCAAGGCGTTTTTCTTATTTTTATTTTTTTAAAAATTTGGGGAAAGTCACGCATTGTAAGGTATTC
AATTGGGCTGTTAACGATGGAAAAACTTGAAATTCGTGGTTGCTACGAAACTGTACCAATTTAAAAGACTAAA
CGTAGCTGTGAAGAATCACTTTTTCAGAGTCTCACGACAATTAGTGGACCAGGAATAAAAAACTTACATATTC
AACGCGCAAAAGAAGACAATATGTTCACACTTTGCGGAATAATGGCTAAAATCCCTAAAACTTTCCTCAGGTC
TTAGGCAGGTTCAGTTGTTATTTTACTTTAGTGCGCCTTTCGATTATACTTAGGCAAATAATATCCTGGTGAT
TAATGTTAAGATGATTAAACTGCTAATCGTAATTGCAATTTAATGACGCACATTTCACAAGCGCGACACCATA
TTTCACACGGACCCAATCACCAGGAAACTAAAAACAGAAAATAAATGAGACTAGTGTGAATTTAACTTAATTT
ATCGCTTGTTTTACCAGGTTAACCGACCTCTCTCGATGAAGAAGGACGGAATCCAAACGCGTAACCGGAAAGT
GTCTTCCAAAAGCAAAAATAAAAACAAGAATGTGAAGCAAGAACCCAAACTTGGAGATGACCTGAAGCTGAGC
TCCTCCAGCCCCTTGATGAACCAAACAAGCGTCATCTCATCAAGTATTATAAGCCCGATGGGACACAATGGCA
TACATACCCCTACGGCATTTAGTCGGCCCTCAATGCCCGGGATCCCCGGTATCCATCCGGGATTATACGGACC
TATAATCCCCGCTCCGACTAGCAGTGCTGGTTCAACGTATAACAGCAGCTCAACACCGCCGTCGTCTTACTCA
TCGACGATATGACAAGACTGCAGAGTGAACCTCGGATAATGGCGGTCCATGAAACCGCTCGAGCAAAGAACAC
TAAACAGCTCTTGCCCGCTCGCAAGCCGCGGCTTTGGCGCAAAAAATAGAACCCATATATAAAACAAACCTCG
TGGAATTATATTATCGCGAAGTTACTCGCGGATGAGGACTTTAGTGACAAGAAGGGTGCGACTCCAGCGCCTT
TGCTAGTTTGATGTTATTAATTTTGTTGTTGCACATCGATGACCACACGTTTGGTACTCGCATACGTCCAATG
CCGCCGCCTTCAGAGTATAGTTTGACTGGCGATTATGTCTGCCACTATCGTTCTTCGTCCATGAATCTTCCCT
TGTCCGAATGAGCGATCGCTCTCGACAGGATAAGTTTAAAAGGGCAGAGACATACTGCTAAATATTGTTAGCC
GTTCACGATAAGATAGCTCTGTTATAAAATTGAACGGGCACGAGATAAATGTTCTTTTTGCCTCAAGATAAAA
ATCCAGGTATTTGATTTCATGATATTTTTTTGTGTAATTAGTTTTATCACGGCTCATATATCATCCAAGGCTA
GGACCACGTTCATCCAGAAAGATATACAAGATTGTACAGAAAACTCTTATGAATATATCTACGTCTTCAAGAT
TATATAAGAAAAGAAAAAAAAAGTATATCGACGATATCCTGGACGTCAAAAACCTGCAAAGAAATGCAGGCCA
TAACCAAAGACAGACAACCCAAAGATTTTCAACGCAGTCCTTTTTCGATAGATCGAAATATCTCCTCTTCTAA
GACCGAAAATGTATACCAATTATTATTGAAATAAAGTTGAAAGATCTGAAATTTC 

Gata Splice-Varianten 

>Gata-a 
GAGTCCTCCTGGGAGCTGTAGCAGGGTTTTCCTGCCAACAGCGCGCGTTCCCGGCAGTCCAGTGTGCCGTCCG
CACTTCCATACTCCAATCCAGTGGATTGAGAGCAAACCAGCGCCGGGTCTACACTGTTCTACCCCTAGTGCTG
CGTCTGTTTGGTGTCCTCCGTTCCAGCAAAGCCACCGAGGGAACCCAATGGCAGCCAGCGGTGTGTCCTCGGC
TAGCGGAGTCTCTCACTCCTCCAGCCACCTCTTCTCGTTCCCTCCGACTCCGCCGAAGGAGACGTTTGGCAGC
ATGGACGGAGGTCCTCTCTCCAGCGATTTCTTCAGTTACGGAGGTGACGACAAGAGATTGAAAGGGATGCAGT
ATACCGGTACCCCTCTGCGCGCTGATGTTCCTCCATTCGCAGGTTATCCTCCAGCTCTTCCACAATACTTTGC
TTCAGACCTTAATATGCCAAGTTTTGGGCCGGGAATGCCGGGGATAATGGCAAATAGAAACTTAACTCGAACC
AGAACCAAGAGCCGTTCAAACTCAGCAGaCGGTCGAGAGTG 
 
>Gata-b 
GAGTCCTCCTGGGAGCTGTAGCAGGGTTTTCCTGCCAACAGCGCGCGTTCCCGGCAGTCCAGTGTGCCGTCCG
CACTTCCATACTCCAATCCAGTGGATTGAGAGCAAACCAGCGCCGGGTCTACACTGTTCTACCCCTAGTGCTG
CGTCTGTTTGGTGTCCTCCGTTCCAGCAAAGCCACCGAGGGAACCCAATGGCAGCCAGCGGTGTGTCCTCGGC
TAGCGGAGTTtctCACTCCTCCAGCCACCTCTTCTCGTTCCCTCCGACTCCGCCGAAGGAGACGTTTGGCAGC
ATGGACGGAGGTCCTCTCTCCAGCGATTTCTTCAGTTACGGAGGTGACGACAAGAGATTGAAAGGGATGCAGT
ATACCGGTACCCCTCTGCGCGCTGATGTTCCTCCattcGCAGACGGTCGATAGTGnnaAat 



Anhang 

 105

>Gata-c 
GAGTCCTCCTGGGAGCTGTAGCAGGGTTTTCCTGCCAACAGCGCGCGTTCCCGGCAGTCCAGTGTGCCGTCCG
CACTTCCATACTCCAATCTAGTGGATTGAGAGCAAACCAGCGCCGGGTCTACACTGTTCTACCCCTAGTGCTG
CGTCTGTTTGGTGTCCTCCGTTCCAGCAAAGCCACCGAGGGAACCCAATGGCAGCCAGCGGTGTGTCCTCGGC
TAGCGGAGTCTCTCACTCCTCCAGCCACCTCTTCTCGTTCCCTCCGACTCCGCCGAAGGAGACGTTTGGCAGC
ATGGACGGAGGTCCTCTCTCCAGCGATTTCTTCAGTTACGGAGACGGTCGAGAGTG 

Gata cDNA-Sequenz 

Der ”Open Reading Frame” (ORF) ist mit den ersten und letzten drei Nukleotiden der 

Sequenz grau unterlegt. 

ATGGAAACAGTCAACTCAGAACACCGGTGGATTCACCCCATCTCAGGCCAACACGACAGTCCTCACGGAGCAT
CATCCAGCGACAGAATGCAGCCTACAAACTGCTCCGGCGGCAGCGTGAATATAGTGGAACCTACACAACTTCT
ACCGCCAGATGAAGTCGATGTGTTTTTCCACCACCTTGACGGATCAGGCAATAGTGGAAACTGGTCATACGCA
GCGGGCCCAAGAGCGTACAGACCGTCCATGTGTCAAATGGCTGCTCACGGGCCCACGGCTTTTCAGGACCCGC
AAAGTCAAGCGAGTCCTCCTGGGAGCTGTAGCAGGGTTTTCCTGCCAACAGCGCGCGTTCCCGGCAGTCCAGT
GTGCCGTCCGCACTTCCATACTCCAATCCAGTGGATTGAGAGCAAACCAGCGCCGGGTCTACACTGTTCTACC
CCTAGTGCTGCGTCTGTTTGGTGTCCTCCGTTCCAGCAAAGCCACCGAGGGAACCCAATGGCAGCCAGCGGTG
TGTCCTCGGCTAGCGGAGTCTCTCACTCCTCCAGCCACCTCTTCTCGTTCCCTCCGACTCCGCCGAAGGAGAC
GTTTGGCAGCATGGACGGAGGTCCTCTCTCCAGCGATTTCTTCAGTTACGGAGGTGACGACAAGAGATTGAAA
GGGATGCAGTATACCGGTACCCCTCTGCGCGCTGATGTTCCTCCATTCGCAGGTTATCCTCCAGCTCTTCCAC
AATACTTTGCTTCAGaCCTTAATATGCCAAGTTTTGGGCCGGGAATGCCGGGGATAATGGCAAATAGAAACTT
AACTCGAACCAGAACCAAGAGCCGTTCAAACTCAGCAGACGGTCGAGAGTGTGTAAATTGTGGAGTGACTTCA
ACTCCGCTTTGGCGTAGAGATGGTTCTGGCCACTATCTCTGCAACGCGTGTGGACTTTACCATAAAATGAACG
GCTCTAGTCGACCACTTATCAAGCCCAAACGTAGATTGTCCGCCGCCCGTCGGGCAGGAACGTCTTGCGCCAA
CTGCCACACAACCCAGACCACTCTCTGGCGCAGAAACCAGAATGGAGACCCAGTTTGCAACGCCTGTGGACTC
TATTGGATGCTCCATGCTGTTAACCGACCTCTCTCGATGAAGAAGGACGGAATCCAAACGCGTAACCGGAAAG
TGTCTTCCAAAAGCAAAAATAAAAACAAGAATGTGAAGCAAGAACCCAAACTTGGAGATGACCTGAAGCTGAG
CTCCTCCAGCCCCTTGATGAACCAAACAAGCGTCATCTCATCAAGTATTATAAGCCCGATGGGACACAATGGC
ATACATACCCCTACGGCATTTAGTCGGCCCTCAATGCCCGGGATCCCCGGTATCCATCCGGGATTATACGGAC
CTATAATCCCCGCTCCGACTAGCAGTGCTGGTTCAACGTATAACAGCAGCTCAACACCGCCGTCGTCTTACTC
ATCGACGATATGACAAGACTGCAGAGTGAACCTCGGATAATGGCGGTCCATGAAACCGCTCGAGCAAAGAACA
CTAAACAGCTCTTGCCCGCTCGCAAGCCGCGGCTTTGGCGCAAAAAATAGAACCCATATATAAAACAAACCTC
GTGGAATTATATTATCGCGAAGTTACTCGCGGATGAGGACTTTAGTGACAAGAAGGGTGCGACTCCAGCGCCT
TTGCTAGTTTGATGTTATTAATTTTGTTGTTGCACATCGATGACCACACGTTTGGTACTCGCATACGTCCAAT
GCCGCCGCCTTCAGAGTATAGTTTGACTGGCGATTATGTCTGCCACTATCGTTCTTCGTCCATGAATCTTCCC
TTGTCCGAATGAGCGATCGCTCTCGACAGGATAAGTTTAAAAGGGCAGAGACATACTGCTAAATATTGTTAGC
CGTTCACGATAAGATAGCTCTGTTATAAAATTGAACGGGCACGAGATAAATGTTCTTTTTGCCTCAAGATAAA
AATCCAGGTATTTGATTTCATGATATTTTTTTGTGTAATTAGTTTTATCACGGCTCATATATCATCCAAGGCT
AGGACCACGTTCATCCAGAAAGATATACAAGATTGTACAGAAAACTCTTATGAATATATCTACGTCTTCAAGA
TTATATAAGAAAAGAAAAAAAAAGTATATCGACGATATCCTGGACGTCAAAAACCTGCAAAGAAATGCGGGCC
ATAACCAAAGACAGACAACCCAAAGATTTTCAACGCAGTCCTTTTTCGATAGATCGAAATATCTCCTCTTCTA
AGACCGAAAATGTATACCAATTATTATTGAAATAAAGTTGAAAGATCTGAAATTTCAAAAAAAAAAAAAAAAA
AAAAAAAA 
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Gata-Sondensequenz 

CGGGAGTGTGTTAATTGTGGAGCGACTTCAACTCCGCTTTGGCGTAGAGATGGTTCTGGCCACTATCTCTGCA
ACGCGTGTGGACTTTACCATAAAATGAACGGCTCTAGTCGACCACTTATCAAGCCCAAACGTAGATTGTCCGC
CGCCCGTCGGGCAGGAACGTCTTGCGCCAACTGCCACACAACCCAGACCACTCTCTGGCGCAGAAACCAGAAT
GGAGACCCAGTTTGCAACGCCTGTGGACTCTATTGGATGCTCCATGCTGTTAACCGACCTCTCTCGATGAAGA
AGGACGGAATCCAAACGCGTAACCGGAAAGTGTCTTCCAAAAGCAAAAATAAAAACAAGAATGTGAAGCAAGA
ACCCAAACTTGGAGATGACCTGAAGCTGAGCTCCTCCAGCCCCTTGATGAACCAAACAAGCGTCATCTCATCA
AGTATTATAAGCCCGATGGGACACAATGGCATACATACCCCTACGGCATTTAGTCGGCCCTCAATGCCCGGGA
TCCCCGGTATCCATCCGGGATTATACGGACCTATAATCCCCGCTCCGACTAGCAGTGCTGGTTCAACGTATAA
CAGCAGCTCAACACCGCCGTCGTCTTACTCATCGACGATATGACAAGACTGCAGAGTGAACCTCGGATAATGG
CGGTCCATGAAACCGCTCGAGCAAAGAACACTAAACAGCTCTTGCCCGCTCGCAAGCCGCGGCTTTGGCGCAA
AAAATAGAACCCATATATAAAACAAACCNNNGTGGATTATATTATCGCGAAGTTACTCGCGGATGAGGACTTT
AGTGACAAGAAGGGTGCGACTCCAGCGCCTTTGCTAGTTTGATGTTATTAATTTTGTTGTTGCACATCGATGA
CCACACGTTTGGTACTCGCATACGTCCAATGCCGCCGCCTTCAGAGTATAGTTTGACTGGCGATTATGTCTGC
CACTATCGTTCTTCGTCCATGAATCTTCCCTTGTCCGAATGAGCGATCGCTCTCGACAGGATAAGTTTAAAAG
GGCAGAGACATACTGCTAAATATTGTTAGCCGTTCACGATAAGATAGCTCTGTTATAAAATTGAACGGGCACG
AGATAAATGTTCTTTTTGCCTCAAGATAAAAATCCAGGTATTTGATTTCATGATATTTTTTTGTGTAATTAGT
TTTATCACGGCTCATATATCATCCAAGGCTAGGACCACGTTCATCCAGAAAGATATACAAGATTGTACAGAAA
ACTCTTATGAATATATCTACGTCTTCAAGATTATATAAGAAAAGAAAAAAAAAGTATATCGACGATATCCTGG
ACGTCAAAAACCTGCAAAGAAATGCGGGCCATAACCAAAGACAGACAACCCAAAGATTTTCAACGCAGTCCTT
TTTCGATAGATCGAAATATCTCCTCTTCTAAGACCGAAAATGTATACCAATTATTATTGAAATAAAGTTGAAA
GATCTGAAATTTCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA 

Gata-Aminosäuresequenz 

       1  R  G  I  M  E  T  V  N  S  E  H  R  W  I  H  P  I  S  G  Q   
       1 CCGCGGGATTATGGAAACAGTCAACTCAGAACACCGGTGGATTCACCCCATCTCAGGCCA 
      21  H  D  S  P  H  G  A  S  S  S  D  R  M  Q  P  T  N  C  S  G   
      61 ACACGACAGTCCTCACGGAGCATCATCCAGCGACAGAATGCAGCCTACAAACTGCTCCGG 
      41  G  S  V  N  I  V  E  P  T  Q  L  L  P  P  D  E  V  D  V  F   
     121 CGGCAGCGTGAATATAGTGGAACCTACACAACTTCTACCGCCAGATGAAGTCGATGTGTT 
      61  F  H  H  L  D  G  S  G  N  S  G  N  W  S  Y  A  A  G  P  R   
     181 TTTCCACCACCTTGACGGATCAGGCAATAGTGGAAACTGGTCATACGCAGCGGGCCCAAG 
      81  A  Y  R  P  S  M  C  Q  M  A  A  H  G  P  T  A  F  Q  D  P   
     241 AGCGTACAGACCGTCCATGTGTCAAATGGCTGCTCACGGGCCCACGGCTTTTCAGGACCC 
     101  Q  S  Q  A  S  P  P  G  S  C  S  R  V  F  L  P  T  A  R  V   
     301 GCAAAGTCAAGCGAGTCCTCCTGGGAGCTGTAGCAGGGTTTTCCTGCCAACAGCGCGCGT 
     121  P  G  S  P  V  C  R  P  H  F  H  T  P  I  Q  W  I  E  S  K   
     361 TCCCGGCAGTCCAGTGTGCCGTCCGCACTTCCATACTCCAATCCAGTGGATTGAGAGCAA 
     141  P  A  P  G  L  H  C  S  T  P  S  A  A  S  V  W  C  P  P  F   
     421 ACCAGCGCCGGGTCTACACTGTTCTACCCCTAGTGCTGCGTCTGTTTGGTGTCCTCCGTT 
     161  Q  Q  S  H  R  G  N  P  M  A  A  S  G  V  S  S  A  S  G  V   
     481 CCAGCAAAGCCACCGAGGGAACCCAATGGCAGCCAGCGGTGTGTCCTCGGCTAGCGGAGT 
     181  S  H  S  S  S  H  L  F  S  F  P  P  T  P  P  K  E  T  F  G   
     541 CTCTCACTCCTCCAGCCACCTCTTCTCGTTCCCTCCGACTCCGCCGAAGGAGACGTTTGG 
     201  S  M  D  G  G  P  L  S  S  D  F  F  S  Y  G  G  D  D  K  R   
     601 CAGCATGGACGGAGGTCCTCTCTCCAGCGATTTCTTCAGTTACGGAGGTGACGACAAGAG 
     221  L  K  G  M  Q  Y  T  G  T  P  L  R  A  D  V  P  P  F  A  G   
     661 ATTGAAAGGGATGCAGTATACCGGTACCCCTCTGCGCGCTGATGTTCCTCCATTCGCAGG 
     241  Y  P  P  A  L  P  Q  Y  F  A  S  D  L  N  M  P  S  F  G  P   
     721 TTATCCTCCAGCTCTTCCACAATACTTTGCTTCAGaCCTTAATATGCCAAGTTTTGGGCC 
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     261  G  M  P  G  I  M  A  N  R  N  L  T  R  T  R  T  K  S  R  S   
     781 GGGAATGCCGGGGATAATGGCAAATAGAAACTTAACTCGAACCAGAACCAAGAGCCGTTC 
     281  N  S  A  D  G  R  E  C  V  N  C  G  V  T  S  T  P  L  W  R   
     841 AAACTCAGCAGACGGTCGAGAGTGTGTAAATTGTGGAGTGACTTCAACTCCGCTTTGGCG 
     301  R  D  G  S  G  H  Y  L  C  N  A  C  G  L  Y  H  K  M  N  G   
     901 TAGAGATGGTTCTGGCCACTATCTCTGCAACGCGTGTGGACTTTACCATAAAATGAACGG 
     321  S  S  R  P  L  I  K  P  K  R  R  L  S  A  A  R  R  A  G  T   
     961 CTCTAGTCGACCACTTATCAAGCCCAAACGTAGATTGTCCGCCGCCCGTCGGGCAGGAAC 
     341  S  C  A  N  C  H  T  T  Q  T  T  L  W  R  R  N  Q  N  G  D   
    1021 GTCTTGCGCCAACTGCCACACAACCCAGACCACTCTCTGGCGCAGAAACCAGAATGGAGA 
     361  P  V  C  N  A  C  G  L  Y  W  M  L  H  A  V  N  R  P  L  S   
    1081 CCCAGTTTGCAACGCCTGTGGACTCTATTGGATGCTCCATGCTGTTAACCGACCTCTCTC 
     381  M  K  K  D  G  I  Q  T  R  N  R  K  V  S  S  K  S  K  N  K   
    1141 GATGAAGAAGGACGGAATCCAAACGCGTAACCGGAAAGTGTCTTCCAAAAGCAAAAATAA 
     401  N  K  N  V  K  Q  E  P  K  L  G  D  D  L  K  L  S  S  S  S   
    1201 AAACAAGAATGTGAAGCAAGAACCCAAACTTGGAGATGACCTGAAGCTGAGCTCCTCCAG 
     421  P  L  M  N  Q  T  S  V  I  S  S  S  I  I  S  P  M  G  H  N   
    1261 CCCCTTGATGAACCAAACAAGCGTCATCTCATCAAGTATTATAAGCCCGATGGGACACAA 
     441  G  I  H  T  P  T  A  F  S  R  P  S  M  P  G  I  P  G  I  H   
    1321 TGGCATACATACCCCTACGGCATTTAGTCGGCCCTCAATGCCCGGGATCCCCGGTATCCA 
     461  P  G  L  Y  G  P  I  I  P  A  P  T  S  S  A  G  S  T  Y  N   
    1381 TCCGGGATTATACGGACCTATAATCCCCGCTCCGACTAGCAGTGCTGGTTCAACGTATAA 
     481  S  S  S  T  P  P  S  S  Y  S  S  T  I  *  Q  D  C  R  V  N   
    1441 CAGCAGCTCAACACCGCCGTCGTCTTACTCATCGACGATATGACAAGACTGCAGAGTGAA 
     501  L  G  *  W  R  S  M  K  P  L  E  Q  R  T  L  N  S  S  C  P   
    1501 CCTCGGATAATGGCGGTCCATGAAACCGCTCGAGCAAAGAACACTAAACAGCTCTTGCCC 
     521  L  A  S  R  G  F  G  A  K  N  R  T  H  I  *  N  K  P  R  G   
    1561 GCTCGCAAGCCGCGGCTTTGGCGCAAAAAATAGAACCCATATATAAAACAAACCTCGTGG 
     541  I  I  L  S  R  S  Y  S  R  M  R  T  L  V  T  R  R  V  R  L   
    1621 AATTATATTATCGCGAAGTTACTCGCGGATGAGGACTTTAGTGACAAGAAGGGTGCGACT 
     561  Q  R  L  C  *  F  D  V  I  N  F  V  V  A  H  R  *  P  H  V   
    1681 CCAGCGCCTTTGCTAGTTTGATGTTATTAATTTTGTTGTTGCACATCGATGACCACACGT 
     581  W  Y  S  H  T  S  N  A  A  A  F  R  V  *  F  D  W  R  L  C   
    1741 TTGGTACTCGCATACGTCCAATGCCGCCGCCTTCAGAGTATAGTTTGACTGGCGATTATG 
     601  L  P  L  S  F  F  V  H  E  S  S  L  V  R  M  S  D  R  S  R   
    1801 TCTGCCACTATCGTTCTTCGTCCATGAATCTTCCCTTGTCCGAATGAGCGATCGCTCTCG 
     621  Q  D  K  F  K  R  A  E  T  Y  C  *  I  L  L  A  V  H  D  K   
    1861 ACAGGATAAGTTTAAAAGGGCAGAGACATACTGCTAAATATTGTTAGCCGTTCACGATAA 
     641  I  A  L  L  *  N  *  T  G  T  R  *  M  F  F  L  P  Q  D  K   
    1921 GATAGCTCTGTTATAAAATTGAACGGGCACGAGATAAATGTTCTTTTTGCCTCAAGATAA 
     661  N  P  G  I  *  F  H  D  I  F  L  C  N  *  F  Y  H  G  S  Y   
    1981 AAATCCAGGTATTTGATTTCATGATATTTTTTTGTGTAATTAGTTTTATCACGGCTCATA 
     681  I  I  Q  G  *  D  H  V  H  P  E  R  Y  T  R  L  Y  R  K  L   
    2041 TATCATCCAAGGCTAGGACCACGTTCATCCAGAAAGATATACAAGATTGTACAGAAAACT 
     701  L  *  I  Y  L  R  L  Q  D  Y  I  R  K  E  K  K  S  I  S  T   
    2101 CTTATGAATATATCTACGTCTTCAAGATTATATAAGAAAAGAAAAAAAAAGTATATCGAC 
     721  I  S  W  T  S  K  T  C  K  E  M  R  A  I  T  K  D  R  Q  P   
    2161 GATATCCTGGACGTCAAAAACCTGCAAAGAAATGCGGGCCATAACCAAAGACAGACAACC 
     741  K  D  F  Q  R  S  P  F  S  I  D  R  N  I  S  S  S  K  T  E   
    2221 CAAAGATTTTCAACGCAGTCCTTTTTCGATAGATCGAAATATCTCCTCTTCTAAGACCGA 
     761  N  V  Y  Q  L  L  L  K  *  S  *  K  I  *  N  F  K  K  K  K   
    2281 AAATGTATACCAATTATTATTGAAATAAAGTTGAAAGATCTGAAATTTCAAAAAAAAAAA 
     781  K  K  K  K   
    2341 AAAAAAAAAAAAAA 
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Gata-Volllängen-Alignment 

                              *        20         *        40         *        60       
Nematostella Gata  : ------------------------------------------------------------ :   - 
Xenopus Gata-3     : ------------------------------------------------------------ :   - 
Mus Gata-3         : ------------------------------------------------------------ :   - 
Danio Gata-2       : ------------------------------------------------------------ :   - 
Xenopus Gata-2     : ------------------------------------------------------------ :   - 
Gallus Gata-2      : ------------------------------------------------------------ :   - 
Strongylo Gata-e   : ------------------------------------------------------------ :   - 
Drosophila Pannier : ------------------------------------------------------------ :   - 
Mus Gata-6         : MALTDGGWCLPKRFGAAAADAGDSGPFPAREPSSPLSPISSSSSSCSRGGDRGPCGASNC :  60 
Mus Gata-5         : ------------------------------------------------------------ :   - 
Gallus Gata-4      : ------------------------------------------------------------ :   - 
Mus Gata-4         : ------------------------------------------------------------ :   - 
Drosophila Grain   : ------------------------------------------------------------ :   - 
                              *        80         *       100         *       120       
Nematostella Gata  : ---------------------------------------------------METVNSEHR :   9 
Xenopus Gata-3     : ---------------------------------------------------MEVSAEQPR :   9 
Mus Gata-3         : ---------------------------------------------------MEVTADQPR :   9 
Danio Gata-2       : ---------------------------------------------------MEVAADQSR :   9 
Xenopus Gata-2     : ---------------------------------------------------MEVATDQPR :   9 
Gallus Gata-2      : ---------------------------------------------------MEVATDQPR :   9 
Strongylo Gata-e   : ------------------------------------------------------------ :   - 
Drosophila Pannier : ------------------------------------------------------------ :   - 
Mus Gata-6         : RTPQLDAEAVAGPPGRSLLLSPYASHPFAAAHGAAAPGVAGPGSALSTWEDLLLFTDLDQ : 120 
Mus Gata-5         : ------------------------------------------------------------ :   - 
Gallus Gata-4      : ------------------------------------------------------------ :   - 
Mus Gata-4         : ------------------------------------------------------------ :   - 
Drosophila Grain   : ---------------------------------------------------MDMTSTAEA :   9 
                              *       140         *       160         *       180       
Nematostella Gata  : WIHPISGQHDSPHGASSSDRMQPTNCSGGSVNIVEP-TQLLPPDEVDVFFHHLDGSGN-- :  66 
Xenopus Gata-3     : WVSHP------HHPALLNGQHSDSHHP--VHNYIDP-TQYPPPEDMDVLFN-IDGQGNHV :  59 
Mus Gata-3         : WVSH-------HHPAVLNGQHPDTHHPGLGHSYME--AQYPLTEEVDVLFN-IDGQGNHV :  59 
Danio Gata-2       : WMAH--------HHAVLNGQHPESHHHGLTHNYMEPMAPLLPPDEVDVFLNHLDSQGN-- :  59 
Xenopus Gata-2     : WMAH--------H-AVLNGQHPDSHHPGLAHNYMEP-TQLLPPDEVDVFFNHLDSQGN-- :  57 
Gallus Gata-2      : WMTH--------H-AVLNGQHPESHHPGLAHNYMEP-AQLLPPDEVDVFFNHLDSQGN-- :  57 
Strongylo Gata-e   : ------------MPHQVGVSHLQPEHNNSNILLPKEDVEVFFSNLDKNPATGLHQQYLYP :  48 
Drosophila Pannier : ------------------------------MGILLSDGDSTSDQQSTRDYPHFSGDYQN- :  29 
Mus Gata-6         : AATASKLLWSSRGAKLSPFAAEQPEEMYQTLAALSSQGP---AAYDGAPGGFVHSAAAAA : 177 
Mus Gata-5         : --------------------------MYQSLALAQSPGQ---GTYADS-GAFLHSSGTG- :  29 
Gallus Gata-4      : ------------------------------------------------------------ :   - 
Mus Gata-4         : --------------------------MYQSLAMAANHGPPPGAYEAGGPGAFMHSAGAAS :  34 
Drosophila Grain   : AARS------WYDSPRLGGGGSSGGGNGGGVSPQTNGLGSAGSSLAHSHHSLSSGASSAG :  63 
                              *       200         *       220         *       240       
Nematostella Gata  : ----------------SGNWSYAAGPRAYRP----------------SMCQMAAHGPTAF :  94 
Xenopus Gata-3     : PSYYSNS----VR-TVPRYPPPHHGSLVCHPSILQS----WTDGRK-SLGGPHAASAWNL : 109 
Mus Gata-3         : PSYYGNS----VRATVQRYPPTHHGSQVCRPPLLHGS-LPWLDGGK-ALSSHHTASPWNL : 113 
Danio Gata-2       : -PYYSNS---RARVSYGQAHARLTGSQVCRPHLIHSPGIPWLDSGKAALS-AAHHNAWAV : 114 
Xenopus Gata-2     : -PYYANSAHARARVSYSQAHARLTGSQMCRPHLLHSPGLPWLESGKTALSAAHHHNPWTV : 116 
Gallus Gata-2      : -PYYANSAHARARVSYSQAHARLTGSQMCRPHLIHSPGIPWLDSSKAALS-AHHHNPWTV : 115 
Strongylo Gata-e   : QYHLTSESQMYQSAS--ISLQSALQPTVSPGGMPPSQQPGYEASPASYIHSSANPVYVPT : 106 
Drosophila Pannier : ---------VTLSAASASTSASASATHVAAVKMYHSSAVAAYTDLAAAGSAASAGVGVGV :  80 
Mus Gata-6         : AAAAAASSPVYVPTTRVGSMLSGLPYLQGAGSGPSNHAGGAGAHPGWSQ-ASADSPPYGG : 236 
Mus Gata-5         : -------SPVFVAPTRMPSMLPYLPSCE-----PGSQAPALAAHSSWTQTVAADSSAFGS :  77 
Gallus Gata-4      : --------PVYVPTTRVPSMLPSLPYLPSSGSSQQASPVSSHS----------------- :  35 
Mus Gata-4         : -------SPVYVPTPRVPSSVLGLSYLQGGGSAAAAGTTSGGSSGAGPSGAGPGTQQGSP :  87 
Drosophila Grain   : -----------SSVGVGSALGGGGGSGLDTSDMSAFYALESNGHHRRYYPSYHQHTSRMP : 112 
                              *       260         *       280         *       300       
Nematostella Gata  : QDPQSQASPPGSCSR-----VFLPTARVPGSPV--------CRPH---FHTPIQWIESKP : 138 
Xenopus Gata-3     : -PFAKPSIHHNSPGG---LSVYPPASSASLATG-------HSSPH-LFTFPPTPPKDVSP : 157 
Mus Gata-3         : SPFSKTSIHHGSPGP---LSVYPPASSSSLAAG-------HSSPH-LFTFPPTPPKDVSP : 162 
Danio Gata-2       : SHFSKPGLHPASA-------AYPCSSSSSTAPVSSLTSATHSSPHPLYNFPPTPPKDVSP : 167 
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Xenopus Gata-2     : SPFGKAPLHPAARGG----SLYPGTGSSACPSSS------HSSPH-LFGFPPTPPKDVSP : 165 
Gallus Gata-2      : NPFTKTPLHPSAAGAPGAISVYPGSSTSSTASVSSLTPASHSGSH-LFGFPPTPPKEVSP : 174 
Strongylo Gata-e   : TRPTFSGMHHPAQFIQ---HIPAVSSPNHQNPSVIQANAHAAAAVWSPQSDGSGGGGVVG : 163 
Drosophila Pannier : SGYHQQAVNAPVYVPS---------------------------------NRQYNHVAAHF : 107 
Mus Gata-6         : GGAAGGGAAGPGGAGS---ATAHASARFPYSPSPPMANGAARDPGGYVAAGGTGAGSVSG : 293 
Mus Gata-5         : GSPHPPAAHPPG------------ATTFPFAHSPPGS-------------GSGGSAGVRD : 112 
Gallus Gata-4      : IWTQPGAESAAYNPGS---SHPPVSPRFSFSTST----PIPSTS-----SRDAAAAYSS- :  82 
Mus Gata-4         : GWSQAGAEGAAYTP-------PPVSPRFSFPGTTGSLAAAAAAA-----AAREAAAYGSG : 135 
Drosophila Grain   : STHASPQVCRPHFHTP--LSPWLTSEHKSFAPAS-------AWSMGQFACPQEPQVEHKL : 163 
                              *       320         *       340         *       360       
Nematostella Gata  : AP---GLHCSTPSAASVWRP------PFQQSHRGNPMAASGVS------SASGVSHSSSH : 183 
Xenopus Gata-3     : DP---SISTSVSTSSSRHEEKECVVSKYQVSLSEPGMKLESSHPRNSMSGIGGVSS-AHH : 213 
Mus Gata-3         : DP---SLSTPGSAGSARQDEKECL--KYQVQLPDS-MKLETSHSRGSMTTLGGASSSAHH : 216 
Danio Gata-2       : DP---GPSSPTSTT-ARMDEKESI--KYQVSIADG-MKMEGCSPLRGSLAMSAQTPSTHH : 220 
Xenopus Gata-2     : DP---GPASPPSSS--RLEDKDSI--KYQMSLSEG-MKMEGGSPLRSSLAPMGTQCSTHH : 217 
Gallus Gata-2      : DPNSTSAASPSSSAGARQEDKDSI--KYQVSLSEG-MKMESASPLRSSLTSMGAQPSTHH : 231 
Strongylo Gata-e   : GDGHHRGYSFPPSPALTTANSPLSGRHPGSTPNGLAGYSPYTDPWSGFDGSMLHSSMGRA : 223 
Drosophila Pannier : GSAAAQNAWTTEGFG--------------------SAHAQFYSPNAAVMMGSWRSAYDPS : 147 
Mus Gata-6         : GGGSLAAMGGREHQYSSLSAARPLNGTYHHHHHHHPTYSPYMAA-------PLTPAWPAG : 346 
Mus Gata-5         : GGAFQGALLAREQYPTPLG--RPMGASYP------TTYPAYMSS-------DVAPSWTSG : 157 
Gallus Gata-4      : --SLSLSANGREQ-----YSR-GFGSSYS------SPYPAYVSP-------EMATTWTSS : 121 
Mus Gata-4         : GGAAGAGLAGREQ-----YGRPGFAGSYS------SPYPAYMADVG--ASWAAAAAASAG : 182 
Drosophila Grain   : GQMGQSHQTTAAGQHSFPFPPTPPKDSTPDSVQTGPSEYQAVMNAFMHQQATGSTSLTDA : 223 
                              *       380         *       400         *       420       
Nematostella Gata  : LFSFPPTP--------PKETF--GSMDGGPLS-------SDFFSYGDGRECVNCGATSTP : 226 
Xenopus Gata-3     : PITTYPDY-------YGAGLFQPGSILDGSPTHFPSKPRPKTRSSTEGRECVNCGATSTP : 266 
Mus Gata-3         : PITTYPPYVP----EYSSGLFPPSSLLGGSPTGFGCKSRPKARSSTEGRECVNCGATSTP : 272 
Danio Gata-2       : PIPTYPTYSLPAPHDYGGGLFHPGTLLSGSASSFTPKCKSKTRSCSEGRECVNCGATSTP : 280 
Xenopus Gata-2     : PIPTYPSY-VPAAHDYSSGLFHPGSLLGGPASSFTPKQRSKSRSCSEGRECVNCGATATP : 276 
Gallus Gata-2      : PIPTYPSY-VPAAHDYSSSLFHPGSFLGGPASSFTPKPRSKARSCSEGRECVNCGATATP : 290 
Strongylo Gata-e   : AAAGGNFAGR------------RPTAEAQMMKNMEGYTAVWPNEYGLGRECVNCGAISTP : 271 
Drosophila Pannier : GFQRSSPYES-----------------------------AMDFQFGEGRECVNCGAISTP : 178 
Mus Gata-6         : PFETPVLHSL------------QGRAGAPLPVPRGPSTDLLEDLS-ESRECVNCGSIQTP : 393 
Mus Gata-5         : AFDSSILHGL------------QARPGGLPGRRTSFVPDFLEEFPGEGRECVNCGALSTP : 205 
Gallus Gata-4      : PFDSPMLHNL------------QSR--GTPAAARHANIEFFDDYS-EGRECVNCGAMSTP : 166 
Mus Gata-4         : PFDSPVLHSL------------PGR--ANP--GRHPNLDMFDDFS-EGRECVNCGAMSTP : 225 
Drosophila Grain   : SCALDIKP-----------SIQNGSASGSSGSGTTHTSTPKQR--EEGRECVNCGATSTP : 270 
                              *       440         *       460         *       480       
Nematostella Gata  : LWRRDGSGHYLCNACGLYHKMNGSSRPLIKPKRRL------SAARRAGTSCANCHTTQTT : 280 
Xenopus Gata-3     : LWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGQNRPLIKPKRRL------SAARRAGTSCANCQTTTTT : 320 
Mus Gata-3         : LWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGQNRPLIKPKRRL------SAARRAGTSCANCQTTTTT : 326 
Danio Gata-2       : LWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGQNRPLIKPKRRL------SAARRAGTCCANCQTTTTT : 334 
Xenopus Gata-2     : LWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGQNRPLIKPKRRL------SAARRAGTCCANCQTSTTT : 330 
Gallus Gata-2      : LWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGQNRPLIKPKRRL------SAARRAGTCCANCQTTTTT : 344 
Strongylo Gata-e   : LWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGYNRPLIKNPRRLQSG-----SRREGITCANCHTSTTT : 326 
Drosophila Pannier : LWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGMNRPLIKPSKRLVS---ATATRRMGLCCTNCGTRTTT : 235 
Mus Gata-6         : LWRRDGTGHYLCNACGLYSKMNGLSRPLIKPQKRVPS------SRRLGLSCANCHTTTTT : 447 
Mus Gata-5         : LWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGVNRPLVRPQKRLSS------SRRSGLCCSNCHTATTT : 259 
Gallus Gata-4      : LWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGINRPLFKPQRRLSA------SRRVGLSCANCHTTTTT : 220 
Mus Gata-4         : LWRRDGTGHYLCNACGLYHKMNGINRPLIKPQRRLSA------SRRVGLSCANCQTTTTT : 279 
Drosophila Grain   : LWRRDGTGHYLCNACGLYYKMNGQNRPLIKPKRRLTLQSLQSAAKRAGTSCANCKTTTTT : 330 
                              *       500         *       520         *       540       
Nematostella Gata  : LWRRNQNGDPVCNACGLYWKLHAVNRPLSMKKDGIQTRNRKVSSKSKNKNKNVKQEPKLG : 340 
Xenopus Gata-3     : LWRRNANGDPVCNACGLYYKLHNINRPLTMKKEGIQTRNRKMSSKSK-KSKKIHDSLEDY : 379 
Mus Gata-3         : LWRRNANGDPVCNACGLYYKLHNINRPLTMKKEGIQTRNRKMSSKSK-KCKKVHDALEDF : 385 
Danio Gata-2       : LWRRNGNGDPVCNACGLYYKLHNVNRPLTMKKEGIQTRNRKMSSKSK-RSKRSGEGFEEL : 393 
Xenopus Gata-2     : LWRRNANGDPVCNACGLYYKLHNVNRPLTMKKEGIQTRNRKMSNKSK-KNKKGSECFEEL : 389 
Gallus Gata-2      : LWRRNANGDPVCNACGLYYKLHNVNRPLTMKKEGIQTRNRKMSNKSK-KSKKGSECFEEL : 403 
Strongylo Gata-e   : LWRRNKDGEPVCNACGLYFKLHGVNRPLAMKKDGIQTRKRKPKNPNKGNQQSNARNGGGQ : 386 
Drosophila Pannier : LWRRNNDGEPVCNACGLYYKLHGVNRPLAMRKDGIQTRKRKPKKTGSGSAVGAGTGSGTG : 295 
Mus Gata-6         : LWRRNAEGEPVCNACGLYMKLHGVPRPLAMKKEGIQTRKRKPKNINKSKACSGNSSGSVP : 507 
Mus Gata-5         : LWRRNSEGEPVCNACGLYMKLHGVPRPLAMKKESIQTRKRKPENPAKIKGSSGSTANTTA : 319 
Gallus Gata-4      : LWRRNAEGEPVCNACGLYMKLHGVPRPLAMRKEGIQTRKRKPKNLNKTKTPAGPSSSESL : 280 
Mus Gata-4         : LWRRNAEGEPVCNACGLYMKLHGVPRPLAMRKEGIQTRKRKPKNLNKSKTPAGPAG-ETL : 338 
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Drosophila Grain   : LWRRNASGEPVCNACGLYYKLHNVNRPLTMKKEGIQTRNRKLSSKSKKKKGLGGGCLPIG : 390 
                              *       560         *       580         *       600       
Nematostella Gata  : DDLK------------------LSSSSPLMNQTSVISSSIISPMGHNGIHTPTAFSRPSM : 382 
Xenopus Gata-3     : P-----------------------KSSSF---SPAALSRHMSSLSH---ISPFSHSSHML : 410 
Mus Gata-3         : P-----------------------KSSSF---NPAALSRHMSSLSH---ISPFSHSSHML : 416 
Danio Gata-2       : SKCM------------------QDKTSPFG--SASALASHMPHMGH---LPPFSHSGHML : 430 
Xenopus Gata-2     : SRCM------------------QEKSSPF---SAAALASHMAPMGH---LAPFSHSGHIL : 425 
Gallus Gata-2      : SKCM------------------QEKSSPF---SAAALASHMAPMGH---LPPFSHSGHIL : 439 
Strongylo Gata-e   : SSPNDV--------------NIKASSPTGKQPSPLPTSSPYTSHPIKVEPQYRVGLSPPP : 432 
Drosophila Pannier : STLEAIKECKEEHDLKPSLSLERHSLSKLHTDMKSGTSSSSTLMGHHSAQQQQQQQQQQQ : 355 
Mus Gata-6         : MTPT-------------------SSSS----NSDDCTKNTSPSTQATTSG---VGASVMS : 541 
Mus Gata-5         : SSPT-------------------LLNS----ESSATTLKAESSLASPVCAGPTITSQASS : 356 
Gallus Gata-4      : TPTT-------------------SSTS-----SSSSATTTEEMRPIKTEPGLSSHYGHPS : 316 
Mus Gata-4         : PPSS-------------------GASSGNSSNATSSSSSSEEMRPIKTEPGLSSHYGHSS : 379 
Drosophila Grain   : GHLG------------------MGDFKPLD-PSKGFGGGFSASMAQHGHLSSGLHPAHAH : 431 
                              *       620         *       640         *       660       
Nematostella Gata  : PGIPG-----------------IHPGLYGPIIPAPTSSAGSTYNSSSTPPSSYSSTI--- : 422 
Xenopus Gata-3     : T----------------------TP---TPMHAPSGLSFGPHHPSSMVTAMG-------- : 437 
Mus Gata-3         : T----------------------TP---TPMHPPSGLSFGPHHPSSMVTAMG-------- : 443 
Danio Gata-2       : P----------------------TP---TPIHP----TFSHPHHSGRSPAWAEPH----- : 456 
Xenopus Gata-2     : Q----------------------TP---TPIHPSSSLSFGHPHHSSMVTAMG-------- : 452 
Gallus Gata-2      : P----------------------TP---TPIHPSSSISFGHPHPSSMVTAMG-------- : 466 
Strongylo Gata-e   : ITNQVS-----YIPGLVHHSVPISSAQSLHHHHHHPGSYAAHLGAPPTHISHGINSEQTL : 487 
Drosophila Pannier : QQQQQQQQQSAHQQCFPLYGQTTTQQQHQQHGHSMTSSSGQAHLSARHLHGAAGTQLYTP : 415 
Mus Gata-6         : AVGEN-----------------ANPENSDLKYSGQDGLYIGVSLSSPAEVTSSVR----- : 579 
Mus Gata-5         : PADES-----------------LASSHLEFKFEPEDFAFTSSSMSPQAGLSGVLR----- : 394 
Gallus Gata-4      : PISQA-----------------FSVSAMSGHGSSIHPAISALKLSPQAYQSAISQSP--- : 356 
Mus Gata-4         : SMSQT-----------------FST--VSGHGPSIHPVLSALKLSPQGYASPVTQTS--- : 417 
Drosophila Grain   : MHGSW-----------------YTGG-MGALGASSGLQGGFSTAGSLSGAVVPHSQPYHL : 473 
                              *       680         *       700         *       720       
Nematostella Gata  : ------------------------------------------------------------ :   - 
Xenopus Gata-3     : ------------------------------------------------------------ :   - 
Mus Gata-3         : ------------------------------------------------------------ :   - 
Danio Gata-2       : ------------------------------------------------------------ :   - 
Xenopus Gata-2     : ------------------------------------------------------------ :   - 
Gallus Gata-2      : ------------------------------------------------------------ :   - 
Strongylo Gata-e   : HLTHQPGQTILLHNGPANSAINPLNLSANTNGGVSHHAGSPGEMTNTDSTSPHHVLFSGV : 547 
Drosophila Pannier : GSSSGGGSASAYTSHSAETPALSNGTPSPHYQHHHHLGGTHGHHVTAAAAHHHFHAAAAV : 475 
Mus Gata-6         : -----------------QDSWCALALA--------------------------------- : 589 
Mus Gata-5         : -----------------QETWCALALA--------------------------------- : 404 
Gallus Gata-4      : ------------QASSKQDSWNSLVLAENHGDIITA------------------------ : 380 
Mus Gata-4         : ------------QASSKQDSWNSLVLADSHGDIITA------------------------ : 441 
Drosophila Grain   : G-------------LSSMGTWRTDYT---------------------------------- : 486 
                              *       740         *       760         *       780       
Nematostella Gata  : ------------------------------------------------------------ :   - 
Xenopus Gata-3     : ------------------------------------------------------------ :   - 
Mus Gata-3         : ------------------------------------------------------------ :   - 
Danio Gata-2       : ------------------------------------------------------------ :   - 
Xenopus Gata-2     : ------------------------------------------------------------ :   - 
Gallus Gata-2      : ------------------------------------------------------------ :   - 
Strongylo Gata-e   : NPSPPSAVAVPVSVSKVDSE---------------------------------------- : 567 
Drosophila Pannier : AAYGVKTEASATNYDYVNNCYFGGTFGALGGAATTTAMAGGAASELAGYHHQHNVIQAAK : 535 
Mus Gata-6         : ------------------------------------------------------------ :   - 
Mus Gata-5         : ------------------------------------------------------------ :   - 
Gallus Gata-4      : ------------------------------------------------------------ :   - 
Mus Gata-4         : ------------------------------------------------------------ :   - 
Drosophila Grain   : ------------------------------------------------------------ :   - 
                                 
Nematostella Gata  : ----- :   - 
Xenopus Gata-3     : ----- :   - 
Mus Gata-3         : ----- :   - 
Danio Gata-2       : ----- :   - 
Xenopus Gata-2     : ----- :   - 
Gallus Gata-2      : ----- :   - 
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Strongylo Gata-e   : ----- :   - 
Drosophila Pannier : LMATS : 540 
Mus Gata-6         : ----- :   - 
Mus Gata-5         : ----- :   - 
Gallus Gata-4      : ----- :   - 
Mus Gata-4         : ----- :   - 
Drosophila Grain   : ----- :   - 
                                 
 
 

MyHC–Promotersequenz 

Die grau unterlegten Nukleotide zeigen die wahrscheinlichen Gata-Bindestellen. Das 

Startcodon ist unterstrichen. 

CCGGATGGGAGCAAAGAAAAACTTGGTCTGCAACACCTAAGTAGAAATTCCCTGCTAGCAGAGGCCTCTTGTC
TCGTGTTTTCGATGGGCTAACGCTGGGCTAACGCCAGCCCAGCGAAATACAGAGATAATAGGCCTCTAGCAGG
GAAAAGCTGTAACACTCATCTCCTAACTTTTATTTCAAATCATTTTCTATAAAAAAATGCATAGAAATTTCTA
CCTTACTCACATTAACGAGATCAATCGCTGGAACATATGGAAATGTTAGCTTACATCGACACCTTTTTTTCAT
TCCACCTAAAAATATCAGAAAAATTCTTATCAGCACAGTAGCACTGTGAATAACCCCAAATTTAGACACCATA
GGGAACGCGATTTATTCACACCATGGTACCAAACCCGCAAGATGTACTTGCCAGTGAATTGAAGTAAAAATTA
AACAAAACGCAACGTGATTTCTAAAAATCCTCGTGATCAAATTTAAAAGGACGGTTTTATCATTGAAGAGTGC
TATTGGTATTGCGTTACTGCGACCATTTCTCTAGTCACGTTACGATACCGTGACACGATACATCGGTAAATAA
AACTGTCCTTGACAAAATAACTCTCCCTCAGGTTCATATCGCGCTGAACAAATCCTAGAAAAGGGCGACGATT
ACATAGATCCGCGCTGTTAAATCCAAATAGACACGCGCCTCGTAGaAGCCTGACGgGAGCCCAGCTCGGTCAC
CGCTACTCGTAAAACCGTGTCAGGGTTGAAGTAATTATACGTGTCATTCTGATGCGATGTTTATTATGATACG
GTTCGGTGACGGCCATCAGACCACTCTAATTCTGTCGCTAGCATCTTTTGATTCTCTCTTAAAGCACAATAAA
CTGCGCTAAGGGTCGGTTTGCATGGCCCACAGAAGCATTCAGCCGCGAGACAAGCGAGTAATTTCCTGATGGG
AAGCGCCGGTCGTGAAACACACGTGCCTTGCTGCTACAAATCAAGATAACGCTCTAAATGCGGTACAATACAC
TCCACTTGTACTGTTGGGCaaTTTATTGCTAttggaAGTAATTTATTTGGACTGAATAAAATAATTTTTGCGA
AAAGACGGGACAGGGTCGTATTCTCGGGTATGTTTGAATGGATTTGATTTGGGCGATAAAAAGCGTTATGGGG
GCATTTTATTTGTGCAATTTTCAGAAATTGTTCACATGCTGATAGTGTACAGCCTAGCGTTAAATCGGCCGAT
GAGAATCGGATCAGAACTGGGTACGCTGATTGGGCAGTGGGCCCAAGGTGTGGTAAAACAGTGATAATAGTGA
TTGTTTGGTCGACCTGATGCGGCAAACCGTGACAAAATAAATTCCGTCGATCTCGGGACAATGCGCTAAGTCA
AACGAGAGCCAATCAGAGAGCGGGATCTTGACCGAAATACCTAGAGGTCGCGTCTGTTATGCGAACCGGGAGT
GGCTTAGGGGGTTTATAGAGCGGGCTGGATCGTACTCAACACTAGCTCAGAGTGGCAAGCACCTTCTGCGGAC
ACACTGAAGCTGCTAGCACGCTAAGCGACAACACTCGGTATTCTTCTCCAAATATATTTGTATTTCAGTTGTG
TTTAGAATAACTGTTTCAAGATG 
 

MyHC-Promoter eGFP SV40

1 2478Untitled200bp

ApaI

XbaI

NsiI

SphI
XhoI NotI BstXI EcoRV PstIEcoRI

SpeI

NsiI

EcoRI EcoRI BglII

BclI
BamHI

EcoRI
BstXI

SpeIBamHI SacIKpnI HindIII

KpnI
SacII ApaI

SmaI
BamHI

AgeI
NotI XbaI DraI HindIII ClaI MluI AscI NsiI

MyHC-Promoter eGFP SV40

1 2478Untitled200bp

ApaI

XbaI

NsiI

SphI
XhoI NotI BstXI EcoRV PstIEcoRI

SpeI

NsiI

EcoRI EcoRI BglII

BclI
BamHI

EcoRI
BstXI

SpeIBamHI SacIKpnI HindIII

KpnI
SacII ApaI

SmaI
BamHI

AgeI
NotI XbaI DraI HindIII ClaI MluI AscI NsiI

 

Abbildung 42: Plasmidkarte von pER (Backbone: pCRII von Invitrogen) 
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Genomische MyHC Sequenz 

ATGGAGTTCGATCCAAACGATCCGCTCGCGATTCTTCGCATCGACAAATCTCAAATCATGGCACAAGCCAAGG
AGTTCGAATCCAAGAAATGGGTATGGATTCCCGATCCCAAGGAAGGGTACAAGGCTGCCGAAGTGAAGAGCAC
AAAGGGGGACAATTTTTTGGTGGAGACCAACGATGGCCAGGTCAGTACAGCATCCTGAACATCTTATAAACAC
ACTGATACTACAACCCCAATATAGCACCAGGGGCCGGTAACCGTACCACCGGTGTTGTTATGAACTCTAAGAC
ATAATAAAACATTGATGGAATTTATTCTGTTGACTGCTCTTTTGCGGTTGGGTTAGATAATCTAAGTATTTTT
TTCTCTGTTTCTTGCAGGAGGTTGAAATCAATAAGAATGACACCGAACAGATGAATCCACCGAAATACGAGAA
GACTGAGGATATGTCCAATCTCACATACTTGAATGAAGCTAGCGTTGTGCACAATTTAAAGCAACGTTACTTC
TCCGGCTTGATTTATGTAAGTATCTGTCTATTGCCTGCACAACTAGCGATCGCTGAAACGCGTTTCGAAGCCT
ACTCGAGCGATATATATGTACCGGCACACAGCAGATTTGGAGTAGTTTTCGACCATACTAGAATTTACTACGA
GTTCTCCAAGTCAAATTTTTGCGGTGATTAGCTTGTTGTGTTTATGCATACCTCAGCCTTAATGTACTGTTGA
TAATGGATTCGCGTTTAGTTATAGATGTTTTGAACCCCTTCTGCAAGTAATGCTATATTGCTGAAGAATTCAA
CGGTTAAGCAGTGAACAGAAATCGATCTCGCGAGGCCGAAATGTTTCCAAGTGTCAACAGTCTTCCTAATCTG
TTTTTAGAATATTTGCACACACATATTTTGACGGTTAAGACTTACTCTGAATAACAATTCTTAAATGCATATT
TAAGACCTGTGTAACTCAATAATTCAACACACGTAAGTTTTATAATCGCAGAAATTTCTTAAAGCTTTAAATC
GCTTTTGGCCTGTTAACAGAGTGTCAGACATACTCCGGACTCGACTCTGAAATGGATTTTGTGTGCTCTGTGT
TGTATCACTGACAAATCTTACGCTTCCACTCGCGTGCATTGAAATCCCGCATACGGCATACCAGCAGACAGTT
CTACAGTTGTATACCGTGTATTATGAGCTATCGATAAAGCTTCACGTCACAGTGGAGGACAGATAATAAATTT
AATACCACACTTGGATTAGCCAATCCAAACAGCAGTCGATGTGTAGATATCGCGAAACTCAATCCCCCTAAAC
CGACTACGAGTCCTTATATTATTCACAACCGGGCCTAGGACGAGATTTAGTCATGCCAAAATCTGTTTTTCAA
TCCGGGAGAACTCGACCATCAATGAGCCTATTATTCGAATTCACGGTTAATTAAATAATTTTCGTCTTTACAA
AAGGTACTAGTAATGCTCTGCAACATGCTAATTGTTACTCCAGTATCCAGAACGGTAGGGCCAATATAACTTC
ACGCTTTTGACTCCTGTGATTCGTACATTAGCTAATTGAATAGAAAGAAGAGGGCTTTTCTCGGCGTGCTTTA
GTGCTACAGATTCGCTGACAGCTTCAACAGAAATTCATCGCTCCCGACACAGGTCCTCTTTTGATAACTCGGT
ATTTCCACCATCACCATTGACCTCTATCTGCCATACCAAATATGGCAGTGATGAATGCCTTTTAAAAAGGCGG
AGGATGTTTAGCAATGTTCTGATGGTTATGTCTGCTCTATATTCAGCTACAGTATAGTATTAACTCTGTAGAC
TTTTCAAGAAGGACTCAAAGAGAGCTTTAAGGGTTTTTTTAAGGTTTCTGTTTTAGTAGGCTGTGGCGAATAA
TAATTGGACAGGATGCCGTGTTGTTTTTAGGTAGAAATTAATTTCTTTTGTGAAGCTCGGCGTTTGGATCGTT
CGCATGATTTAATGTTATGGTGATTACACTAAATAAACAGTTGTGATAATATTTAAGGACAACAGAAATTATC
ACTCACTAAAAACCTGAACAGGTGCCAAAAAATTATCAGATTATGGCGACCTTACATTGAAAAAGGCCTAACA
AGTTAGAGCTCATAAAAATGACCATTAGATTTAAGGAACGATGTCGTGAAGTATCGTTGCGAGTGTTCTAACA
AGGGTTAAGCTCTTATCTAACAAACATATTTCCGTTATCTTTGATCTTTGTAATGAATCTAATAAGCGCAGTC
ATTTTTCACTTGACTTCACATTGTTGACGATAACTGAAGGCTGAGCGTTCTAGCGATGATGGGTCAACCCAAC
TAGGCTCTCATAAAAAGCTCCCTTGCAAAGGAGTAATAAAAAACATTCCCAAACAAAAAGCTTTCATGGTCAA
GAAGCCAGTGCTGCTGTTTCCAATTCAAATATTTTTCCATTTTTAAGATTTTAGTGAAGTTTTGAATTTCCAT
GTTTTAATTCCAACATTTTAGCTTCTAAATGTGTCATATTTATTGATTGGCTGTTATTATTTTATTTATGTGT
TTTTTTTCTTATCATTTGTGCATTCAGGCACTAATGGCTGACTAAATGAATAAATTAATATCCCCAGACTTAC
TCCGGTCTCTTTTGTGTGGCTATCAACCCCTACCGCAGACTGCCCATCTATACCGACAAGATTGTGTTCGCTT
ACCGTGGCAAGCGTAAGACTGAGGCCCCACCTCACGTCTTCTGCATCTGTGACAATGCCTACCAGAACATGTT
ACAGGACCGTGAGAACCAGTCCATGTTGATCACGTAAGTTAGAAAAATGGTAGTGACAGGACAGAAATTTAGG
CTGTGATGAGTAGGAGGGGTTTTTTTTGGTTTAAATTCTAAATATTTTTTTTACCAAGGTTGTGCCCAAGCTT
TTGATTTTGGAAATACAAAAGAAATTTTGAAACTAGTTGCTAGGTTATGATTTTTTTTCTTTATTTCTAACAG
TATGCAAACACAATTTTGTGTATCTCTGGAGCAGAGCCCTATAAAAACCAGCAAAAACAGCACAATTGGGGAC
AATGTTGGAACAAAGCTTTACTAATATTGCTTGTTGCTTTGATAAACAGTGGTGAGTCTGGAGCAGGAAAGAC
TGAGAACACAAAGAAGGTCATCCAGTACCTTGCCCATGTGTCTGGTGGAATCTCTAAAGCAGATGAGGAGCAC
AAGAAGCAAACGGTATAACTGATGTTCTTTTAAGTTAACATTACTGCATTGACTTTCACATAGCAGTGTTGTT
CCTAAGGAATTTGTCTGCTGCTGGCAAAAAAAAATTGAGAAAAATAAAGTAAAATGTGTTCGTATGTCGACAG
TTTTTAACTGTTTTTCAGCTAGAGAAATTTGGCAGCAGTTTGGATTTAGAGAACCCTGAAAAACTTATAATTT
ATATATAATGTTATGTATAATTGGTAATGTCCATTAAATTGAGTGGAAATTGGAACTAGCTGCTCACAAACAT
TAAAACAGGATTTATTATTCTTATTCAGCAAACTTTGTTCACAAATCTGTGAAGCAACAACATCTTTGCAGAT
CAAAATATTTTAATGGATTACTAGATAATGAATATTAATGCATTGTTACAAAGACAACATCTAAAGAAATGAC
CTACTTAACTTTAAAAATCAACACATTTCCAAGGGCTTTTGTTTTCAAAGACGTATTTTTTATGTAAAATACC
CCCTCTTTTTAATATCCTAAACTTTGCCATTCAATTATTTTGTTTTGGTTACTAAAATTTTGTCCTAATTTTG
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TACAACACTTCCACTCTTTGCCAGATTGAATGTTTGTGGTAACTAGTGTTTTCTTGTGGTCCATAGGGAGGCT
CCCTTGAAGACCAGGTCATCCAGACTAACCCTATCCTTGAGGCTTATGGAAATGCCAAAACCATCAGGAACAA
CAACTCCTCACGTTTCGTAAGTATGAAGTATTCAGTTATAGTTGCTGAAGTTTTTTTCCTCCCGTGAGTTATA
AAAAAAACTTTTTTCTACTTAAAAACGATTTTCGAACTCGAATTCGGGTGTCCGAACTAAATCTTTTGAAATT
CAAATACTTGATTGGCCAAAATAAACCTGAAGGCATTTTAAATTGTGATAATATAATGCGATAGTCCACAAAA
TACTGAAAATCGCACTAAAATCTAGAAATTTTTAGTCTAAAAATACCGCAGCCTCATTGTAAATGTGTTTTAT
TTTTTATATGTCTTTTGTTAGGAAAAGGACTGGACAACAAGGAACTCTAAACAAATTTGCATGCTTTTTTTTG
TCTCTTGTCTTGGTGATATTTTTGCAATTTTGACCTCTCTACTCACCTACTTTCTCATTTTAACAGGGAAAGT
TCATTCGCTGCCACTTCGGCCCACAAGGAAAACTCGCAGGAGCCGATATTGAGTCTTGTAAGTTTAGCTTTAT
AAAACTTTTCCCTTTTCGTGAATGTCCGCCATTTTGCTTTTATCTGAAAGCGTTCTCTTGTCCACTCTCCTGC
CCAAACCACAGGCATCCCACGCTTCTGGCACTTAGATTTTATGAGCGCTCTCTTTCTTTCCCTTTACCCCCAA
AACACAGGCTTCCCAAGTTCCGGCATTAGGAACGGCTATCGTTATTTAAATTTGTTGTGTTTGCAGATCTGCT
CGAGAAGTCCAGGGTAATCTACCAACAGGAAATTGAGAGGAATTACCACATCTTCTACCAGATCCTCTATGGT
GCACCCAAGGACCTCCACGGTATTTATTAGAAATGTGTTTAAATAATCGTCCAAATCAGAGTAGCCAAATTTA
GTAAAAAATAGGGCTCAAAATTATGGAGACTGGAAATGTTCTTAATGATGGCTTAAATTTTAGTGTATAAAAA
TATAATACCCCACGAATTATTAGAAAGAGAATTACACAAATAATCACTAGCAATAATATTTAAGGTTGTTTTA
TGGACACGATTTTAGAACGCATCAGACTAACAAAACAATACTTTACTGCGATCTGAGCCTCGGCATGCACTCG
GCAAGGCCTCGGCATGCACTCGGCAAGGTTCTTGTCTAAAAATAGAGTGTTTTCGCCAGGTCTTCTTTCTCGT
TGACGAATAAATATCTTTGGTTTTACTTAAAGGAGTAAGAAGCCCCAGTAGAAGTTTCTGTTTGTATATGTAG
CAAAGCTAATGGATATTTGTTATTTTACGTTGCAAGATCAACTTCTCCTCGAGAGCAACAAGACCGCCGACTA
CGCCTACACCGCGAAGGGATGTGAGCGTGCAGATGGTATCGACGACGTCGAGGAGTGGGCCAACACTGAGGTA
AATGGTGCAAGACTGTCTTGAAAACCACAACAACTAAGCTCATGAAAGTCTTTTGATCCGACGTGCGTGAAAG
CTAAGATTCACATATTTACCTCCAGCCATATGTTTAATTTATTGGTGATCCCCCTTTGGGTCTGTGCCCTACC
TTTGGGGAATCCTGGATTCGCCCCTGGAGGATCATGGGTCTTAAACATCATAATCGGTGGCGGACACATCGCC
TCAACCTCTCGATACATCCTTGAGAAGTTGACATGACAACTATAAGCTGAATTTGTTTATCGATATATAGTTG
GCCGCCGACACCCTTGGTTTCTCAGCGGAAGAGAAATTGTCCATGTACAAGATCTGCGCTGCTTGCCTTCATT
GGGGAAACTCTAAGTTCAAGCAGAGGCCACGAGAGGAGCAGGCTGAAGTTGCTGACCCCAAGGGTAAATGACA
TTTTCTTTTTATTGCCCTCCGTACAGCAACCTCGCCCTTATATCAAGACTTTTCGTGGGCTATGGTTTATTAG
AGTATAAACGAGAGCTACCTTGTAAACACCCTAAATATTTGTTGTTCTCTTAGCCATTCGCCGGGTATATCAT
ATCATAGAATTCTACGCTTAACCATGGCGCCAGACGGAAAATTTCAATATCATTCTGTTCTTATTACTTACCT
TCCCACAGATCTCGACAAGACCTCCTTCTTGATGAAGCTGCCAGGCGCTGACTTTGTCAAGAACATCGTCAAG
CCCAGGATCAAAGTCGGTCGTGAATACGTCAACCAGGGACGTAACTTGCAACAGGTACGAGCCGTCACGAATG
CGATCGGCCCAGTTCCAATTGTTTCTCGGTGTGTTACCAACTCTTTCTTCATAAACCTATGATTTTGCATTAG
AGCTGTAGACTTGATCGATTGGTTTAATTCGCAATGTTGCGATCAGCGGGTTTGTTATTAACCCTGAAGAATA
TTTGAGCGAAATGTCAACAAAATAAGAATAACCCTTCGTTCGCTTATTCTAGGTGAACTACTCCATTGGAGCT
CTGACCAAGTCCCTGTACGAGCGCATGTTCTTGTGGCTCGTCGACCGTGCCAACCAGACACTTATGACCAAGG
ACCGCCGTGCCTTCTTTATTGGTGTACTAGATATTGCTGGTTTCGAGATCTTCCAGTTCAACTCCTTCGAGCA
GCTTTGCATCAACGTGACTAATGAGAAACTTCAGCAATTCTTTAACCATCACATGTTCATCCTGGAGCAGGAA
GAGTACAAGAGGGAGGGAATCCACTGGGAGTTTATCGACTTCGGTCACGATCTCGAACCCACCATCAACCTGA
TCTTCGGAAAGGGTACCGGTATTTTCGCCATCCTGGAGGAGGAATGCATCGTCCCCAAGGCCACTGATCAGAC
CTTCCTGCAGAAGCTGAACAACACCCACGATGGAAAGTCAGCCAAGTTCGGAAAACCCAAGATCTCTGGCAAG
AAGCAGGTCAACTACCACTTCGAAATCCATCACTATGCTGGTACTGTCGGCTACAATGTTGACAACTGGCTGG
ACAAGAACAAGGACCCTATCAATGAAGCTGTTGCTTCTCTGTTCGCCAAATCTGGTGATCCATTCATTTCCCA
CTTGTGGAAGGAGTACGCCACTGAGGGTAAGAAACCGTATAACACCTTGTCCAAAATGCAAGACTTTAACACG
ACTGCAATGACCCTTGTGATAGACATGCAACAGTTAGAAAATAGGGAGCTTATTCGAGGGAAAGTTAAAACTA
AAACCCAAAGATTCGTTTCAATTAATCAAAATAAGCTTTTTCCCTTCCAATCACGTTAGAGACCACCCCCCCC
CCCCGCTATACAGGCATTTTTACGAAAGTTCCACCATCATGACCCTTAACCATTGTCCTCATGAATTCATGAA
TAAACATGTGACAACCTGAACTCTTAACCACCCGCAAATATAAGGGATGGTAGACCACCCTGCCCATCTCATT
TTGTCTGGAAGATTTACTATTTTTGAATTTGCCTAACAAAAATTCCATTACGTTTTTACGATATCCATTGCAA
CTTTGAAACGTTTGCGTTTCCAGGGCACACCCGTGGTAAGGGAGGCTCCTTCCAGACCGTCAGTGCTAAGCAT
AAGGTAAGATATTTTAAGTTAATTTATAGTAGGTTTTACGATATAATAGCGAAAATTGTCGGTGAGCCGAAGA
CAAAAAGGGTTATCTTTTGTTTTTGTTATGTTGTTATCCAGTCATACATCTATTTTCACTTTATTGAGTTTGA
TTTATTCGTCTAAGTGTTGCTCAGAATTTTGCCGTACAATAAAATCGTTCTAAATTACTTTTCTAATATTTCC
TAAAAGCGAGTCGTTATGAAAAATCCATTTCTCATCCTTTAGGAACAACTGCAGAGCTTGATGGACACCCTAT
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ACAGCACTTCTCCTCACTTTGTGCGTTGCATCATCCCCAACGAGTTGAAGAAGGCAGGAGTGATCGACACACC
ACTGGTTATCCACCAGCTGAGGTGTAACGGTGTGCTGGAGGGAATCCGTATCTGCCGCAAGGGCTTCCCCAAC
AGGATCCCCTTCCAAGAGTTCAAGCAGAGGTAAGCACTAAATATAATCAGGCTATTTGGGCCTTTTGGGACTT
TGTTTGCACCACTCATTTTCTGCTATTTGCTCCCAGATACCAGATTCTCGCCCCCACTGCAGTGTCAGGTCAG
TTCATGGATGGCAAAAAGGCCTGCGAAAAATTGCTTGCAGCTATCCAGCTTGAGGAGAACGAGTACAGGATTG
GAACAACCAAGGTGAGCCTATAAAAAACATTGAAATTACTCTTGTGTTCGAAGTTTCCTTTCACCTTTGAGGA
ATGCGTTACAAACGCGTGTTGCGTTATCTTCATAGGTGTTCTTCCGTGCTGGTGTGCTTGGTCACCTTGAGGA
CTTGCGTGACGATCGTCTCGCAAAGATCATCAGTATGTTCCAGGCCTACTGCAAGGGGTTCCTTATGCGCAAG
GAATACCGCAAGATGTGCGACCAGAGGTAGGTAACACTATTGTTGGCTCGGTCCAGGCTCTTTACCGAGTTCT
AATCCCGGTCCCTAAAGTTGGGGACTTTTGCTGACTCAGGTCTTTGGAATTGAATGAAATGCTCCAAGTGGAT
TGAACTTGTTTCTCCTGTGATTCCAGTATTTTGGGTAGAAAAAACGCGGTTTTTTTCTACTAACACCTAACTC
ACAATTTGAAGGGGGTGCTGATAAAAAACGCGTGTGCTATTCGTTAAAATATTAAGAAAGGTGATTATTAAGG
AAGAAGGTTATGAAGTATTAAGTATTAGTAAGATTAGTGCTTCAGTTTGGAACTCAAAGAAATGTCAATACTG
AATTGTCCAGACGAATGCCTTACTTTCTTCCATTAGCAAGTATTGAATTGTCCTATCTTTGCTTATTTACTAA
TCTAAAGTTGCGTGTAAAATAGGATCGGTATCTCAGTCATCCAGCGCAACGTCCGCAAGTACCTGTACCTCCG
CAACTGGGCGTGGTGGAAGCTGTACACGAGGGTGAAGCCTTTGCTGCAGGTCGCCCGTGCGGACGAGGAAATG
AAACAGAAGGTGGGTAGTAGTAGTAGTGGGATGTACTTTAGGACACGTTTCTTTAGGAAAGCCCATGGGGACA
AGGCCAGTAGGCTGGGGTGGGAGGGGTACCTACTTTTTCCCCTTGTTGAGATATATAAAAATCTCGGAAAACC
TAGTCAACGACTAAAGCCGAGAAGAATCAACTTGAGAATATAGCCAAGTGGCTAAGTGGAATTGCGGCTTCTA
TTGACAATCCAAAAACAGCCTACGTGCCTGTGACTTCGGGCTAAGAAATGATAGGGTAGAGAAGGTTTAATGG
CCTGGTAGTTAACATGAATGAAACATGAAACGAGTAGTTGTCTGACGAGCACCAGACCTTTTTTGTCCTGCAG
CATGTCTGTAGTATTTCTAGTTTGACTATTAGCTTGGCCACCTTTCATGGGCCATGCCCACACCAAAGACTTG
TAGTAAAATTAGCCTATCATTGTTATCATACTTACTTATTCCCTTTTATCCATTTTAGGTCGAGCAGATGAAA
GAAATCGAGGAGAAACTTGGCAAGGAGGAGGCTTTGAGAAAAGAACTGGAAGAGAAATACACCAAGTTGGTGG
AGGAGAAGAACCTGCTCTTCCAAGACTTCCAGAGGGAACAAGACGCATGCGCGGACGCCGAGGAGAGGAATGC
AGAGCTTGAGGGCAGGAAAGCCGACCTCGAGGCCCAGGTCAAAGACATGCTGGAGCAGCTCGAGGATGAGGAG
GAAGCAAGTGCCGAGCTCTCATCCGTCAAGCACAAACTCGAGGGAGAAATCAGCGACCTTAAACAAGACATCG
AGGAACTCGACGCTACCCTCAAAAAGGTTATTCATAGAAATCGGTGGGCTTAAGGAGTCCCTTTCTCTTCAGT
ACATCATGCCCAGAACTTTAAGTTTCGCGTCAATCAAGCTTTTAATTTGATAAATCTCGTTTAGATGCGAATC
CATAGCTATTGCTTTCTTCAGCGTTATCTTGAGTAACAGATAATGTATCTGACATATTGAATTTTATTCATTA
TAGGTGGAAGAAGAGGGCAAGCAAAAGGACAAGAACATCGAGCAACTCAACGAGGAATTACAACAACAAGACG
AAGCCATCGCAAAATTACAAAAAGCCAAGAAGCAAGTCGAAGACGAGCGAACGGTAATTGCCAATCGCAAGTT
AAAAGGGGCTCAATGTATAGTGGTCTGATTCTTTTTTTCTTTCTTGCTTTTTGTGTCTCTAATCAATGCCCAA
GTTTACTTTTTGCTAAAAAAAAAACGCCCGTTTACATGAATGGTAAGGGAATACGTGCACTACTGAAAAATGT
TTTACGCCAATAAAATAAAATAATAATAATAAAAAAATGGTTCTTTTTAATAACGTAGAACGCTTTTGAAGAT
AATGTGGGAACTATCAAGTTCAAATGGATTTAGTTCAGGGACGTTCTTATTGTTATTGGTTATTCAGCGTTAA
TCGCACTGCCCTTTTACAGGAACTCGAGGATCACCTTCAAGAGGAACAGAACAAAGTCAGTCACCTCACTAAG
ACCAAGCTAAAGCTTGAGAGCACTCTTGACGAAGTTAACCTCAACTTGGAGAGGGAAAAGAAGGTTCGCGGAG
AGGTCGAGAAAGTCAAGAGGAAACTTGAAGGTGACCTCAAGATGACTCAACAGACCCTCGAAGAAACACAGGC
CGAGAAGGCTCGCACAGAGGATGAAGTCAGAAAGTATGTGCAATTTTCTGGGAGTCTTTTTTATTCTTGGTAG
ATTCCCTTTATCTTCCCCTGGCAAGCTTTTGTTTCCTTTAGGTCAGTTTGCGCTCCTGGTAATGATTGCAAAC
CTTTTAAATAGATACATCAAAGAGGCCTAAACTATGTGTGCCCCAATTGGCGACTGTGGCGTGACCAAATGTT
ACATAATGTTATCAATCTTGTTTCTTGCCGTTATTTTTAGTTGGGACGTTCCTTAGTAATCCTTTTGACCACA
CTCCTGGGGGAAAGGTTAAAAAAGCCAGTAATACCTCAAATTATATATTATATATAGCAACAATTTAAGCCAG
GATATAACAGTGTCACGCAAGTCTGAGTCGATAATGTAACATTACATTTAACTAAATGAATCGCAACACTTTC
TTCTCCATCAGGCGAGACGCTAACATCGTTGAGCTGAGCGGGAAACTTGAGGACAGCAACAACCTTGTGGAAT
CACTCAGGAAGAGGATCCGTGAGCTCGAGGTACGTAAAGCATCATGGGTAGAGCTTGGGCCAGGGCATACTAA
TAATGAGATAAGGAAACGACAAAAACCGCGGCTATAAAAGAAATTTAGATAACGTTTAGCGCTCATTTCACAT
TGGAACAATGTAAGACATTTGCTCGTCCAAAAGGAAACATGAAAAATAAACCCTAAGGTGGTTGAATCAAATC
AACGAAACTGTTTTTGATACGCCACATGTTTTCTACGAACTGGCTTGGAAATACTAAATTCTAGGAAGAATTC
TAGTTCTAGGAAATCGATTTCCCTTCTGCGGCCGTCAACCTTGTTTGCGGCGTCGTTACTAAATATACAGAAA
GCATCTCGATTACATACTGCTAACTCCATAAATTAACTTAAGGCAGAAATAGTGTTATAGAGTCAAACTAGAC
GTGTTTGATTCTGTACCTGGGTGTTGCTTGTTAATTAAGAATTTTACAAGGCGATTGGCCAGTTCTTTGTCCC
TGTGTATCTTCAAAGCAACCGAGTTATATTTAGAGCAACTCGCTAGACTCAAGCGCATGTTATCATCGCTGGT
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TATGCTCAAAATTGTTTCATCTGTAACTGCAACCTAAAACCCAAGTATTTATCAACTGCGTGGTGCAAAGACA
TCTCAATCCACGGTCATCGGTGCATGTAATTTGTTATGCCTCTGGCAGATTCACTCATCATGCAGGCTTTAAC
AGTCCTATTAGCACGCACATTAGAGCTACGGAATACTTTTTCTAATGAAATTTACTCATAGCGTCGGAAAACA
TGTTTGGAACGTGTTGGATTACTGGAAAAAAGTTCTTTAGAAAACGTCACTATTTTGTTATTTATTGGACTTT
GAAATTGCATCTTTGAAGCGTTGAAAACCTGCCTATTTGAGATCTCAATGTCAAATCAGCAGCAAAGCTTTAG
CATCATCGTGTGGTCGGAAGTATTTTCAAAATCAATTCTTCATGGCAATCTTTCACTTTAATTTCCTAGGAAT
TTTATCAGAAGAAACGATCTATACTGTTCTTCCATTCTGTCACTCGAGAGCGGAAAAAGTTGAAATCCATGGG
CCCATGGGAAAGTGTTTAAATGTTTGAGAGTGCACTTGTCCCAAACAAACAACTGAGGTGCCGTGTCGCATAC
CTCTAGACAAGCGCTATTCGCCGGGAGCCTTTGGGTCATTGCTACTCACTAAGCACGGGTATACCGCCAGCCA
GGGAACGTACAAACGGCCATCAACCTATAGCTCCTTAAACTCGCGCGCTACAATGACTGAAGGAATGACAAAA
GGCGATTGGATGGTAATTGATCATTAGTGCAGTTCTCAGAACGACACGAGTGTGTTATGAGGTCTTTAGTGCC
ATTAATCTCGGCGAGTAAGGGCCTCAAGCGGATTGCTCGGTTACAAGTGTGTGAGCTACTCTTACAAGACGCG
CCGTTTCCATTTAGTATCGAGACTTAATTACACAGGGCCGGGTCGCTCTTTTTATAGACGAAAGGCTGTGCCT
TGATAGACGAATGTTAGCCTATTAACCGTTTTACCAGATGGTCACAAACATGAGCATAAAGGAAGGCAACCGC
TCACGGAATGATGGCTGGTAGATCCGCCATTTCGCCATGTTCCGAGTCTTCCAATTGTTTTACCATATTAAGT
TAGGTAGTTTTAAGCTAGAGGAAATCTCTGGTATTTATCAACACGGGTTACATCTGGCATGTGATCTTTGCGG
AGCCCTTAAGGTTTCGCAGGACTCGATTCTTACTGAAAATTTCTACTTCTGTTTGCAGGCGCGTGTGGAAGAA
CTTGAAGAAGAGCTCGAAGCTGAACGCAACGCTCGCTCCAAGGTAACCTCACTACACCAAGCGTGTCTTAAAC
ACTAATATTTATTTCTCAGTGGATTTAAAGCTTGTTTCTCGACGGTACAACCAGTTAAGCTACTCCGCTATGT
TCTCTTTGGGGTCACAGTACTCAAGGTAGTGACAGATGTCTGAATTCATTTCTAAAGAGCCCACTCTCTTATC
CCGAACTAGAAAACTGCCTTCAGCATAACTTAAACTTTTACTCAGCCAAAGCTTTCTTGAAATCTCGAATGCC
ATAAACAGGCTTTTGCGATAATTATTGGGGTTTTAACGGTCTTAAGCTCATACTGCGATACTAGACAATATGC
CACCCAAACCCGCAGTTATGAAATTTTACGCCTGTTCTATTACTCTTGAGTGGCTATTTGCCGTCGTTGATAG
GCAGCTCATGCAATCGGAAGGGAGTCGCCTGTGATGTTCTGTGCGATTGCATAGCATCCTTTGAATGGCGCAC
TGTTATCGTGTCAAGTCGACATAATTCGGATACCTCTTCATATTGCTTGGGTGCTGATCTGTCAAGCGACCAT
TCGCGTTTCCCTTGACGTCGCGTCACGGGTCACGCAAAAAATGTAACGCCATATAAATGTCAAATTTTATTTC
TTATATCTTTAAAATCTCTAGGCTTTTCCAAACACAATTTTAAGGCATTCGTATGGCTTTTTTGAAGTGTTTT
TAAAGTCCGTAAATCAGTGTTAGAATGTTAATTCTTTGTTTAGGTGTTTATTCAAGGTATCAAATAAATTTCC
ATGTTGTGTGCTTTAAGGATTTGAATTCCAATCGTTTGTTTAAAGAAGCTCTGGAATGTGGTAGATTTTAGTA
TCGAAGCATCCTTTTTGGTGAAATGTTTCTTAGTGAAATCATGTTTCAAATAAAACAATTTCGATTTCGAAGC
TTTTAAATGCTTTGAATTTTAAATGCAATGTTATCTGTTTTGTATTTTTAACTGATTCCATGTGCTTAAGTAT
TTTGGTTTCATTCTTTTAAGGGGGGGTCTATTCTGATAATTCATCCCTGGAAATCCAGAAACACCCATGACTG
CTTGTCTCTCTTTCTTTGTTTAGTCCGAACGAGCAAGGCAAGAACTCGAACATGAACTCGATGATCTCAACGA
ACGTCTCGATGAGCAAGGTGGTGCCACGCAGGCTCAGGTAAGCGGTATCTCCCCTTGTGCATTCCTCCTCTAC
CCTTAACCACTCCCTCGTGGAATTTACCCGAGCATTCTCGAACATTCGGCGCAAGCTCATCGCTCGTTCAACT
CAGGAATGCGCGTCTTTCCTCGAGTCGGAGTCGTCCCATTAAGCATTGCGGTCGCTGCTTGAGTGCGCTGTGT
TGTAGTTCTTCTGTTCAGTGGGGTATTTCTCGGAGAGTGTGTGATCAGACAAAATGGACGAAAGGCCGTATGA
TCCAGCATTTGAGCGAGTGGTAAGCAAAGTGATAAGATAACCAGAGCTATGCTTGTTTTATAGCTTATGCTCA
GAGTATGAAGTAATTTCACGCCACTCAGGACCCTACCGAAGCACTGTCGGTAGTGGAGATCTGTCGCTTGTTG
CAGCTTAGGGATACAATGTCAGTTCACTTTGGATAAATTACGCAAACAAGCTCTCGTATTAGATTGACCCGCT
AGATGTTGAAGCTCAATGTCGGGAATATTAACCAAATTCTGGCATCGAAGCGACGTCGGTCTAGGCGTGGGAT
TACAGAGCCTTTTAGTTGTCTCTGACATGACTCACATCCCAGAGGGTGCTAAATTAGCAACGATCTCTTATGC
CAAAGGCTAATATTTTAATAAAAACTTTTTGACACGAATTTAAAGCTAAGTTTAGATTTTATAAAATGTAATG
TTAAATCAGGATGATTTCAAATTTCGAATTTGTTTAGTACTGTTGCGTGTGATTGTGGTGTTAACGTATCAGT
GATTCATTACTGGCGTATAAGTGAGTTTCTACCAAGACAGCCGAAGCAGACAGACTTGTCATGTTACTATGCT
CGCAATGTTGAACTTATTTCATTCATTGATGCTTTACCGACAAGAACACCTCGTTTGACACCGTGACGTGACC
GTATGAAAACAGCTTCCATCGGATTACCTTGATGCTTTATAACACACTCATCAATCAATTGATCACTTTCGTC
ATCAAGGTCTATCAGCGAACGATACAAGAAAACAATTAGTACTTGAGCAAGCTGAGGACCGCCGAGTTTTAAT
AGGATTTGAAACGTCTATCGTTTCTTTGAAATATTTCTTATCTTGTGAACTGTTGTAGCGTAACCTCGGATTG
ACCTCCGGTTTATTGTCAATGAACGCGAATCACTATTTGTACTGTACATACGCAAAGCGTATGTAACGAAATA
CAGCGAGTGTGACAAAGTTTGACTCGTATTGCCCTTTACTGTTTTGATAATCGAAATACCAGCTATTTCCGCA
GCATATTGAGAAAAAGATTCCTCCTTTTAGCTGCATCCACCATCCAAATTGTCATGAAAGAAGTTGCCTGTTT
CTTAATGTGCCGTCTAAAATTCTTTTTGCGCTTCTACTAGATGGAACTCAACAAGAAGAGGGAAAGCGACATC
ATCAAGCTGCGAAAAGACTTGGAGGAGCAGGCCCTCGCACACGAGCAAGCCGTCAACAGTATGCGCAGCAAAC



Anhang 

 116

AGAACCAACAGATGCAGGAGATGCAAGAAGAACTCGACCAAGTCAAGAAAACAAAGGCTAAGTAAGTAATCAA
TTGTTCCGTGCAATTATTGTCCGACTGAGATAACATAAAGGATCATTATTGTATTTTTATTAAAACATATAAT
CAATTTACAATTTTCTCGATTGATAGCATAATTAGGCTTTAGGTGTCGATTTTGATCCTGAAATAGCTACCGG
ATTATATAGATACACAAAACTATTACACTCTAGTGGGCTATTACCTATAGCAATACCAAGACATTCATCAATT
TACTAGAGAGCACGAAAAACGGAAAACAAGACTACGATATTTACCTCCATTTGTTGACCATTTGAACAATAAG
TGATAAGAAAAAAGTTGATAAGAAAAAAGCTAGTTATCACAAATAAAATACTCACAAGCATCACTGTCAACCA
TCTGCTAACATATTTCCTGGTCACGCAACGCGTACTAGTGTTTTCTGACCGAGTCACGCAACCTTATAGACAG
GCGCGTATGTACGTTTCGCGCGTCGTCAAACTAAAGCCCTATCTATACTAACAACTTTTAGTTGACAACTATA
TTTGTTGGCATCTACACTAGCAATTTTTCATGAGTGACAAACCTGCTAGCTTTTGAGCAACTATAGTTGCCAC
ACAAAAATTGGCAACTTTGCTCCATCTACACTAGCAAATAAAAATTGTCTCATAAAAATTGTCAGCTAAAAAT
TGTTAGTGTAGATGGGGCTTAACTTTTTACGCGCTTTTATCTTCGTGTGTTTCACCTCTTTGTCTTAAGTAGC
GAAATTTTATAATTTCGTGCTAAAAAGTTCCACAATAGTGTGGCCTACAGAGCAAGACACAAACGCAGTTTTT
TTTTCTTTCTCATTACGAATGTTTGTCATTGCCTCATAGGCTCGAGAAGGAGAAAGCACAGCTCACTAACGAG
GGTGATGATCTCGCTGTCACTGTGGAAACTCTGCAGAAACAAAAGGTGAAAGTCAAATATGCATTTGTCTTAT
GTTCGCGAGCCTTTGAACGTTTTTCCGTAAAAAAAAAAAACAGTGTCCTTTTGTTTTATACTAACCAGACTAC
GTCTGTATTGCGTTTGTAGCAAGCCTCTGAGAAGAACAACCGCGCCATCAGTGATCAGCTCGCTGAATCCAAG
GCTCAGGTATAACTCTAGGCTAATCTATTGATTGGCATAATGAGAAAAAAGGCCGGTCAGCAAACCAAAATAC
CCGAGCTAGTAACAGTACTACTGTATAAGTGTGCATGTGATCATATTCTATGCATCTAACAAAAGCAAGAGCT
TATGCAGTACTTAAAATATGAAGGGTATATTTTGTATGGTATAACTAGAAACTGCAGACAATCTGTAGAAAAT
TTGTGTAGACAAACTATAATTCAACACCAGACTGGATTTCTACGCCTCTGTGAAACGAAGTTGCGGCGAAGTT
TCGGAGCATTCGTAGCTTTTGTGTTGATTCATAGCTTGAATACTTTTGTACCCTTGTAATTTCTAGCGGTGTT
AACCCCCCTGAATTATTTTATTTTATTTTATTCCAAAAGAACGAAGAACTGAGGAAGAACATCCAGGAGCTGC
AAGCGATCCGAAGTCGAATCGAGGCCGAGAATGCCGACGTCAACCGCCAACTCGAGGAGCAGGAAAATAAGGG
TGGTCAACTTGGCAAGGCGAAGAAGAACCTGGAACAACAGCTCGAGGAATTAAAGAAACAGCTCGACGACGAG
ATGCGCGCCAAGGCTGAGGCCCAAGCAAGACTTAAGAACCTCGAGGCCGACTTCGACGCCATGCAAGAGAACT
TCGATGAGGCTGAAGATGGTAAGGCGGATCTGCAAAAGCAGCTCTCCCGTGCAAACACCGAGGCTCAGAGCTG
GAAGAACAAATACGAACAGGACGCCCTGGCCAAGGTCGAGGAGCTTGAGGATGCCAAGTATGTAGACCTTAGA
GTTGCTCTGTATCCTTAACGCCCCCTTTCCTTAATCTAGTGTTACCTTCAAAGCCAAGTGACGCCAAGTTAAA
GGAACTTCCCTCCCCTCACAAAGAAAGGATCTTTATTCTTCAGCATTTCATTCCAGCATTACAGCTTAAAGAA
GGGATAATTGGCTTCCCGTTTGTTTCTTAGCTTCCAAAGCAAACCTATTTTATCCACTTAGGCGCAAGCTTGC
TGCCAAGCTCCAAGAGATGGAAGAGGCTCTTAACACCGCACAGACAAAGGCTGCAAGCGCTGAAAAGACCAGG
AGCCGTCTTAACTCTGAGCTTGAGGATGCCCTCATCGACCTGGAGAAGGCGCAAACCAACAACGCGAACCTAG
AGAAGAAGCAGAAGAAGATCGACATCCAGATCAACGAATGGCGCGTCAAGCTTGAAGAAGTCCAGGCTGATCT
TGACAACTCCCAAAAGGAGGCCAGGAACTACTCCACTGAGGTATGGGGGTAGCCGACATGACGGAAAAACCTG
GAAAACGCGCAATTCCAGATAGAGAGAGGCCGAAGTGCACATAAACAGATTTTGGCTTTTTAAGATAATTTTT
CCTTGATCATCCAACGGAAGCCAACGGAAAATTCTCCTTGAACATCTGCTCTAGCCTTTACAATTCCATTTTC
ACTTGACCAGTCAAGTTAATTCTAGCCTTTGGATAGAATCTTCTAAACACGACCAAGTCAAGTAAATTATTAT
CACCAATGTCAGGATTTACCCTCTAAACAAAACAACCAAAACCCAAAATATATTCCTTAACAGCTTGACCAAC
CAAGGTCAGTTGTACGCTACTTTTAATCAAATATTCTTGTTCAGTAACTTTACTACCTAACCAACGTTTTTGG
TGTGTTCTTAGATGTACAAGATCAAGGCCGCCTTCGATGAGCAGAGCGAGCAAGTCGAAGCCCTGAAGCGCGA
GAACAAGAGCCTTGCATCCGAGGTCAACGATCTTGCCGACCAGCTTGGTGAGGGAGGCAAGAGCGTCGTGGAG
CTCGAGAAGCTGAGGAAGAGACTCGAGATGGAGAAGGAGGAGCTCCAGACCGCTCTCGAGGTGAGTGACACCT
GCCAATCTCGCACATACCTATATTAAACGAGAAAAACTTACTTGATCCAACTTGCCTGACACATTTTATGCAA
AGGACATCTCTATAGTGAGATAAATCCGCTTTAATCACGGTGAATTGCCATCAACTATCAATTCAACATCTTT
TCCATAGAGTATCAAATAATAAAGGAGAAGTTGAATTTTTATAAATAATAATAATTTTTGTATATTTAAAAAC
AAAACAGCATTGCCACGCAAGACAGATATACGGACTTCAAGGAAAACCAAAATGTGACAACTGAGCACTGAAC
ACTTTGTGTGTTTTGTGGTTGTAGGAGGCTGAGGGTGCCCTTGAGGGCGAGGAAGGCAAGGTCCTCAAGATCC
AACTCGAGATGACTCAGCTGAAACAGGAATTCGAGCGCAAACTGGCTGACCGTGATGAGGAGATCGACACCCT
CAGGTAAAGCGGACATCCTGAAACCATTATTTTGTCATCTGTGATAGCTATGCCTTATCATATGAAGTTCTAA
GAAGACTCTTTTTCAGTTAGACGTTTTTTATATAAAACACTTATGCTACGAGGCTACATTTTTGTGAAAACTA
TGTGTGGACGAATTGACTGTATTTTTGTGGACGAGTTGACTCTACTTGTAAACGAGTTGACTCAATTTGTGGT
CGAGTTGGTTGTGGACGACACGGTTTGTTGACGAAGTGACTGTAAACCGGGTAAAACGAGCAACATAGAACAA
TAATATTAATTGACAACGAGCCTGCTTGCATTAATATATTTTTACCCAATAAATTCTTCAACGAAATAAGAGT
GTTGGACTTTGAATCCCTCTTACAACAGGAATTGTGACAGTACTGGCGACAAGGAGCACAGGACAGAAATGAT
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CAAAGTGGCCTGATAGAAAGTCATGTAAGACCTGAGAAATTTTCTGTGTCTTGATTGATCGGAACTCTTACCA
TTTCCAGGAAGAACCACCAACGCCAGCTCGACGCTCTCCAGGCTTCTCTTGACAGCGAGGTGAAGTCCAAGAA
CGAGCTTGCTCGCCTCAGGAAGAAATTCGAGACGGACTGCAACGAGATGGAAATCAACCTTGAAAACTCCATG
AAGGCCAACCAGGAACTCCAGAAGACTACCAAGAAACTGCAACAGCAAGTCAAGGTGGGGAAGGAGATAAGAT
AATCACGTTTGATCAATGGAGATGTCGAAAAAAATGAGATAAAATGTTGGAAAAGGCAGCACGAATAATGTTA
ATTTAGATTTCTGAGAAAAGCGAAGGATGATTACTGGAGTACGTATAAAACGATTTATCGGTTTACGGCTGTC
TTGAAGGTGATGTTTCTTTTTGGCGTTGACGCCATAAAGAAACAAGAAGTAATGAATGAAAATGATTTGAATC
TAGATGACTCTATAGAATGTCGAAACAAAGATATTAGACGCTTAAAGAATTATATTTTTAGTACTCCAAGAGG
ATAAGTGTTATGCTTTTTGTTCCAAAGGACCTGCAACTGATGGTTGAAGAGGAACAGCGAGGCCGTGACGACG
CTCGTGAATCTGCCGCCCGCGCCGAGCGTCGCTCTGCTGAGCTGGCCGCCGAGCTGGAAGACCTCAGAAACCA
ACTGGAGCAGGCCGACCGCGCCCGCCGCACCGCTGACCAGGAACGCGCCGACGCCGTGGACCGTCTTGCCGAG
GTGTCCAACCAGGTCAACAACCTTCAACAGGGCAAGAGGAAGCTGGAAGGCCAGGTCAACACGATGCAGGAGG
AACTCGACGATGCAGAGAACGAGGCTAAGGCCGCTGATGAGCGCTCGAAGAAGGCAGCTGCTGAATTCGCACG
CGCACAGGCTGAGCTAGTTAGCGCCCAGGACCACGCTACCGCTGCTGACCGCGCGAGGATGAGTGCTGAGCGC
ATCCAGAAGGACCTTGAGATGAAGCTTGAGGAGCTGGAGGCTGCTGGAGGCAAGGCCCTCAAGGTTCAGATCA
AGAAGCTGGAGCAGCGGGTAAGAACTTACACCTTTATGACAAGGGAACCTTGCTAAAGCGGACATGAGAATCG
CTGTTACGCGCTGATCTAAAATTTAATCTTCCGCACTGTTTCAATAGCAGTCACGTAATAACAGTAAGAAGAT
TTACTATACCAATCTTTCAACCAACAGGTGAAGGAACTCGAGCGCGAATTGGACAACGAGGCCAAACGCAGCG
CCGAGTCCCAGAAACTTGCCAAGAAAAACGAGCGCCGAATGAAGGAGATCCAATTCCAGGCTGACGAGGACCA
GAAGAACCTCGCTCGTGCTCAGGAGAACTCCGACAGAATGAACAACAAGCTGAAGAAGATGCGCACAGCTGTG
GAGGAGGCGGTAAGCACAGGGAGTCAAAACATTTGGGCTATGTTAGCCGCGAATCTTTTTCTTCCTTGAAAAG
TACTAAAGCATCTATACCATCTCTTGTTCGGGGGATTTAACTCTTTATTGAATTTGGTATGGTGAATGATTGA
TGAGTCTTTATTTTGGGGTTATTATGCCGGGCTTTTTTCACACAATTTGTCTCCAAATATTGAATGAAACAAT
AACCGATACAAAGTCTTAGCTCATCCCCTTTTTCTTTTCTAGGAAGCGTTGGCCGCTGCGAACCTGGCCCGCT
TCAGAAAGGCTCAGACTGAGCTTGAAGAGGCCGAGGAGCGGGTCGAGCAACTGGAGAGCTCTCTTCAGAAGGC
CCGCGGACGTGCCCGCACCAGCGGAGTTATGAGTGGAGGACGTGCGGCATCTCGCGAGGTGCCTAGAACATTC
TTATCCACACGAAAAACTTCTGATAGATATTCCAGTACACCGAATCTCTTCTAACTTTTAATCTCTTCTAACA
TTTAATTTACTTATTATTCATTCCGTTTTTTAATCGTACCGTTCATGCCTTATCTTCTACATCTCGTGCAAAA
TATAAAATAGTGGACCAGATCACTTCTGGTTTCGTCGGGCGCTTCTAAAAGATTTTCCCGCGCATTTTCTAAA
CGTCTAGATGATAACCAAGCTTGGAGTATAGAACTCCAAATTTAATAATATTCTTATGATATCCTATCTTTTT
ATTATAATATAATATTCTAGGTAATGCATTTTAAGGTGTCTTTTTTAAACGACAACAAAAGTTTTTAAATTGC
TTCTTGTGTATACTAATAATGAAACCTCACAGGGGTAGTACGATGATCCGTCGATGCAAATTGTACATAGTAG
TAAAGATGAAATAAAGATATTCGCCTTCATGGGCAATAGCTTAACTAATAATCTCCTGTAAATAAATGAAAAC
TCCCTTGTCGTTTTGTGTTCGAAAACAATACATTGAATGATTAACTAGGCTATGTTTACATTCAAAACAAATA
TTTGCAAACTCCTCGTTGAAAACTAAAACTATTTTTATTATTACATCGTCAAGAAAATTTAGTTATAAACTTA
GCTTGGATATTTTGACATGTTGGAATTTTGTTCAAAAAGTATTGGAATTTATTTTAATAGACACTTAAGCTCA
AGCGAAAAGTTTAATTGACACGTCTTTTTGGTTGCTTAGCTTTTTGTAAACCTTCTATGTCAGCCGTAGGGTA
TTGTACCCCGAAATTCTTTTGAAAATGTCTAATATGAAATGTAAACAGTATGGCAAGCAAGCTTCAGTTACCG
CGTTTTCAGGGAAGATGTTCGCGTCAAAATTTGCATCGACTGATGATTGGATGCGTACACTCTTTTTGTTTTC
ATGTCAAAATTTTCATATCATCGAGACATTCCATCTCAAAGGTATTTTAAGTGAATCTTTTGTTGGGCTTTAA
TCCTCGTTTAGTGATTACATCTAAGTACATGTTAATCTATTCTAATAACGCTCAGTATTAATGTATCTGTCTT
AATCTATAAAATAATGTCTAGATGTCAATCATATGATGTGAATATGAATACATTTCGAGTGTTTTATCACTGC
ATGCGCCAAATGGGTTAGCTTCAATGATACCGGCTGTACGCAATGCAATGTACTCAATCTCAAGGTGTCTCTC
ACTAATCCATAAAATATAAACGTTTGTACGCGAGAGCACATTTGAAGGAATCAAGAATATGTATATTTTTTTC
TATCAGTCAAAATTTTGCTAAAACCTTTAAAAAATCGTTAAAGTTAAAGCTTTCTTGAGGCTCTAAATGGCAA
TTTCTATGTTATTCTTGCACAAGTAGAGCATTGTGATGCATAGTTCGATTTTCAGGCTATAAAAAGGAGATTT
CTTTAAAAGGTTTCGTAACTAAGTAATAGAGCCTTATTTGCATGCCATGAATTCCTCTAAATGCTGCTCTATT
TCACTCATATGTCAATCATCCGTCACAGCCGTCATCATCAAGCAGTATGAGGTCCCGCTCTAGACACCAACAC
GATGAAGATTAAGGGCCGTAATCTTGTAGGTATCGTAAAGACACCATGCATTATATCCCTCAGACGTGCGACG
TACATTCGATTCCAAGGTTCCTTCGCCAACGAAATTCGCGTCAAATTTAGCTAGCTTTTCTTATTCAGTTCTT
ATGCAATTATCATTCTTCGGTAATGGAGTGTTTAAAAAAAATTGATAAGGCTGGATTTTAATTCTTGTGATCT
TTAATTGCATGTGATGTTATAATAGAAATCCAAGAGCAAATAAACGTAAGTCTTAGTATAATTGCATGTTTGG
AAAATGTACCCTATTTCTTTTACACACGCGACGGTAACCTAAATATAATAACACAACCAATACACTCCAGAAC
CACACTAATTTTAAATGCAATTTAAATGCAACAACTTTTAATTTAAAGGCATGGTACGATTTTAATACCTATT
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ATCTAACGCCGATTCTCAATTGTCTTGACTCAATATCAGTCAAACAGTGCTACTTATTCCAATCATCTTAAGT
TTGTTTTGACTGGCTTGCACAGCCATTGCTGTACTACTTTTAGTTTTTTTTTTTTCATTTTGCCTGCCTGTTC
TGTTCTTCTTCATGTGGGAGGAGCTATGTACATTGTGCATGCGCAGTGTGACGCGTGACGTCATTTGTTTGTG
AGCACGACTCGGAGTTTGCACGTTTCTATGACTACCCTTTCTTTTAGTCTGTTGTCAAATAATAATTCTATTA
ACTCTAATCTATAAGTAAACTTAACCCTCGAGTCAAATTTTCACCGCCTTTCATACCTAAAGGAGATAATGTA
AAGTGAAATCTTTCTTTCTAATTCTCTATCTTTCCTTCAGCCCTCGCAGTAGTGTGCCTTCCCGGCATGCCTT
TTCTGGTGAGTTATTTACGCATGCGTAACGCGCAGGCGTACAGGAGAAGGTTCTGTCATGGCATCTCATCGCT
CGATTTCCAAACGTCTCATAACGTCCCTACTTATGTAACCATGGAGATTGTCACGTAGTGCGTGACTGGTAGC
ATCTCATCGCTCAATTTCCAGACGTGTCATAACGTCTCTACTTATGTAACCATGGAGATTGTCACGTAGTGCG
TGACTGGTAGCATCTCATCGCTCGATTTCCAAACGTCTCATAACGTCCCTACTTATGTAACCATGGTGATTGT
CACGTAGTGCGTGACTGGTAGCATCTCATCGCTCGATTTCCAAACGTCTCATAACGTCCCTAATTATGTTACC
ATGGAGATTGTCACGTAGTGCGTGACTGGTAGCATCTCATCACTCGATTTCCAAACGTCTCTTAAATCTTTAC
TTATGTAACCATAAAGACTACACATCATTCTGTCTTACAGTTCTTAATCAAGCTCCTGAAATTAGTTGAATGC
GGGTGTTGTGCCTATTTAATGCCTCCCTAAATTAATTTTATTATTCCTTTTAGTATTATTTGGGAAAGGAAGT
CTTCTATTTTTCAATGGTTTACCACTTTCTCTTGACTAGTTGAGCTCCTGCCTATTTCAAAATTCCTTGATTA
ATTTTTTTCTTTTAGAATTCTTCCGTACAGAGTACGATACTTCTGATTGTTGTAGCTAAATGACAATAGAAAG
GGAAAAAATGAGCACGGTATTTTGTCCAAGGCCACTCATTTCTTTCGCTCGTTTTAATATGGTTTGTATCAAT
GGTGATTCTGAGAGCTCAGAAGAATATCTGTCTTGTGTTTTACTTGAACACTTTTCACCGCTCGTTGTAACAT
CTCCGTTGTAATAAGGTTTGTGTCGATGGAGGTTTTTAGAGGTCAGAAGATTATCTGTCTTTAAACACTTTTC
ACCGCTCGGAGATTGTGTCGATGGTGGTACTCAGGGAATTGCCTTGTCCCAAAGCAAAGTCTTTATCCAAACT
GTTCGTTGGTTGTTGTTACAGTGATTGTATCATTGGTGAATGCGTCGATGCAAGGTTAAAGCCCCCCTCCACC
CTTGTAGTTGATTGTCCCTCGCTGGATCCAAAATAACGTTACCAACTAGGTGGTTATTCAAAGGTTATTCGTA
ACATAGTCTTTTTTCCTTTTTTCCCAGACGTCATATCGCTCAAGCAGCTACCGAAGTGCTTCCTCAACCTCAT
TAGATGACGAATAATCTACCCAAGAATTTAATAATTTTGATGTTATAGACATAGCCATTTTCGACGATAACCT
GG 

MyHC-cDNA 

Die MyHC-cDNA wurde in Teilfragmenten kloniert. Die Reihenfolge der in der Sequenz 

gezeigten Primer korrespondiert mit den Primersequenzen in der Anhang-Tabelle. Das 

erste Primer-Paar in der Sequenz ist auch das erste MyHC_cDNA-Primer-Paar in der 

Tabelle. Primer in 5’Richtung sind hellgrau unterlegt, Primer in 3’Richtung sind 

dunkelgrau hinterlegt und haben eine weiße Schrift. 

ATGGAGTTCGATCCAAACGATCCGCTCGCGATTCTTCGCATCGACAAATCTCAAATCATGGCACAAGCCAAGG
AGTTCGAATCCAAGAAATGGGTATGGATTCCCGATCCCAAGGAAGGGTACAAGGCTGCCGAAGTGAAGAGCAC
AAAGGGGGACAATTTTTTGGTGGAGACCAACGATGGCCAGGAGGTTGAAATCAATAAGAATGACACCGAACAG
ATGAATCCACCGAAATACGAGAAGACTGAGGATATGTCCAATCTCACATACTTGAATGAAGCTAGCGTTGTGC
ACAATTTAAAGCAACGTTACTTCTCCGGCTTGATTTATACTTACTCCGGTCTCTTTTGTGTGGCTATCAACCC
CTACCGCAGACTGCCCATCTATACCGACAAGATTGTGTTCGCTTACCGTGGCAAGCGTAAGACTGAGGCCCCA
CCTCACGTCTTCTGCATCTGTGACAATGCCTACCAGAACATGTTACAGGACCGTGAGAACCAGTCCATGTTGA
TCACTGGTGAGTCTGGAGCAGGAAAGACTGAGAACACAAAGAAGGTCATCCAGTACCTTGCCCATGTGTCTGG
TGGAATCTCTAAAGCAGATGAGGAGCACAAGAAGCAAACGGGAGGCTCCCTTGAAGACCAGGTCATCCAGACT
AACCCTATCCTTGAGGCTTATGGAAATGCCAAAACCATCAGGAACAACAACTCCTCACGTTTCGGAAAGTTCA
TTCGCTGCCACTTCGGCCCACAAGGAAAACTCGCAGGAGCCGATATTGAGTCTTATCTGCTCGAGAAGTCCAG
GGTAATCTACCAACAGGAAATTGAGAGGAATTACCACATCTTCTACCAGATCCTCTATGGTGCACCCAAGGAC
CTCCACGATCAACTTCTCCTCGAGAGCAACAAGACCGCCGACTACGCCTACACCGCGAAGGGATGTGAGCGTG
CAGATGGTATCGACGACGTCGAGGAGTGGGCCAACACTGAGTTGGCCGCCGACACCCTTGGTTTCTCAGCGGA
AGAGAAATTGTCCATGTACAAGATCTGCGCTGCTTGCCTTCATTGGGGAAACTCTAAGTTCAAGCAGAGGCCA
CGAGAGGAGCAGGCTGAAGTTGCTGACCCCAAGGATCTCGACAAGACCTCCTTCTTGATGAAGCTGCCAGGCG



Anhang 

 119

CTGACTTTGTCAAGAACATCGTCAAGCCCAGGATCAAAGTCGGTCGTGAATACGTCAACCAGGGACGTAACTT
GCAACAGGTGAACTACTCCATTGGAGCTCTGACCAAGTCCCTGTACGAGCGCATGTTCTTGTGGCTCGTCGAC
CGTGCCAACCAGACACTTATGACCAAGGACCGCCGTGCCTTCTTTATTGGTGTACTAGATATTGCTGGTTTCG
AGATCTTCCAGTTCAACTCCTTCGAGCAGCTTTGCATCAACGTGACTAATGAGAAACTTCAGCAATTCTTTAA
CCATCACATGTTCATCCTGGAGCAGGAAGAGTACAAGAGGGAGGGAATCCACTGGGAGTTTATCGACTTCGGT
CACGATCTCGAACCCACCATCAACCTGATCTTCGGAAAGGGTACCGGTATTTTCGCCATCCTGGAGGAGGAAT
GCATCGTCCCCAAGGCCACTGATCAGACCTTCCTGCAGAAGCTGAACAACACCCACGATGGAAAGTCAGCCAA
GTTCGGAAAACCCAAGATCTCTGGCAAGAAGCAGGTCAACTACCACTTCGAAATCCATCACTATGCTGGTACT
GTCGGCTACAATGTTGACAACTGGCTGGACAAGAACAAGGACCCTATCAATGAAGCTGTTGCTTCTCTGTTCG
CCAAATCTGGTGATCCATTCATTTCCCACTTGTGGAAGGAGTACGCCACTGAGGGGCACACCCGTGGTAAGGG
AGGCTCCTTCCAGACCGTCAGTGCTAAGCATAAGGAACAACTGCAGAGCTTGATGGACACCCTATACAGCACT
TCTCCTCACTTTGTGCGTTGCATCATCCCCAACGAGTTGAAGAAGGCAGGAGTGATCGACACACCACTGGTTA
TCCACCAGCTGAGGTGTAACGGTGTGCTGGAGGGAATCCGTATCTGCCGCAAGGGCTTCCCCAACAGGATCCC
CTTCCAAGAGTTCAAGCAGAGATACCAGATTCTCGCCCCCACTGCAGTGTCAGGTCAGTTCATGGATGGCAAA
AAGGCCTGCGAAAAATTGCTTGCAGCTATCCAGCTTGAGGAGAACGAGTACAGGATTGGAACAACCAAGGTGT
TCTTCCGTGCTGGTGTGCTTGGTCACCTTGAGGACTTGCGTGACGATCGTCTCGCAAAGATCATCAGTATGTT
CCAGGCCTACTGCAAGGGGTTCCTTATGCGCAAGGAATACCGCAAGATGTGCGACCAGAGGATCGGTATCTCA
GTCATCCAGCGCAACGTCCGCAAGTACCTGTACCTCCGCAACTGGGCGTGGTGGAAGCTGTACACGAGGGTGA
AGCCTTTGCTGCAGGTCGCCCGTGCGGACGAGGAAATGAAACAGAAGGTCGAGCAGATGAAAGAAATCGAGGA
GAAACTTGGCAAGGAGGAGGCTTTGAGAAAAGAACTGGAAGAGAAATACACCAAGTTGGTGGAGGAGAAGAAC
CTGCTCTTCCAAGACTTCCAGAGGGAACAAGACGCATGCGCGGACGCCGAGGAGAGGAATGCAGAGCTTGAGG
GCAGGAAAGCCGACCTCGAGGCCCAGGTCAAAGACATGCTGGAGCAGCTCGAGGATGAGGAGGAAGCAAGTGC
CGAGCTCTCATCCGTCAAGCACAAACTCGAGGGAGAAATCAGCGACCTTAAACAAGACATCGAGGAACTCGAC
GCTACCCTCAAAAAGGTGGAAGAAGAGGGCAAGCAAAAGGACAAGAACATCGAGCAACTCAACGAGGAATTAC
AACAACAAGACGAAGCCATCGCAAAATTACAAAAAGCCAAGAAGCAAGTCGAAGACGAGCGAACGGAACTCGA
GGATCACCTTCAAGAGGAACAGAACAAAGTCAGTCACCTCACTAAGACCAAGCTAAAGCTTGAGAGCACTCTT
GACGAAGTTAACCTCAACTTGGAGAGGGAAAAGAAGGTTCGCGGAGAGGTCGAGAAAGTCAAGAGGAAACTTG
AAGGTGACCTCAAGATGACTCAACAGACCCTCGAAGAAACACAGGCCGAGAAGGCTCGCACAGAGGATGAAGT
CAGAAAGCGAGACGCTAACATCGTTGAGCTGAGCGGGAAACTTGAGGACAGCAACAACCTTGTGGAATCACTC
AGGAAGAGGATCCGTGAGCTCGAGGCGCGTGTGGAAGAACTTGAAGAAGAGCTCGAAGCTGAACGCAACGCTC
GCTCCAAGCATCCTTTGAATGGCGCACTGTTATCGTGTCAAGTCGACATAATTCGGATACCTCTTCATATTGC
TTGGGTGCTGATCTGTCAAGCGACCATTCGCGTTTCCCTTGACGTCGCGTCACGGTCCGAACGAGCAAGGCAA
GAACTCGAACATGAACTCGATGATCTCAACGAACGTCTCGATGAGCAAGGTGGTGCCACGCAGGCTCAGATGG
AACTCAACAAGAAGAGGGAAAGCGACATCATCAAGCTGCGAAAAGACTTGGAGGAGCAGGCCCTCGCACACGA
GCAAGCCGTCAACAGTATGCGCAGCAAACAGAACCAACAGATGCAGGAGATGCAAGAAGAACTCGACCAAGTC
AAGAAAACAAAGGCTAAGCTCGAGAAGGAGAAAGCACAGCTCACTAACGAGGGTGATGATCTCGCTGTCACTG
TGGAAACTCTGCAGAAACAAAAGCAAGcctCTGAGAAGAACAACCGCGCCATCAGTGATCAGCTCGCTGAATC
CAAGGCTCAGAACGAAGAACTGAGGAAGAACATCCAGGAGCTGCAAGCGATCCGAAGTCGAATCGAGGCCGAG
AATGCCGACGTCAACCGCCAACTCGAGGAGCAGGAAAATAAGGGTGGTCAACTTGGCAAGGCGAAGAAGAACC
TGGAACAACAGCTCGAGGAATTAAAGAAACAGCTCGACGACGAGATGCGCGCCAAGGCTGAGGCCCAAGCAAG
ACTTAAGAACCTCGAGGCCGACTTCGACGCCATGCAAGAGAACTTCGATGAGGCTGAAGATGGTAAGGCGGAT
CTGCAAAAGCAGCTCTCCCGTGCAAACACCGAGGCTCAGAGCTGGAAGAACAAATACGAACAGGACGCCCTGG
CCAAGGTCGAGGAGCTTGAGGATGCCAAGCGCAAGCTTGCTGCCAAGCTCCAAGAGATGGAAGAGGCTCTTAA
CACCGCACAGACAAAGGCTGCAAGCGCTGAAAAGACCAGGAGCCGTCTTAACTCTGAGCTTGAGGATGCCCTC
ATCGACCTGGAGAAGGCGCAAACGGCGCAAACCAACAACGCGAACCTAGAGAAGAAGCAGAAGAAGATCGACA
TCCAGATCAACGAATGGCGCGTCAAGCTTGAAGAAGTCCAGGCTGATCTTGACAACTCCCAAAAGGAGGCCAG
GAACTACTCCACTGAGATGTACAAGATCAAGGCCGCCTTCGATGAGCAGAGCGAGCAAGTCGAAGCCCTGAAG
CGCGAGAACAAGAGCCTTGCATCCGAGGTCAACGATCTTGCCGACCAGCTTGGTGAGGGAGGCAAGAGCGTCG
TGGAGCTCGAGAAGCTGAGGAAGAGACTCGAGATGGAGAAGGAGGAGCTCCAGACCGCTCTCGAGGAGGCTGA
GGGTGCCCTTGAGGGCGAGGAAGGCAAGGTCCTCAAGATCCAACTCGAGATGACTCAGCTGAAACAGGAATTC
GAGCGCAAACTGGCTGACCGTGATGAGGAGATCGACACCCTCAGGAAGAACCACCAACGCCAGCTCGACGCTC
TCCAGGCTTCTCTTGACAGCGAGGTGAAGTCCAAGAACGAGCTTGCTCGCCTCAGGAAGAAATTCGAGACGGA
CTGCAACGAGATGGAAATCAACCTTGAAAACTCCATGAAGGCCAACCAGGAACTCCAGAAGACTACCAAGAAA
CTGCAACAGCAAGTCAAGGACCTGCAACTGATGGTTGAAGAGGAACAGCGAGGCCGTGACGACGCTCGTGAAT
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CTGCCGCCCGCGCCGAGCGTCGCTCTGCTGAGCTGGCCGCCGAGCTGGAAGACCTCAGAAACCAACTGGAGCA
GGCCGACCGCGCCCGCCGCACCGCTGACCAGGAACGCGCCGACGCCGTGGACCGTCTTGCCGAGGTGTCCAAC
CAGGTCAACAACCTTCAACAGGGCAAGAGGAAGCTGGAAGGCCAGGTCAACACGATGCAGGAGGAACTCGACG
ATGCAGAGAACGAGGCTAAGGCCGCTGATGAGCGCTCGAAGAAGGCAGCTGCTGAATTCGCACGCGCACAGGC
TGAGCTAGTTAGCGCCCAGGACCACGCTACCGCTGCTGACCGCGCGAGGATGAGTGCTGAGCGCATCCAGAAG
GACCTTGAGATGAAGCTTGAGGAGCTGGAGGCTGCTGGAGGCAAGGCCCTCAAGGTTCAGATCAAGAAGCTGG
AGCAGCGGGTGAAGGAACTCGAGCGCGAATTGGACAACGAGGTCAAACGCAGCGCCGAGTCCCAGAAACTTGC
CAAGAAAAACGAGCGCCGAATGAAGGAGATCCAATTCCAGGCTGACGAGGACCAGAAGAACCTCGCTCGTGCT
CAGGAGAACTCCGACAGAATGAACAACAAGCTGAAGAAGATGCGCACAGCTGTGGAGGAGGCGGAAGCGTTGG
CCGCTGCGAACCTGGCCCGCTTCAGAAAGGCTCAGACTGAGCTTGAAGAGGCCGAGGAGCGGGTCGAGCAACT
GGAGAGCTCTCTTCAGAAGGCCCGCGGACGTGCCCGCACCAGCGGAGTTATGAGTGGAGGACGTGCGGCATCT
CGCGAGACGTCATATCGCTCAAGCAGCCACCGAAGTGCTTCCTCAACCTCATTAGATGACGAATAATCTACCC
AAGAATTTAATAATTTTGATGTTATAGACATAGCCATTTTCGACGATAACCTGGTCCGCGGTATATCCTATGT
AGCACGAGTACAACCCACATAAATATATCTGTCCAAGTAAAAACAACAATTGGTGGAATCCCACGTGAAAGTG
TCAAGGATTTGGCTATTTTTGCCATTTCTCTTTTCAAAGGTAAACATAGTATTTTTTGTAATTGTCGAGAAGG
AGAATTAAGAAGCCGAGATTTGATATCGCTTAGAAGCTAGCCATTTATTTTGAATCAGTTGTGTCAGGAGAAG
TGCACAGTTAGTTAATTAAAAAGTTTAAGATCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGCGGCCGCCACCGC 

MyHC–Sondensequenz 

CACGATGCAGGAGGAACTCGACGATGCAGAGAACGAGGCTAAGGCCGCTGATGAGCGCTCGAAGAAGGCAGCT
GCTGAATTCGCACGCGCACAGGCTGAGCTAGTTAGCGCCCAGGACCACGCTACCGCTGCTGACCGCGCGAGGA
TGAGTGCTGAGCGCATCCAGAAGGACCTTGAGATGAAGCTTGAGGAGCTGGAGGCTGCTGGAGGCAAGGCCCT
CAAGGTTCAGATCAAGAAGCTGGAGCAGCGGGTGAAGGAACTCGAGCGCGAATTGGACAACGAGGTCAAACGC
AGCGCCGAGTCCCAGAAACTTGCCAAGAAAAACGAGCGCCGAATGAAGGAGATCCAATTCCAGGCTGACGAGG
ACCAGAAGAACCTCGCTCGTGCTCAGGAGA 
ACTCCGACAGAATGAACAACAAGCTGAAGAAGATGCGCACAGCTGTGGAGGAGGCGGAAGCGTTGGCCGCTGC
GAACCTGGCCCGCTTCAGAAAGGCTCAGACTGAGCTTGAAGAGGCCGAGGAGCGGGTCGAGCAACTGGAGAGC
TCTCTTCAGAAGGCCCGCGGACGTGCCCGCACCAGCGGAGTTATGAGTGGAGGACGTGCGGCATCTCGCGAGA
CGTCATATCGCTCAAGCAGCCACCGAAGTgCTTCCTcaacctCATTagATGACGAATAATCTACCcaAgaatt
TAATAATTTTGatgttatAGaCatagccatTTTcgacgaTAACCTgg 

MyHC-Aminosäuresequenz 

       1 M  E  F  D  P  N  D  P  L  A  I  L  R  I  D  K  S  Q  I  M   
       1 ATGGAGTTCGATCCAAACGATCCGCTCGCGATTCTTCGCATCGACAAATCTCAAATCATG 
      21 A  Q  A  K  E  F  E  S  K  K  W  V  W  I  P  D  P  K  E  G   
      61 GCACAAGCCAAGGAGTTCGAATCCAAGAAATGGGTATGGATTCCCGATCCCAAGGAAGGG 
      41 Y  K  A  A  E  V  K  S  T  K  G  D  N  F  L  V  E  T  N  D   
     121 TACAAGGCTGCCGAAGTGAAGAGCACAAAGGGGGACAATTTTTTGGTGGAGACCAACGAT 
      61 G  Q  E  V  E  I  N  K  N  D  T  E  Q  M  N  P  P  K  Y  E   
     181 GGCCAGGAGGTTGAAATCAATAAGAATGACACCGAACAGATGAATCCACCGAAATACGAG 
      81 K  T  E  D  M  S  N  L  T  Y  L  N  E  A  S  V  V  H  N  L   
     241 AAGACTGAGGATATGTCCAATCTCACATACTTGAATGAAGCTAGCGTTGTGCACAATTTA 
     101 K  Q  R  Y  F  S  G  L  I  Y  T  Y  S  G  L  F  C  V  A  I   
     301 AAGCAACGTTACTTCTCCGGCTTGATTTATACTTACTCCGGTCTCTTTTGTGTGGCTATC 
     121 N  P  Y  R  R  L  P  I  Y  T  D  K  I  V  F  A  Y  R  G  K   
     361 AACCCCTACCGCAGACTGCCCATCTATACCGACAAGATTGTGTTCGCTTACCGTGGCAAG 
     141 R  K  T  E  A  P  P  H  V  F  C  I  C  D  N  A  Y  Q  N  M   
     421 CGTAAGACTGAGGCCCCACCTCACGTCTTCTGCATCTGTGACAATGCCTACCAGAACATG 
     161 L  Q  D  R  E  N  Q  S  M  L  I  T  G  E  S  G  A  G  K  T   
     481 TTACAGGACCGTGAGAACCAGTCCATGTTGATCACTGGTGAGTCTGGAGCAGGAAAGACT 
     181 E  N  T  K  K  V  I  Q  Y  L  A  H  V  S  G  G  I  S  K  A   
     541 GAGAACACAAAGAAGGTCATCCAGTACCTTGCCCATGTGTCTGGTGGAATCTCTAAAGCA 
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     201 D  E  E  H  K  K  Q  T  G  G  S  L  E  D  Q  V  I  Q  T  N   
     601 GATGAGGAGCACAAGAAGCAAACGGGAGGCTCCCTTGAAGACCAGGTCATCCAGACTAAC 
     221 P  I  L  E  A  Y  G  N  A  K  T  I  R  N  N  N  S  S  R  F   
     661 CCTATCCTTGAGGCTTATGGAAATGCCAAAACCATCAGGAACAACAACTCCTCACGTTTC 
     241 G  K  F  I  R  C  H  F  G  P  Q  G  K  L  A  G  A  D  I  E   
     721 GGAAAGTTCATTCGCTGCCACTTCGGCCCACAAGGAAAACTCGCAGGAGCCGATATTGAG 
     261 S  Y  L  L  E  K  S  R  V  I  Y  Q  Q  E  I  E  R  N  Y  H   
     781 TCTTATCTGCTCGAGAAGTCCAGGGTAATCTACCAACAGGAAATTGAGAGGAATTACCAC 
     281 I  F  Y  Q  I  L  Y  G  A  P  K  D  L  H  D  Q  L  L  L  E   
     841 ATCTTCTACCAGATCCTCTATGGTGCACCCAAGGACCTCCACGATCAACTTCTCCTCGAG 
     301 S  N  K  T  A  D  Y  A  Y  T  A  K  G  C  E  R  A  D  G  I   
     901 AGCAACAAGACCGCCGACTACGCCTACACCGCGAAGGGATGTGAGCGTGCAGATGGTATC 
     321 D  D  V  E  E  W  A  N  T  E  L  A  A  D  T  L  G  F  S  A   
     961 GACGACGTCGAGGAGTGGGCCAACACTGAGTTGGCCGCCGACACCCTTGGTTTCTCAGCG 
     341 E  E  K  L  S  M  Y  K  I  C  A  A  C  L  H  W  G  N  S  K   
    1021 GAAGAGAAATTGTCCATGTACAAGATCTGCGCTGCTTGCCTTCATTGGGGAAACTCTAAG 
     361 F  K  Q  R  P  R  E  E  Q  A  E  V  A  D  P  K  D  L  D  K   
    1081 TTCAAGCAGAGGCCACGAGAGGAGCAGGCTGAAGTTGCTGACCCCAAGGATCTCGACAAG 
     381 T  S  F  L  M  K  L  P  G  A  D  F  V  K  N  I  V  K  P  R   
    1141 ACCTCCTTCTTGATGAAGCTGCCAGGCGCTGACTTTGTCAAGAACATCGTCAAGCCCAGG 
     401 I  K  V  G  R  E  Y  V  N  Q  G  R  N  L  Q  Q  V  N  Y  S   
    1201 ATCAAAGTCGGTCGTGAATACGTCAACCAGGGACGTAACTTGCAACAGGTGAACTACTCC 
     421 I  G  A  L  T  K  S  L  Y  E  R  M  F  L  W  L  V  D  R  A   
    1261 ATTGGAGCTCTGACCAAGTCCCTGTACGAGCGCATGTTCTTGTGGCTCGTCGACCGTGCC 
     441 N  Q  T  L  M  T  K  D  R  R  A  F  F  I  G  V  L  D  I  A   
    1321 AACCAGACACTTATGACCAAGGACCGCCGTGCCTTCTTTATTGGTGTACTAGATATTGCT 
     461 G  F  E  I  F  Q  F  N  S  F  E  Q  L  C  I  N  V  T  N  E   
    1381 GGTTTCGAGATCTTCCAGTTCAACTCCTTCGAGCAGCTTTGCATCAACGTGACTAATGAG 
     481 K  L  Q  Q  F  F  N  H  H  M  F  I  L  E  Q  E  E  Y  K  R   
    1441 AAACTTCAGCAATTCTTTAACCATCACATGTTCATCCTGGAGCAGGAAGAGTACAAGAGG 
     501 E  G  I  H  W  E  F  I  D  F  G  H  D  L  E  P  T  I  N  L   
    1501 GAGGGAATCCACTGGGAGTTTATCGACTTCGGTCACGATCTCGAACCCACCATCAACCTG 
     521 I  F  G  K  G  T  G  I  F  A  I  L  E  E  E  C  I  V  P  K   
    1561 ATCTTCGGAAAGGGTACCGGTATTTTCGCCATCCTGGAGGAGGAATGCATCGTCCCCAAG 
     541 A  T  D  Q  T  F  L  Q  K  L  N  N  T  H  D  G  K  S  A  K   
    1621 GCCACTGATCAGACCTTCCTGCAGAAGCTGAACAACACCCACGATGGAAAGTCAGCCAAG 
     561 F  G  K  P  K  I  S  G  K  K  Q  V  N  Y  H  F  E  I  H  H   
    1681 TTCGGAAAACCCAAGATCTCTGGCAAGAAGCAGGTCAACTACCACTTCGAAATCCATCAC 
     581 Y  A  G  T  V  G  Y  N  V  D  N  W  L  D  K  N  K  D  P  I   
    1741 TATGCTGGTACTGTCGGCTACAATGTTGACAACTGGCTGGACAAGAACAAGGACCCTATC 
     601 N  E  A  V  A  S  L  F  A  K  S  G  D  P  F  I  S  H  L  W   
    1801 AATGAAGCTGTTGCTTCTCTGTTCGCCAAATCTGGTGATCCATTCATTTCCCACTTGTGG 
     621 K  E  Y  A  T  E  G  H  T  R  G  K  G  G  S  F  Q  T  V  S   
    1861 AAGGAGTACGCCACTGAGGGGCACACCCGTGGTAAGGGAGGCTCCTTCCAGACCGTCAGT 
     641 A  K  H  K  E  Q  L  Q  S  L  M  D  T  L  Y  S  T  S  P  H   
    1921 GCTAAGCATAAGGAACAACTGCAGAGCTTGATGGACACCCTATACAGCACTTCTCCTCAC 
     661 F  V  R  C  I  I  P  N  E  L  K  K  A  G  V  I  D  T  P  L   
    1981 TTTGTGCGTTGCATCATCCCCAACGAGTTGAAGAAGGCAGGAGTGATCGACACACCACTG 
     681 V  I  H  Q  L  R  C  N  G  V  L  E  G  I  R  I  C  R  K  G   
    2041 GTTATCCACCAGCTGAGGTGTAACGGTGTGCTGGAGGGAATCCGTATCTGCCGCAAGGGC 
     701 F  P  N  R  I  P  F  Q  E  F  K  Q  R  Y  Q  I  L  A  P  T   
    2101 TTCCCCAACAGGATCCCCTTCCAAGAGTTCAAGCAGAGATACCAGATTCTCGCCCCCACT 
     721 A  V  S  G  Q  F  M  D  G  K  K  A  C  E  K  L  L  A  A  I   
    2161 GCAGTGTCAGGTCAGTTCATGGATGGCAAAAAGGCCTGCGAAAAATTGCTTGCAGCTATC 
     741 Q  L  E  E  N  E  Y  R  I  G  T  T  K  V  F  F  R  A  G  V   
    2221 CAGCTTGAGGAGAACGAGTACAGGATTGGAACAACCAAGGTGTTCTTCCGTGCTGGTGTG 
     761 L  G  H  L  E  D  L  R  D  D  R  L  A  K  I  I  S  M  F  Q   
    2281 CTTGGTCACCTTGAGGACTTGCGTGACGATCGTCTCGCAAAGATCATCAGTATGTTCCAG 
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     781 A  Y  C  K  G  F  L  M  R  K  E  Y  R  K  M  C  D  Q  R  I   
    2341 GCCTACTGCAAGGGGTTCCTTATGCGCAAGGAATACCGCAAGATGTGCGACCAGAGGATC 
     801 G  I  S  V  I  Q  R  N  V  R  K  Y  L  Y  L  R  N  W  A  W   
    2401 GGTATCTCAGTCATCCAGCGCAACGTCCGCAAGTACCTGTACCTCCGCAACTGGGCGTGG 
     821 W  K  L  Y  T  R  V  K  P  L  L  Q  V  A  R  A  D  E  E  M   
    2461 TGGAAGCTGTACACGAGGGTGAAGCCTTTGCTGCAGGTCGCCCGTGCGGACGAGGAAATG 
     841 K  Q  K  V  E  Q  M  K  E  I  E  E  K  L  G  K  E  E  A  L   
    2521 AAACAGAAGGTCGAGCAGATGAAAGAAATCGAGGAGAAACTTGGCAAGGAGGAGGCTTTG 
     861 R  K  E  L  E  E  K  Y  T  K  L  V  E  E  K  N  L  L  F  Q   
    2581 AGAAAAGAACTGGAAGAGAAATACACCAAGTTGGTGGAGGAGAAGAACCTGCTCTTCCAA 
     881 D  F  Q  R  E  Q  D  A  C  A  D  A  E  E  R  N  A  E  L  E   
    2641 GACTTCCAGAGGGAACAAGACGCATGCGCGGACGCCGAGGAGAGGAATGCAGAGCTTGAG 
     901 G  R  K  A  D  L  E  A  Q  V  K  D  M  L  E  Q  L  E  D  E   
    2701 GGCAGGAAAGCCGACCTCGAGGCCCAGGTCAAAGACATGCTGGAGCAGCTCGAGGATGAG 
     921 E  E  A  S  A  E  L  S  S  V  K  H  K  L  E  G  E  I  S  D   
    2761 GAGGAAGCAAGTGCCGAGCTCTCATCCGTCAAGCACAAACTCGAGGGAGAAATCAGCGAC 
     941 L  K  Q  D  I  E  E  L  D  A  T  L  K  K  V  E  E  E  G  K   
    2821 CTTAAACAAGACATCGAGGAACTCGACGCTACCCTCAAAAAGGTGGAAGAAGAGGGCAAG 
     961 Q  K  D  K  N  I  E  Q  L  N  E  E  L  Q  Q  Q  D  E  A  I   
    2881 CAAAAGGACAAGAACATCGAGCAACTCAACGAGGAATTACAACAACAAGACGAAGCCATC 
     981 A  K  L  Q  K  A  K  K  Q  V  E  D  E  R  T  E  L  E  D  H   
    2941 GCAAAATTACAAAAAGCCAAGAAGCAAGTCGAAGACGAGCGAACGGAACTCGAGGATCAC 
    1001 L  Q  E  E  Q  N  K  V  S  H  L  T  K  T  K  L  K  L  E  S   
    3001 CTTCAAGAGGAACAGAACAAAGTCAGTCACCTCACTAAGACCAAGCTAAAGCTTGAGAGC 
    1021 T  L  D  E  V  N  L  N  L  E  R  E  K  K  V  R  G  E  V  E   
    3061 ACTCTTGACGAAGTTAACCTCAACTTGGAGAGGGAAAAGAAGGTTCGCGGAGAGGTCGAG 
    1041 K  V  K  R  K  L  E  G  D  L  K  M  T  Q  Q  T  L  E  E  T   
    3121 AAAGTCAAGAGGAAACTTGAAGGTGACCTCAAGATGACTCAACAGACCCTCGAAGAAACA 
    1061 Q  A  E  K  A  R  T  E  D  E  V  R  K  R  D  A  N  I  V  E   
    3181 CAGGCCGAGAAGGCTCGCACAGAGGATGAAGTCAGAAAGCGAGACGCTAACATCGTTGAG 
    1081 L  S  G  K  L  E  D  S  N  N  L  V  E  S  L  R  K  R  I  R   
    3241 CTGAGCGGGAAACTTGAGGACAGCAACAACCTTGTGGAATCACTCAGGAAGAGGATCCGT 
    1101 E  L  E  A  R  V  E  E  L  E  E  E  L  E  A  E  R  N  A  R   
    3301 GAGCTCGAGGCGCGTGTGGAAGAACTTGAAGAAGAGCTCGAAGCTGAACGCAACGCTCGC 
    1121 S  K  H  P  L  N  G  A  L  L  S  C  Q  V  D  I  I  R  I  P   
    3361 TCCAAGCATCCTTTGAATGGCGCACTGTTATCGTGTCAAGTCGACATAATTCGGATACCT 
    1141 L  H  I  A  W  V  L  I  C  Q  A  T  I  R  V  S  L  D  V  A   
    3421 CTTCATATTGCTTGGGTGCTGATCTGTCAAGCGACCATTCGCGTTTCCCTTGACGTCGCG 
    1161 S  R  S  E  R  A  R  Q  E  L  E  H  E  L  D  D  L  N  E  R   
    3481 TCACGGTCCGAACGAGCAAGGCAAGAACTCGAACATGAACTCGATGATCTCAACGAACGT 
    1181 L  D  E  Q  G  G  A  T  Q  A  Q  M  E  L  N  K  K  R  E  S   
    3541 CTCGATGAGCAAGGTGGTGCCACGCAGGCTCAGATGGAACTCAACAAGAAGAGGGAAAGC 
    1201 D  I  I  K  L  R  K  D  L  E  E  Q  A  L  A  H  E  Q  A  V   
    3601 GACATCATCAAGCTGCGAAAAGACTTGGAGGAGCAGGCCCTCGCACACGAGCAAGCCGTC 
    1221 N  S  M  R  S  K  Q  N  Q  Q  M  Q  E  M  Q  E  E  L  D  Q   
    3661 AACAGTATGCGCAGCAAACAGAACCAACAGATGCAGGAGATGCAAGAAGAACTCGACCAA 
    1241 V  K  K  T  K  A  K  L  E  K  E  K  A  Q  L  T  N  E  G  D   
    3721 GTCAAGAAAACAAAGGCTAAGCTCGAGAAGGAGAAAGCACAGCTCACTAACGAGGGTGAT 
    1261 D  L  A  V  T  V  E  T  L  Q  K  Q  K  Q  A     E  K  N  N   
    3781 GATCTCGCTGTCACTGTGGAAACTCTGCAGAAACAAAAGCAAGcctCTGAGAAGAACAAC 
    1280 R  A  I  S  D  Q  L  A  E  S  K  A  Q  N  E  E  L  R  K  N   
    3841 CGCGCCATCAGTGATCAGCTCGCTGAATCCAAGGCTCAGAACGAAGAACTGAGGAAGAAC 
    1300 I  Q  E  L  Q  A  I  R  S  R  I  E  A  E  N  A  D  V  N  R   
    3901 ATCCAGGAGCTGCAAGCGATCCGAAGTCGAATCGAGGCCGAGAATGCCGACGTCAACCGC 
    1320 Q  L  E  E  Q  E  N  K  G  G  Q  L  G  K  A  K  K  N  L  E   
    3961 CAACTCGAGGAGCAGGAAAATAAGGGTGGTCAACTTGGCAAGGCGAAGAAGAACCTGGAA 
    1340 Q  Q  L  E  E  L  K  K  Q  L  D  D  E  M  R  A  K  A  E  A   
    4021 CAACAGCTCGAGGAATTAAAGAAACAGCTCGACGACGAGATGCGCGCCAAGGCTGAGGCC 
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    1360 Q  A  R  L  K  N  L  E  A  D  F  D  A  M  Q  E  N  F  D  E   
    4081 CAAGCAAGACTTAAGAACCTCGAGGCCGACTTCGACGCCATGCAAGAGAACTTCGATGAG 
    1380 A  E  D  G  K  A  D  L  Q  K  Q  L  S  R  A  N  T  E  A  Q   
    4141 GCTGAAGATGGTAAGGCGGATCTGCAAAAGCAGCTCTCCCGTGCAAACACCGAGGCTCAG 
    1400 S  W  K  N  K  Y  E  Q  D  A  L  A  K  V  E  E  L  E  D  A   
    4201 AGCTGGAAGAACAAATACGAACAGGACGCCCTGGCCAAGGTCGAGGAGCTTGAGGATGCC 
    1420 K  R  K  L  A  A  K  L  Q  E  M  E  E  A  L  N  T  A  Q  T   
    4261 AAGCGCAAGCTTGCTGCCAAGCTCCAAGAGATGGAAGAGGCTCTTAACACCGCACAGACA 
    1440 K  A  A  S  A  E  K  T  R  S  R  L  N  S  E  L  E  D  A  L   
    4321 AAGGCTGCAAGCGCTGAAAAGACCAGGAGCCGTCTTAACTCTGAGCTTGAGGATGCCCTC 
    1460 I  D  L  E  K  A  Q  T  A  Q  T  N  N  A  N  L  E  K  K  Q   
    4381 ATCGACCTGGAGAAGGCGCAAACGGCGCAAACCAACAACGCGAACCTAGAGAAGAAGCAG 
    1480 K  K  I  D  I  Q  I  N  E  W  R  V  K  L  E  E  V  Q  A  D   
    4441 AAGAAGATCGACATCCAGATCAACGAATGGCGCGTCAAGCTTGAAGAAGTCCAGGCTGAT 
    1500 L  D  N  S  Q  K  E  A  R  N  Y  S  T  E  M  Y  K  I  K  A   
    4501 CTTGACAACTCCCAAAAGGAGGCCAGGAACTACTCCACTGAGATGTACAAGATCAAGGCC 
    1520 A  F  D  E  Q  S  E  Q  V  E  A  L  K  R  E  N  K  S  L  A   
    4561 GCCTTCGATGAGCAGAGCGAGCAAGTCGAAGCCCTGAAGCGCGAGAACAAGAGCCTTGCA 
    1540 S  E  V  N  D  L  A  D  Q  L  G  E  G  G  K  S  V  V  E  L   
    4621 TCCGAGGTCAACGATCTTGCCGACCAGCTTGGTGAGGGAGGCAAGAGCGTCGTGGAGCTC 
    1560 E  K  L  R  K  R  L  E  M  E  K  E  E  L  Q  T  A  L  E  E   
    4681 GAGAAGCTGAGGAAGAGACTCGAGATGGAGAAGGAGGAGCTCCAGACCGCTCTCGAGGAG 
    1580 A  E  G  A  L  E  G  E  E  G  K  V  L  K  I  Q  L  E  M  T   
    4741 GCTGAGGGTGCCCTTGAGGGCGAGGAAGGCAAGGTCCTCAAGATCCAACTCGAGATGACT 
    1600 Q  L  K  Q  E  F  E  R  K  L  A  D  R  D  E  E  I  D  T  L   
    4801 CAGCTGAAACAGGAATTCGAGCGCAAACTGGCTGACCGTGATGAGGAGATCGACACCCTC 
    1620 R  K  N  H  Q  R  Q  L  D  A  L  Q  A  S  L  D  S  E  V  K   
    4861 AGGAAGAACCACCAACGCCAGCTCGACGCTCTCCAGGCTTCTCTTGACAGCGAGGTGAAG 
    1640 S  K  N  E  L  A  R  L  R  K  K  F  E  T  D  C  N  E  M  E   
    4921 TCCAAGAACGAGCTTGCTCGCCTCAGGAAGAAATTCGAGACGGACTGCAACGAGATGGAA 
    1660 I  N  L  E  N  S  M  K  A  N  Q  E  L  Q  K  T  T  K  K  L   
    4981 ATCAACCTTGAAAACTCCATGAAGGCCAACCAGGAACTCCAGAAGACTACCAAGAAACTG 
    1680 Q  Q  Q  V  K  D  L  Q  L  M  V  E  E  E  Q  R  G  R  D  D   
    5041 CAACAGCAAGTCAAGGACCTGCAACTGATGGTTGAAGAGGAACAGCGAGGCCGTGACGAC 
    1700 A  R  E  S  A  A  R  A  E  R  R  S  A  E  L  A  A  E  L  E   
    5101 GCTCGTGAATCTGCCGCCCGCGCCGAGCGTCGCTCTGCTGAGCTGGCCGCCGAGCTGGAA 
    1720 D  L  R  N  Q  L  E  Q  A  D  R  A  R  R  T  A  D  Q  E  R   
    5161 GACCTCAGAAACCAACTGGAGCAGGCCGACCGCGCCCGCCGCACCGCTGACCAGGAACGC 
    1740 A  D  A  V  D  R  L  A  E  V  S  N  Q  V  N  N  L  Q  Q  G   
    5221 GCCGACGCCGTGGACCGTCTTGCCGAGGTGTCCAACCAGGTCAACAACCTTCAACAGGGC 
    1760 K  R  K  L  E  G  Q  V  N  T  M  Q  E  E  L  D  D  A  E  N   
    5281 AAGAGGAAGCTGGAAGGCCAGGTCAACACGATGCAGGAGGAACTCGACGATGCAGAGAAC 
    1780 E  A  K  A  A  D  E  R  S  K  K  A  A  A  E  F  A  R  A  Q   
    5341 GAGGCTAAGGCCGCTGATGAGCGCTCGAAGAAGGCAGCTGCTGAATTCGCACGCGCACAG 
    1800 A  E  L  V  S  A  Q  D  H  A  T  A  A  D  R  A  R  M  S  A   
    5401 GCTGAGCTAGTTAGCGCCCAGGACCACGCTACCGCTGCTGACCGCGCGAGGATGAGTGCT 
    1820 E  R  I  Q  K  D  L  E  M  K  L  E  E  L  E  A  A  G  G  K   
    5461 GAGCGCATCCAGAAGGACCTTGAGATGAAGCTTGAGGAGCTGGAGGCTGCTGGAGGCAAG 
    1840 A  L  K  V  Q  I  K  K  L  E  Q  R  V  K  E  L  E  R  E  L   
    5521 GCCCTCAAGGTTCAGATCAAGAAGCTGGAGCAGCGGGTGAAGGAACTCGAGCGCGAATTG 
    1860 D  N  E  V  K  R  S  A  E  S  Q  K  L  A  K  K  N  E  R  R   
    5581 GACAACGAGGTCAAACGCAGCGCCGAGTCCCAGAAACTTGCCAAGAAAAACGAGCGCCGA 
    1880 M  K  E  I  Q  F  Q  A  D  E  D  Q  K  N  L  A  R  A  Q  E   
    5641 ATGAAGGAGATCCAATTCCAGGCTGACGAGGACCAGAAGAACCTCGCTCGTGCTCAGGAG 
    1900 N  S  D  R  M  N  N  K  L  K  K  M  R  T  A  V  E  E  A  E   
    5701 AACTCCGACAGAATGAACAACAAGCTGAAGAAGATGCGCACAGCTGTGGAGGAGGCGGAA 
    1920 A  L  A  A  A  N  L  A  R  F  R  K  A  Q  T  E  L  E  E  A   
    5761 GCGTTGGCCGCTGCGAACCTGGCCCGCTTCAGAAAGGCTCAGACTGAGCTTGAAGAGGCC 
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    1940 E  E  R  V  E  Q  L  E  S  S  L  Q  K  A  R  G  R  A  R  T   
    5821 GAGGAGCGGGTCGAGCAACTGGAGAGCTCTCTTCAGAAGGCCCGCGGACGTGCCCGCACC 
    1960 S  G  V  M  S  G  G  R  A  A  S  R  E  T  S  Y  R  S  S  S   
    5881 AGCGGAGTTATGAGTGGAGGACGTGCGGCATCTCGCGAGACGTCATATCGCTCAAGCAGC 
    1980 H  R  S  A  S  S  T  S  L  D  D  E  *  S  T  Q  E  F  N  N   
    5941 CACCGAAGTGCTTCCTCAACCTCATTAGATGACGAATAATCTACCCAAGAATTTAATAAT 
    2000 F  D  V  I  D  I  A  I  F  D  D  N  L  V  R  G  I  S  Y  V   
    6001 TTTGATGTTATAGACATAGCCATTTTCGACGATAACCTGGTCCGCGGTATATCCTATGTA 
    2020 A  R  V  Q  P  T  *  I  Y  L  S  K  *  K  Q  Q  L  V  E  S   
    6061 GCACGAGTACAACCCACATAAATATATCTGTCCAAGTAAAAACAACAATTGGTGGAATCC 
    2040 H  V  K  V  S  R  I  W  L  F  L  P  F  L  F  S  K  V  N  I   
    6121 CACGTGAAAGTGTCAAGGATTTGGCTATTTTTGCCATTTCTCTTTTCAAAGGTAAACATA 
    2060 V  F  F  V  I  V  E  K  E  N  *  E  A  E  I  *  Y  R  L  E   
    6181 GTATTTTTTGTAATTGTCGAGAAGGAGAATTAAGAAGCCGAGATTTGATATCGCTTAGAA 
    2080 A  S  H  L  F  *  I  S  C  V  R  R  S  A  Q  L  V  N  *  K   
    6241 GCTAGCCATTTATTTTGAATCAGTTGTGTCAGGAGAAGTGCACAGTTAGTTAATTAAAAA 
    2100 V  *  D  Q  K  K  K  K  K  K  K  R  P  P  P   
    6301 GTTTAAGATCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGCGGCCGCCACCGC 

MyHC-Volllängen-Alignment 

                        *          24           *          48           *        
Nematostel : ------MEFDPNDPLAILRIDKSQIMAQAKEFESKKWVWIPDPKEGYKAAEVKSTKGDNF :   54 
Argopecten : ----MNIDFSDPDFQYLAVDRKKLMKEQTAAFDGKKNCWVPDEKEGFASAEIQSSKGDEI :   56 
Plagopecte : ----MNIDFNDPDFQYLAVDRKKMMKEQTAPFDGKKNCWVPDPKEGFASAEIQSSKGEEI :   56 
Drosophila : MPKPVANQEDEDPTPYLFVSLEQRRIDQSKPYDSKKSCWIPDEKEGYLLGEIKATKGDIV :   60 
Gallus     : ---MMDMTEFGEAAPFLRKSEKELMMLQTVAFDGKKKCWVPDDKKAYVEAEITESSGGKV :   57 
Xenopus    : ---MMDMSDFGEAASFLRKSDKELMIQQTVAFDGKKKCWIPDDKEAYLEAEIKENGGGKV :   57 
Homo sapie : -MTDAQMADFGAAAQYLRKSEKERLEAQTRPFDIRTECFVPDDKEEFVKAKILSREGGKV :   59 
                       72           *          96           *         120        
Nematostel : LVETN-DGQEVEINKNDTEQMNPPKYEKTEDMSNLTYLNEASVVHNLKQRYFSGLIYTYS :  113 
Argopecten : TVKIVADSSTRTVKKDDIQSMNPPKFEKLEDMANMTYLNEASVLYNLRSRYTSGLIYTYS :  116 
Plagopecte : TVKIVSDNSTRTVKKDDIQQMNPPKFEKLEDMANMTYLNEASVLNNLRGRYTAGLIYTYS :  116 
Drosophila : SVGLQ-GGETRDLKKDLLQQVNPPKYEKAEDMSNLTYLNDASVLHNLRQRYYNKLIYTYS :  119 
Gallus     : TVETT-DGRTMTIKEDDVQSMNPPKFDMIEDMAMLTHLNEASVLYNLRKRYSNWMIYTYS :  116 
Xenopus    : TVEVA-DGKTVVVKEGDIQQMNPPKFDMIEDMAMLTHLNEASVLSNLRKRYANWMIYTYS :  116 
Homo sapie : IAETE-NGKTVTVKEDQVLQQNPPKFDKIQDMAMLTFLHEPAVLFNLKERYAAWMIYTYS :  118 
                        *         144           *         168           *        
Nematostel : GLFCVAINPYRRLPIYTDKIVFAYRGKRKTEAPPHVFCICDNAYQNMLQDRENQSMLITG :  173 
Argopecten : GLFCIAVNPYRRLPIYTDSVIAKYRGKRKTEIPPHLFSVADNAYQNMVTDRENQSCLITG :  176 
Plagopecte : GLFCIAVNPYRRLPIYTDSVIAKYRGKRKTEIPPHLFSVADNAYQNMVTDRENQSCLITG :  176 
Drosophila : GLFCVAINPYKRYPVYTNRCAKMYRGKRRNEVPPHIFAISDGAYVDMLTNHVNQSMLITG :  179 
Gallus     : GLFCVTINPYKWLPVYKSEVVAAYKGKRRSEAPPHIFSIADNAYHDMLRNRENQSMLITG :  176 
Xenopus    : GLFCVTVNPYKSLPVYKTEVVTAYKGKRRSEAPPHIFSIADNAYHDMLRNRENQSMLITG :  176 
Homo sapie : GLFCVTVNPYKWLPVYNAEVVAAYRGKKRSEAPPHIFSISDNAYQYMLTDRENQSILITG :  178 
                      192           *         216           *         240        
Nematostel : ESGAGKTENTKKVIQYLAHVSGGISK--ADEEHKKQTGGSLEDQVIQTNPILEAYGNAKT :  231 
Argopecten : ESGAGKTENTKKVIMYLAKVACAVKKK--DEEASDKKEGSLEDQIIQANPVLEAYGNAKT :  234 
Plagopecte : ESGAGKTENTKKVIMYLAKVACAVKKKTSEEEEADQKKGSLEDQIIQANPVLEAYGNAKT :  236 
Drosophila : ESGAGKTENTKKVIAYFATVGAS-----KKTDEAAKSKGSLEDQVVQTNPVLEAFGNAKT :  234 
Gallus     : ESGAGKTVNTKRVIQYFATVAALGEP-GKKSQPATKTGGTLEDQIIQANPALEAFGNAKT :  235 
Xenopus    : ESGAGKTVNTKRVIQYFATVAAIGDPMGKKNQPATKTGGTLEDQIIQANPALEAFGNAKT :  236 
Homo sapie : ESGAGKTVNTKRVIQYFASIAAIGDR-GKKDN-ANANKGTLEDQIIQANPALEAFGNAKT :  236 
                        *         264           *         288           *        
Nematostel : IRNNNSSRFGKFIRCHFGPQGKLAGADIESYLLEKSRVIYQQEIERNYHIFYQILYGAPK :  291 
Argopecten : TRNNNSSRFGKFIRIHFGPTGKIAGADIETYLLEKSRVTYQQSAERNYHIFYQICSNAIP :  294 
Plagopecte : TRNNNSSRFGKFIRIHFGPTGKIAGADIETYLLEKSRVTYQQSAERNYHIFYQICSNAIP :  296 
Drosophila : VRNDNSSRFGKFIRIHFGPTGKLAGADIETYLLEKARVISQQSLERSYHIFYQIMSGSVP :  294 
Gallus     : LRNDNSSRFGKFIRIHFGTTGKLSSADIEIYLLEKSRVIFQQPGERDYHIFYQILSGKKP :  295 
Xenopus    : LRNDNSSRFGKFIRIHFGTTGKLSSADIEIYLLEKSRVIFQQPGERSYHIFYQITSGKMS :  296 
Homo sapie : VRNDNSSRFGKFIRIHFGATGKLASADIETYLLEKSRVIFQLKAERNYHIFYQILSNKKP :  296 
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                      312           *         336           *         360        
Nematostel : DLHDQLLLESNKTADYAYTAKGCERADGIDDVEEWANTELAADTLGFSAEEKLSMYKICA :  351 
Argopecten : ELNDVMLVTPD-SGLYSFINQGCLTVDNIDDVEEFKLCDEAFDILGFTKEEKQSMFKCTA :  353 
Plagopecte : ELNEVMLITPD-SGLYSFINQGCLTVDNIDDVEEFKLCDEAFDILGFTKEEKTSMFKCTA :  355 
Drosophila : GVKDICLLTDN-IYDYHIVSQGKVTVASIDDAEEFSLTDQAFDILGFTKQEKEDVYRITA :  353 
Gallus     : ELLDMLLVSTN-PYDYHFCSQGVVTVDNLDDGEELMATDQAMDILGFVPDEKYGAYKLTG :  354 
Xenopus    : ELQDMLLVSTN-PYDFHFSSQGVVTVDNLDDCEELMATDQAFDILGFISDEKYGAYKLTG :  355 
Homo sapie : ELLDMLLVTNN-PYDYAFVSQGEVSVASIDDSEELMATDSAFDVLGFTSEEKAGVYKLTG :  355 
                        *         384           *         408           *        
Nematostel : ACLHWGNSKFKQRPREEQAEVADPKDLDKTSFLMKLPGADFVKNIVKPRIKVGREYVNQG :  411 
Argopecten : SILHMGEMKFKQRPREEQAESDGTAEAEKVAFLCGINAGDLLKALLKPKVKVGTEMVTKG :  413 
Plagopecte : SILHMGEMKFKQRPREEQAESDGTAEAEKVAFLCGINAGDLLKALLKPKVKVGTEMVTKG :  415 
Drosophila : AVMHMGGMKFKQRGREEQAEQDGEEEGGRVSKLFGCDTAELYKNLLKPRIKVGNEFVTQG :  413 
Gallus     : AIMHFGNMKFKQRPREEQAEADGTESADKAAYLMGINSSDLVKGLLHPRVKVGNEYVTKG :  414 
Xenopus    : AIMHFGNMKFKQKQREEQAETDGTENTDKAAYLMGISSSDLVKGLMHPRVKVGNEYVTKG :  415 
Homo sapie : AIMHYGNMKFKQKQREEQAEPDGTEDADKSAYLMGLNSADLLKGLCHPRVKVGNEYVTKG :  415 
                      432           *         456           *         480        
Nematostel : RNLQQVNYSIGALTKSLYERMFLWLVDRANQTLMTKDRRAFFIGVLDIAGFEIFQFNSFE :  471 
Argopecten : QNMNQVVNSVGALAKSLYDRMFNWLVRRVNKTLDTKAKRNYYIGVLDIAGFEIFDFNSFE :  473 
Plagopecte : QNLQQVINSVGALSKSLYDRMFNWLVKRVNRTLDTKAKRNYYIGVLDIAGFEIFDFNSFE :  475 
Drosophila : RNVQQVTNSIGALCKGVFDRLFKWLVKKCNETLDTQQKRQHFIGVLDIAGFEIFEYNGFE :  473 
Gallus     : QSVEQVLYAVGALSKAVYDRMFKWLVVRINKTLDTKLPRQFFIGVLDIAGFEIFDFNSFE :  474 
Xenopus    : QTVAQVVYAVGALAKGIYDRMFKWLVVRINKTLDTKLSRQFFIGVLDIAGFEIFDLNSFE :  475 
Homo sapie : QSVQQVYYSIGALAKAVYEKMFNWMVTRINATLETKQPRQYFIGVLDIAGFEIFDFNSFE :  475 
                        *         504           *         528           *        
Nematostel : QLCINVTNEKLQQFFNHHMFILEQEEYKREGIHWEFIDFGHDLEPTINLIFGKGTGIFAI :  531 
Argopecten : QLCINYTNERLQQFFNHHMFILEQEEYKKEGIAWEFIDFGMDLQMCIDLIEKP-MGILSI :  532 
Plagopecte : QLCINYTNERLQQFFNHHMFVLEQEEYKKEGIQWEFIDFGMDLQMCIDLIEKP-MGILSI :  534 
Drosophila : QLCINFTNEKLQQFFNHHMFVLEQEEYQREGIEWTFIDFGMDLQLCIDLIEKP-MGILSI :  532 
Gallus     : QLCINYTNEKLQQFFNHHMFVLEQEEYKKEGIEWVFIDFGMDLQACIDLIEKP-LGILSI :  533 
Xenopus    : QLCINFTNEKLQQFFNHHMFVLEQEEYKKEGIDWEFIDFGLDLQACIDLIEKP-LGIMSI :  534 
Homo sapie : QLCINFTNEKLQQFFNHHMFVLEQEEYKKEGIEWTFIDFGMDLQACIDLIEKP-MGIMSI :  534 
                      552           *         576           *         600        
Nematostel : LEEECIVPKATDQTFLQKLNNTHDGKSAKFGKPKISGKKQV-NYHFEIHHYAGTVGYNVD :  590 
Argopecten : LEEECMFPKADDKSFQDKLYQNHMGKNRMFTKPGKPTRPNQGPAHFELHHYAGNVPYSIT :  592 
Plagopecte : LEEECMFPKADDKSFQDYSYQNHIGKNRMFTKPGKPTRPNQGHAHFELHHYAGNVPYSIA :  594 
Drosophila : LEEESMFPKATDQTFSEKLTNTHLGKSAPFQKPKPPKPGQQ-AAHFAIAHYAGCVSYNIT :  591 
Gallus     : LEEECMFPKATDMTFKAKLYDNHLGKSPNLQKPRPDKKRKY-EAHFELIHYAGSVPYNII :  592 
Xenopus    : LEEECMFPKATDMTFKSKLYDNHLGKSPNLQKPRLDKKRKY-EAHFELVHYAGVVPYNII :  593 
Homo sapie : LEEECMFPKATDMTFKAKLYDNHLGKSNNFQKPR-NIKGKQ-EAHFSLIHYAGTVDYNIL :  592 
                        *         624           *         648           *        
Nematostel : NWLDKNKDPINEAVASLFAKSGDPFISHLWKEYATEGHTRG--------KGGSFQTVSAK :  642 
Argopecten : GWLEKNKDPINENVVALLGASKEPLVAELFKAPEEPAG-GGKKKKG---KSSAFQTISAV :  648 
Plagopecte : GWLDKNKDPINENVVSLLAVSKEPLVAELFRAPDEPAGGAGGKKKK---KSSAFQTISAV :  651 
Drosophila : GWLEKNKDPLNDTVVDQFKKSQNKLLIEIFADHAGQSGGGEQAKGGRGKKGGGFATVSSA :  651 
Gallus     : GWLEKNKDPLNETVVGIFQKSSNKLLASLFESYVGADSADQGGEKK-RKKGASFQTVSSL :  651 
Xenopus    : GWLQKNKDPLNETVVGLFQKSSNKLLGCLFENYVSSDSADHGGEKK-RKKGASFQTVSSL :  652 
Homo sapie : GWLEKNKDPLNETVVALYQKSSLKLMATLFSSYATADTGDSGKSKGGKKKGSSFQTVSAL :  652 
                      672           *         696           *         720        
Nematostel : HKEQLQSLMDTLYSTSPHFVRCIIPNELKKAGVIDTPLVIHQLRCNGVLEGIRICRKGFP :  702 
Argopecten : HRESLNKLMKNLYSTHPHFVRCIIPNELKQPGLVDAELVLHQLQCNGVLEGIRICRKGFP :  708 
Plagopecte : HRESLNKLMKNLYSTHPHFVRCIIPNELKQPGLVDAELVLHQLQCNGVLEGIRICRKGFP :  711 
Drosophila : YKEQLNSLMTTLRSTQPHFVRCIIPNEMKQPGVVDAHLVMHQLTCNGVLEGIRICRKGFP :  711 
Gallus     : HKENLNKLMTNLRSTAPHFVRCIIPNESKTPGEMDAFLVLHQLRCNGVLEGIRICRKGFP :  711 
Xenopus    : HKENLNKLMTNLRSTSPHFVRCIIPNETKTPGAMDPFLVLHQLRCNGVLEGIRICRKGFP :  712 
Homo sapie : HRENLNKLMTNLRTTHPHFVRCIIPNERKAPGVMDNPLVMHQLRCNGVLEGIRICRKGFP :  712 
                        *         744           *         768           *        
Nematostel : NRIPFQEFKQRYQILAPTAVSG-QFMDGKKACEKLLAAIQLEENEYRIGTTKVFFRAGVL :  761 
Argopecten : SRLIYSEFKQRYSILAPNAIPQG-FVDGKTVSEKILAGLQMDPAEYRLGTTKVFFKAGVL :  767 
Plagopecte : SRLIYSEFKQRYSILAPNAIPQG-FVDGKTVSEKILTGLQMDPSEYRLGTTKVFFKAGVL :  770 
Drosophila : NRMMYPDFKMRYQILNPKGIKG--IEDPKKCTKVLIESTELNDDQYRLGNTKVFFRAGVL :  769 
Gallus     : NRVLYADFKQRYRILNPGAIPEDKFVDSRKAAEKLLASLDIDHNQYRFGHTKVFFKAGLL :  771 
Xenopus    : NRVLYADFKQRYRILNPSAIPEDKFVDSRKASEKLLGTLEIDHTQYRFGHTKVFFKAGLL :  772 
Homo sapie : NRILYGDFRQRYRILNPVAIPEGQFIDSRKGTEKLLSSLDIDHNQYKFGHTKVFFKAGLL :  772 
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                      792           *         816           *         840        
Nematostel : GHLEDLRDDRLAKIISMFQAYCKGFLMRKEYRKMCDQRIGISVIQRNVRKYLYLRNWAWW :  821 
Argopecten : GNLEEMRDERLSKIISMFQAHIRGYLIRKAYKKLQDQRIGLSVIQRNIRKWLVLRNWQWW :  827 
Plagopecte : GNLEEMRDERLSKIISMFQAHIRGYLIRKAYKKLQDQRIGLSVIQRNIRKWLVLRNWQWW :  830 
Drosophila : GQMEEFRDERLGKIMSWMQAWARGYLSRKGFKKLQEQRVALKVVQRNLRKYLQLRTWPWY :  829 
Gallus     : GHLEEMRDERLAKILTMIQARARGRLMRIEFQKIVERRDALLVIQWNIRAFMAVKNWPWM :  831 
Xenopus    : GNLEEMRDGRLSKILTLIQARARGKLMRIEFQKILERRDALLVIQWNIRGFMTVKNWPWM :  832 
Homo sapie : GLLEEMRDERLSRIITRMQAQARGQLMRIEFKKIVERRDALLVIQWNIRAFMGVKNWPWM :  832 
                        *         864           *         888           *        
Nematostel : KLYTRVKPLLQVARADEEMKQKVEQMKEIEEKLGKEEALRKELEEKYTKLVEEKNLLFQD :  881 
Argopecten : KLYSKVKPLLSIARQEEEMKEQLKQMDKMKEDLAKTERIKKELEEQNVTLLEQKNDLFLQ :  887 
Plagopecte : KLYAKVKPLLSIARLEEEMKEQVEQMDKMKEDLAKTERIKKELEEQNVTLLEQKNDLFLQ :  890 
Drosophila : KLWQKVKPLLNVSRIEDEIARLEEKAKKAEELHAAEVKVRKELEALNAKLLAEKTALLDS :  889 
Gallus     : KLFFKIKPLLKSAETEKEMANMKEEFLKLKEALEKSEARRKELEEKQVSLVQEKNDLLLQ :  891 
Xenopus    : KLFFKIKPLLKSAETEKEMANMKDEFQKLKEALEKSEARRKELEEKQVTLVQEKNDLTLQ :  892 
Homo sapie : KLYFKIKPLLKSAETEKEMATMKEEFGRIKETLEKSEARRKELEEKMVSLLQEKNDLQLQ :  892 
                      912           *         936           *         960        
Nematostel : FQREQDACADAEERNAELEGRKADLEAQVKDMLEQLEDEEEASAELSSVKHKLEGEISDL :  941 
Argopecten : LQTLEDSMGDQEERVEKLIMQKADFESQIKELEERLLDEEDAAADLEGIKKKMEADNANL :  947 
Plagopecte : LQTIEDSMGDQEDRVEKLIMQKADFESQIKELEERLLDEEDAASDLEGIKKKMEGDNANL :  950 
Drosophila : LSGEKGALQDYQERNAKLTAQKNDLENQLRDIQERLTQEEDARNQLFQQKKKADQEISGL :  949 
Gallus     : LQAEQDTLADAEERCDLLIKSKIQLEAKVKELTERVEDEEEMNSELTSKKRKLEDECSEL :  951 
Xenopus    : LQAEQDMFADAEERCDLLIKNKIQMESKVKDLTERIEDEEEMNSELTAKKRKLEDECSEL :  952 
Homo sapie : VQAEQDNLNDAEERCDQLIKNKIQLEAKVKEMNERLEDEEEMNAELTAKKRKLEDECSEL :  952 
                        *         984           *        1008           *        
Nematostel : KQDIEELDATLKKVEEEGKQKDKNIEQLNEELQQQDEAIAKLQKAKKQVEDERTELEDHL : 1001 
Argopecten : KKDIGDLENTLQKAEQDKAHKDNQISTLQGEISQQDEHIGKLNKEKKALEEANKKTSDSL : 1007 
Plagopecte : KKDIGELEHSLQKSEQEKAHKDNQISTLQGEMSQQDEHIGKLNKEKKALEEANKKTSDSL : 1010 
Drosophila : KKDIEDLELNVQKAEQDKATKDHQIRNLNDEIAHQDELINKLNKEKKMQGETNQKTGEEL : 1009 
Gallus     : KKDIDDLEITLAKVEKEKHATENKVKNLTEEMATLDENISKLTKEKKSLQEAHQQVLDDL : 1011 
Xenopus    : KKDIDDLEITLAKAEKEKHATENKVKNLTEEMASLDDTINKLTKEKKALQEAHQQTLDDL : 1012 
Homo sapie : KKDIDDLELTLAKVEKEKHATENKVKNLTEEMAGLDEIIAKLTKEKKALQEAHQQALDDL : 1012 
                     1032           *        1056           *        1080        
Nematostel : QEEQNKVSHLTKTKLKLESTLDEVNLNLEREKKVRGEVEKVKRKLEGDLKMTQQTLEETQ : 1061 
Argopecten : QAEEDKCNHLNKLKAKLEQALDELEDNLEREKKVRGDVEKAKRKVEQDLKSTQENVEDLE : 1067 
Plagopecte : QAEEDKCNHLNKLKAKLEQALDELEDNLEREKKVRGDVEKAKSKVEQDLKSTQENVEDLE : 1070 
Drosophila : QAAEDKINHLNKVKAKLEQTLDELEDSLEREKKVRGDVEKSKRKVEGDLKLTQEAVADLE : 1069 
Gallus     : QAEEDKVNTLSKAKVKLEQQVDDLEGSLEQEKKVRMDLERAKRKLEGDLKLTQESVMDLE : 1071 
Xenopus    : QAEEDKVNSLTKMKTKLEQQVDDLEGSLEQEKKVRMDLERAKRKLEGDLKLTQESLMDAE : 1072 
Homo sapie : QVEEDKVNSLSKSKVKLEQQVDDLEGSLEQEKKVRMDLERAKRKLEGDLKLTQESIMDLE : 1072 
                        *        1104           *        1128           *        
Nematostel : AEKARTEDEVRKRDANIVELSGKLEDSNNLVESLRKRIRELEARVEELEEELEAERNARS : 1121 
Argopecten : RVKRELEENVRRKEAEISSLNSKLEDEQNLVSQLQRKIKELQARIEELEEELEAERNAR- : 1126 
Plagopecte : RVKRELEENVRRKEAEITTLNSKLEDEQNLVSQLQRKIKELQARIEELEEELEAERNAR- : 1129 
Drosophila : RNKKELEQTIQRKDKELSSITAKLEDEQVVVLKHQRQIKELQARIEELEEEVEAERQAR- : 1128 
Gallus     : NDKLQMEEKLKKKEFEMSQLNSKIEDEQAIVMQLQKKIKELQARIEELEEELEAERAAR- : 1130 
Xenopus    : NDKQQLEEKLKKKEFEISQMSSKIEDEQAIVIQLQKKIKELQARIEELEEELEAERAAR- : 1131 
Homo sapie : NDKLQLEEKLKKKEFDINQQNSKIEDEQALALQLQKKLKENQARIEELEEELEAERTAR- : 1131 
                     1152           *        1176           *        1200        
Nematostel : KHPLNGALLSCQVDIIRIPLHIAWVLICQATIRVSLDVASRSERARQELEHELDDLNERL : 1181 
Argopecten : ---------------------------------------AKVEKQRAELNRELEELGERL : 1147 
Plagopecte : ---------------------------------------SKVEKQRAELNRELEELGERL : 1150 
Drosophila : ---------------------------------------AKAEKQRADLARELEELGERL : 1149 
Gallus     : ---------------------------------------AKVEKQRSDLARELEVLSERL : 1151 
Xenopus    : ---------------------------------------AKVEKQRSDLARELEELSERL : 1152 
Homo sapie : ---------------------------------------AKVEKLRSDLSRELEEISERL : 1152 
                        *        1224           *        1248           *        
Nematostel : DEQGGATQAQMELNKKRESDIIKLRKDLEEQALAHEQAVNSMRSKQNQQMQEMQEELDQV : 1241 
Argopecten : DEAGGATSAQIELNKKREAELLKIRRDLEEASLQHEAQISALRKKHQDAANEMADQVDQL : 1207 
Plagopecte : DEAGGATSAQIELNKKREAELLKIRRDLEEASLQHEAQISAIRKKHQDAANEMADQVDQL : 1210 
Drosophila : EEAGGATSAQIELNKKREAELSKLRRDLEEANIQHESTLANLRKKHNDAVAEMAEQVDQL : 1209 
Gallus     : EEAGGATAAQLEMNKKREAEFLKLARDLEEATLHYEATAAALRKKHADSVAEMGEQLDNL : 1211 
Xenopus    : EEAGGASSAQIEMNKKRESEYLKLRRDLEEATLHHEATAASLRKKHADTVAELGEQIDNL : 1212 
Homo sapie : EEAGGATSVQIEMNKKREAEFQKMRRDLEEATLQHEATAAALRKKHADSVAELGEQIDNL : 1212 
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                     1272           *        1296           *        1320        
Nematostel : KKTKAKLEKEKAQLTNEGDDLAVTVETLQKQKQASEKNNRAISDQLAESKAQNEELRKNI : 1301 
Argopecten : QKVKSKLEKDKKDLKREMDDLESQMTHNMKNKGCSEKVMKQFESQMSDLNARLEDSQRSI : 1267 
Plagopecte : QKVKSKLEKDKKDLKREMDDLESQMTHDMKNKGCSEKVMKQFESQVSDLNARLEDSQRSI : 1270 
Drosophila : NKLKAKAEKEKNEYYGQLNDLRAGVDHITNEKAAQEKIAKQLQHTLNEVQSKLDETNRTL : 1269 
Gallus     : QRVKQKLEKEKSELKMEVDDLTSNMEQTVKGKANAEKLCRTYEDHLNETKTKLDEMTRLM : 1271 
Xenopus    : QRVKQKLEKEKSELKLEADDLSSSMEQLVKAKGISDKLCRTYEDQLNETKTKLDEMIRQV : 1272 
Homo sapie : QRVKQKLEKEKSEFKLELDDVTSNMEQIIKAKANLEKVSRTLEDQANEYRVKLEEAQRSL : 1272 
                        *        1344           *        1368           *        
Nematostel : QELQAIRSRIEAENADVNRQLEEQENKGGQLGKAKKNLEQQLEELKKQLDDEMRAKAEAQ : 1361 
Argopecten : NELQSQKSRLQAENSDLTRQLEDAEHRVSVLSKEKSQLSSQLEDARRSLEEETRARSKLQ : 1327 
Plagopecte : NELQSQKSRLQAENSDLSRQLEDAEHRVSVLSKEKSQLTSQLEDARRSLEDETRARTKLQ : 1330 
Drosophila : NDFDASKKKLSIENSDLLRQLEEAESQVSQLSKIKISLTTQLEDTKRLADEESRERATLL : 1329 
Gallus     : NDLTTQKTKLQSENGEFVRQLEEKESLISQLSRGKTSFTQQIEELRRQLEEETKSKNALA : 1331 
Xenopus    : NDLTTQKGRLQTENGEFGRLLEEKESLISQLSRGKSSFTQQIEDLRKQLDEETKAKNALA : 1332 
Homo sapie : NDFTTQRAKLQTENGELARQLEEKEALISQLTRGKLSYTQQMEDLKRQLEEEGKAKNALA : 1332 
                     1392           *        1416           *        1440        
Nematostel : ARLKNLEADFDAMQENFDEAEDGKADLQKQLSRANTEAQSWKNKYEQDALAKVEELEDAK : 1421 
Argopecten : NEVRNMHADMDAIREQLEEEQESKSDVQRQLSKANNEIQQWRSKFESEGANRTEELEDQK : 1387 
Plagopecte : NEIRNMHADMDAAREQLEEEQESKSDVQRQLSKANNEIQQWRSKFESEGANRTEELEDQK : 1390 
Drosophila : GKFRNLEHDLDNLREQVEEEAEGKADLQRQLSKANAEAQVWRSKYESDGVARSEELEEAK : 1389 
Gallus     : HALQAARHDCDLLREQYEEEQEAKAELQRALSKGNAEVAQWRTKYETDAIQRTEELEDAK : 1391 
Xenopus    : HALQSARHDCDLLREQFDEEQEAKAELQRSLSKGNAEVAMWRNKYETDAIQRTEELEEAK : 1392 
Homo sapie : HALQSARHDCDLLREQYEEETEAKAELQRVLSKANSEVAQWRTKYETDAIQRTEELEEAK : 1392 
                        *        1464           *        1488           *        
Nematostel : RKLAAKLQEMEEALNTAQTKAASAEKTRSRLNSELEDALIDLEKAQTAQTNNANLEKKQK : 1481 
Argopecten : RKLLGKLSEAEQTTEAANAKCSALEKAKSRLQQELEDMSIEVDRANASVN---QMEKKQR : 1444 
Plagopecte : RKILGKLSEAEQNMEAANAKASALDKAKSRLQQELEDLSIEVDRANANVN---QMEKKQR : 1447 
Drosophila : RKLQARLAEAEETIESLNQKCIGLEKTKQRLSTEVEDLQLEVDRANAIAN---AAEKKQK : 1446 
Gallus     : KKLAARLQEAEEAIEAANAKCSSLEKTKHRLQNELEDMMIDLEKANSAAA---SLDKKQR : 1448 
Xenopus    : KKLAARLQEAEEAVEAANAKCASLEKTKHRLQSELEDMMIDLERSNAAAA---AMDKKQR : 1449 
Homo sapie : KKLAQRLQDAEEAVEAVNAKCSSLEKTKHRLQNEIEDLMVDVERSNAAAA---ALDKKQR : 1449 
                     1512           *        1536           *        1560        
Nematostel : KIDIQINEWRVKLEEVQADLDNSQKEARNYSTEMYKIKAAFDEQSEQVEALKRENKSLAS : 1541 
Argopecten : AFDKTTAEWQAKVNSLQSELENSQKESRGYSAELYRIKASIEEYQDSIGALRRENKNLAD : 1504 
Plagopecte : AFDKTTSEWQSKVNSLQSELENSQKESRGYSAELYRIKASVEEYQDSIGSLRRENKNLAD : 1507 
Drosophila : AFDKIIGEWKLKVDDLAAELDASQKECRNYSTELFRLKGAYEEGQEQLEAVRRENKNLAD : 1506 
Gallus     : GFDKIINDWKQKYEESQAELEASQKEARSLSTELFKLKNAYEETLDHLETLKRENKNLQE : 1508 
Xenopus    : NFDKIIADWKQKYEEAQAELESSQKEARSLSTELFKLKNAYEEVLDILETVKRENKNLQE : 1509 
Homo sapie : NFDKILAEWKQKYEESQSELESSQKEARSLSTELFKLKNAYEESLEHLETFKRENKNLQE : 1509 
                        *        1584           *        1608           *        
Nematostel : EVNDLADQLGEGGKSVVELEKLRKRLEMEKEELQTALEEAEGALEGEEGKVLKIQLEMTQ : 1601 
Argopecten : EIHDLTDQLSEGGRSTHELDKARRRLEMEKEELQAALEEAEGALEQEEAKVMRAQLEIAT : 1564 
Plagopecte : EIHDLTDQLSEGGRSSHELDKARRRLEMEKEELQAALEEAEGALEQEEAKVMRAQLEIAT : 1567 
Drosophila : EVKDLLDQIGEGGRNIHEIEKARKRLEAEKDELQAALEEAEAALEQEENKVLRAQLELSQ : 1566 
Gallus     : EISDLTNQISEGNKNLHEIEKVKKQVEQEKSEVQLALEEAEGALEHEESKTLRFQLELSQ : 1568 
Xenopus    : EISDLTDQISEGNKSLHEIEKVKKQVEQEKSEVQVALEEAEGALEHEESKTLRFQLELAQ : 1569 
Homo sapie : EISDLTEQLGEGGKNVHELEKVRKQLEVEKLELQSALEEAEASLEHEEGKILRAQLEFNQ : 1569 
                     1632           *        1656           *        1680        
Nematostel : LKQEFERKLADRDEEIDTLRKNHQRQLDALQASLDSEVKSKNELARLRKKFETDCNEMEI : 1661 
Argopecten : VRNEIDKRIQEKEEEFDNTRRNHQRALESMQASLEAEAKGKADAMRIKKKLEQDINELEV : 1624 
Plagopecte : VRNEIDKRIQEKEEEFDNTRRNHQRALESMQASLEAEAKGKADALRIKKKLEQDINELEV : 1627 
Drosophila : VRQEIDRRIQEKEEEFENTRKNHQRALDSMQASLEAEAKGKAEALRMKKKLEADINELEI : 1626 
Gallus     : LKADFERKLAEKDEEMENIRRNQQRTIDSLQSTLDSEARSRNEAIRLKKKMEGDLNEMEI : 1628 
Xenopus    : IKAEFDRKLAEKDEETENVRRNLQRIIESLQSNLESEAKSRNEAVRLKKKMEGDLNEMEI : 1629 
Homo sapie : IKAEIERKLAEKDEEMEQAKRNHQRVVDSLQTSLDAETRSRNEVLRVKKKMEGDLNEMEI : 1629 
                        *        1704           *        1728           *        
Nematostel : NLENSMKANQELQKTTKKLQQQVKDLQLMVEEEQRGRDDARESAARAERRSAELAAELED : 1721 
Argopecten : ALDASNRGKAEMEKTVKRYQQQIREMQTSIEEEQRQRDEARESYNMAERRCTLMSGEVEE : 1684 
Plagopecte : ALDASNRGKAEMEKTVKRYQQQIREMQTSIEEEQRQRDEARESYNMAERRCTLMSGEVEE : 1687 
Drosophila : ALDHANKANAEAQKNIKRYQQQLKDIQTALEEEQRARDDAREQLGISERRANALQNELEE : 1686 
Gallus     : QLSHANRHAAEATKSARGLQTQIKELQVQLDDLGHLNEDLKEQLAVSDRRNNLLQSELDE : 1688 
Xenopus    : QLSHSTRQATEATKALRNLQAQYKDLQVQYDDTLHLSEDLKEQAAVIERRNNLLQSELDE : 1689 
Homo sapie : QLSHANRMAAEAQKQVKSLQSLLKDTQIQLDDAVRANDDLKENIAIVERRNNLLQAELEE : 1689 
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                     1752           *        1776           *        1800        
Nematostel : LRNQLEQADRARRTADQERADAVDRLAEVSNQVNNLQQGKRKLEGQVNTMQEELDDAENE : 1781 
Argopecten : LRAALEQAERARKASDNELADANDRVNELTSQVSSVQGQKRKLEGDINAMQTDLDEMHGE : 1744 
Plagopecte : LRAALEQAERARKGSENELADANDRVNELTSQVSSVQGQKRKLEGDINAMQTDLDEMHGE : 1747 
Drosophila : SRTLLEQADRGRRQAEQELADAHEQLNEVSAQNASISAAKRKLESELQTLHSDLDELLNE : 1746 
Gallus     : LRALLDQTERARKLAEHELLEATERVNLLHTQNTSLINQKKKLEGDISQMQNEVEESIQE : 1748 
Xenopus    : LRAALDQTERARKLSEQELLESTERVNLLHSQNTSLINQKKKLENDINHMQNEVEESVQE : 1749 
Homo sapie : LRAVVEQTERSRKLAEQELIETSERVQLLHSQNTSLINQKKKMEADLTQLQSEVEEAVQE : 1749 
                        *        1824           *        1848           *        
Nematostel : AKAADERSKKAAAEFARAQAELVSAQDHATAADRARMSAERIQKDLEMKLEELEAAGGKA : 1841 
Argopecten : LKGADERCKKAMADAARLADELRAEQDHSNQVEKVRKNLESQVKEFQIRLDEAEASSLKG : 1804 
Plagopecte : LKGADERCKKAMADAARLADELRAEQDHSNQVEKVRKNLESQVKEFQIRLDEAEASSLKG : 1807 
Drosophila : AKNSEEKAKKAMVDAARLADELRAEQDHAQTQEKLRKALEQQIKELQVRLDEAEANALKG : 1806 
Gallus     : CRNAEEKAKKAITDAAMMAEELKKEQDTSAHLERMKKNMEQTIKDLQKRLDEAEQIALKG : 1808 
Xenopus    : CRNAEDKAKKAITDAAMMAEELKKEQDTSAHLERMKKNMEQTIKDLQKRLDEAEQIAMKG : 1809 
Homo sapie : CRNAEEKAKKAITDAAMMAEELKKEQDTSAHLERMKKNMEQTIKDLQHRLDEAEQIALKG : 1809 
                     1872           *        1896           *        1920        
Nematostel : LKVQIKKLEQRVKELERELDNEVKRSAESQKLAKKNERRMKEIQFQADEDQKNLARAQEN : 1901 
Argopecten : GKKMIQKLESRVHELEAELDNEQRRHAETQKNMRKADRRLKELAFQADEDRKNQERLQEL : 1864 
Plagopecte : GKKLIQKLESRVHELEAELDNEQRRHAETQKNMRKADRRLKELAFQADEDRKNQERLQEL : 1867 
Drosophila : GKKAIQKLEQRVRELENELDGEQRRHADAQKNLRKSERRVKELSFQSEEDRKNHERMQDL : 1866 
Gallus     : GKKQIQKLESRVRELENELENELRRNSDAQKGARKFERRIKEVTYQSEEDKKNLARMQDL : 1868 
Xenopus    : GKKQIQKLESRVRELENELEGEQRRNAESLKGFRKFERRIKELTYQGEEDKKNLIRMQDL : 1869 
Homo sapie : GKKQLQKLEARVRELEGELEAEQKRNAESVKGMRKSERRIKELTYQTEEDKKNLLRLQDL : 1869 
                        *        1944           *        1968           *        
Nematostel : SDRMNNKLKKMRTAVEEAEALAAANLARFRKAQTELEEAEERVEQLESSLQKARGRARTS : 1961 
Argopecten : IDKLNAKIKTFKRQVEEAEEIAAINLAKYRKAQHELEEAEERADTADSTLQKFRAKSRSS : 1924 
Plagopecte : IDKLNAKIKTFKRQVEEAEEIAAINLAKYRKAQHELEEAEERADTADSSLQKFRAKSRSS : 1927 
Drosophila : VDKLQQKIKTYKRQIEEAEEIAALNLAKFRKAQQELEEAEERADLAEQAISKFRAKGRAG : 1926 
Gallus     : IDKLQLKVKSYKHQAEEAEAQANLYLSKYRKQQHDLDDAEERAEIAESQVNKLRSKSRD- : 1927 
Xenopus    : IDKLQLKVKSYKHQAEEASEQANQYLSKYKKLQHELDDAQERADIAESQVNKLRSKTRD- : 1928 
Homo sapie : VDKLQLKVKAYKRQAEEAEEQANTNLSKFRKVQHELDEAEERADIAESQVNKLRAKSRD- : 1928 
                     1992           *        2016        
Nematostel : GVMSGGRAASRETSYRSSSHRSASSTSLDDE----- : 1992 
Argopecten : VSVQRSSVSVSASN---------------------- : 1938 
Plagopecte : VSVQRSSVSVSAAN---------------------- : 1941 
Drosophila : SVGRGASPAPRATSVRPQFDGLAFPPRFDLAPENEF : 1962 
Gallus     : ---IGMK-KVHEEE---------------------- : 1937 
Xenopus    : ---VAG--KVREEE---------------------- : 1937 
Homo sapie : ---IGAKQKMHDEE---------------------- : 1939 
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Abkürzungen 

Chemikalien und allgemeine Abkürzungen 

AS Aminosäure 

Bp Basenpaare 

BSA Rinder Serumalbumin 

CHAPS 3-(3-choloamidopropyl)diethylammonio-1propansulfonat 

(nichtionisches Detergens) 

cDNA (zu mRNA) komplementäre DNA 

DEPC Diethylpyrocarbonat (RNase-Inhibitor) 

DNA Desoxyribonukleinsäure 

EST Expressed sequence Tag 

MAB Maleinsäurepuffer 

Nt Nukleotid 

NTMT NaCl,Tris,MgCl2,Tween (Puffer) 

Nvgata Nematostella vectensis gata 

PBS Phosphate buffered saline (Puffer) 

PCR Polymerasekettenreaktion) 

PFA Paraformaldehyd 

RACE Rapid amplification of cDNA ends 

RNA Ribonukleinsäure 

RT-PCR PCR nach reverser Transkription 

SSC Natriumchlorid, Natriumcitrat-Puffer 

Std Stunden 

TEA Triethanolamin (Puffer) 

Tris Tris-(hydroxymethyl)-aminomethan (Puffer) 

U Unit 
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