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Ziele und Aufgabenstellung des Projektes

1 Ziele und Aufgabenstellung des Projektes

1.1 Gesamtziel des Projekts

Die Erhaltung der genetischen Vielzahl von Wild- und Kulturpflanzen ist eine der
wichtigen Forderungen der Agenda 21 der Vereinten Nationen (UN). Reben, die
seit Jahrhunderten vegetativ vermehrt werden, zeigen ein groBes und auBerst
vielfaltiges Sortenspektrum und intervarietale Variation (= Klone) entwickelt. Man
schatzt weltweit zwischen 6000 und 8000 alte Rebsorten mit zum Teil mehr als
tausendjahriger Kulturgeschichte. Diese alten, traditionellen Rebsorten haben
auch im modernen Weinbau eine groBe Bedeutung. Der Schutz und die Erhaltung
sowie die Erforschung dieser breiten genetischen Variation zwischen und
innerhalb der Sorten ist ein wichtiger Beitrag zur Nutzung der rebengenetischen
Ressourcen.

Die genetische Variation innerhalb der Rebsorten ist aus Kleinmutationen und
Anpassungsprozessen entstanden. Sehr verschiedenartige Spielarten, klonale
Formen oder gar eigenstandige Sorten entwickelten sich durch diese Prozesse.
Viele Spielarten von Rebsorten weisen nur minimale Unterschiede auf, sind daher
phanotypisch oft schwer als diese zu erkennen und lassen sich nur sehr schwierig
innerhalb einer Rebsorte abgrenzen. Die Zahl unterschiedlicher Genotypen
innerhalb einer Sorte kann sehr groB sein und somit ist die Entwicklung von
Methoden, die Wichtiges von Unwichtigem und Einzigartiges von der breiten
Masse abgrenzen helfen, dringend erforderlich.

Das Projekt zielt auf die Entwicklung einer Methode zur Bestimmung der
genetischen Einzigartigkeit eines Rebklons ab, um damit die Erhaltung der
genetischen Vielfalt mdglichst effizient zu erméglichen. Diese Methode kann
anschlieBend zur Charakterisierung von alten Reben eingesetzt werden, wobei ein
schnelles und effizientes, von Virus und standortbedingten Merkmals-
Unterschieden unabhangiges Selektieren madglich ist. AuBerdem kann
sichergestellt werden, dass bei der Erhaltung der genetischen Variation wichtiges
von unwichtigem Pflanzenmaterial, sowie einzigartiges Pflanzenmaterial von der
breiten Masse abgegrenzt werden kann.

Im Rahmen dieses Projektes sollten daher modellhaft Klone von "Riesling” und
‘Spatburgunder”  sowie ihre  verschiedenen  Spielarten  phanologisch,
morphologisch, physiologisch und genetisch untersucht und charakterisiert

1



Ziele und Aufgabenstellung des Projektes

werden. Die Aufgabe der Justus — Liebig Universitat (P3) war es hierbei, zunachst
an ausgewahlten Klonen vom "Blauen Spéatburgunder” Untersuchungen zur
Genexpression durchzufihren. Das virusfreie Pflanzenmaterial wurde von den
Projektpartnern, bzw. vom Institut fir Rebenzichtung Geilweilerhof bereitgestellt.
Far die Genexpressionsanalysen wurden kommerziell verfigbare DNA — Chips
verwendet. Aus den Ergebnissen dieser Analyse sollten Kandidatengene
entwickelt werden, die spater in molekulare Marker umgewandelt werden sollten,
die fur die Marker — gestlitzte Selektion in der Ziichtung nutzbar sind.

Diese Marker sollen den Verbundspartnern zur Verfligung gestellt werden, damit
diese sie in der Klonenzlichtung testen kénnen. Bei Eignung dieser Methode zur
Entwicklung von Markern flr ein bestimmtes Merkmal fur die Marker — gestiitzte
Selektion sollte es méglich werden, potentielle genetische Ressourcen eindeutig
zu charakterisieren. Langwierige Anbauversuche zur Unterscheidung der Klone
kénnten somit beschleunigt werden.

1.2 Teilprojekt 3

Die Aufgabe der Justus — Liebig Universitat — als Projektpartner 3 (P3) — war es,
an ausgewahlten Klonen vom "Blauen Spéatburgunder” Untersuchungen zur
Genexpression mittels geeigneter Profilingtechniken (z.B.: Microarray Analyse,
quantitative Real Time PCR) durchzufihren. Diese erlauben in multiparallelen
Ansatzen Genaktivitdtsunterschiede zwischen Klonen zu untersuchen und
differentiell exprimierte Gene zu identifizieren. Ziel war es, im direkten Vergleich
zweier Klone vom "Blauen Spatburgunder” die erwartete geringe Anzahl an
differentiell exprimierten Genen zu erfassen. Die gewonnenen Erkenntnisse sollen
dazu genutzt werden, die zugrundeliegenden DNA — Sequenzen in molekulare
Marker far die Klonenziichtung zu konvertieren. Das Hauptaugenmerk wurde auf
das Merkmal “lockerbeerige / kompakte* Struktur der Trauben bei
“Spatburgunder” gelegt.

1.3 Planung und Ablauf des Teilprojekts 3

Die ausgesuchten Klone wurden in drei Versuchsjahren an der Justus — Liebig
Universitat mittels geeigneter Profilingtechniken auf differentielle Genexpression in
Hinsicht auf das Merkmal “lockerbeerige / kompakte“ Traube untersucht. Das
Pflanzenmaterial flir die Genexpressionsanalysen wurde von dem Partner

Forschungsanstalt Geisenheim (P1) sowie vom Institut flir Rebenziichtung

2
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Geilweilerhof in Siebeldingen und vom Weinbaubetrieb Antes in Heppenheim zur

Verfligung gestellt.

1.3.1 Jahr 1 -2006

Zu Beginn des ersten Versuchsjahres wurden in Absprache mit den
Projektpartnern Geisenheim (P1) und Hohenheim (P2) ein “kompakter® und ein
“lockerbeeriger” "Spatburgunder’'— Klon fir die differentiellen Genexpressions-
analysen  ausgewahlt, die Dbereits deutliche Unterschiede in der
Merkmalsauspragung der Lockerbeerigkeit gezeigt hatten. An beiden Klonen
wurden Uber die gesamte Vegetationsperiode hinweg Proben der Gescheine und
spater der Fruchtstande gesammelt.

FOr dieses Pflanzenmaterial musste zundchst eine geeignete RNA -
Extraktionsmethode entwickelt werden, um qualitativ hochwertige RNA flr die
Genexpressionsanalysen zu erhalten. Nach erfolgreicher Etablierung einer
geeigneten RNA — Extraktionsmethode konnte die RNA fir die
Genexpressionsanalysen mittels Microarray Hybridisierungen extrahiert werden.
Die gewonnene mRNA wurde in cDNA umgeschrieben. Die cDNA wurde an das
deutsches Ressourcenzentrum fiir Genomforschung (RZPD, Ressourcenzentrum
Primardatenbank) in Berlin geschickt, wo im Service die Microarray Hybridisierung
und die anschlieBende Analyse durchgefihrt wurden.

1.3.2 Jahr 2 - 2007

Im zweiten Projektjahr wurden die Ergebnisse der Microarray Hybridisierungen
ausgewertet, um mogliche Kandidatengene fir das Merkmal “lockerbeerige /
kompakte Traube® zu identifizieren. Weitere interessante Kandidatengene konnten
in der Literatur gefunden werden. Hierbei handelt es sich um Gene, welche bei
anderen Pflanzen an den Merkmalsauspragungen der Architektur des
Fruchtstandes, der Verzweigung oder dem Langenwachstum beteiligt sind.

Mit allen Kandidatengenen wurde eine quantitative Real Time PCR (qRT PCR)
durchgefuhrt, um die Ergebnisse der Microarray Hybridisierung zu verifizieren und
eine mogliche differentielle Expression der Kandidatengene zischen den beiden
Klonen detektieren zu kénnen.

Als nachster Schritt wurde fir jedes Kandidatengene eine Kinetik des
Expressionsmusters Uber die gesamte Vegetationsperiode experimentell mittels
quantitativer Real Time PCR ermittelt, um eine Aussage Uber die differentielle
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Genexpression zwischen den beiden Klonen treffen zu kdnnen. Mit Hilfe der
Kinetiken konnten sowohl die Anzahl der interessanten Kandidatengene als auch
die Anzahl der interessantesten Wachstumszeitpunkte fir die weiteren
Untersuchungen eingegrenzt werden.

Alle Gene, die eine gesicherte differentielle Expression zwischen den beiden
“Spatburgunder’— Klonen aufwiesen, wurden an einem erweiterten Satz an Klonen
untersucht. Von diesem erweiterten Satz an Klonen wurde in der
Vegetationsperiode 2007 Pflanzenmaterial an zwei verschiedenen Standorten,
Geisenheim und Heppenheim, gesammelt. Aus diesem Material wurde mittels
quantitativer Real Time PCR eine Kinetik des Expressionsmusters der einzelnen
Kandidatengene ermittelt.

1.3.3 Jahr 3 -2008

Im dritten Projektjahr wurde erneut Pflanzenmaterial des erweiterten Satzes an
Klonen von den beiden Standorten wahrend der Vegetationsperiode gesammelt.
An diesem Pflanzenmaterial wurde fir die Gene, die im Jahr 2007 eine stabile
differentielle Genexpression an beiden Standorten zwischen den “kompakten“ und
den “lockerbeerigen® Klonen gezeigt hatten, erneut eine Kinetik des
Expressionsmusters mittels quantitativer Real Time PCR ermittelt.

Nach Auswertung aller gRT PCR Ergebnissen, wurden die 5 - UTR
(-Untranslated Region“) und Promotorbereiche der Kandidatengene, die Uber
beide Jahre und an beiden Standorten eine stabile differentielle Expression
zwischen den “kompakten® und “lockerbeerigen” Klonen gezeigt hatten, in silico zu
ermitteln versucht. FlOr diesen Bereich wurden spezifische Oligonukleotide
entwickelt, mit denen der mégliche Promotorbereich amplifiziert werden konnte.
Fir die anschlieBende Sequenzierung wurde ein Probensatz zusammengestellt,
der neben den “kompakten“ und den “lockerbeerigen® Klonen, die in den
Genexpressionsanalysen untersucht worden waren, weitere “kompakte®,
“‘intermediare” und “lockerbeerige” Rebsorten enthalt. Die amplifizierten DNA —
Fragmente wurde im Service von der Firma GATC, Konstanz direkt sequenziert.
Die Promotorbereiche, die nicht erfolgreich direkt sequenziert werden konnten,
was auf deutlich ausgepragte Heterozygotie mit zwei verschiedenen Allelen
hindeutet, wurden kloniert und anschieBend im Auftrag von der Firma GATC,

Konstanz sequenziert.
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AbschlieBend wurden anhand der Sequenzierungsergebnisse Marker flr die
interessanten Gene entwickelt, die an der Ausbildung der Lockerbeerigkeit
beteiligt sein kénnten.

1.4 Wissenschaftlicher und technischer Stand

Die Rebe gehdért zu den altesten Kulturpflanzen der Menschheit. |hre frihe In-
Kulturnahme ist neben den vielfaltigen Nutzungsmdéglichkeiten als Tafeltrauben,
fir Rosinen, Saft, Wein und Essig auch in der vergleichsweise einfachen
vegetativen Vermehrbarkeit durch Einleger und Stecklinge begriindet. Da
hierdurch der Genotyp einer Pflanze problemlos erhalten und beliebig propagiert
werden kann, d.h. genetisch identische Kopien (Klone) angelegt werden, konnten
sich im Verlauf von Jahrtausenden durch Vermehrung der besten Genotypen
unsere heutigen Rebsorten entwickeln.

Die fortgesetzte vegetative (klonale) Vermehrung der Rebsorten hat in Verbindung
mit natUrlicher Mutation und anthropogener Selektion zu zahlreichen Spielarten
und Variationen gefihrt. Einige dieser Formen sind so auffallig, dass aus ihnen
eigenstandige Rebsorten entstanden sind, andere werden dagegen als Klone
einer Rebsorte zugeordnet. So sind aus urspriinglich blauen Rebsorten weilBe
Rebsorten hervorgegangen, wie der "Grauburgunder” ('Grauburgunder’) und
"WeiBburgunder” aus dem 'Blauen Spatburgunder’. Zusatzlich dazu sind
innerhalo  der Rebsorten morphologische Varianten entstanden, wie
beispielsweise Klone mit kompakten oder lockerbeerigen Traubenstrukturen.
Genetisch betrachtet sind Burgundersorten als Mutanten hinsichtlich der
Beerenhautfarbe aufzufassen, die auf Grund der lange zuriickliegenden Trennung
zahlreiche weitere, oft stille Mutationen tragen. Diese Mutationen lassen sich
teilweise durch molekulare Marker erfassen (Forneck et al. 2003). Die
Differenzierung zwischen den Burgundersorten lasst trotz dieser genetischen
Betrachtung keine Zweifel an ihrer Eigenstandigkeit als Rebsorte aufkommen.
Vom Standpunkt des Sortenrechtes begrindet sich diese Position mit
Unterschieden in den so genannten Registermerkmalen.

Aufgrund der teilweise sehr unterschiedlichen Merkmalsaupragung von Klonen,
sind Berichte Uber signifikante Ertrags- und Qualitatsunterschiede innerhalb von
Rebsorten keineswegs verwunderlich (z.B. Becker und Sievers 1978, Cirami 1993,
Cirami et al. 1984, 1985, 1993, Schoffling und Stellmach 1993, Pérez-Hugalde et
al. 2004). Die Leistungsunterschiede zwischen Klonen kdnnen allerdings auch
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durch Virusinfektionen verursacht sein, da Virusinfektionen zu erheblichen
Leistungsbeeintrachtigungen flihren kénnen (z.B. Mannini et al. 1996, 1998, Credi
und Babini 1997).

Varianten, die aus bestehenden Rebsorten durch Knospenmutation hervor-
gegangen sind und neue Eigenschaften besaBen, waren wahrend der Geschichte
des Weinbaus die Quelle fir die Entwicklung ,verbesserter® Rebklone. Die
Mutationen, welche sich Uber den Verlauf der Zeit hinweg akkumulierten, haben
zur Bildung der genetischen Streubreite innerhalb der Rebsorten geflhrt. Diese
Streubreite ist auch heute noch die entscheidende Voraussetzung flr die
Selektion neuer, praxisrelevanter Klone und fir die Erzeugung von Weinen
unterschiedlicher Aromaauspragung (Lindner et al. 2008, Schdnhals et al. 2008).
Fir die Klonenselektion ist daher die gegebene genetische Variationsbreite von
groBer Bedeutung, da nicht selektiert werden kann, was nicht bereits vorhanden
ist. Die Erhaltung der genetischen Variation von traditionellen Rebsorten ist daher
die Vorbedingung flr die nachhaltige Entwicklung neuer, an die
Umweltbedingungen angepasster Klone. Sie bildet die Grundlage der
Weiterentwicklung und der Konkurrenzfahigkeit des zukunftigen Weinbaus. Daher
arbeiten verschiedene Institutionen daran, alte Rebbestédnde mit ztchterisch nicht
bearbeitetem Pflanzenmaterial zu erfassen (Junk 2002, Maul und Jung 2003) und
die darin befindliche Rebsortenvielfalt zu erschlieBen (Konrad et al. 2003,
Schénhals et al. 2008). Der berechtigten Forderung einer méglichst vollstandigen
Erhaltung der genetischen Vielfalt innerhalb alter Rebsorten stehen praktische und
finanzielle Zwange entgegen. Der Selekteur stellt sich immer die Frage, was
erhaltenswert ist und worauf verzichtet werden kann.

Diese Frage lasst sich in zwei Teilfragen untergliedern, die in diesem Projekt
bearbeitet wurden:

i.  Wieweit unterscheiden sich Klone in ihren physiologischen Kennzahlen?
ii. Wieweit unterscheiden sich Klone genetisch, hinsichtlich ihrer

Gensequenzen?

Beide Fragen sind sowohl fir die grundsatzliche Entscheidung Uber die
Notwendigkeit einer Klonenerhaltung, sowie fir die Wertermittlung einzelner Klone
erforderlich. Ziel des Projekts war es daher, exemplarisch die Variation von Klonen
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der Rebsorten "Riesling” und "Spéatburgunder” hinsichtlich ihrer physiologischen
Kennzahlen und ihrer genetischen Struktur zu untersuchen und die Ergebnisse
der verschiedenen Ansatze zu verbinden. Neuere Untersuchungen haben
bestatigt, dass sich Klone sowohl in ihren weinbaulichen Eigenschaften (Rihl et
al. 2000, 2002) als auch hinsichtlich ihrer genetischen Information unterscheiden
(Forneck et al. 2003, Konradi et al. 2003).

Unterschiede in der Merkmalsauspragung lassen sich grundséatzlich durch
Techniken wie ,Transcriptional Profiling® (Zhao et al. 1995, Bouchez und Héfte
1998, Desperez et al. 1998) erfassen, eine ,Reverse Northern® — Technik, die auf
DNA — Arrays basiert. Bei der DNA — Chiptechnologie wird ein Glastrager als
Unterlage verwendet, auf welchem 25 Basen lange Fragmente, die von bekannten
Genen abgeleitet wurden, gespottet sind. An diese kdnne Fluoreszenz — markierte
cDNA — Fragmente hybridisieren und anschlieBend mit einem Fluoreszenz —
Scanner detektiert werden (Schena et al. 1998). Von der Firma Affymetrix ist ein
Vitis vinifera Genome Gene Chip k&uflich zu erhalten, auf dem 14,000 Transkripte
von V. vinifera und 1,700 Transkripte von anderen Vitis Arten gespottet sind.

Eine weitere Technik, Unterschiede in der Merkmalsauspragung detektieren zu
kénnen, ist die Technik der quantitativen Real Time PCR. Hier kdnnen
Unterschiede in der Kopienzahl einzelner Gene bzw. ihrer Transkripte mit Hilfe
von Fluoreszenzfarbstoffen dargestellt werden.

Diese Methoden erlauben es, in multiparallelen Ansatzen Unterschiede zwischen

Klonen zu untersuchen und differentiell exprimierte Gene identifizieren zu kénnen.
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2 Material und Methoden

2.1 Material

2.1.1 Pflanzenmaterial fiir die Genexpressionsstudien

Im Rahmen dieser Arbeit wurde Pflanzenmaterial von verschiedenen Vitis vinifera
die
groBe phéanotypische

Sorten fir die Genexpressionsstudien verwendet, im Bezug auf die
»Struktur

Unterschiede aufweisen. Das Pflanzenmaterial fiir die Genexpressionsanalysen

Merkmalsauspragung des Fruchtstandes®
wurde vom Kooperationspartner Forschungsanstalt Geisenheim sowie vom Institut
fir Rebenzichtung Geilweilerhof in Siebeldingen und vom Weinbaubetrieb Antes
in Heppenheim zur Verflgung gestellt.

Im einzelnen handelt es sich um Pflanzenmaterial der Sorten "Spéatburgunder’,
"Chardonnay’, "Grauburgunder” und der sehr lockerbeerigen, groBtraubigen
Tafeltraube "Cardinal’. In Tabelle 1 sind die Klone aufgelistet, die Struktur ihres
Fruchtstandes und in welchem Jahr (2006, 2007, 2008) und an welchem Standort

(Gm = Geisenheim; Hm = Heppenheim; Gf = Geilweilerhof) diese beprobt wurden.

Tabelle 1: Fir die Genexpressionsanalysen verwendete Rebsorten und Klone

Sorte Klon Struktur 06 Gm | 06 Gf | 07Gm | 07 Hm | 08 Gm | 08 Hm
*Spatburgunder” 18 Gm kompakt X X X X X
“Spétburgunder” 1-84 Gm locker X X X X X

*Chardonnay” 54 Gm kompakt X X
*Chardonnay” 1-45 Gm locker X X
“Rulander’ 1-30 Gm locker X X
*Spatburgunder” INRA 777 kompakt X X X X
“Spétburgunder” M 242 locker X X
*Cardinal” Cardinal locker X
“Spétburgunder” Frank Classic kompakt X
*Spatburgunder” Frank Charisma locker X
*Spatburgunder” 20-13 Gm mischbeerig X
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2.1.1.1 Auswahl des Pflanzenmaterials 2006

Im Jahr 2006 wurde die beiden "Spatburgunder’— Klone 1—-84 Gm und 18 Gm am
Standort Geisenheim beprobt. Der Klon 18 Gm bildet kurze Beerenstielchen und
entwickelt somit kompakte Trauben. Im Gegensatz dazu zeigt der Klon 1-84 Gm
langere Beerenstielchen, wodurch die Fruchtstédnde lockerer aufgebaut sind. Am
Standort Siebeldingen wurden die "Spatburgunder’— Klone 20-13 Gm, Frank
Classic und Frank Charisma beprobt. Der Klon 20-13 Gm bildet mischbeerige
Fruchtstande aus, d. h. es sind sowohl groBe als auch kleine Beeren in einer
Traube enthalten. In der Literatur wird dieser Klon auch als “kleinbeerig*
beschrieben, aber mit einer lockeren Traubenstruktur. Der Klon Frank Classic
bildet kleinere Beeren aus und besitzt eine sehr gute Botrytisfestigkeit bei einem
ausgezeichneten Mostgewicht. Die Besonderheit bei diesem Klon besteht darin,
dass die Kleinbeerigkeit und Lockerheit der Trauben oft erst ab dem 3. Ertragsjahr
charakteristisch in Erscheinung treten. Der Klon Frank Charisma ist ein relativ
junger Klon, der eine sehr schlanke Traube mit starker ausgepragter
Lockerbeerigkeit, als der Klon Frank Classic ausbildet. Zusatzlich wurde
Pflanzenmaterial der Tafeltraubensorte ‘Cardinal” als extremes Vergleichs-
material zur Verflgung gestellt.

Tabelle 2: Probennahmezeitpunkte nach Entwicklungsschema fir die differenziellen

Genexpressionsuntersuchungen

BBCH Stadium 53 55 57 61 65

Mikrostadium Gescheine (Infloreszenzen) |Gescheine (Infloreszenzen) |Gescheine (Infloreszenzen) |Beginn der Bliite: 10% der | Vollblite: 50% der
deutlich sichtbar vergréBern sich; sind voll entwickelt; Einzel- |Blutenk&ppchen sind ab- Blutenkappchen sind ab-
Einzelbliten sind dicht bliiten spreitzen sich ab geworfen geworfen
zusammen gedrangt
Makrostadium Erscheinen der Blitenanlage Blite
Tag der Probenahme 11.05.2006 | 29.05.2006 I 13.06.2006 15.06.2006 I 16.06.2006
BBCH Stadium 69 73 77 81 85
il
=i
=&
> Z‘ﬁ;\»

é:—:;_\':
=
(8 ¥y

Mikrostadium Ende der Blite Beeren schrotkorngross; Beginn des Trauben- Beginn der Reife; Beeren  |Weichwerden der Beeren
Trauben beginnen sich schlusses beginnen hell zu werden
abzusenken (bzw. sich zu verfarben)

Makrostadium Blute Fruchtentwicklung Frucht- und Samenreife

Tag der Probenahme 20.06.2006 23.06.2006 I 30.06.2006 11.08.2006 I 22.08.2006
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2.1.1.2 Phanotypische Dokumentation 2006

In den Anlagen der beiden "Spatburgunder'— Klone 18 Gm und 1-84 Gm in
Geisenheim wurden durch P1 je vier Einzelstécke ausgesucht, an denen die
phanologische Entwicklung dokumentiert werden sollte. Ab dem Austrieb wurden
im wdchentlichem Abstand an diesen Einzelstdcken je eine reprasentativer
Blutenstand (spater die Traube) photographiert. Durch die photographische
Dokumentation sollten phanotypische Unterschiede zwischen den beiden Klonen

erfasst werden.

2.1.1.3 Probennahme 2006

Um die Zeitpunkte fir die Probennahme von Pflanzenmaterial klar zu definieren,
wurde die BBCH Skala (Biologische Bundesanstalt flir Land— und Forstwirtschaft)
zur Beschreibung von Entwicklungsstadien bei Kultur— und Unkrautarten
verwendet.

Die Kurzbezeichnung BBCH leitet sich von “Biologische Bundesanstalt fur Land—
und Forstwirtschaft, Bundessortenamt und Chemische Industrie“ ab. Diese Skala
ist in Makro— und Mikrostadien unterteilt. Bei der Probennahme wurde darauf
geachtet, die Makrostadien von der Entwicklung der BlUtenstande bis hin zur
Frucht— und Samenreife abzudecken. Die Makrostadien und die Mikrostadien,
sowie der Zeitpunkt der Probennahmen an den beiden "Spéatburgunder’— Klonen
18 Gm und 1-84 Gm am Standort Geisenheim sind in Tabelle 2 beschrieben. Die
Klone 20-13 Gm. Frank Classic und Frank Charisma bzw. die Tafeltraube
“Cardinal” am Standort Siebeldingen wurden nur zum Zeitpunkt BBCH 65, also zur
Vollblite beprobt.

2.1.1.4 Auswahl des Pflanzenmaterials 2007 und 2008

In den beiden Jahren 2007 und 2008 wurde zusatzlich zu den beiden
“Spatburgunder’— Klonen 1-84 Gm und 18 Gm der Klon INRA 777 am Standort
Geisenheim beprobt. Dieser Klon ist ein franzdsischer "Spatburgunder’— Klon, der
einen kleinen kompakten Fruchtstand mit sehr kurzen Beerenstielchen ausbildet.
AuBerdem wurden die beiden "Chardonnay’— Klone 54 Gm und 1—-45 Gm, sowie
der "Grauburgunder’— Klon 1-30 Gm beprobt. Der "Chardonnay’— Klon 54 Gm
bildet kompakte Fruchtstdnde aus, der "Chardonnay’— Klon 1—45 Gm und der

"Grauburgunder’— Klon 1-30 Gm groBe lockere Fruchtstinde. Am Standort
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Heppenheim wurden neben den oben beschriebenen “Spatburgunder’'— Klonen 18
Gm, 1-84 Gm und INRA 777 auch vom Weinsberger Klon M242 Proben
entnommen. Dieser Klon zeichnet sich durch ein sehr lockeres Traubengerlst
aus.

2.1.1.5 Phanotypische Dokumentation 2007 und 2008

In den Anlagen der beiden "Spatburgunder'— Klone 18 Gm und 1-84 Gm in
Geisenheim wurden die selben vier Einzelstdcke ausgewahlt, an denen schon im
Jahr 2006 die phanologische Entwicklung dokumentiert worden war. Zusétzlich
wurde die phanologische Entwicklung der beiden “Chardonnay’— Klone
dokumentiert. Ab dem Austrieb wurde im wéchentlichem Abstand an diesen
Einzelstdécken je eine reprasentativer Blltenstand (spater die Traube) durch P1
photographiert. Durch die photographische Dokumentation sollten phanotypische
Unterschiede zwischen den beiden Klonen erfasst werden.

2.1.1.6 Probennahme 2007 und 2008

Wie im Jahr 2006 wurde die BBCH — Skala verwendet, um die Zeitpunkte der
Probennahme eindeutig zu definieren. In den Jahren 2007 und 2008 wurden zu
den drei Entwicklungsstadien BBCH 57, BBCH 65 und BBCH 73 Proben an den

Standorten Geisenheim und Heppenheim entnommen.

2.1.2 Pflanzenmaterial zur Sequenzierung von Kandidatengenen

Im Jahr 2008 wurden von den verschiedenen Klonen, an denen die
Genexpressionsanalysen durchgefihrt wurden, neben den Gescheins— bzw.
Fruchtstdénden Proben ebenfalls Blatter fur Arbeiten mit genomischer DNA an den
verschiedenen Standorten entnommen. Des Weiteren wurde ein Satz
verschiedener Sorten erstellt, der sich in drei Untereinheiten gliedert. Ein Teil der
beprobten Sorten bildet einen kompakten Fruchtstand aus, der zweite Teil bildet
einen lockeren Fruchtstand aus und der dritte Teil einen intermediaren
Fruchtstand, d.h. die Struktur des Fruchtstandes ist eine Zwischenform von
kompakt und locker.

In Tabelle 3 sind die 22 Sorten mit Namen und ihrer Abstammung aufgelistet,
soweit diese bekannt ist. Die Bonitur erfolgte nach dem OIV Deskriptor 204, der
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das Merkmal “Dichte der Traube“ beschreibt. Bonituren unter 3 bedeuten sehr
locker bis locker, 5 bis 6 mittel bzw. intermediar und 7 dicht bzw. kompakt.

Tabelle 3: Die Sorten, die mit den fiir die Genexpressionsstudien verwendeten Klonen den Satz

fir die unterschiedliche Struktur des Fruchtstandes bilden.

SORTE ABSTAMMUNG BONITUR
"Harslevelue” - <3
"Arbane’ - <3

E - <3
§ "Rauschling” "Pinot” x "Heunisch’ <3
"Black Rose’ "‘Damas Rose” x "Black Monukka” <3
"Ahmeur Bou Ahmeur” x “Alphonse Lavallee” <3

"Regent’ (*Silvaner’x “Muiller-Thurgau) x “Chambourcin” 5
"Dornfelder” "Helfensteiner” x "Heroldrebe” 5
"Kerner’ “Trollinger” x "Riesling” 5

5 "Muller-Thurgau” |'Riesling” x "Madeleine Royale” 6
e "Muskateller” - 6
EE', "Riesling” "Heunisch” x V. sylvestris 6
£ | Dunkelfelder” | Portugieser” x "Féarbertraube” 6
“Traminer rot” - 6
"Silvaner’ "Heunisch” x (V. sylvestris x "Traminer”) 6
"Felicia’ "Sirius” x "Vidal blanc” 6
"Grauburgunder” | Pinot” 7
"Portugieser’ - 7

% "Schwarzriesling | Pinot” 7
g "Dakapo’ *Deckrot” x “Portugieser’ 7
X "St. Laurent” "Pinot’ 7
"Villaris” "Sirius” x "Villard blanc” 7
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2.2 Methoden

2.2.1 RNA Extraktion

RNA ist das Ausgangsmaterial fir differenzielle Genexpressionsstudien durch z.B.
Microarray Analyse und qRT Time PCR. Wichtig ist hierbei, dass die Qualitat der
RNA hochwertig ist, das heiB3t, dass die RNA madglichst undegradiert und frei von
Verunreinigungen sein sollte. Die Rebe ist eine Pflanze, die sehr Phenol- und
Polysaccharidreich ist, wodurch es schwierig ist, qualitativ hochwertige RNA zu
extrahieren. Da bisher noch kein Protokoll fir die Extraktion von RNA aus
BlUtenstanden der Rebe veroffentlich war, wurden zunachst sowohl kommerziell
erhdltliche Kits (z.B. von Qiagen, Invitek und MoBio) als auch RNA
Extraktionsprotokolle fir andere Pflanzen mit hohem Phenol- und
Polysaccharidgehalt (z.B. Chang et al. (1993); Zeng et al. (2002); landolino et al.
(2004)) an den Blutenstdnden der Reben getestet. AnschlieBend wurden
Modifikationen dieser Protokolle ebenfalls getestet, um die Extraktionsmethode zu

optimieren.

2.2.2 Microarray Hybridisierung
2.2.2.1 Affymetrix Vitis vinifera Genome GeneChip®

Auf Oligonukleotid Arrays sind kleine 25 Basen lange Fragmente aus den Genen
der Weinrebe als einzelstrangige DNA gespottet. Insgesamt sind pro Gen 11 bis
16 Kopien dieser DNA — Fragmente auf dem Array verteilt. Die DNA — Fragmente,
auch Sonden genannt, sind so gewahlt, das mdglichst keine Kreuzreaktion mit
anderen Genen auftritt, und somit eine unspezifisches Hybridisierung minimiert
wird. Trotzdem sind unspezifische Hybridisierungen nicht vollstdndig zu
vermeiden. Zur Kontrolle wird daher unmittelbar neben der ersten Sonde eine
zweite Sonde, die bis auf eine Base in ihrer Mitte identisch mit der ersten ist, auf
dem Chip plaziert. Diese Strategie wird ,Perfect Match/Mismatch® (PM/MM)
genannt. Die Hintergrundhybridisierungen mit den MM Sonden wird von den PM
Proben subtrahiert, was zu aussagefahigen Hybridisierungsdaten fihrt.

Auf den GeneChip® Vitis vinifera von Affymetrix sind 14,000 Transkripte von V.
vinifera und 1,700 Transkripte von anderen Vitis Arten gespottet. Der Chip wurde
hergestellt durch eine Kombination aus Photolithographie und chemischen
Reaktionen, diese Technik erlaubt sehr schnell eine simultane Generierung
tausender Sonden (siehe Abbildung 1). Ihre Produktion beginnt mit einer kleinen
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Quarzplatte, die die optimale Tragersubstanz fir chemische gebundenen

Oligonukleotide darstellt.

@ Sauerstoff Blockierende t

( / Komponente %
fir - ¥
Q*L\ \— Maske

M“ Quarz Platte

% Adenin Lichtquelle —b )
( | '

\ N

N

-

Wasserstoff ®

25 Nukleotide -
= $ ': -

GeneChip® microarray

'

Abbildung 1: Schematischer Ablauf der Herstellung eines Microarrays (Affymetrix)

Die Quarzplatte wird mit einer blockierenden Komponente gewaschen, die durch
Lichtbestrahlung wieder entfernt werden kann. Als néchstes wird eine Art Maske
bendtigt, die so beschaffen ist, dass an den Stellen, wo eine spezifische Base
bendtigt wird, 18 — 20 pm? kleine Fenster Licht auf diese Stelle durchlassen. Wird
zum Bespiel an einer Stelle Adenin flr eine Sonde bendtigt, so befindet sich an
dieser Stelle der Maske ein Fenster. Alle anderen Stellen werden durch die Maske
verdeckt. Nachdem die Maske auf den Array gelegt ist, wird dieser mit
ultravioletten Licht bestrahlt. An den Stellen der Sonden, die dem Licht ausgesetzt
sind, I6st sich die blockierende Komponente, alle anderen Positionen bleiben
durch diese besetzt. AnschlieBend wird der Array mit einer Losung der benétigten
Base gewaschen (z.B.: Adenin), welche sich mit der blockierenden Komponente
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verbindet, wodurch die Base an die Stellen des Arrays gebunden werden, die dem
Licht ausgesetzt waren. Nun wird eine neue Maske auf den Array gelegt, mit
Fenstern flr die Stellen, an denen die nachste Base (z.B.: Thymidin) bendtigt wird.
Dieser Prozess wird solange wiederholt, bis alle Sonden komplett synthetisiert
sind, d.h. bis sie alle 25 Nukleotide lang sind. Mit Hilfe von Algorithmen kénnen
Computer das optimale Design der Masken berechnen, um die Anzahl der

bendtigten Reaktionen so klein wie méglich zu halten.

2.2.2.2 Genexpressionsanalysen

Die Microarray Analysen wurden im Service vom RZPD in Berlin durchgefthrt. Als
Ausgangsmaterial wurde Gesamt — RNA von allen Proben nach Berlin geschickt.
Der Service beinhaltete folgende Schritte: Zunachst wurde poly (A)* mRNA isoliert
und im BioAnalyzer (Agilant, Waldbronn) auf ihre Qualitat Gberprift. AnschlieBend
wurde die mRNA in cDNA umgewandelt, dann unter Biotin-Makierung in vitro in
cRNA transkriptiert und fragmentiert. Die Biotin markierten cRNA — Fragmente

wurden auf den Vitis vinifera GeneChip® hybridisiert.

e In Vitro Markiertes
AAAA .

Zellen W, Transkription Transkript

. Poly(A)  RT 3 L L L L

- oder ¢ 2 a2 Ta@s'®

Gesamt - RNA ) (Biotin-UTP '
Biotin-CTP) fragmenticrt
; L
"\/ .

Analyse
’_\_/
V' Angcfarbt - hybrldlsmrt I I

gewaschen —‘-—-' (16 Std)

Abbildung 2: Aligemeiner Arbeitsablauf einer Genexpressionsanalyse mittels Microarray

Hybridisierung

Nach der Hybridisierung kann die mit Biotin markierte cRNA mit Streptavidin —
Phycoerythrin angefarbt werden. Streptavidin ist ein aus vier identischen

Untereinheiten aufgebautes Protein, deren jede mit sehr hoher Affinitat ein Biotin-
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Molekll binden kann. Phycoerythrin ist ein bei Cyanobacteria (Blaualgen) und
Rotalgen vorkommendes akzessorisches Pigment der Photosynthese von roter
Farbe. Sein Absorptionsspektrum zeigt Absorptionsmaxima bei 496 nm und hat
sein Emissionsmaximum bei 521 nm. AnschlieBend wurde der Chip gewaschen,
angefarbt und eingescannt. In Abbildung 2 ist der gesamte Arbeitsablauf einer

Genexpressionsanalyse mittels Microarray Analyse abgebildet.

2.2.2.3 Experimentelles Design der Genexpressionsanalyse

Insgesamt wurden vergleichende Genexpressionsanalysen bei drei verschiedenen

Entwicklungsstadien durchgefiihrt.

MeBpunkt 1 BBCH 57

Probe RZPD| Genotyp | BBCH
- 18 Gm 57
3 1-84Gm 57
1 3
Probe RZPD| Genotyp | BBCH
2 18 Gm 57
- 4 1-84Gm 57
2 4

-
© N o

i L
820
5 7 9

e —
2 ATEn
6 8 10

S ™o

MeBpunkt BBCH 57 - BBCH 73

Probe RZPD| Genotyp | BBCH
— 11 18 Gm 73 18 Gm 57
13 1-84Gm 73 1-84Gm 73
11 13
Probe RZPD| Genotyp | BBCH
- n 12 18 Gm 73 18 Gm 57
14 1-84Gm 73 1-84 Gm 73
12 14

Abbildung 3: Durchgefiihrte vergleichende Genexpressionsanalysen

Zu den zwei Stadien BBCH 57 und 73 wurde die Genexpression der beiden
“Spatburgunder’— Klone 18 Gm und 1-84 Gm miteinander verglichen, zum
Stadium BBCH 65, d.h. zur Vollblite, wurden die beiden "Spéatburgunder’— Klone
“Cardinal” verglichen. In der vierten

zusatzlich mit der Tafeltraube
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Genexpressionsanalyse wurden die Klone 18 Gm (BBCH 57) mit den Klonen 1-
84 Gm (BBCH 73) verglichen. Fir jeden Messpunkt wurde eine biologische
Wiederholung durchgefiihrt. In Abbildung 3 ist ein Schema des experimentellen
Designs der durchgefiihrten Genexpressionsanalysen abgebildet. Auf technische
Wiederholungen konnte verzichtet werden, da die Ergebnisse anschlieBend mit
quantitativer Real Time PCR verifiziert wurden.

2.2.3 Real Time PCR
2.2.3.1 Quantitative Real Time PCR

Die Methode der Real — Time PCR basiert auf dem Prinzip der konventionellen
PCR, wobei die Amplifikation des Ausgangsmaterials durch Integration von
Fluoreszenzfarbstoffen tber einen PC — Monitor in Echtzeit Uberwacht und die

Transkriptmenge eines Gens quantitativ bestimmt werden kann.

2.2.3.2 Aufbau und Prinzip des Gerétes

Der 7500 Fast Real-Time PCR System (Abbildung 4) wurde von der Firma Applied
Biosystems entwickelt und besteht aus einem PCR — Cycler und einem
Fluorimeter. In Kombination mit einem Computer mit Monitor und Software (7500
Fast System SDS 1.3.1) wird er flr quantitative Untersuchungen verwendet.

Der PCR - Cycler bildet die Amplifikationseinheit des Gerates, die den
Reaktionsablauf ermdglicht. Schnelle Heiz- und Kihlraten verkiirzen die
Analysezeiten, kdnnen allerdings auch die homogene Verteilung und exakte
Einhaltung der Temperatur erschweren. Um reproduzierbare Ergebnisse erzielen
zu kénnen, muss an jeder Position des Blocks zur gleichen Zeit die gleiche
Temperatur herrschen. Im 7500 Fast Real Time PCR System wird hierfir ein
Peltier — Element eingesetzt.

IRARNNRNINNE

-

Abbildung 4: 7500 Fast Real-Time PCR System
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Das Fluorimeter bildet die Detektionseinheit des Gerates, die aus finf Anregungs-
und finf Detektionskanalen A, B, C, D, E ( A = griin = 520 nm / B = hellgriin = 550
nm/ C =gelb =580 nm/D =rot=610 nm / E = tiefrot = 670 nm) besteht. Die
Detektion erfolgt nacheinander durch stufenweise Positionierung der Proben Uber
die optische Einheit des Fluorimeters. In Abbildung 5 sind alle Farbstoffe

aufgelistet, die mit dem 7500 Fast System detektiert werden kdnnen.

SO8 e FROQOTEOD Fast Systern
Syolern — THOC Synden B SR
fe)

Filters

Spesciram
{ren}

Erssismion
Fpactra

{ )] Ty
Pure Dves 590 run ~H80k veees - SR - €58 Bh vres ~ LR Trewy
w FAh = SO « TAMEPA, * PR OYE
- SYER Crean « WG » MEDR - TEXAS FED

. YD

Abbildung 5: Detektierbare Farbstoffe (www.appliedbiosystems.com)

Der Nachweis der PCR — Produkte erfolgte tber die Fluoreszenzmessung des
DNA bindenden asymmetrischen Cyanin — Farbstoffs SYBR Green |. SYBR Green
| ist ein Fluoreszenzfarbstoff, der sequenzunabhangig aber spezifisch an die
kleine Furche der doppelstrangigen DNA bindet. Er wird bei einer Wellenlange von
494 nm angeregt und hat sein Emissionsmaximum bei 521 nm. Das Prinzip der
Detektion mit SYBR Green | beruht auf die Bestimmung der Fluoreszenzintensitat
des Farbstoffs nach dessen Bindung an doppelstrangige DNA.

SYBR Green Emitted Light

Polymerase

Abbildung 6: Prinzip der sequenzunabhangigen DNA — Detektion durch SYBR Green I; Quelle

modifiziert: http://www.gene-quantification.de

Die Leuchtkraft des Fluoreszenzfarbstoffs SYBR Green | ist in geldster Form
gering (Abbildung 6 A), erhdht sich aber drastisch in gebundener Form. Wahrend
der PCR Reaktion beginnt nach der Anlagerung der Primer (Abbildung 6 B) die
Tag — DNA — Polymerase mit der Kettenverlangerung, wobei zuerst wenige und
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danach immer mehr Fluoreszenzmolekiile in den entstehenden DNA Doppelstrang
eingebaut werden (Abbildung 6 C). Angeregt durch eine Wolfram — Halogen
Lampe im 7500 Fast Real Time PCR Gerat beginnen sie zu fluoreszieren. Das
von ihnen abgegebene Licht kann von der optischen Detektionseinheit des
Gerates erfasst und der Anstieg der Fluoreszenz im ReaktionsgefaB gemessen
werden. Die Fluoreszenzintensitat einer Probe ist zur Konzentration des neu
gebildeten PCR — Produktes direkt proportional. Mit Hilfe der 7500 Fast System
SDS 1.3.1 Software (Applied Biosystems) wird dem Fluoreszenzsignal jeder Probe
ein bestimmter CT — Wert (,Crossing Threshold“) zugeordnet, der sich aus der
Anzahl der PCR — Zyklen einer PCR Reaktion ergibt.

2.2.3.3 Der CT — Wert

Der CT — Wert (,Crossing Threshold“) dient der Bestimmung der Konzentration
eines PCR — Produktes in einer Probe und wird aus den Fluoreszenzwerten der
PCR — Produkte bestimmt. Er représentiert einen bestimmten PCR — Zyklus, an
dem das Fluoreszenzsignal einer Probe Uber das Hintergrundsignal ansteigt und
zur Ausgangskonzentation der Probe proportional ist. Der CT — Wert wird in der
exponentiellen Phase der PCR - Amplifikation gemessen, in der eine
Quantifizierung der PCR — Reaktionen aller Proben unter &hnlichen Bedingungen
maoglich ist.

2.2.3.4 PCR - Effizienz

Die Effizienz der PCR ist ein MaB fiir die Genauigkeit der Amplifikation eines PCR
— Produktes innerhalb einer PCR — Reaktion. Sie ist von der Ausgangs-
Konzentration der eingesetzten Nukleinsaure abhangig und entspricht der PCR —

Kinetik durch folgende Formel:

Nn= Np x E” E = 2 (theoretisch)

E # 2 (experimentell)
N, = Nukleinsaure Endkonzentration

No = Nukleinsdure Anfangskonzentration
E"= PCR-Effizienz nach n Zyklen
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Die Effizienz einer PCR hat theoretisch einen Wert von 2, da das PCR — Produkt
nach jedem Zyklus unter optimalen Bedingungen verdoppelt vorliegt.
Experimentell kann die Effizienz von diesem theoretischen Wert abweichen und
muss deshalb fir jedes Experiment neu bestimmt werden.

Einfluss auf die PCR — Effizienz haben unterschiedliche Faktoren wie die
Ausgangskonzentration der Matrize, die Qualitat der Nukleinsaure, die Dauer einer
PCR — Reaktion, die Effizienz der Polymerase, die Nukleotid— und die MgCl,
Konzentration, die Primersequenz und die Primerldnge, die Endkonzentration des
PCR — Produktes sowie mdgliche Pipettierfehler.

Die PCR — Effizienz wurde mit der Software ,LinRegPCR* (Ramakers et al. 2003)
fir jede PCR — Reaktion bestimmt.

2.2.3.5 Relative Quantifizierung von Genen

Bei der relativen Quantifizierung wird die Expression der Zielgene mit der eines
nicht regulierten ,House Keeping Gene“ (HKG) normalisiert. Dabei werden nicht
die absoluten Startkopienzahlen oder -konzentrationen bestimmt, sondern die
Expression des zu untersuchenden Gens wird auf ein zweites, ubiquitar und
homogen exprimiertes Gen bezogen. Die Vorteile der Normalisierung liegen in der
Reduzierung der Varianz der Expressionsergebnisse, da Gewebe- und
Matrixeffekte, unterschiedliche RNA Extraktionseffizienzen sowie Fehler bei der
Reversen Transkriptase innerhalb einer experimentellen Probe gleichermaBen das
Zielgen und das HKG betreffen. In den folgenden Berechnungen des
Expressionsunterschiedes heben sich diese individuellen Probeneffekte wieder
auf. GAPDH, ribosomale Untereinheiten (18S und 28S), Ubiquitin, Histon
Untereinheiten und 3 — Aktin sind wohl die haufigsten verwendeten HKGs, die zur
Normalisierung herangezogen werden. Die relative Expression des zu
untersuchenden Gens in den behandelten experimentellen Proben wird auf ein
Kontrollprobenmaterial bezogen. Die Berechnung des Expressionsunterschiedes
(Ratio) kann Uber die sog. AACT — Methode oder Uber genauere Effizienz —
korrigierte Modelle erfolgen. Dabei wird im ersten Schritt fir jede untersuchte
Probe der CT — Wert des Referenzgens vom CT — Wert des zu untersuchenden
Gens subtrahiert (ACT = CT Zielgen — CT Referenzgen). Nach dieser Normierung
wird vom ACT Wert der experimentell behandelten Proben der ACT Wert einer
Kontrolle abgezogen (ACT); man kommt zum sog. AACT Berechnungsmodell. Der
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relative Expressionsunterschied einer Probe zwischen der Behandlung und der
Kontrolle (Ratio), normalisiert zum Referenzgen und bezogen auf eine
Standardprobe, ergibt sich aus der arithmetischen Formel 2P (Livak &
Schmittgen, 2001):

ACT = CT Zielgen — CT Referenzgen
AACT = ACT Behandlung — ACT Kontrolle

Ratio=2"24¢F

Dieses Berechnungsschema setzt eine Verdoppelung der DNA Menge in jedem
Zyklus voraus. Man geht von einer optimalen Real Time PCR — Effizienz in allen
Proben aus, was natirlich nicht der Praxis entspricht. Die ,wahre Real Time PCR
— Effizienz* dlrfte sich unter optimierten Reaktionsbedingungen im Bereich von
1,7 bis 1,9 bewegen und weist Schwankungsbreiten von 1,5 bis Gber 2,0 auf.
Geringste Schwankungen in der Effizienz von Zielgen zu Referenzgen flihren zu
enormen Unterschieden in den Expressionsvergleichen. Deswegen sind
Berechnungsmodelle entwickelt worden, die den unterschiedlichen Effizienzen in
den experimentellen Proben Rechnung tragen. Ausgehend vom oberen AACT —
Modell wurde das Effizienz — korrigierte relative Quantifizierungsmodell entwickelt
(Pfaffl, 2001).

(Exiatgon™ "zictgen (Kontrolle — Behandlung)

Ratio= :
( E Referanzgen )&{'TRefere nzgen (KO” trolle - Behandlung)

Das Berechnungsmodell setzt sich aus der Berechnung des
Expressionsunterschiedes zwischen Behandlung und Kontrolle im Zielgen im
Zahler und aus der Berechnung des Expressionsunterschiedes des Referenzgens
im Nenner zusammen. l|dealerweise ist das Referenzgen nicht reguliert und
sowohl in der Behandlung als auch in der Kontrolle sind die CT — Werte identisch,
d.h. die CT — Werte heben sich in der Berechnungsformel auf. Der Nenner wird
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gleich eins, das Referenzgen fallt heraus und das berechnete Verhaltnis ist nur
von den Expressionsunterschieden des Zielgens abhangig.

(Ezictgent™ " 2ietgen (Kontrolle —Behandlung)

Ratio=
0
(EFie.‘eren:gen)L

Ratio= (Ejjygent™ (Kontrolle —Behandiung)

a
Zielgen

2.2.3.6 Berechnungssoftware “REST*

Hat man nun, wie dblich in einem wissenschaftlichen Experiment, mehrere zu
testende Proben oder Wiederholungen, die behandelt sind und weitere die als
Kontrolle dienen, so kommt mit dem oben beschriebenen relativen Modell (n = 1)
nicht mehr weiter. Man muss sowohl die Gruppe der behandelten Proben als auch
die Gruppe der Kontrollen zusammenfassen. Hierfir kann die Software “REST" (=
Relative Expression Software Tool) (Pfaffl et al. 2002) verwendet werden, die
Expressionsunterschiede von zwei unterschiedlich groBen Gruppen berechnet und
auch statistisch auswerten kann. Diese Software fasst die Gruppen als
Mittelwerte zusammen und berechnet daraus die mittleren
Expressionsunterschiede (R) der Gruppen, normalisiert tiber ein bestimmtes HKG,
sowie die Varianzen der einzelnen Expressionen. Die Ergebnisse werden
statistisch getestet und die Expressionsunterschiede werden in einem
Ausgabefenster mit ihren Signifikanzlevels ausgegeben. Die Statistik basiert auf
einem sehr robusten und von einer Normalverteilung unabh&ngigen
Randomisierungstest, bei dem beliebig viele tausend Randomisierungen und
Wiederholungen durchgefiihrt werden kénnen (Pfaffl et al. 2002).

T,
Zielgsn

(MW Kontrolle - MW Behandlung)

(EEielgen

Ratio=

sen)” eterencgen (MW Kontrotle - MW Behandtung)

(ERﬂ:nrnn 5
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2.2.4 Sequenzierung

Die DNA - Sequenzierung ist die Bestimmung der DNA — Sequenz, d.h. der
Nukleotid — Abfolge in einem DNA — Molekil. Als Sequenzierreaktion kommt
heutzutage eine wiederholte Synthese vom gleichen Startpunkt aus zum Einsatz.
Anders als bei der PCR wird nur ein Oligonukleotid eingesetzt, so dass die DNA
nur linear synthetisiert wird. Seit Anfang der neunziger Jahre werden vor allem mit
Fluoreszenzfarbstoffen markierte Didesoxynukleosidtriphosphate eingesetzt.
Jedes der vier ddNTPs wird mit einem unterschiedlichen Farbstoff gekoppelt.
Diese Modifikation erlaubt es, alle vier ddNTPs in einem Reaktionsgefaf
zuzugeben, eine Aufspaltung in getrennte Ansatze und der Umgang mit
Radioisotopen entféllt. Die entstehenden Kettenabbruchprodukte werden mittels
Kapillarelektrophorese aufgetrennt und mit Hilfe eines Lasers zur Fluoreszenz
angeregt. Die ddNTPs am Ende jedes DNA — Fragmentes zeigen dadurch
Fluoreszenz unterschiedlicher Farbe und kdnnen so von einem Detektor erkannt
werden. Das Chromatogramm (die Abfolge der Farbsignale, die am Detektor
erscheinen) gibt direkt die Sequenz der Basen des sequenzierten DNA - Stranges
wieder. Mit dieser Methode kénnen DNA — Fragmente von bis zu 1000 bp
(Basenpaare) Lange sequenziert werden.

2.2.4.1 Direktsequenzierung

Far alle interessanten Gene wurde zunachst in silico der maogliche
Promotorbereich mit VektorNTI (Invitrogen, Karlsruhe) bestimmt. Flr diese
moglichen Promotorbereiche wurden je zwei Oligonukleotide entwickelt, mit denen
ein ca. 1000 bp groBes DNA — Fragment mittels PCR amplifiziert werden konnte.
Dieses DNA — Fragment wurde anschlieBend von der Firma GATC (Koblenz)

direkt sequenziert.

2.2.4.2 Sequenzierung nach Klonierung

Die Promotorbereiche, die nicht erfolgreich direkt sequenziert werden konnten,
was auf deutlich ausgepragte Heterozygotie mit zwei verschiedenen Allelen
hindeutet, wurden kloniert. Hierfiir wurde das Klonierungskit ,TOPO TA Cloning®
Kit for Sequencing” der Firma Invitogen (Karlsruhe) verwendet. Die Klone, die das
gewlinschte DNA — Fragment im Vektor inseriert enthielten, wurden anschlieBend

von GATC (Koblenz) sequenziert.
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3 Ergebnisse

3.1 Darstellung der Ergebnisse

3.1.1 Ausgewahlte Klone fiir die Genexpressionsanalyse

Wie bereits in Kapitel 2.1.1.2 erwahnt, wurden woéchentlich an vier ausgewéhlten
Einzelstécken der beiden "Spatburgunder’-Klone 18 Gm und 1-84 Gm Photos von
Elske Schoénhals Geisenheim aufgenommen, um die phanotypische Entwicklung
zu dokumentieren. Nachfolgend sind beispielhaft einiger dieser Photos dargestellt,
welche die phanotypischen Unterschiede der beiden Klone verdeutlichen.

3.1.1.1 Kilon 18 Gm

Der Klon 18 Gm ist ein kompakter, traditioneller “Spéatburgunder’— Klon. Der Klon
hat einen sehr dichten Traubenaufbau, so das durch Abschnlirungen und
Quetschungen der Friichte untereinander die berihmten ,Botrytisnester” innerhalb
der Traube entstehen kdnnen. Andererseits wird diesem Klon, neben einigen

anderen, das klassische Spatburgunderaroma zugesprochen.

Abbildung 7: Entwicklungsstadien bei Klon 18 Gm von links oben nach rechts unten: BBCH 53,
BBCH 55, BBCH 57, BBCH 71, BBCH 73, BBCH 75, BBCH 79 und BBCH 85
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In Abbildung 7 st die phéanotypische Entwicklung an Hand einiger
Entwicklungsstadien einer Traube bei Klon 18 Gm in der Vegetationsperiode 2006
beispielhaft dargestellt. Aufféllig bei Klon 18 Gm ist, dass schon die Anzahl der
Bliten an den Blitenstanden sehr groB3 war, und sich daraus sehr kompakte
Trauben mit sehr kurzen Beerenstielchen entwickelten. Dies flhrt ab
Entwicklungsstadium 79 schon zu ausgepragten Quetschungen der einzelnen
Beeren, wodurch die Gefahr des Botrytisbefalls steigt. AuBerdem litten die meisten
Trauben der Parzelle an Sonnenbrand.

3.1.1.2 Klon 1-84 Gm

Der Klon 1-84 Gm ist im Gegensatz zu 18 Gm ein lockerbeeriger Typ. Der
Traubengeristaufbau ist sehr locker im Vergleich mit dem des Klons 18 Gm.
Deutlich 1anger sind auch die Beerenstielchen des Klons 1-84 Gm. Die Qualitat

des Weines, bzw. die Aromaauspragung, ist bei Klon 1-84 vergleichbar dem Klon
18 Gm.

Abbildung 8: Entwicklungsstadien bei Klon 1-84 Gm von links oben nach rechts unten: BBCH
53, BBCH 55, BBCH 57, BBCH 71, BBCH 73, BBCH 75, BBCH 79 und BBCH 85
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Analog zu Abbildung 7 ist in Abbildung 8 die phanotypische Entwicklung einer
Traube von Klon 1-84 Gm beispielhaft dargestellt. Im Vergleich zum Klon 18 Gm
ist die BlUtenanzahl der Gescheine geringer, was sich durch starkere Verrieselung
des Klons 18 Gm wieder ausglich. Die Anzahl der Beeren pro Traube zur Ernte
war nahezu gleich. Aufféllig ist die Lange der Beerenstielchen, welche sehr viel
langer sind als beim Klon 18 Gm.

3.1.1.3 'Cardinal’

Die Tafeltraubensorte "Cardinal” wurde als extrem lockerbeerige Sorte als
Referenz ausgewahlt. Die Genexpression zum BBCH Stadium 65 soll mit der
Genexpression der beiden “Spéatburgunder'— Klone 18 Gm und 1-84 Gm
verglichen werden. In Abbildung 9 ist die Tafeltraubensorte "Cardinal’, Standort
Geilweilerhof, im Entwicklungsstadium BBCH 85 abgebildet. Im Gegensatz zu den
beiden "Spatburgunder’— Klonen trat bei "Cardinal” eine starke Verrieselung auf,
wodurch die Trauben sehr lockerbeerig sind. AuBerdem fallt auf, dass die Rachis
(Hauptachse des Fruchtstandes) bei "Cardinal” deutlich langer ist, als bei den
beiden "Spéatburgunder’— Klonen, bei denen sich die Lange der Hauptachse nicht
wesentlich unterscheidet. Festgehalten werden kann, dass das gesamte
Traubengertst, also auch die Beerenstielchen, von "Cardinal” um einiges langer,
und dadurch lockerbeeriger ist, als bei den beiden "Spatburgunder’— Klonen 18
Gm und 1-84 Gm.

Abbildung 9: Entwicklungsstadium BBCH 85 bei “Cardinal’
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3.1.2 RNA - Extraktion

Qualitativ hochwertige RNA aus der Weinrebe zu extrahieren ist schwierig, da die
Rebe sehr reich an Phenolen und Polysacchariden ist. Mit kauflichen Kits von z. B.
von Qiagen (Hilden) oder Invitek (Berlin) I&sst sich zwar mittlerweile gut DNA aus
Blattern von Weinreben extrahieren, die Kits fir die RNA — Extraktion dieser und
anderer Firmen funktionieren bei der Weinrebe jedoch nicht. Hinzu kommt, dass
das verwendete Pflanzenmaterial, Gescheine bzw. Traubengeriste, relativ spéate
Entwicklungsstadien darstellt, und einen hohen Phenol- und Polysaccharidgehalt
aufweist.

Aus diesem Grund wurde zunachst ein Protokoll von Chang et al. (1993) getestet,
dass fur die RNA Extraktion aus jungen Blattern aus Pflanzen mit hohem Phenol-
und Polysaccharidgehalt etabliert war. Die RNA — Fallung erfolgt hierbei durch
LiCl. In Tests konnte mit dieser Methode erfolgreich RNA aus jungen Gescheinen
(BBCH 53) extrahiert werden, es war aber nicht mdglich, RNA aus alteren
Entwicklungsstadien zu extrahieren. Eine Modifikation des Protokolls von Chang
ist bei Zeng et al. (2002) beschrieben. Durch zusatzliche Zentrifugationsschritte
konnten Phenole und Polysaccharide vor der LiCl — Fallung eliminiert werden. LiCl
ist sehr spezifisch fur die Fallung von RNA, aber es wird auch ein geringer Teil an
genomischer DNA prazipitiert.

Aus diesem Grund wurde anschlieBend an die RNA — Préparation nach dem
Protokoll von Zeng et al. (2004) ein DNAse Behandlung angeschlossen. Diese
wurde mit der RNAse — freien DNAse von Qiagen durchgefiihrt. Der Vorteil ist, das
direkt im Anschluss der DNAse Behandlung ein Reinigungsschritt angeschlossen
werden kann, um die RNA von mdglichen Verunreinigungen reinigen zu kénnen.
Far diesen Reinigungsschritt wurde das Qiagen ,MinElute Cleanup Kit* verwendet.
Mégliche Verunreinigungen kdénnten spéater Probleme bei der cDNA-Synthese, bei
der Fluoreszenzmarkierung oder bei der Hybridisierung auf die Microarrays
ergeben.

Bei der Messung der RNA im Spektralphotometer ergaben sich Axsp @ Az @ Azso
Werte von 1 : 2 : 1, was auf eine gute Qualitat der RNA schlieBen lie. Die RNA,
die nach der kombinierten Methode von Zeng et al. (2002) (RNA Fallung mit LiCl)
+ DNAse Abbau + Aufreinigung der Proben mit dem Qiagen Kit nach landolino et
al. (2004) extrahiert wurde, stellte ein geeignetes Substrat fur die fir Reverse

Transkriptase dar.
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3.1.3 Microarray Analyse

3.1.3.1 Proben fir die Genexpressionsanalyse

Die RNA fir Microarray Analysen wurden nach dem modifizierten Protokoll von
Zeng et al. 2002 aus Gescheinsproben extrahiert (siehe Punkt 3.1.2). Das
verwendete Pflanzenmaterial stammte von den beiden Geisenheimer
"Spatburgunder’— Klonen 18 Gm und 1-84 Gm und von der Tafeltraube
“Cardinal’, vom Standort Siebeldingen. Insgesamt wurde RNA aus drei
verschiedenen Entwicklungsstadien extrahiert. Zur genauen Definition dieser
Entwicklungsstadien wurden die Proben zu definierten Stadien der BBCH Skala
entnommen. Da es sehr wichtig flir die nachfolgenden Schritte (wie z.B. cDNA —
Synthese, Microarray Hybridisierung) ist, qualitativ hochwertige RNA ohne DNA
Verunreinigung zu extrahieren, beinhaltet die Extraktionsmethode eine DNAse
Behandlung mit anschlieBender Aufreinigung mittels dem ,MinElute Cleanup Kit®
von Qiagen. AnschlieBend wurden die RNA — Proben fiir eine visuelle
Qualitatskontrolle aus ein denaturiendes Agarosegel aufgetragen (siehe Abbildung
10).
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Abbildung 10: Gelelektrophoresebilder extrahierter RNA aus Klon 18 Gm, 1-84 Gm und
“Cardinal” nach Zeng et al. (2002) mit zusatzlicher DNAse Behandlung und anschlieBender
Aufreinigung mit dem Qiagen ,MinElute Cleanup Kit*; GM steht fiir den RNA — GréBenmarker
»RiboRuler High Range RNA Ladder” (Fermentas, Leon-Rot); die rdmischen Zahlen stehen fir den
Probennahmezeitpunkt; 1 und 2 entsprechen Klon 18 Gm; 3 und 4 sind Klon 1-84 Gm und 5 und 6
enthalten RNA aus "Cardinal’. Fur alle Proben konnten deutlich die beiden Banden fur die
ribosamale RNA ( 28s und 18s) detektiert werden.

Bei der Messung der RNA im Spektralphotometer ergaben sich Axzg : Az @ Azso
Werte von 1 : 2 : 1, was auf eine gute Qualitat der RNA schlieBen lasst. In Tabelle
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4 sind die Probendaten dargestellt, die fir das RZPD relevant waren, und
zusammen mit den RNA - Proben nach Berlin geschickt wurden. Die

Minimalmenge zur Array Hybridisierung waren 3 pg RNA gelést in 10ul H20.

Tabelle 4: ,Sample Submission Sheet” fur Affymetrix Service

Nr Name Klon/BBCH Konzentration | Volumen | OD 260/280 Chip Typ
[ng/pi] [ui]

1 11 18 Gm 57a 970 10 2,10 Vitis genome chip
2 12 18 Gm 57b 870 10 2,17 Vitis genome chip
3 13 1-84 Gm 57a 1060 10 2,03 Vitis genome chip
4 14 1-84 Gm 57b 1040 10 2,16 Vitis genome chip
5 1 18 Gm 65a 1130 10 1,83 Vitis genome chip
6 12 18 Gm 65b 1120 10 2,09 Vitis genome chip
7 113 1-84 Gm 65a 1430 10 1,96 Vitis genome chip
8 4 1-84 Gm 65b 690 10 2,15 Vitis genome chip
9 15 Cardi 65a 1090 10 2,06 Vitis genome chip
10 116 Cardi 65b 1170 10 2,16 Vitis genome chip
11 11N} 18 Gm 73a 1080 10 1,94 Vitis genome chip
12 2 18 Gm 73b 680 10 2,14 Vitis genome chip
13 3 1-84 Gm 73a 1050 10 1,94 Vitis genome chip
14 4 1-84 Gm 73b 1200 10 2,05 Vitis genome chip

3.1.3.2 Genexpressionsergebnisse

3.1.3.2.1 Gesamtanzahl differentiell exprimierter Gene
FOr jede der vier durchgeflihrten Genexpressionsanalysen mittels Microarray

Hybridisierung gibt es eine groBe Gesamtzahl an unterschiedlich stark
hybridisierenden Genen. Um zu klaren, ob jedes dieser Gene signifikant
differentiell exprimiert war, wurde flr das gesamte Experiment ein p — Wert
festgelegt, der das Risiko angibt, mit der die Null — Hypothese verworfen wird,
obwohl sie richtig ist. Die Null — Hypothese (H,) besagt, dass es keine
signifikanten Unterschiede in den Mittelwerten der Expressionswerte zwischen
den vergleichenden experimentellen Bedingungen gibt. Fir die durchgeflhrten
Genexpressionsanalysen wurde ein p — Wert von 0,05 festgelegt. Alle Gene, die
einen p — Wert von 0,05 oder gréBer haben, wurden fir die weiteren
Untersuchungen nicht weiter verwendet. In den folgenden Abbildungen sind fir

jedes Einzelexperiment alle Gene dargestellt, deren p — Wert unter 0,05 lag.
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BBCH 57
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Abbildung 11: Darstellung aller Gene, die zum Entwicklungszeitpunkt BBCH 57 signifikant
differentiell zwischen den beiden “Spatburgunder’— Klonen 1-84 Gm und 18 Gm exprimiert waren.
Als Kontrolle wurde der kompakte Klon 18 Gm verwendet. Alle Gene wurden nach ihrem ,fold
change” eingeteilt. Die grinen S&ulen reprasentieren Gene, die im Klon 1-84 Gm hochreguliert

waren, die roten Saulen die Gene, die im Klon 1-84 Gm herunterreguliert erschienen.

BBCH 65
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Abbildung 12: Darstellung aller Gene, die zum Entwicklungsstadium BBCH 65 signifikant
differentiell zwischen beiden "Spéatburgunder’'— Klonen 1-84 Gm und 18 Gm und der Tafeltraube
“Cardinal” exprimiert waren. Als Kontrolle wurden in diesem Experiment die beiden
“Spéatburgunder’— Klone verwendet. Alle Gene wurden nach ihrem ,fold change” eingeteilt. Die
grinen Séaulen repréasentieren Gene, die bei “Cardinal” hochreguliert waren, die roten S&ulen die
Gene, die bei "Cardinal” herruntereguliert erschienen.
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BBCH 57 vs. BBCH 73
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Abbildung 13: Darstellung aller Gene , die zwischen den beiden Entwicklungszeitpunkten BBCH
57 und BBCH 73 signifikant differentiell exprimiert waren. Als Kontrolle wurde der kompakte Klon
18 Gm verwendet. Alle Gene wurden nach ihrem ,fold change” eingeteilt. Die griinen S&ulen
entsprechen Genen, die im Klon 1-84 Gm hochreguliert waren, die roten S&ulen solchen, die im
Klon 1-84 Gm herunterreguliert erschienen.
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Abbildung 14: Darstellung aller Gene, die zum Entwicklungszeitpunkt BBCH 73 signifikant
differentiell zwischen den beiden "Spéatburgunder’'— Klonen 1-84 Gm und 18 Gm exprimiert waren.
Als Kontrolle wurde der kompakte Klon 18 Gm verwendet. Alle Gene wurden nach ihrem ,fold
change” eingeteilt. Die griinen Saulen reprasentieren Gene, die im Klon 1-84 Gm hochreguliert

waren, die roten Saulen die Gene, die im Klon 1-84 Gm herunterreguliert erschienen.
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Im den beiden Teilexperimenten der Expressionsstudien zu den
Entwicklungsstadien BBCH 57 und BBCH 73 wurden die beiden "Spéatburgunder’—
Klone 18 Gm und 1-84 Gm auf differentiell exprimierte Gene hin untersucht. In
beiden Experimenten wurde der kompakte Klon 18 Gm als Referenz definiert. Die
erhaltenen Ergebnisse zeigten die differentielle Expression der einzelnen Gene
beim lockerbeerigen Klon 1-84 Gm im Vergleich zum kompakten Klon 18 Gm.
Zum Zeitpunkt BBCH 57 waren insgesamt 1638 Gene signifikant differentiell
exprimiert. 774 Gene waren hochreguliert, 864 Gene herunterreguliert. Zum
Zeitpunkt BBCH 73 waren insgesamt 1874 Gene signifikant differentiell exprimiert;
986 Gene waren hochreguliert, 888 Gene herunterreguliert. Die Gene lassen sich
nach ihrem ,fold change® in verschiedene Regulationsklassen einteilen. Der ,fold
change® gibt an, um wie vielfach ein Gen in seiner Regulierung in einer zu
prifenden Probe zu dem selben Gen in der Kontrolle im Vergleich abweicht.
Dieser Wert kann sowohl negativ als auch positiv sein. Negativ bedeutet, dass
dieses Gen in der Probe herunterreguliert ist, positiv bedeutet, dass dieses Gen in
der Probe im Vergleich zu Kontrolle hochreguliert ist. Nach Einteilung in
Regulationsklassen zeigte sich fur die beiden Teilexperimente BBCH 57 (siehe
Abb. 11) und BBCH 73 (siehe Abb. 14) dass die differentiell exprimierten Gene
einen relativ geringen ,fold change“ aufwiesen. Im Teilexperiment BBCH 65
wurden beide "Spatburgunder’— Klone 18 Gm und 1-84 Gm mit der Tafeltraube
"Cardinal” verglichen. Die beiden "Spatburgunder’— Klone wurden in diesem Fall
als Vergleichswert definiert. Insgesamt waren 5209 Gene signifikant differentiell
exprimiert. 2789 Gene waren hochreguliert, 2420 Gene herunterreguliert. Im
Vergleich zu den beiden Teilexperimenten BBCH 57 und BBCH 73 waren viel
mehr Gene differentiell exprimiert, und nach Einteilung in Regulationsklassen
(siehe Abb. 12) wiesen diese einen durchschnittlich héheren .fold change® auf.
Eine Begrindung hierfir ist sicherlich, dass sich der genetische Hintergrund der
Tafeltraube "Cardinal” sehr von dem der "Spatburgunder’— Klone unterscheidet.
Im letzten Teilexperiment wurden die zwei Entwicklungsstadien BBCH 57 und
BBCH 73 verglichen. Auch hier wurde der kompakte Klon 18 Gm als Kontrolle
definiert. Insgesamt waren 5129 Gene signifikant differentiell exprimiert. 2400
Gene waren hochreguliert, 2724 Gene herunterreguliert. Nach Einteilung in die
Regulationsklassen (siehe Abb. 13) wurde deutlich, dass die Anzahl an Genen
differentiell exprimierter Gene ahnlich des Teilexperiments BBCH 65 waren, der
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sfold change” aber eher dhnlich dem der Teilexperimente BBCH 57 und BBCH 73

relativ gering war.

3.1.3.2.2 Bestimmung der ,,Top 100“ Gene pro Teilexperiment
Da die Gesamtanzahl der signifikant differentiell exprimierten Gene mit 13850

Genen fir weitere Untersuchungen zu umfangreich war, wurden zunéchst alle
Gene, die einen geringeren ,fold change® als -1<x<1 aufwiesen, von den weiteren
Untersuchungen ausgeschlossen. In den folgenden Abbildungen ist die Verteilung
der signifikant differentiell exprimierten Gene nach ,fold change” — Klassen fir

jedes Teilexperiment dargestellt.
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Abbildung 15: Darstellung der Gene, die bei jedem Teilexperiment eine héheren ,fold change“ —

Wert als -1<x<1 bei einem p — Wert von 0,05 aufwiesen.

In den beiden Teilexperimenten BBCH 57 und BBCH 73, in denen die beiden
“Spatburgunder’— Klone 18 Gm und 1-84 Gm auf differentiell exprimierte Gene
hin untersucht wurden, waren zum Zeitpunkt BBCH 57 insgesamt 498 Gene
signifikant differentiell exprimiert, zum Zeitpunkt BBCH 73 insgesamt 225. Von den
498 Genen zum Zeitpunkt BBCH 57 waren 406 Gene hochreguliert, 92 Gene
herunterreguliert. Von den 225 Genen zum Zeitpunkt BBCH 73 waren 154 Gene
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hochreguliert, 71 Gene herunterreguliert. Im Teilexperiment BBCH 65, bei dem
beide "Spatburgunder’— Klone 18 Gm und 1-84 Gm mit der Tafeltraube "Cardinal”
verglichen wurden, anderte sich an der Anzahl der Gene nichts, da diese einen
héheren fold change” — Wert als -1<x<1 aufwiesen. Im vierten Teilprojekt, dem
Vergleich der beiden Entwicklungsstadien BBCH 57 und BBCH 73 waren
insgesamt 1658 Gene signifikant differentiell exprimiert, 835 Gene waren
hochreguliert, 823 Gene herunterreguliert (siehe Abbildung 15).

Fir jedes Teilexperiment wurden die ,Top 100" differentiell exprimierten Gene
bestimmt. MaBgeblich fir die Auswahl waren jeweils der p — Wert und der ,fold
change — Wert. Insgesamt sind bei den ,Top 400 Genen aller vier
Teilexperimente 380 verschiedene Gene detektiert worden. 20 Gene waren bei
mehreren Entwicklungszeitpunkten differentiell exprimiert zwischen den beiden
‘Spéatburgunder’'—  Klonen. Die folgende Auflistung zeigt die Verteilung der
differentiell exprimierten Gene auf die Zeitpunkte an:

1 Gen bei 3 Zeitpunkten (BBCH 57, BBCH 65 und BBCH 57 — BBCH 73)
1 Gen bei 2 Zeitpunkten (BBCH 57 und BBCH 65)

3 Gene bei 2 Zeitpunkten (BBCH 57 und BBCH 57 — BBCH 73)

1 Gen bei 2 Zeitpunkten (BBCH 65 und BBCH 73)

11 Gene bei 2 Zeitpunkten (BBCH 64 und BBCH 57 — BBCH 73)

3 Gen bei 2 Zeitpunkten (BBCH 73 und BBCH 57 — BBCH 73)

96 Gene bei 1 Zeitpunkt (BBCH 57)
86 Gene bei 1 Zeitpunkt (BBCH65)
96 Gene bei 1 Zeitpunkt (BBCH73)
82 Gene bei 1 Zeitpunkt (BBCH 57 — BBCH 73)

3.1.3.2.3 Einteilung nach molekularer Funktion
Um potentielle Kandidatengene fir das Merkmal “Lockerbeerigkeit® zu finden,

mussten die differentiell exprimierten Gene zunachst nach ihrer molekularen
Funktion gruppiert werden. Hierzu wurde die Sequenz, aus denen die Oligos, die
auf dem GeneChip® gespottet sind, in den NCBI Datenbanken UNIgene und
GenBank gesucht werden. Mit dieser Sequenz wurde anschlieBend ein Vergleich
mit dem Blast X Algorithmus durchgefiihrt, dass heiBt, die Sequenz wurde mit

allen, in den Datenbanken vorhandenen Sequenzen verglichen.
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Distribution of 101 Blast Hits on the Query Sequence
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Abbildung 16: Blast X Ergebnis fiir das Gen, dass zu drei Zeitpunkten differentiell exprimiert ist.

In Abbildung 16 ist das Ergebnis der Blast X Analyse fliir das Gen, welches zu drei

Zeitpunkten differentiell exprimiert war, abgebildet. AnschlieBend wurde die

Sequenz gesucht, die die gréBte Homologie zu der zu prifenden Sequenz besitzt.

Hierbei ist besonders auf den "Expect '— Wert (E — Wert) zu achten. Je naher

dieser Wert auf Null zugeht, desto wahrscheinlicher entspricht die gefundene

Sequenz mit der zu Uberprifenden Sequenz. Weitere wichtige Werte sind der

Wert der Ubereinstimmungen (Positives) und der Wert der Liicken (Gaps). Der

Prozentsatz der ,Positives® sollte mdglichst hoch sein, und der Prozentsatz der

,aaps“ moglichst gering. Sinnvoll ist sicher auch, zu schauen, von welcher

Pflanzenspezies die homologe Sequenz stammit.

Insgesamt konnten die 202 Gene nach dem Blast X Abgleich in sechs molekulare

Funktionsgruppen eingeordnet werden:

e Stoffwechsel

e Transkriptionsfaktoren

e Transporter

e Zell — Zyklus regulierende Gene

e Umwelt Informations — Signaltransduktion (UIS)

e Genetische Informations — Signaltransduktion (GIS)
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178 Gene konnten keiner molekularen Funktionsgruppe zugeordnet werden. lhre
molekulare Funktion ist noch nicht bekannt. Diese Gene kann man in unbekannte

Gene und Gene, die hypothetisch ein Protein kodieren, unterteilen.

a) Molekulare Funktionen

Ul stoffuwechsel EHgois Eus B Zell - Zyklus H Transporter B Transkriptionsfaktoren

106

30
25
16
i - - ﬁ -

b) Untergruppen Stoffwechsel

M Energiestoffwechsel M Kohlenhydratstoffuwechsel
M Biosynthese sekundarer Pflanzeninhaltsstoffe @ Aminosdurestoffwechsel

B Fettsduresynthesestoffwechsel B Stoffwechselvon Vitaminen und Cofaktoren

34
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Abbildung 17a + b: Klassifizierung der differentiell exprimierten Gene nach molekularer

Funktion

Innerhalb des Stoffwechsels lasst sich noch eine genauere Einteilung vornehmen
(Abbildung 17b). Innerhalb dieser Gruppe wurden Homologien mit Genen aus dem
Energiestoffwechsel, dem Kohlenhydratstoffwechsel, der Biosynthese sekundarer
Pflanzeninhaltsstoffe, des Fettsauresynthesestoffwechsels, dem Stoffwechsel von
Vitaminen und Cofaktoren und dem Aminosaurestoffwechsel gefunden. Eine
detaillierte Darstellung der Resultate in dieser Einteilung ist in Abbildung 17a zu

sehen.
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3.1.4 Real Time PCR

3.1.4.1 Auswahl der ,,Housekeeping Genes*

Ein wichtiger Punkt fir eine aussagekraftige Genexpressionsanalanalyse mittels
quantitativer Real Time PCR ist die Wahl geeigneter ,Housekeeping Genes*
(HKG) (Referenzgene, die stabil in ihrer Expression sind). Diese spielen in der
Auswertung eine groBe Rolle zu Normalisierung und sollten aus diesem Grund
moglichst keinen Schwankungen in der Expression unterliegen. Ziel eines
Experimentes war es daher, die stabilsten HKG fir die beiden "Spéatburgunder’—
Klone 18 Gm und 1-84 Gm zu finden. Es wurde mit neun Genen eine quantitative
Real Time PCR durchgefiihrt. Anhand der Resultate lasst sich die PCR — Effizienz
mit “LinRegPCR" fiir jedes Gen errechnen. Mit der PCR — Effizienz und den CT —
Werten (“Crossing Threshold“), die den Zyklus beschreiben, an dem die
Fluoreszenz erstmalig signifikant Gber die Hintergrundfluoreszenz ansteigt, lassen
sich mit Hilfe des Programms “geNorm* (Vandesompele et al. 2002) die stabilsten
HKG bestimmen. Hierbei wird schrittweise immer das am wenigsten stabil
exprimierte HKG ausgeschlossen.

HKGs - Ergebnisse geNorm
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Abbildung 18: Ergebnisse der geNorm Auswertung: Sand, UBC und Alpha - Tubulin sind die

drei stabilsten ,Housekeeping Genes“ (HKGs) fur die beiden “Spatburgunder’- Klone 18 Gm und
1-84 Gm.

Dies erfolgt an Hand des ExpressionsstabilitditsmaBes (siehe Abb. 18). Je hdher

dieser Wert, desto unstabiler ist das Gen in seiner Expression, je niedriger desto

stabiler. Fir die weiteren quantitativen Real Time PCR Experimente wichtig war,

moglichst stabil exprimierte HKGs zur Normalisierung einzusetzen. Deshalb
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wurden nach Auswertung der HKG — Ergebnisse die drei Gene SAND, Ubiquitin
und alpha — Tubulin, die am stabilsten in den beiden Spatburgunder'— Klone 18

Gm und 1-84 Gm exprimiert waren, als HKGs ausgewahlt.

3.1.4.2 Auswahl der Kandidatengene fiir Lockerbeerigkeit

Die Auswahl an Kandidatengenen fir die Real Time Experimente wurde zum
einen aus den Ergebnissen der Microarray Hybridisierungen und zum anderen
wurden Gene aus Literaturstudien ausgewahlt, die in anderen Pflanzen (z.B.
Arabidopsis), bekanntermaBen Merkmalen &hnlich der Lockerbeerigkeit, steuern,
getroffen.

Kandidatengene aus der Microarray Analyse

Aus den Ergebnissen der Microarray Hybridisierungen wurden Gene, deren
kodierendes Proteine als Transkriptionsfaktoren agieren, als Kandidatengene
ausgewahlt. Die andere Gruppe, aus der Kandidatengene fiir die quantitative Real
Time PCR ausgewahlt wurden, ist die Gruppe der Gene, die Proteine mit
unbekannter molekularer Funktion kodieren. Hier wurden die Gene ausgewabhlt,
die einen sehr groBen Unterschied in ihrer Expressionsrate zwischen den beiden
“Spatburgunder’— Klonen ausweisen. Insgesamt wurden 20 Gene aus dem
Microarray Experiment als Kandidatengene fiir das Real Time PCR Experiment
ausgewahlt. In Tabelle 5 sind die fir die qRT PCR verwendeten Oligonukleotide
aufgefihrt.

Kandidatengene aus dem Wissen aus anderen Pflanzen

Der zweite Weg, geeignete Kandidatengene fir das Merkmal Lockerbeerigkeit zu
finden, war die Suche nach Genen von anderen Pflanzen (z.B. Arabidopsis,
Tomate, Mais), die in ihrer Funktion bekanntermaBen Merkmale, die &hnlich der
Lockerbeerigkeit bei der Weintraube sind, beeinflussen. Hierzu wurde in relevanter
Literatur nach mdéglichen Kandidatengenen gesucht. AnschlieBend wurde die
Sequenz der identifizierten Kandidatengene mit den 57662 Contigs der
franzdsisch-italienischen Vitis Genomsequenz verglichen (Jaillon et al. 2007), um
mogliche Homologien zu finden. Der groBe Vorteil hierbei besteht darin, dass es
sich bei der sequenzierten Rebsorte um einen weitgehend homozygoten
“Spatburgunder’'— Klon (PN40024) handelt. Konnten Homologien in der Vitis
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Sequenz festgestellt werden, wurden Oligonukleotide fir die gqRT PCR entwickelt.
Insgesamt konnten 15 interessante Gene gefunden werden (Tabelle 6).

Tabelle 5: Liste der Oligonukleotide fiir die Kandidatengene, die aus den Ergebnissen der
Microarray Analyse ausgewdhlt wurden. Lila markiert in der Tabelle sind die Gene, die als

Transkriptionsfaktor annotiert sind, rot sind die Gene, deren molekulare Funktion unbekannt ist.

Primer Name 5-3 Lange (bp) | Amplifikat (bp)
PKSF1 for GCCTTCCTGCCAATTAGGTTTT 22 67
PKSF1 rev AGCCTAGCTTCTTGGACTTCAATC 24
WRKY1 for CTCGATCTGATGCGAATGCA 20 65
WRKY1 rev CGCCTATCAAAAGACGAAGGA 21
RHG1 for CAAAATCGGGTGCTTCATGTT 21 62
RHG1 rev GGCACAGGCCTGAGAGAAGAT 21
TCP2 for GAGGCAACAGAGACGGAGAAT 21 59
TCP2 rev CGGCCTTGCTGGTTTCAA 18
ZI1B1 for CAAGGGCTCAGCAGCCTTT 19 59
ZIB1 rev CTCACCACAGCCGACATTCTAC 22
bZiP for GGCTTGAGATCAAACGAAGGAT 22 59
bZiP rev AGCCTCCAACGCATTGTTCT 20

GGAAGCAGAAGGCTCAAAGAAG 22 67
GGCCCTAATGATGGCATTTTC 21
GTGATTCCACAAGACCCCAAA 21 68
GGAGATGACCCACGATGTGAA 21
TGAGGGCAAATGTGGTGTAGAA 22 67
TGGAATTGGAGTCTGGATTGAA 22
GAGTCTTTGTGCGAGCCGTAT 21 58
CGAACCCCCCTCGTTACC 18
CAACCCCGACATCCTTGAATA 21 63
CAACCCGCGTACTCCCCTAT 20
CCCACAGCTTCGGCAGAT 18 63
CTCACTGATCGAGCGCTCTTG 21
CTCCGTTGTCGCTGAATGAG 20 63
GGGCTTTTCCGATTTGCTAGA 21
CAAGCTAAACCCAAAAGATTCCC 23 80
CGCAAACGGACTCCAAAAAT 20
GTTTTCGGCATCACAATGCA 20 68
TCCTAGGGAAAGCGTGGTTTT 21
GCCTCCAATTGCCATAAATGAA 22 77
GACCGCATACCTCATATTTGCA 22
TCCAGGGAGTGAATGGAACCTA 22 68
TCTCCGCTCCGAAATTGACT 20
CACGTAGGTTTGTTTTGCATCTTG 24 82
TGGCAAACCATGGCTAGTGTAA 22
CACTTCCCCACTGACTCAATCA 22 66
TGCTTGCCACTCCGAAGTTAA 21
CTTTGGCTCGGCTTTCGA 18 60
AAGGCCAAGGCAATCATTGA 20
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Tabelle 6: Liste der Oligonukleotide fur die Kandidatengene, die aus der Literatur ausgewahlt
wurden, da sie bei anderen Pflanzen Merkmale &hnlich der Lockerbeerigkeit beeinflussen. Gelb
sind Kandidatengene aus der Tomate und griin Kandidatengene von Arabidopsis.

Primer Name 5-3 Lange (bp) | Amplifikat (bp)
BLIND for GCCCATGGTCACCTGAAGA 19 65
BLIND rev TCCCCCAGTCCCATATTTCTC 21
LAS for TATGAGGCCTGCCCCTACCT 20 59
LAS rev CTCGAGGATGGCTTGATTGG 20

CACCATGAGAGAGGTGGTTCAC 22 63
GATGAGGCTTGGAGCATTCTG 21
CCTGCCAGGATTGGTAATTTG 21 o1
GAAAGCGAGTTGTGGGAAAGA 21
CGTCTCACGGAAAAGTCTGATG 22 66
CCTTCCAGTCAGCAGCTCAAG 21
GAAGTGCGAGGGTGTTGGTT 20 26
GATCAATCTCAGGAAGTTCAGTTTCC 26
TGCACAGCTCAGGATTTCTTGA 22 o7
GCTCAGGAAGTCCCCTTTGG 20
GTCAAACCGGGACACTTGCT 20 67
CACTGCGGAGATATGGAAGCT 21
GCCATTTGGGCTGAGTTCTC 20 65
CCACAATCCAACTTCATCTTTGAC 24
TGTCGTATGTGCACGATGAGAA 22 63
AGTCTTGGCATCCATCACCAA 21
GTCGAGGCTCTGGAACGAGT 20 60
GCTGCCGCCGAAGAGAA 17
GGCCTGGATCAGAAGCAAATAA 22 60
GCTTCCAGTGCCGCTTCCTT 20
CCAAAACTCCCCTACCTGGAA 21 63
GTGGCACTGATGGGTGCTT 19
CATGGCCTCCAAGATCTTATACATG 25 63
AGAGCTTGGGCAGATCTGAATT 22

3.1.4.3 Real Time PCR Experiment — Test der Kandidatengene

Mit den insgesamt 35 Kandidatengenen wurden eine quantitative Real Time PCR
durchgefihrt, um mdogliche Expressionsunterschiede zwischen den beiden
“Spatburgunder’— Klonen detektieren zu kénnen. Zur Normalisierung der
Ergebnisse wurden die drei HKGs fiir SAND, UBC und alpha — Tubulin verwendet.
Zunachst wurden die Kandidatengene am Pflanzenmaterial der beiden
“Spatburgunder’— Klone in den Entwicklungsstadien BBCH 57 und BBCH 73 auf
differentielle Genexpression getestet. Ziel dieses Experiments war es, die
Ergebnisse der Kandidatengene der Microarray Analyse zu verifizieren und
mogliche differentielle Genexpressionen der Kandidatengene aus der Literatur
zwischen den "Spéatburgunder’'— Klonen detektieren zu kdnnen. Fir jede Probe
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wurden drei biologische Wiederholungen und zwei technische Wiederholungen

durchgefihrt.
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Abbildung 19: Real Time PCR Ergebnisse fiir die Kandidatengene aus der Literatur. Als

Kontrolle wurde der kompakte Klon 18 Gm definiert, als zu testende Probe der lockerbeerige Klon
1-84 Gm. In der oberen Hélfte sind die Ergebnisse fir das Entwicklungsstadium BBCH 57
abgebildet, unten die Ergebnisse fiir das Entwicklungsstadium BBCH 73. Ein Expressionswert von

1 bedeutet keine differentielle Expression, Werte >1 weisen auf eine erhéhte Transkription hin und

Werte <1 auf eine

reduzierte Transkription. Die blauen Saulen stehen flr die drei HKGs flr

SAND, UBC und alpha — Tubulin. Die gelben Saulen entsprechen Kandidatengenen, die aus

Tomate abgeleitet wurden, die griinen S&ulen denjenigen aus Arabidopsis.
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Abbildung 20: Real Time PCR Ergebnisse fur die Kandidatengene der Microarray
Hybridisierung. Als Kontrolle wurde der kompakte Klon 18 Gm definiert, als zu testende Probe der
lockerbeerige Klon 1-84 Gm. In der oberen Halfte sind die Ergebnisse fir das
Entwicklungsstadium BBCH 57 abgebildet, unten die Ergebnisse fir das Entwicklungsstadium
BBCH 73. Die blauen S&ulen stehen wieder fir die drei HKGs fir SAND, UBC und alpha — Tubulin.
Die lila Saulen sind Kandidatengene, deren Proteine als Transkriptionsfaktoren wirken und die
roten Saulen stehen fir Kandidatengene, deren Protein in ihrer molekulare Funktion unbekannt
sind.

In Abbildung 19 sind die Ergebnisse fur die Kandidatengene aus der Literatur
dargestellt. Als Kontrolle wurde der kompakte "Spatburgunder'— Klon 18 Gm
verwendet. In Abbildung 20 sind die Ergebnisse flr die 20 Kandidatengene, die
aus den Microarray Analyse Ergebnisse ausgewahlt wurden zusammengefasst.
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Insgesamt konnten bei sieben von 14 Kandidatengenen aus der Information von
anderen Pflanzen Expressionsunterschiede  zwischen  den  beiden
“Spatburgunder’— Klonen detektiert werden. Sechs Gene waren signifikant im
lockerbeerigen Klone 1-84 Gm hochreguliert, ein Gen erschien herunterreguliert.
Von den 20 Kandidatengene aus der Microarray Hybridisierung konnten bei 12
Genen die Ergebnisse mit gRT PCR bestatigt werden. Diese waren in den beiden

Klonen signifikant unterschiedlich exprimiert.

3.1.4.4 Real Time PCR Experiment — Kinetiken 2006

Um detailliertere  Einblicke in die Expressionsmuster der einzelnen
Kandidatengene zu erlangen, wurde fir jedes der 34 ausgewahlten
Kandidatengene eine Kinetik der Genaktivitat Gber die Vegetationsperiode 2006
erstellt. Hierfir wurde mit dem Pflanzenmaterial der beiden "Spatburgunder’—
Klone 18 Gm und 1-84 Gm von den Entwicklungsstadien BBCH 57, BBCH 61,
BBCH 65, BBCH 69, BBCH 73 und BBCH 77 eine quantitative Real Time PCR
durchgefuhrt. Im Experiment wurden wiederum drei biologische und zwei
technische Wiederholungen durchgefiihrt. Als Signifikanz — Schwelle wurde t =
0,05 verwendet. In den folgenden Abbildungen (21 bis 53) sind die Kinetiken flr
die 35 Kandidatengene abgebildet.

Kinetiken fir die Kandidatengene aus der Literatur

Blind

BEBCH 57 BBCH&61 BBCH&65 BBCHE&69 BBCH7Y3 BBCHTY

Abbildung 21: Kinetik fir das Kandidatengen BLIND aus Tomate. BLIND blockiert wahrend der
Blitenbildung das laterale Meristem. Ist die Funktion von Blind gestért, kann es zu einer Stérung
der Blitenbildung kommen, da das Seitenwachstum in der Pflanze erhéht ist, und somit weniger
Energie fur die Blutenbildung zur Verfligung steht. Zum Entwicklungsstadium BBCH 65 ist BLIND
signifikant  herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm. In allen anderen

Entwicklungsstadien konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert werden.
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LAS

B |

BBECHS5Y BBCH61 BBCHG65 BBCHE9 BBCH73 BBCHTY

-1

Abbildung 22: Kinetik fir das Kandidatengen LATERAL SUPPRESSOR aus Tomate. Auch LAS
kontrolliert das laterale Meristem. Eine erhdhte Genaktivitat fihrt zur Reduktion der Seitentriebe. In
allen Entwicklungsstadien auBer im Entwicklungsstadium BBCH 65 ist LAS signifikant

hochreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

CLWvV1

0 T T T T T 1
BBCH 57 BBCHG61 BBCH 65 BBCHE62 BEBCH73 BBCH 77

Abbildung 23: Kinetik fir das Kandidatengen CLAVATA1 aus Arabidopsis. CLV1 reguliert das
Blitenmeristem. In den Blitenstielchen kann es die Funktion von ERECTA (bernehmen. Eine
erhdhte Expression fuhrt zu einer héheren Anzahl an Bliten und zu verldngerten Blitenstielchen.
Zu den beiden Entwicklungsstadien BBCH 73 und BBCH 77 ist CLV1 signifikant hochreguliert im
lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

CLwv 2

G T T T T T 1
BBCH 57 BBCH 61 BBCH 65 BBCH 69 BEBCH 73 BBCH 7T

Abbildung 24: Kinetik fir das Kandidatengen CLAVATA2 aus Arabidopsis. CLV2 hat die selbe
Funktion wie CLV1. Zusatzlich ist es involviert in die Differenzierung von maénnlichen und
weiblichen Bluten. Es konnten keine signifikanten differentiellen Expressionsunterschiede

zwischen den beiden "Spatburgunder'— Klonen 18 Gm und 1-84 Gm detektiert werden
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BBCH 57 BBCH 61 BBCH 65 BBCH 69 BBCH 72 BBCH 7r

Abbildung 25: Kinetik fir das Kandidatengen ERECTA aus Arabidopsis. ER reguliert die
Infloreszenzarchitektur. Eine erhéhte Genaktivitat fiihrt zu lockereren Bliitenstdnden und lateralen
Organen. Zu den beiden Entwicklungsstadien BBCH 57 und BBCH 69 ist ER signifikant
herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm. Zum Entwicklungsstadium BBCH 61 ist ER

signifikant hochreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

KMNAT1

04 \BBCHS57 BBCHG61 BBCH 65 BBCHG69 BBCH7Y3 BBCHYY

Abbildung 26: Kinetik fir das Kandidatengen BREVIPEDICELLUS aus Arabidopsis. Knat1
reguliert  die Infloreszenzarchitektur. Eine reduzierte Genaktivitdt fihrt zu sehr kurzen
Blutenstielchen. Zu den beiden Entwicklungsstadien BBCH 61 und BBCH 77 ist KNAT1 signifikant

hoch reguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.
PNY

BBCH 57 BBECHE&61 BBCH 65 BBCHE&69 BBCHT7Y3 BBCHTY7

Abbildung 27: Kinetik fir das Kandidatengen PENNYWISE aus Arabidopsis. PNY reguliert wie
Brevipedicellus die Infloreszenzarchitektur. Eine erhéhte Genaktivitat fihrt zu einer verminderten
Bltenbildung und zu verkiirzten Internodien. Zu den beiden Entwicklungsstadien BBCH 57 und
BBCH 69 ist PNY signifikant herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm. Zum
Entwicklungsstadium BBCH 61 ist PNY signifikant hochreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.
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MAX1

0 T T T T T
BEBCHS5Y BBCHG61 EBCH 65 BBCHGE69 BBCH 73 BBCH 77

Abbildung 28: Kinetik fir das Kandidatengen MORE AXILLARY GROWTH 1 aus Arabidopsis.
MAX1 gehort zu einer Genfamilie, die das laterale Meristem reguliert. Bei verminderten
Genaktivitat, ist ein erhdéhtes Seitenwachstum und eine verminderte Knospenbildung zu
beobachten. Zum Entwicklungsstadium BBCH 57 ist MAX1 signifikant hoch reguliert im

lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.
MAX 2

° BBCH 57" BBCH 61 IBBCH BSIBBCH 69 IBBCH TSIBBCH ??I
Abbildung 29: Kinetik fir das Kandidatengen MORE AXILLARY GROWTH 2 aus Arabidopsis.
MAX2 gehért zur selben Genfamilie wie MAX1. Auch hier kann durch eine verminderte Genaktivitat
ein erhdhtes Seitenwachstum beobachtet werden. Es konnten keine signifikanten differentiellen
Expressionsunterschiede zwischen den beiden “Spéatburgunder’— Klonen 18 Gm und 1-84 Gm
detektiert werden.

ENEEA

BEBCH 57 BBCH&1 BBCH 65 BBCHE&E9 BBCHY3 BBCHT77Y

Abbildung 30: Kinetik fir das Kandidatengen MORE AXILLARY GROWTH 3 aus Arabidopsis.
MAX3 hat die gleiche Funktion wie MAX1 und MAX2. Auch hier konnten keine signifikanten

differentiellen Expressionsunterschiede zwischen den beiden "Spéatburgunder’— Klonen 18 Gm und
1-84 Gm detektiert werden
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BEBCH 57| BEBCH61 BBCH 65 EBCHG69 BECH73 BBCHT7
Abbildung 31: Kinetik fir das Kandidatengen REVOLUTA aus Arabidopsis. REV reduziert
ebenfalls das laterale Seitenwachstum. Eine verringerte Genaktivitdt fiohrt zu erhdhtem
Seitenwachstum, was die Ausbildung der Bliten beeintréchtigt. Zu den beiden Entwicklungsstadien
BBCH 57 und BBCH 73 ist REV signifikant herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

STM

* el

BEBECH 57 BBECHE1 BBCH 65 BBCHE9 BEBCH7Y3 BBCHT7Y

-0.8

Abbildung 32: Kinetik fir das Kandidatengen SHOOT MERISTEMLESS aus Arabidopsis. STM
ist verantwortlich fir die Regulierung von Meristemen. Eine erhéhte Genaktivitat flihrt zur erhéhten
Initiierung des floralen Meristems. AuBer zu den beiden Entwicklungsstadien BBCH 65 und BBCH
69 ist STM in allen anderen Entwicklungsstadien signifikant hochreguliert im lockerbeerigen Klon
1-84 Gm.

SPS
2.4
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T — g
04 \BBECHS57 EBCHSB81 BECH 65 BEBCHE9 BEBCHY3 BBCHY7

Abbildung 33: Kinetik fir das Kandidatengen SUPERSHOOT aus Arabidopsis. Eine
Uberexpression von SPS filhrt zu einem erhdhten Wachstum der Internodien und Bliitenstielchen.
Zu den beiden Entwicklungsstadien BBCH 61 und BBCH 77 ist diese signifikant hochreguliert und
zu den drei Entwicklungsstadien BBCH 57, BBCH 69 und BBCH 73 ist diese signifikant
herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.
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Abbildung 34: Kinetik fiir das Kandidatengen SUPERMAN aus Arabidopsis. SUP reguliert die
Infloreszenzarchitektur. Eine erhdéhte Genaktivitdt fihrt zu verlangerten Blltenstielchen. Zum
Entwicklungsstadium BBCH 73 ist SUP signifikant herunterreguliert und zum Entwicklungsstadium
BBCH 77 signifikant hochreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

Kinetiken fir die Kandidatengene, welche Transkriptionsfaktoren oder
Proteine mit unbekannter molekularer Funktion kodieren

bZIP

*

1 T

BBCH 57 BBCHG61 BBCH 65 BBCHE9 BBCHY3 BBCHT7Y

Abbildung 35: Kinetik fir das Kandidatengen bZiP. Zu den Entwicklungsstadien BBCH 57,
BBCH 69 , BBCH 73 und BBCH 77 ist bZiP signifikant hoch reguliert und zum
Entwicklungsstadium BBCH 61 ist dieses signifikant herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84
Gm.

PKSF1

BEBCH 57 BBCH&61 BBCH 65 BBCHG69 BBCH7Y3 BBCHT7Y

Abbildung 36: Kinetik fir das Kandidatengen PKSF1. Zu den beiden Entwicklungsstadien BBCH
57 und BBCH 73 ist diese signifikant hochreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.
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BBCH 57 BBCHE&61 BEBCH 65 BBCH6&69 BBCHY3 BBCHT7Y

Abbildung 37: Kinetik fir das Kandidatengen RHG1. Zu den beiden Entwicklungsstadien BBCH
73 und BBCH 77 ist RHG1 signifikant herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

TCP2

BBCH 5¥Y BBCHG&61 BEBCH 65 BBCHG69 BBCHTY3 BBCHTY

Abbildung 38: Kinetik fiir das Kandidatengen TCP2. Zu den beiden Entwicklungsstadien BBCH
73 und BBCH 77 ist TCP2 signifikant herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

VWRKY1
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BBCH 57 BBCHG&61 BBCH 85 BBCHG69 BBCHY3 BBCHTYY

Abbildung 39: Kinetik fir das Kandidatengen WRKY1. Zum Entwicklungsstadium BBCH 73 ist
WRKY1 signifikant hochreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.
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Abbildung 40: Kinetik fir das Microarray Kandidatengen ZIB1. Zu den beiden
Entwicklungsstadien BBCH 61 und BBCH 65 ist ZIB1 signifikant herunterreguliert im

lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

cB341658
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Abbildung 41: Kinetik fir das Kandidatengen CB341658. Zu den beiden Entwicklungsstadien
BBCH 73 und BBCH 77 ist dieses signifikant hochreguliert und im Entwicklungsstadium BBCH 57

signifikant herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1—-84 Gm.

CB341760
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T e

BEBCH 57 BBCHGB61 BBCH 65 BBCHEB69 BBCHY3 BBCHTYY

Abbildung 42: Kinetik fir das Kandidatengen CB341760. Zu den beiden Entwicklungsstadien
BBCH 61 und BBCH 73 ist dieses signifikant herunterreguliert und im Entwicklungsstadium BBCH

69 signifikant hochreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.
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CDO009416
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Abbildung 43: Kinetik fir das Kandidatengen CD009416. Es konnte keinen signifikant
differentiellen Expressionsunterschiede zwischen den beiden "Spéatburgunder’— Klonen 18 Gm und
1-84 Gm detektiert werden.
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Abbildung 44: Kinetik fir das Kandidatengen CD721663. Zu den drei Entwicklungsstadien
BBCH 57, BBCH 65 und BBCH 69 ist dieses signifikant hochreguliert und im Entwicklungsstadium
BBCH 61 signifikant herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

CF202148

0 T T T T T 1
BBCH 57 BBCH&61 BBCH 65 BBCHB9 BBCH7Y3 BBCHTT

Abbildung 45: Kinetik fir das Microarray Kandidatengen CF202148. Es konnten keine signifikant
differentiellen Expressionsunterschiede zwischen den beiden *Spéatburgunder’— Klonen 18 Gm und
1-84 Gm detektiert werden.
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CF203567

BEBCH 57Y BBCH®B81 EBCH B85 BEBCHB69 BBCHTY3 BBCHTY
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Abbildung 46: Kinetik fir das Kandidatengen CF203567. Zu den beiden Entwicklungsstadien
BBCH 61 und BBCH 65 ist dieses signifikant herunterreguliert und im Entwicklungsstadium BBCH

77 signifikant hochreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

CF203581
2
1 + w
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BEBCH 57 BBCH&61 BEBCH 65 BEBCHE9 BBCHTY3 BBCHT7T

Abbildung 47: Kinetik fir das Microarray Kandidatengen CF203581. Es konnten keine signifikant
differentiellen Expressionsunterschiede zwischen den beiden "Spéatburgunder’— Klonen 18 Gm und
1-84 Gm detektiert werden.

CF204825

BBCH 57 BBCH&1 BEBCH 65 BBCHG69 BBCHTY3 BBCHTY

Abbildung 48: Kinetik fir das Microarray Kandidatengen CF204825. Zum Entwicklungsstadium
BBCH 77 ist dieses signifikant hochreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.
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CF214472

o

BBCH 57 BBCH61 BBCH 65 BBCH69 BBCH73 BBCH77
Abbildung 49: Kinetik fur das Kandidatengen CF214472. Es konnten keine signifikant

differentiellen Expressionsunterschiede zwischen den beiden "Spéatburgunder’— Klonen 18 Gm und
1-84 Gm detektiert werden.

CF512412

BEBCH 57 BBCH&61 BBCH 65 BBCHB69 BBCH7Y3 BBCHTYTY
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Abbildung 50: Kinetik fir das Kandidatengen CF512412. Zu den beiden Entwicklungsstadien
BBCH 57 und BBCH 77 ist dieses signifikant hochreguliert und im Entwicklungsstadium BBCH 61

signifikant herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1—-84 Gm.

CF512494
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BEBCH 57 BBCHE&1 BBCH 65 BBCHE9 BBCH73 BBCHT7Y

Abbildung 51: Kinetik fir das Kandidatengen CF512494. Zu den beiden Entwicklungsstadien
BBCH 69 und BBCH 77 ist dieses signifikant hochreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

53



Ergebnisse

CF512751
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Abbildung 52: Kinetik fiir das Kandidatengen CF512751. Zu den beiden Entwicklungsstadien

BBCH 73 und BBCH 77 ist dieses signifikant herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm.

CF513596

0 T T T T
BEBCH 57 BBCH&61 BBCH &85 BBCH&G69 BBCHT3

BBCHTY7Y

Abbildung 53: Kinetik fir das Kandidatengen CF513596. Zu den drei Entwicklungsstadien

BBCH 57, BBCH 61 und BBCH 77 ist dieses signifikant herunterreguliert im lockerbeerigen Klon 1—
84 Gm.

Insgesamt konnten bei 27 Kandidatengenen in mindestens einem Entwicklungs-
stadium eine signifikant differentielle Expression zwischen den beiden
“Spatburgunder’— Klonen 18 Gm und 1-84 Gm detektiert werden. In Tabelle 7
sind alle getesteten Kandidatengene aus der Literatur und aus den Ergebnissen
der Microarray Analyse aufgelistet. Fir jedes Kandidatengen sind alle sechs
getesteten Entwicklungsstadien zusammengestellt, ein x steht flr signifikant
differentielle Expression im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm. Ein — steht fir eine
nicht signifikante differentielle Expression zwischen den beiden Klonen. Aus dieser
Tabelle wurden neun interessante Kandidatengene fur die weiteren Analysen

ausgewabhilt.
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Tabelle 7: Alle Kandidatengene aus der Literatur und aus den Ergebnissen der Microarray

Analyse, fir die eine Kinetik mittels quantitativer Real Time PCR erstellt wurde. Griin sind die

Kandidatengene von Arabidopsis,

gelb die Kandidatengene von Tomate,

lila sind die

Transkriptionsfaktoren aus den Ergebnissen der Microarray Hybridisierungen, rot sind die

Kandidatengene, welche Proteine mit unbekannter molekulare Funktion kodieren.

Gen BBCH 57 | BBCH 61 | BBCH65 | BBCH69 | BBCH73 | BBCH77 | Summe
X - X X X 5
LAS X - X X X 5
bZIP X - X X X 5
X - - X X 4
X X X - - 4
X - X - - 3
X - X - - 3
X - X X - 3
X X - - X 3
X - - X 3
X - - - X 3
- - - X X 3
- - - X - 2
- - - X X 2
X - - - X 2
- - - X X 2
RHGH1 - - - - X X 2
PSKF1 X - - - X - 2
ZIB1 - X X - - - 2
- - - - X X 2
- - - X - X 2
- - - - X X 2
X - - - - 1
- - X - - - 1
- - - - - X 1
- - - - X - 1
0
0
0
0
0
0
0

3.1.4.5 Real Time PCR Experiment — Kinetiken 2007

3.1.4.5.1 Erweiterter Klon — Satz und Probennahme 2007

In der Vegetationsperiode 2007 wurde von 10 Klonen (5 kompakte
lockerbeerige Klone)

Pflanzenmaterial

von zwei

verschiedenen

Klone und 5
Standorten,

Geisenheim und Heppenheim gesammelt. Ziel war es, die Gene, die eine

gesichert differentielle Expression aufwiesen, an einem gréBeren Klonen — Satz
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und an Material von verschiedenen Standorten auf differentielle Expression zu
testen. Vom Standort Geisenheim wurde Material von den drei "Spatburgunder’—
Klonen 18 Gm, 1-84 Gm und INRA 777, vom "Grauburgunder'— Klon 1-30 Gm
und von den beiden "Chardonnay’— Klonen 54 Gm und 1-45 Gm gesammelt.
Vom Standort Heppenheim wurde von vier “Spatburgunder’— Klonen, 18 Gm , 1—
84 Gm, INRA 777 und M242 Pflanzenmaterial gesammelt. An beiden Standorten
wurden die Proben zu den drei Entwicklungszeitpunkten BBCH 57, BBCH 65 und
BBCH 73 entnommen

3.1.45.2 Auswahl der Kandidatengene

Aus der Liste der 34 Kandidatengene, fir die mit dem Pflanzenmaterial der beiden
“Spatburgunder’— Klone 18 Gm und 1-84 Gm aus der Vegetationsperiode 2006
die Kinetiken ihres Expressionsmusters erstellt wurden, wurden die neun
Kandidatengene ausgewahlt, die die héchste Anzahl an signifikant differentiell
exprimierten Entwicklungszeitpunkten (in den Entwicklungsstadien BBCH 57,
BBCH 65 und BBCH 73) aufwiesen( vgl. Tabelle 7). Diese sind in der Tabelle 8

aufgelistet.

Tabelle 8: Ausgewéhlte Kandidatengene fiir die Erstellung der Kinetiken mittels quantitativer Real
Time PCR fir das Pflanzenmaterial aus dem Jahr 2007. Dargestellt sind die drei
Entwicklungszeitpunkte BBCH 57, BBCH 65 und BBCH 73. Ein x steht fir signifikante differentielle
Expression im Jahr 2006, ein — steht fiir eine nicht signifikant differentielle Expression. Griin sind
die Kandidatengene von Arabidopsis, gelb die Kandidatengene von Tomate, lila sind die
Transkriptionsfaktoren aus den Ergebnissen der Microarray Analyse, rot sind die Kandidatengene,

welche Proteine mit unbekannter molekularer Funktion kodieren.

Gen BBCH 57 | BBCH 65 | BBCH 73 | Summe | Insgesamt

SPS X - X 2 5
LAS X - X 2 5
bZIP X - X 2 5
SAM X - X 2 4

X X - 2 4
REV X - X 2 2
PSKF1 X - X 2 2
ER X - - 1 3
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3.1.4.5.3 Real Time PCR Experiment — Kinetiken 2007

Das Experiment wurde wie mit dem Material aus der Vegetationsperiode 2006

durchgefihrt. Es wurden jeweils drei biologische und zwei technische
Wiederholungen durchgefliihrt. In den folgenden Abbildungen (54 bis 56) sind die
Kinetiken flr die neun ausgewahlten Kandidatengene abgebildet. In Tabelle 9
sind die Kirzel der 10 Klone erlautert , wie sie in den Legenden der Abbildungen
54 - 56 stehen. Grin sind die Kinetiken der lockerbeerigen Klone dargestellt, rot
die der kompakten Klone. Alle Klone vom Standort Geisenheim beginnen mit
einem G, die Klone vom Standort Heppenheim mit einem H. Um eine mdgliche
Signifikanz der Expressionswerte feststellen zu kdnnen, wurde mit den
beider Test Die

Signifikanzschwelle liegt bei t = 0,05. Ist das t — Test Ergebnis gréBer als diese

Expressionswerten Gruppen ein t - durchgefihrt.
Schwelle, ist keine signifikant differentielle Expression zwischen den beiden
Gruppen detektierbar. t — Werte zwischen 0,05 und 0,01 zeigen eine signifikant
differentielle Expression, t — Werte zwischen 0,01 und 0,001 zeigen eine hoch
signifikant differentielle Expression und t — Werte kleiner als 0,001 eine hdchst

signifikant differentielle Expression an.

Tabelle 9: Erklarung der Abkirzungen in den Legenden der nachfolgenden Abbildungen

Kirzel| Kilon Sorte Standort |Vegetation
GL7 [1-84 Gm |Spatburgunder | Geisenheim 2007
= HL7 1-84 Gm | Spatburgunder | Heppenheim 2007
§ GR7 [1-830 Gm |Grauburgunder|Geisenheim 2007
HW7 |M242 Spéatburgunder | Heppenheim 2007
GCL7 [1-45 Gm |Chardonnay Geisenheim 2007
GK7 [18 Gm Spatburgunder | Geisenheim 2007
HK7 |18 Gm Spatburgunder | Heppenheim 2007
Gl7 INRA 777 [ Spatburgunder | Geisenheim 2007
HI7 INRA 777 [ Spatburgunder | Heppenheim 2007
GCK7 |54 Gm Chardonnay Geisenheim 2007
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Abbildung 54: Kinetiken fir die Kandidatengene LAS, SPS und bZiP. Fir alle drei Gene konnte in

mindestens einem Zeitpunkt eine signifikant differentielle Expression zwischen den kompakten und

den lockerbeerigen Klonen festgestellt werden.
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CD721663 2007
2.5
_———__."'-H.
— ""’P;d,.../"' N
E - f ‘\\\ "'\--..,__H_H -
E - e = N
& . T,
s 1 -/’Hf : _— —
wh =+ — B —
o -— — _h'.“\;\'-#
& =
m — ———— T —-h
BBCH &7 BBCHEGS BBCH T3
05
ER 2007
2.5 7 "
[
= - i . e
° ] - I &
: I ——
= o -
L
BBCH &7 BEBCH &5 BEBCH 73
0.5 -
STM 2007
1.6 1
m m

Expressionswrert

0.4 1
BBCH 57 BBECH 65 BECH T3
——GLY —m—HLY ——GR7Y —— HW7Y —— GCL7Y
—— GK7T —+—HK7 ——GI7 —a—H[7 —=—GCKT

Abbildung 55: Kinetiken fiir die Kandidatengene CD721663, ER und STM. Auch fiir die beiden
Gene ER und STM konnte in mindestens einem Entwicklungszeitpunkt ein signifikanter
Unterschied zwischen den kompakten und den lockerbeerigen Klonen detektiert werden. Fir das
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Kandidatengen CD721663 konnten keine signifikanten Unterschiede zwischen den beiden

Gruppen festgestellt werden.
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Abbildung 56: Kinetiken fur die Kandidatengene CB341658, PKSF1 und REV. Fir die beiden

Gene PKSF1 und REV konnte in einem Entwicklungsstadium eine signifikant differentielle
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Expression zwischen den kompakten und den lockerbeerigen Klonen detektiert werden. Im

Kandidatengen CB341658 konnten keine signifikanten Unterschiede festgestellt werden.

Insgesamt konnten bei sieben der neun Kandidatengene in mindestens einem
Entwicklungsstadium ein signifikanter Unterschied in der Genaktivitat zwischen
den beiden Gruppen detektiert werden. Nur in den beiden Kandidatengenen
CD721663 und CB341658 aus den Microarray Hybridisierungen konnte zu keinem
Entwicklungsstadium eine signifikant differentielle Expression zwischen den
kompakten und den lockerbeerigen Klonen festgestellt werden.

Im Entwicklungsstadium BBCH 57 konnte bei den Kandidatengenen SPS
(t=0,00006), LAS (t = 0,0004), bZiP (t = 0,007) und ER (t = 0,005) eine signifikant
differentielle Expression zwischen den kompakten und den lockerbeerigen Klonen
detektiert werden. In den lockerbeerigen Klonen konnten fir die Kandidatengene
SPS, LAS und ER eine erhdhte Genaktivitat festgestellt werden. Die Genaktivitat
von bZiP war in den lockerbeerigen Klonen zu BBCH 57 reduziert. In den
kompakten Klonen war die Genaktivitat der drei Kandidatengene SPS, LAS und
ER reduziert, die Genaktivitat von bZiP hingegen erhéht. Im Entwicklungsstadium
BBCH 65 konnte nur im Kandidatengen PKSF1 (t=0,009) eine signifikante
differentielle Expression zwischen den beiden Klongruppen detektiert werden.
Auch hier konnte eine erhdhte Genaktivitat in den lockerbeerigen Klonen und eine
reduzierte Genaktivitdt in den kompakten Klonen festgestellt werden. Im
Entwicklungsstadium BBCH 73 konnte bei den Kandidatengenen bZiP
(t=0,000007), ER (t = 0,0005), STM (t = 0,018) und REV (t = 0,037) ein
signifikanter Unterschied in der Genexpression festgestellt werden. Die drei Gene
ER, STM und REV zeigten eine erhéhte Genexpression in den lockerbeerigen
Klonen und eine reduzierte Genaktivitat in den kompakten Klonen. Das
Kandidatengen bZiP zeigte wie im Entwicklungsstadium BBCH 57 eine reduzierte
Genaktivitat in den lockerbeerigen Klonen und eine erhdhte Genaktivitat in den
kompakten Klonen.

In den beiden Entwicklungsstadien BBCH 57 und BBCH 73 konnten jeweils in vier
Kandidatengenen Unterschiede in der Genaktivitat zwischen den kompakten und
den lockerbeerigen Klonen gefunden werden. Im Entwicklungsstadium BBCH
konnte nur in einem Kandidatengen eine signifikant differentielle Expression
festgestellt werden. Aufféllig war, dass sich die "Chardonnay’— Klone, bei denen

der "Burgunder” ein Elternteil ist, in ihrer Expression bei einigen Genen sich im
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Vergleich zu den "Spéatburgunder’— Klonen und dem “Grauburgunder’— Klon
unterschieden. Betrachtete man die Ergebnisse ohne Berlcksichtigung der beiden
“Chardonnay’— Klone, wurden die Ergebnisse eindeutiger. Die dazugehdrigen
Abbildungen (A1 — A9) sind im Anhang dargestellt.

3.1.4.6 Real Time PCR Experiment — Kinetiken 2008

In der Vegetationsperiode 2008 wurde das Real Time PCR Experiment von 2007
wiederholt. Es wurden Kinetiken fiir die selben Gene mit dem Pflanzenmaterial
aus der Vegetationsperiode 2008 der selben Klone erstellt. Es wurde wieder
Probenmaterial am Standort Geisenheim und Heppenheim zu den
Entwicklungsstadien BBCH 57, BBCH 65 und BBCH 73 gesammelt. In den
folgenden Abbildungen (57 bis 60) sind die Kinetiken fir die neun ausgewahlten
Kandidatengene fir das Jahr 2008 abgebildet.
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Abbildung 57: Kinetiken fiir die Kandidatengene LAS und SPS. Fir die beiden Gene konnte in

einem Entwicklungsstadium eine signifikant differentielle Expression zwischen den kompakten und

den lockerbeerigen Klonen detektiert werden.
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Abbildung 58: Kinetiken fiir die Kandidatengene bZiP, CD721663 und ER. Auch fiur die beiden

Gene bZiP und ER konnte in mindestens einem Entwicklungszeitpunkt ein signifikanter
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Unterschied

zwischen den kompakten und den lockerbeerigen Klonen detektiert werden. Fir das

Kandidatengen CD721663 konnten wie im Versuchsjahr 2007 keine signifikanten Unterschiede

zwischen den beiden Gruppen festgestellt werden.
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Abbildung 59: Kinetiken fiir die Kandidatengene STM, CB341658 und PKSF1. Im Gene STM

konnte in einem Entwicklungszeitpunkt ein signifikanter Unterschied zwischen den kompakten und
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den lockerbeerigen Klonen detektiert werden. Flr die Kandidatengene CB341658 und PKSF1

konnten keine signifikanten Unterschiede zwischen den beiden Gruppen festgestellt werden.
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Abbildung 60: Kinetiken fiir das Kandidatengen REV. Es konnte ein signifikanter Unterschied zum

Entwicklungsstadium BBCH 57 zwischen den beiden Klongruppen festgestellt werden.

Im Versuchsjahr 2008 konnten bei sechs der neun Kandidatengenen eine
signifikant differentielle Expression zu mindestens einem Entwicklungsstadium
zwischen den beiden Gruppen, den kompakten und den lockerbeerigen Klonen,
detektiert werden. Neben den beiden Kandidatengenen CD721660 und
CB341658, bei denen schon im Versuchsjahr 2007 keine signifikanten
Unterschiede in der Genaktivitat zwischen den kompakten und den lockerbeerigen
Klonen festzustellen war, konnte diesmal auch bei dem Kandidatengen PKSF1
kein signifikanter Unterschied in der Genexpression zwischen den beiden
Gruppen gefunden werden.

Im Entwicklungszeitpunkt BBCH 57 konnte bei den drei Kandidatengenen LAS
(t=0,0002), bziP (t = 0,0002) und REV (t = 0,045) eine signifikant differentielle
Expression zwischen den kompakten und den lockerbeerigen Klonen detektiert
werden. In den lockerbeerigen Klonen konnte eine erhfhte Genaktivitat bei allen
drei Genen und eine reduzierte Genaktivitat bei den kompakten Klonen festgestellt
werden. Im Entwicklungsstadium BBCH 65 konnte kein signifikanter Unterschied
gefunden werden. Im Entwicklungsstadium BBCH 73 konnte bei den vier
Kandidatengenen SPS (t = 0,0003), bZiP (t = 0,001), STM (t = 0,009) und ER
(t = 0,002) ein signifikanter Unterschied in der Genexpression festgestellt werden.
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Die drei Gene SPS, STM und ER zeigten eine erhdhte Genexpression in den
lockerbeerigen Klonen und eine reduzierte Genaktivitat in den kompakten Klonen.
Das Kandidatengen bZiP zeigte wie im Versuchsjahr eine reduzierte Genaktivitat
in den lockerbeerigen Klonen und eine erhdhte Genaktivitdt in den kompakten
Klonen.Im Entwicklungsstadium BBCH 73 konnten wie im Versuchsjahr 2007
wieder bei vier Kandidatengenen Unterschiede in der Genaktivitdt zwischen den
kompakten und den lockerbeerigen Klonen gefunden werden. Im
Entwicklungsstadium BBCH 57 konnte bei drei Kandidatengen eine signifikant
differentielle Expression festgestellt werden. Im Entwicklungsstadium BBCH 65
konnte im Versuchsjahr 2008 kein signifikanter Unterschied zwischen den beiden
Gruppen festgestellt werden. Die beiden "Chardonnay’— Klone zeigten wie in den
Versuchen des Jahres 2007 in ihrer Expression bei einigen Genen im Vergleich zu
den "Spatburgunder’— Klonen und dem “Grauburgunder’— Klon Unterschiede.
Eine Betrachtung der Ergebnisse ohne diese beiden Klone flihrte wieder zu klaren
Ergebnissen. Die dazugehdrigen Abbildungen (A10 — A18) sind im Anhang

dargestellt.

3.1.4.7 Vergleich 2007 mit 2008

Ziel der quantitativen Real Time PCR Experimente war es, die Kandidatengene zu
identifizieren, die umweltunabhangig (Standort, Versuchsjahr) eine gesicherte
differentielle Expression zwischen den lockerbeerigen und den kompakten Klonen
zeigten. Hierzu wurden die Ergebnisse der Versuchsjahre 2007 und 2008
zusammen verrechnet und mit einen t — Test auf Signifikanz Uberprift. Die
Signifikanzschwelle liegt wieder bei t = 0,05. Ist das t — Test Ergebnis gréBer als
diese Schwelle, ist keine signifikante differentielle Expression zwischen den
beiden Gruppen detektierbar. t — Werte zwischen 0,05 und 0,01 zeigen eine
signifikant differentielle Expression, t — Werte zwischen 0,01 und 0,001 zeigen
eine hoch signifikant differentielle Expression und t — Werte kleiner als 0,001 eine
hdchst signifikant differentielle Expression an. In Tabelle 10 sind die Ergebnisse
der beiden einzelnen Versuchsjahre abgebildet. Drei xxx stehen fir eine héchst
signifikant differentielle Expression dieses Gens in diesem Entwicklungsstadium
zwischen den finf lockerbeerigen und den finf kompakten Klonen. Zwei xx stehen
fir eine hoch signifikant differentielle Expression und ein x fur eine signifikant
differentielle Expression. Als Ergebnis zeigt sich deutlich, das bei den zwei
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Kandidatengenen CD721663 und CB341658 zu keinen der drei Entwicklungs-
stadien in beiden Versuchsjahren eine signifikant differentielle Expression
zwischen den kompakten und den lockerbeerigen Klonen detektiert werden
konnte. Fir das Kandidatengen PKSF1 konnte im Jahr 2007 eine hoch signifikant
differentielle Expression im Entwicklungsstadium BBCH 65 festgestellt werde,
diese konnte im Versuchsjahr 2008 nicht bestatigt werden. Die Kandidatengene
CD721663, CB341658 und PKSF1 deshalb in

Untersuchungen nicht mehr betrachtet.

wurden den weiteren

Tabelle 10 : Darstellung der Ergebnisse der Kinetiken aus den Versuchsjahren 2007 und 2008.
Grin dargestellt sind die Kandidatengene aus Arabidopsis, gelb das Kandidatengen aus Tomate.
Lila steht fur die beiden Kandidatengene aus den Microarray Hybridisierungen, deren Proteine als
Transkriptionsfaktoren agieren und rot sind zwei Gene, deren kodierte molekulare Funktion noch

nicht bekannt ist.

2007 2008

Gen BBCH57 | BBCH65 | BBCH 73 BBCH57 | BBCH65 | BBCH 73
SPS XXX - - - XXX
LAS XXX XXX
bZIP XX XXX XXX XX
SAM - X XX
REV - X X - -
PSKF1 XX - -
ER XX XXX XX

3.1.4.8 Vergleich der Standorte Geisenheim und Heppenheim

Um die Frage zu klaren, ob verschiedene Standorte, und damit unterschiedliche
klimatische Bedingungen einen Einfluss auf die Expression der Kandidatengene
haben, wurde von zwei verschiedenen Standorten, Geisenheim und Heppenheim,
Pflanzenmaterial fUr die drei Entwicklungsstadien BBCH 57, BBCH 65 und BBCH
73 von den drei "Spatburgunder” — Klonen 18 Gm, 1-84 Gm und INRA 777 in den
Versuchsjahren 2007 und 2008 genommen. Mittels Real Time PCR wurden far
jedes Kandidatengen die Expressionswerte flr die einzelnen Entwicklungsstadien
in beiden Versuchsjahren fir die beiden Standorte bestimmt. Diese
Expressionswerte wurden mittels eines t — Testes fir jeden Klon auf mdgliche
Signifikanz in der differentiellen Expression zwischen den beiden Standorten zu
allen Entwicklungsstadien und zwischen den beiden Versuchsjahren getestet. Die

Signifikanzschwelle liegt bei t = 0,05. In den folgenden Abbildungen sind die
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Expressionswerte graphisch dargestellt (Abbildung 61 bis 66). Alle t — Test Werte

sind im Anhang aufgelistet.

1-84 Gm LAS 2007

B Geisenheim W Heppenheim

1,08 1,18

0,99 1,07

0,97 1,03

BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

1-84 Gm LAS 2008

B Geisenheim B Heppenheim

1,19 1,28

I 0,99 1,10 0,94 0,96
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

18 Gm LAS 2007

B Geisenheim B Heppenheim

092 g a1 1,10 g 98 1,07 0,97
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

18 Gm LAS 2008

B Geisenheim B Heppenheim

1,07
084 078 02091 o7 104

BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

INRA 777 LAS 2007

B Geisenheim W Heppenheim

0,83 0,83 0,98 0,94 0,96 1,00
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

INRA 777 LAS 2008

B Geisenheim W Heppenheim

1,17
090 082 0,93 I 1,08 1,02
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

Abbildung 61: Expressionswerte fiir das Kandidatengen LAS aus Tomate fiir den lockerbeerigen
Klon 1-84 Gm und fir die beiden kompakten Klone 18 Gm und INRA 777. Auf der linken Seite
stehen die Werte fir die drei Entwicklungsstadien BBCH 57, BBCH 65 und BBCH 73 im
Versuchsjahr 2007, auf der rechten die Werte fir das Versuchsjahr 2008. Hellblau ist der Standort
Geisenheim, dunkelblau der Standort Heppenheim. Im Vergleich der beiden Standorte konnte im
Entwicklungsstadium BBCH 65 (t = 0,027) im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm eine signifikant
differentielle Expression zwischen den beiden Standorten detektiert werden. Fir die beiden
anderen Entwicklungsstadien des Klons und in allen drei Entwicklungsstadien der beiden
kompakten Klone 18 Gm und INRA 777 konnten keine signifikant differentielle Expression
festgestellt werden. Im Vergleich der beiden Versuchsjahre 2007 mit 2008 konnte in den drei
Entwicklungsstadien aller Klone keine signifikant differentielle Expression festgestellt werden.
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1-84 Gm SPS 2007

B Geisenheim W Heppenheim

1-84 Gm SPS 2008

B Geisenheim W Heppenheim

1,54 171 1,60 1,57 1,49
I 1,16 1,13 1,28 0,08 1,12 I 094 1,04 I l
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73 BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
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1,02 L11 096
0,65 0,56 0,86 0,89 0,78 . 089 463 l . 0,64 0,67
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INRA 777 SPS 2007 INRA 777 SPS 2008
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1,37
"~ 1,14 1,25
0,93 g g1 ’ 1,09 0.76 0,89 112104 5450,89

BBCH 57

BBCH 65 BBCH 73

BBCH 57 BBCH 65

BBCH 73

Abbildung 62: Expressionswerte flir das Kandidatengen SPS aus Arabidopsis fir den
lockerbeerigen Klon 1-84 Gm und fir die beiden kompakten Klone 18 Gm und INRA 777. Im
Vergleich der beiden Standorte konnte in keinem der drei Entwicklungsstadien aller Klone eine

unterschiedliche Expression zwischen den beiden Standorten detektiert werden. Im Vergleich der

beiden Versuchsjahre 2007 mit 2008 konnte ebenfalls in den drei Entwicklungsstadien aller Klone

keine unterschiedliche Expression festgestellt werden.
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1-84 Gm bzZiP 2007

B Geisenheim H Heppenheim

1,12
0,81 0,77 0,99
. . l I 0,44 0,45
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

1-84 Gm bzZiP 2008
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18 Gm bZiP 2007
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18 Gm bZiP 2008

B Geisenheim H Heppenheim
2,69

2,26 2,21 2,32
1,23 1,24 1,01 0,89 I I 0,31 0,80 0,99 ¢ 77
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73 BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
INRA 777 bZiP 2007 INRA 777 bZiP 2008
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1,64 1,71 3,44
0.92 1,03 1,21 4 05 2,53
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BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

Abbildung 63: Expressionswerte fiir das Kandidatengen bZiP aus den Microarray
Hybridisierungen fir den lockerbeerigen Klon 1-84 Gm und fiir die beiden kompakten Klone
18 Gm und INRA 777. Im Vergleich der beiden Standorte konnte in keinen der drei
Entwicklungsstadien aller Klone eine signifikant differentielle Expression zwischen den beiden
Standorten detektiert werden. Im Vergleich der beiden Versuchsjahre 2007 mit 2008 konnte eine
hoch signifikant differentielle Expression im Entwicklungsstadium BBCH 57 (t = 0,002) im
lockerbeerigen Klon 1-84 Gm und eine hdéchst signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 57 (t = 0,0004) im kompakten Klon 18 Gm detektiert werden. In den
anderen Entwicklungsstadien der beiden Klone und im Klon INRA 777 konnte keine
unterschiedliche Expression zwischen den beiden Versuchsjahren detektiert werden.
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1-84 Gm ER 2007 18 Gm ER 2008
B Geisenheim H Heppenheim B Geisenheim H Heppenheim
1,87

1,67 1,48 1’30 1,64 1’36 1’13 1’03

0,87

BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73 BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
1-84 ER 2008 18 Gm ER 2007
B Geisenheim H Heppenheim B Geisenheim W Heppenheim
1,80
' 0,77 0,74
0,88 1'1° 0,99 1°° 1,31 062 0,55 0,68 I 0,61 I
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INRA 777 ER 2007 INRA 777 ER 2008
B Geisenheim W Heppenheim B Geisenheim H Heppenheim
1,85
0,71 0,46 ! 0,72 0,94 0,76 054 0,85

BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73 BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

Abbildung 64: Expressionswerte fiir das Kandidatengen ER aus Arabidopsis flr den
lockerbeerigen Klon 1-84 Gm und fir die beiden kompakten Klonen 18 Gm und INRA 777.
Zwischen den beiden Standorten gab es deutliche Expressionsunterschiede im
Entwicklungsstadium BBCH 73 (t = 0,046) im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm und eine signifikant
differentielle Expression Entwicklungsstadium BBCH 73 (t = 0,032) im kompakten Kion 18 Gm
detektiert werden. In den anderen Entwicklungsstadien der beiden Klone und im Klon INRA 777
konnte keine signifikant differentielle Expression zwischen den beiden Standorten detektiert
werden. Im Vergleich der beiden Versuchsjahre 2007 mit 2008 konnte eine signifikante
differentielle Expression im Entwicklungsstadium BBCH 57 (t = 0,46) im lockerbeerigen Klon 1-84
Gm detektiert werden. In den anderen Entwicklungsstadien des Klons und in den beiden
kompakten Klonen 18 Gm und INRA 777 konnte keine unterschiedliche Expression zwischen den

beiden Versuchsjahren detektiert werden.
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1-84 GM STM 2007

B Geisenheim H Heppenheim
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18 Gm STM 2008

B Geisenheim W Heppenheim

1,1871,209 1,021
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

INRA 777 STM 2007

B Geisenheim H Heppenheim

0,987 1,1031,106
l0,632 I I 0,64 0,643
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

INRA 777 STM 2008

B Geisenheim H Heppenheim

1,1161’264

1,09

0,796

0,650,717

BBCH 57

BBCH 65 BBCH 73

Abbildung 65: Expressionswerte flir das Kandidatengen STM aus Arabidopsis flr den
lockerbeerigen Klon 1-84 Gm und fur die beiden kompakten Klonen 18 Gm und INRA 777. Im
Vergleich der beiden Standorte konnte in keinen der drei Entwicklungsstadien aller Klone eine

unterschiedliche Expression zwischen den beiden Standorten detektiert werden. Im Vergleich der
beiden Versuchsjahre 2007 mit 2008 konnte in den drei Entwicklungsstadien aller Klone keine

unterschiedliche Expression festgestellt werden.

72




Ergebnisse

1-84 Gm REV 2007

B Geisenheim H Heppenheim

1-84 Gm REV 2008

B Geisenheim H Heppenheim

1,75

1,56 127 1,53
1,11 1,08 0,99 0,39 1,10 I 1,05 “" 088 1,05
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73 BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
18 Gm REV 2007 18 Gm REV 2008
B Geisenheim H Heppenheim B Geisenheim H Heppenheim
0,92 0,93 0,99 1,09 0,89 0,948 1085 953
0,56 0,57 0,671 0,652
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73 BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

INRA 777 REV 2007

B Geisenheim H Heppenheim

1,07
0.93 0,70 0,72

BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

INRA 777 REV 2008

B Geisenheim H Heppenheim

0,84
0,70 :
0,62 : 0,66
0,54 0,44 I
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

Abbildung 66: Expressionswerte flir das Kandidatengen REV aus Arabidopsis fiir den
lockerbeerigen Klon 1-84 Gm und fir die beiden kompakten Klonen 18 Gm und INRA 777.

Zwischen den beiden Standorten konnte eine

hoch signifikant differentielle Expression im

Entwicklungsstadium BBCH 73 (t = 0,004) im lockerbeerigen Klon 1-84 Gm und eine signifikant
differentielle Expression Entwicklungsstadium BBCH 73 (t = 0,030) im kompakten Klon 18 Gm
detektiert werden. In den anderen Entwicklungsstadien der beiden Klone und im Klon INRA 777
konnte keine unterschiedliche Expression zwischen den beiden Standorten detektiert werden. Im
Vergleich der beiden Versuchsjahre 2007 mit 2008 konnte in den drei Entwicklungsstadien aller

Klone unterschiedliche Expression festgestellt werden.
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Im lockerbeerigen “Spéatburgunder'— Klon 1-84 Gm wurden signifikante
Unterschiede zwischen den beiden Standorten Geisenheim und Heppenheim in
den drei Kandidatengenen ER BBCH 73 (t = 0,046), LAS BBCH 65 (t = 0,027) und
REV BBCH 77 (t = 0,004) gefunden. Zwischen den beiden Versuchsjahren 2007
und 2008 wurden in diesem Klon signifikante Unterschiede in den beiden
Kandidatengenen ER BBCH 57 (t = 0,046) und bZiP BBCH 57 (t = 0,002)
gefunden. Im kompakten ‘Spatburgunder'— Klon 18 Gm wurden signifikante
Unterschiede zwischen den beiden Standorten Geisenheim und Heppenheim in
den zwei Kandidatengenen ER BBCH 73 (t = 0,032) und REV BBCH 77
(t = 0,030) gefunden. Zwischen den beiden Versuchsjahren 2007 und 2008
wurden in diesem Klon signifikante Unterschiede im Kandidatengen bZiP BBCH
57 (t = 0,0004) gefunden. Fir den kompakten "Spatburgunder'— Klon INRA 777
konnten fur alle Kandidatengene keine signifikanten Unterschiede in der
Genexpression zwischen den beiden Standorten Geisenheim und Heppenheim
und den beiden Versuchsjahren detektiert werden. Insgesamt konnten in den drei
Kandidatengenen SPS, STM und bZiP in allen drei Klonen keine Unterschiede
zwischen den beiden Standorten gefunden werden. Im Vergleich der beiden
Versuchsjahre konnten keine signifikanten Unterschiede in den Kandidatengenen
STM, SPS, LAS und REV gefunden werden.

3.1.4.9 Vergleich der beiden Versuchsjahre 2007 und 2008

Nachdem die Ergebnisse der drei "Spatburgunder’— Klone flr beide Standorte und
Jahre auf eine mdgliche signifikant differentielle Expression untersucht worden
waren, war der nachste Schritt die Ergebnisse der beiden Gruppen, kompakte
Klone und lockerbeerige Klone aus den Versuchsjahre 2007 und 2008 miteinander
zu vergleichen. Ziel dieses Vergleiches war es, die Kandidatengene zu
identifizieren, die eine signifikant differentielle Expression zwischen den
kompakten und lockerbeerigen Klonen zu mindestens einem Entwicklungsstadium
aufweisen. In den folgenden Abbildungen sind die sechs Kandidatengene, die in
den Versuchsjahre 2007 und 2008 zu mindestens einem Entwicklungsstadium
signifikant differentiell exprimiert waren, als Verrechnung von 2007 mit 2008

dargestellt.

74



Ergebnisse

LAS 2007 2008
1,5 +
5
= __——--""'__H
= 1 — —_—— ____-___T_____..——E——-_—-_b_—_ii
2 _——
=
]
0,5 T T 1
BEBCHST EBCHGS EBCHT3
SPS 2007 2008
1.8 -
5
S 4 = —
% __:__:-_____:__—c-""_'}jjr_ — —— :"‘_"-:_\_: _j
=4 - e
& —
0,2 T T 1
BBCH 57 BBCH 65 BBCHTY3
bZiP 2007 2008
2.3 ~
&
=
(7]
=
2 1 — —
o -_—
(=]
3
L
03 BBCH 57 BBCHBS BBCHT3
GTL GB8L H7YL H8L GTR G8R H7W H8WW CTLC8L

——GTK G8K ——HTKHBK ——G7TIGSl —=— H7IHal —=— CTK C8K

Abbildung 67: Ergebnisse der Verrechnung der beiden Versuchsjahre 2007 und 2008 fiir die
Kandidatengene LAS, SPS und bZiP. Bei SPS sind in zwei Entwicklungszeitpunkten signifikante
Unterschiede zwischen den beiden Klongruppen festzustellen. Bei LAS und bZiP konnte in einem
Entwicklungszeitpunkt eine signifikante Genaktivitdt zwischen den kompakt und den
lockerbeerigen Klonen detektiert werden.
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Abbildung 68: Ergebnisse der Verrechnung der beiden Versuchsjahre 2007 und 2008 fir die
Kandidatengene ER, STM und REV. In allen Genen konnte zu mindestens einem
Entwicklungszeitpunkt eine signifikant differentielle Genexpression zwischen den kompakten und

den lockerbeerigen Klonen detektiert werden.
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Nach Verrechnung der beiden Versuchsjahre 2007 und 2008 konnten bei allen
sechs Genen zu mindestens einem Entwicklungsstadium eine signifikant
differentielle Genexpression zwischen den beiden Gruppen der Klone detektiert
werden. Fir das Entwicklungsstadium BBCH 57 konnte fir die Gene LAS (t =
0,000002), SPS (t = 0,001) und ER (t = 0,015) ein signifikanter Unterschied
zwischen den lockeren und den kompakten Klonen aufgezeigt werden. Im
Entwicklungsstadium BBCH 65 konnte im Gen ER (t = 0,017) ein signifikanter
Unterschied gefunden werde. Im Entwicklungsstadium BBCH 73 konnten
signifikante Unterschiede in der Genaktivitdt zwischen den kompakten und den
lockerbeerigen Klonen SPS (t = 0,008), bZiP (t = 0,00002), ER (t = 0,0002), STM (t
=0,012) und REV (t = 0,01) festgestellt werden.

Zwischenfazit

Es kann aus diesen Ergebnissen festgestellt werden, dass Unterschiede in der
Genexpression der sechs Kandidatengene zwischen den beiden Gruppen, der
kompakten und lockerbeerigen Klone stabil in zwei Versuchsjahren zu detektieren
sind. Mit den Ergebnissen aus den Vergleichen der beiden Standorte Geisenheim
und Heppenheim lieB sich absichern, dass die Unterschiede in der Genexpression
nicht Standort — oder Jahres — abhangig sind.

3.1.5 Sequenzierung

3.1.5.1 Bestimmung der méglichen Promotorenbereiche

Da die Genexpression durch Promotorenbereiche und regulatorische Bereiche
gesteuert wird, war der logische nachste Schritt die Bestimmung und die
Sequenzierung der Promotorenbereiche. Fir die sechs Kandidatengen, LAS,
SPS, bZiP, ER, STM und REV wurde mit der Software VectorNTI (Invitrogen,
Karlsruhe) in silico der mdgliche Promotorbereich bestimmt. Mit diesem Programm
ist es maoglich, eine Vorhersage flr die Position der 5-UTR (,Untranslated
Region’) und des Promotorbereichs zu erhalten. Fir den mdglichen
Promotorbereich  jedes  Kandidatengenes  wurde  ein  flankierendes
Oligonukleotidpaar entwickelt. Wenn es méglich war, wurde darauf geachtet, dass
ein Oligonukleotid in der codierenden Sequenz des Genes lag und die
Gesamtlange des amplifizierten DNA — Fragmentes 1000 bp nicht tberschritt. Die
Promotorenbereiche der sechs Kandidatengene wurden im erstellten Satz
"Lockerbeerigkeit” an Rebsorten und Klonen (siehe Kapitel 2.1.2) mittels PCR
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amplifiziert. Die DNA — Fragmente wurden anschlieBend im Auftrag von GATC
(Koblenz) direkt sequenziert.

3.1.5.2Ergebnisse PCR - Produkt Sequenzierung

Bei vier der sechs Promotorenbereiche konnte eine eindeutige Sequenz fir die
sequenzierten DNA — Fragmente gelesen werden. Bei den Kandidatengenen bZiP
und LAS konnte das DNA — Fragment nicht erfolgreich direkt sequenziert werden,
weil sich zwei Sequenzen Uberlagerten, was auf deutlich ausgepragte
Heterozygotie mit zwei verschiedenen Allelen hindeutet. In Abbildung 69 ist ein
Teil der Sequenz des Kandidatengens SPS flir neun der zehn Klone, die fur die
Genexpressionsanalysen verwendet wurden, abgebildet . Die Sequenzierung fir
den Klon INRA 777 vom Standort Heppenheim war nicht erfolgreich. Uber alle
erhaltenen Sequenzen konnten  zwei deutliche SNP (,Single Nucleotide
Polymorphism*) detektiert werden. An Position 246 war ein Basenaustausch
zwischen den lockeren und den kompakten Klonen deutlich. Alle lockerbeerigen
Klone besitzen an dieser Stelle in der Sequenz die Base Thymin, die kompakten
Klone die Base Cytosin.

{201)
(201)
(201)
(163)
(154)
(g2}
(94)
(98]}
(9€)

(301)
(301)
(301)
(283)
(254)
(182)
(194)
(192)
(138) 5 TTGETEETTTIC TTTGATGEGTGIGE

Abbildung 69: Ausschnitt aus der Sequenz des mdglichen Promotorbereiches des
Kandidatengen SPS. Grin dargestellt sind die lockerbeerigen Klone, rot die kompakten Klone. Ein
deutlich SNP besteht zwischen den lockeren und den kompakten Klonen an Position 246. Der

zweite SNP an Position 393 differenziert nicht die lockeren von den kompakten Klonen.

Ein zweiter SNP an Position 393 unterscheidet nicht zwischen den lockeren und
den kompakten Klonen. Es konnten noch zwei weitere SNPs in der Sequenz

identifiziert werden. An Position 632 besitzen alle lockerbeerigen Klone die Base
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Thymin, die kompakten Klone die Base Adenin. Der SNP an Position 808
unterscheidet wie der SNP an Position 393 nicht zwischen den kompakten und
den lockerbeerigen Klonen. In der folgenden Tabelle 11 sind alle SNPs
aufgelistet, die in den vier Arabidopsis Kandidatengenen, SPS, STM, ER und REV
identifiziert werden konnten. Insgesamt wurden in den Sequenzen der vier
Kandidatengene 14 SNPs gefunden. Die SNP — Frequenz in den einzelnen
Sequenzen liegt zwischen 1/200 bp (STM) und 1/500 bp (ER). Man kann des
Weiteren die SNPs in zwei Gruppen einteilen, in SNPs, die eindeutig mit den
beiden Klongruppen assoziiert sind, und in die SNPs, die nicht zwischen den
beiden Gruppen differenzieren. Beige sind die SNPs markiert, die mit einem
eindeutigen Unterschied zwischen den kompakten und den lockerbeerigen Klonen
gekoppelt erscheinen.

Tabelle 11: SNPs in den méglichen Promotorsequenzen der der Gene aus Vitis vinifera die

Homologien zu den aus Arabidopsis abgeleiteten Kandidatengene SPS, ER, STM und REV

zeigten.
SPS ER STM REV
SNP1 T/C _/C A/C c/T
Position 246 187 183 241
SNP2 G/A /A A/_ T
Position 393 188 193 487
SNP3 T/A C/_ c/T
Position 632 194 592
SNP4 G/A G/A/R
Position 808 670
SNP5 A/W/T
Position 694

Bei allen Kandidatengen wurde der mdgliche Promotorbereich im Probensatz zur
Reprasentanz  der unterschiedlichen Auspragung der Lockerbeerigkeit
sequenziert. Innerhalb des Probensatzes gibt es einen kleineren Satz an Sorten
und Klonen, die alle zur "Pinot” Familie gehéren, bzw. die "Pinot” im genetischen
Hintergrund besitzen. In Abbildung 70 ist derselbe Abschnitt des mdglichen
Promotobereichs des Arabidopsis Kandidatengens SPS fiir diesen kleineren
Probensatz abgebildet. Neben den oben bereits beschriebenen SNPs, konnte in
diesem Teil der Sequenz ein weiterer SNP (Position 201) gefunden werden.

Insgesamt waren nun sechs SNPs in der mutmaBliche Promotorsegeunz
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aufzufinden. An Position 201 besitzen die drei Sorten "Rauschling”, "Silvaner” und
"Grauburgunder” ein Thymin anstelle eines Cytosins und an Position 401 besitzen
"Rauschling” und “Silvaner” ein Guanin anstelle eines Adenins. Im Satz "Pinot’
wurden insgesamt in allen vier Promotorenbereiche zehn weitere SNPs gefunden.
Es konnten aber keine weiteren eindeutigen SNPs gefunden werden, die
zwischen locker und kompakt unterscheiden (siehe Anhang).

Réuschling (115)
1 Hm (201)
[201)
(201)
(163)
[154)
(171)
(201)
[161)
[123)
(28]
(98)
(az)
(94)
(ag8) TG A C A
{96) Ch 3 iy 5 CACTTGTCCR

400

ng (215)
Hm  (301)
“m (301)
Hm  (301)
m (263)
\ (254)
(271)
(301)
(281)
(223)
(196)
nt  (194)
n (182)
(194) 3
(133) ETTTT

n (196) A TTGET GETTT TGEARTATAGGTTTG

Abbildung 70: Ausschnitt aus der Sequenz des mutmaBlichen Promotorbereiches des
Kandidatengens SPS fir den Probensatz "Pinot". Griin markiert sind die lockerbeerigen Klone und
Sorten, lila die intermediaren Sorten und rot die kompakten Klone und Sorten. Neben den bereits
zuvor identifizierten SNPs an Position 246 und 393 wurde ein weiterer SNP an Position 201
gefunden werden.

Im Vergleich der Sequenzen Uber den ganzen Probensatz zur Reprasentation
unterschiedlicher Auspragung der Lockerbeerigkeit sahen die Ergebnisse ahnlich
aus wie im Probensatz "Pinot’. Es konnten zusatzliche SNPs in gefunden werden,
die aber nicht zwischen kompakt und locker zu differenzieren scheinen.

3.1.5.3 Ergebnisse der Sequenzierung nach klonierter allelischer Varianten

Fir die Kandidatengene bZiP und LAS konnte das PCR — Amplifikat nicht
erfolgreich direkt sequenziert werden. Dies deutet auf eine ausgepragte
Heterozygotie mit zwei verschiedenen Allelen hin. Aus diesem Grund wurden die
PCR — Produkte unter Verwendung des Klonierungskits ,TOPO TA Cloning® for
Sequencing” der Firma Invitogen (Karlsruhe) kloniert. AnschlieBend wurden die
Insert — haltigen Klone im Auftrag von GATC (Konstanz) sequenziert. Flr beide
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Kandidatengene konnten beide Allele analysiert werden. Beim Kandidatengen
bZiP wurden im Vergleich der Allele zwei Deletionen detektiert (Abbildung 71).
Diese differenzieren eindeutig die beiden Allele der kompakten Klone von den
beiden Allelen der lockerbeerigen Klone. Beim Kandidatengen LAS konnten keine
Unterschiede in den allelischen Sequenzen zwischen den beiden Klongruppen

gefunden werden.

347
301 1 400

(301) TTTATTITATTGA AR GGEARCTCACCARTATCCGTETI TTT TTTTRCT TT TCATATTTATCCA AR CACTAARA AT ARA ART AR RARTA RCA RAREA AT AT
(301) TTTATTTTATTGAARAMGERRGTC TG T TITTTT I T CTI TT T CATATT TATCCARM R TAR R A AT AR A RAT AR ARR TR RGA BB RGRRTAET
(301} TITATTITTATTGARARGEARGTC eI T TIT TI TIECI TT TCATATIT AT CCARARCACTARRL ATALL ART AR AAR TR REE RO REL BT AT
(301} TTTATTTTATTGAARAGEARCTC TETTTTTTTTTECT TT TCATATTTATCCARARCACTAARAA ATARL ART AR AARTA RCA RAMEA AT AT
(301} TTTATTTTATTGRARRAGGARCTC TETT TITTITTECT ITT TCATATTTATCCARMCACTARRR RTARARAT AL ARRTA BEE AB BCE BRT AT
(301) TTTATTTTATTGRAARAGERRGTC & T T TTTTT T T CT TT T CATATTTATCCARA ARG TAR LR R TARA RAT AL RRR TR AGA AR RGRRTAT
(301} TITATTTTATTGAARAGGARCTC TETTTITTITIECTI TTTCATATIT AT CCARARCACTA AL ATALLART AR AARTA RCA MR MER AT AT
(301} TTTATTTTATTGRARRAAGGARCTC T-TTTITTITTECT TTTCATATTTATCCARMCACTARRRRTARA AT AL RRRTA BEE AE B BT BT
(301) TTTATTTTATTGRAARAGERRGTC T-TT TTTTT I TRCT TT TCATATTTATCCARACRCTAARE R TARL RAT AL ARR TA ACL AR AGR BRT AT
(301} TTTATTTTATTGRARRAAGGARCTC T-TTTITTITTCTTTTCATATTITATCCARARCRACTARRRRTARK AT AL ARRTA BEE AR AR BT BT
(301) TTTATTTTATTGRAARAGERRGTC IT-TTTTTTI I T CTTTTCATATTTATCCARACRCTARRE R TARL RAT AL AAR TA AGL AR AGR RTAT
(301) TTITATTTITATTGAAALGGARCTCACCARTATCCGT-TITTITTITT-CITT TCATATTI AT CCARARCAC TAAAA AT ARA AAT AR AARTA RCA MM RCR AT AT

R I I e e N

401 S00
(401} ACARATCTCARRCATT TAGCAMA TITCCCAC AT TTIT TC TTATCARCTEERCI R TT T CT TIA AT TTC AL TRGEL AL T ART AT TTTAT TIGET ARCTCCR
(401} ACARATCTCARAGATTTACGCARA TITGCCACAT TTT TCTTATGAACTEIEECT T A TTT CT TTA AT TTCAATRGEAAAT AATATTTTAT TIGGT ARG
(401} ARCRARRTGTCRARRGATT TAGCRARTTTGCCAC AT TIT TCTIATGAR GTECEET R A TTTCT TTA AT TTCARTRGEL RATAAT AT TTT AT TTGGT ARG
(401} ACARATGTCAARGATT TAGCRAA TTTECCAC AT TTT I TTA TGARGTICTCT T AC TTTCT TTA AT TTC AR TEGEA AT AAT AT TTTAT TTGGET ARG
(401} ACARATCTCARAGATTTACCARA TITCCCRC AT TIT TC TTATCARCTEEECT N - TT T CT TTA AT TIC AR TRCEL A AT ARTATTTTAT TIGGT ARG
(401} ARCRARRTGTCRARRGATT TAGCRARTTTGCCAC AT TIT TCTIATGAR GTECEET R A TTTCT TTA AT TTCARTRGEL RATAAT ATTTT AT TTGGT ARG
(401} ACARATGTCAARGATT TAGCERAA TTTECCAC AT TTT I TTA TGARGTECT T AC TTTCT TTA AT TTC AR TEGEA AT AAT AT TTT AT TTGGET ARG
(400} ACRBARTGTCARRGATT TAGCR AR TTTGCCAC AT TIT TCTIATGARGT - —— ——ACTITCT TTA AT TTCARTCGRAR RRTAAT AT TTT AT TTGET RRGTCCA
(400} ARCARATGETCAARGATTTAGCRRATTTGCCACATTTTTCTTATGARGT——
(359) ACARATCTCARRGATTTACCARATITECCACATTITTCTTATCGARGT -~
(359) ACARATCTCARAGATTTACGCAR A TITGCCAC AT TITTCTTATGARGT - — ——ACTTTCT TTA AT TTCAATCGARAAT ARTATTTTAT TIGGT ARG
(359) ACARRTGCTCRARRNGCATT TAGCR AR TTTGCCAC AT TTT T TIATGARGT - —— —ACTITCT TTA AT TTC AR TCGAR AR T AAT ATTTT AT TTGGET ARGTCCA

[ I R e e e

501 €00
(501} CTCACTARGAAGTTICCT TGARRAGAT TCARCATTTTAGEGT GTCCACCAR AMCTAT TEEATATC TEEARGEOCT TATCCTCT AT ARAGAGCATATTITCAGR
(501} CICACTARGARGTTICCT TGARRGAT TCARGAT TTT AGEET GTCCACCARRCT ATTEEATATC TEEARES TCTATARAGAGCATATTITCAGR
(501} CICACTARGARGCTTICCI TGARARGAT TCARCATTTTACCCT GTCCACCARMCT ATTEEATRTCTEEAREE TICTATAALGAGCATATTITCAGH
(501} CTCACTRRGRARGTTICCT TGRAARGEATTCARGATTTT AGEET GTCCACCARRMCT AT TEEATETC TEERARGE TCTATARAGAGCATATTITCAGR
(501) CTCARCTARGARGTTTCCT TGARAGAT TCARGAT TTTAGEET GTCCACCARRCTATTEEATATCTEERARGS ICTATRRRGAGCATATTTCAGA
(501} CTCACTRRGRARGTTICCT TGRAARGEATTCARGATTTT AGEET GTCCACCARRMCT AT TEEATETC TEERARGE TCTATARAGAGCATATTITCAGR
(501) CTCARCTARGARGTTTCCT TGARAGAT TCARGAT TTTAGEET GTCCACCARRCTATTEEATATC TEERARGS ICTATRRRGAGCATATTTCAGA
(454} CICACTARGARGCTTICCI TGARAGAT TCARCATTTTACCCT GTCCACCARMCT ATTEEATGTCTEEAREE TICTATAALGAGCATATTITCAGH
(454} CTCACTARGARAGTTTCCT TGARARGAT TCARCATTTTAGEGT GTCCACCAR AT ATTGEATGTCTEGARGS TCTATARAGAGCATATTTCAGR
(4533) CTCARCTARGARGTTTCCT TGRRAGAT TCARGAT TTTAGEET GTCCACC AR RCTATTEEATGTCTEEARGS ICTATRRRGAGCATATTTCAGA
(493} CICACTARGARCTTICCTI TGAAAGAT TCARCATTTTACECT GCTCCACCARMCT ATTEEATGTCTEEAREE TCTATAAAGAGCATATTITCAGH
(4533} CTCACTARGARGTTTCCT TGARARGAT TCARCATTTT AGEGT GTCCACCAR AT AT TEEATGTCTGGARGECCT TATCCTCT AT ARAGACCATATTTCAGR

1-84 Gm Gm Rllel
1-24 Gm Hm Allel
1-30Gm Gm Allel

[ R

l 088

1-84 Gm Gm Allel 1 (9301} CTAAACCCGECGTTTTGATTGAT CTGACATT CTGAR ACATT GAGA AR TETOCTC TRCGCAAT ROCGEA MEOGC AGEET TEA AR GAGEA MCT CRCCETEOG

1-84 Gm Hm Allel 1 GCGECETTITGATTGAT CTGACATT CTGAA ACATT GAGA AR TETCETC TEC CCAAT ACCEA MECEC AEGET TEA AR GACER WET CA

1-30 Gm Gm Allel 1 GCGECETTITGATTGAT CTGACATT CTGAA ACATT GAGA AR TETCETC TEC CCAAT ACCEA MECEC AEGET TEA AR GACER WET CA

1-45 Gm Gm Rllel 1 G GECEI T I A TG AT CT G A G A T T O R R R T T G GR AR R T IO TC T GO AR T R GEL A O AG GET TEARR GRGER RCT TR

llell GCGECGITIIGATIGAT CTGAGATTCTI GRARCATT GAGARARRTETOCTCTEE CREGETTGARRGRG—RRCTCL

11 GCGECGITIIGATIGAT CTGAGATTCTI GRARCATT GAGARARRTETOCTCTEE CREGETTGARRGRG—RRCTCL

777 Gm A 11 ( y CTRRR TG eI T I A T TG AT TG A A TT T GR A R AT T A GA R R R T TG T TR GO AAT RO GEA RGO MG GET TEA RA GRG —RRCT CL

1-84 Gm Gm Allel 2 (893) CTAAACCCGECGTTTTGATTGAT CTGACATT CTGRARACATT GAGA AR TETOCTC TRCGCAAT ROCGEA REOGC AGEET TEA AR GAGEA LCT C1

1-30 Gm Gm Allel 2 (893) CTAAACCCGECGTTTTGATTGAT CTGACATT CTGARACATT GAGAARA TETOCTC TECGCAAT ROCGEA REOGC AGEET TEA AR GAGEA RCT O

1llel 2 (8%2) CTRRRCGCGECGI TTI A TG AT CT G A GAT T e R R R T T GG AR R T IO TC TR GO AR T R GEL A DG AG GET TEARR GAG —RRCT TR

1z (8%2) CTRRRCGCGECGI TTI A TG AT CT G A GAT T e R R R T T GG AR R T IO TC TR GO AR T R GEL A DG AG GET TEARR GAG —RRCT TR

1z (892} CTAAACCCGECGTTTTGATTGAT CTGACATT CTGAR MCATT GAGA AR TETOCTC TECGCAAT ROCGEA AEOGC AGEET TEA AR GAG—A MCT CACCETEOG

1037
1-84 Gm Gm Allel 1 GTTGAT GAGAACA RMEETCATAGCTETTTCOCTG
1-84 Gm Hm Rllel 1 GTIGATGRGRRGRRGETCATAGCTCTITICCIIG
1-30 Gm Gm Rllel 1 GTIGATGRGRRGRRGETCATAGCTCTITICCIIG
1-45 Gm Gm 1 GTIGATGRGRRGRRGETCATAGCTCTITICCIIG
18 Gm Hm 1 CTTGATGAGARGRRGETCATRGITETTTICCTS
Inra Hm 11 GTTGAT GAGAACA RMEETCATAGCTETTTCOCTG
Inra Gm 11 ) GAGCGETTEATGAGAAGCARGETCATAGCTETTTCOCTE
1-24 Gm Gm 3 1593 GRGCGETITGATGAGRRGRRGETCATAGITGTITICCIG
1-30 Gm Gm zZ (593} GAGCGGTTGATGAGALGAACETCATAGCTGTTTICCT S
18 G 1z (991} GAGCGETTGAT GAGRLGAACCTCATAGCTGTTTCCT S
Inra 1z (991} GAGCGETTGAT GAGRLGAACCTCATAGCTGTTTCCT S
Inra 1z (991} GAGCGETTGAT GAGRLGAACCTCATAGCTGTTTCCTG

Abbildung 71: Sequenzausschnitt des angenommen Promotorbereiches des Kandidatengen
bZiP im Probensatz Uber den der lockerbeerigen Klone (griin) im Vergleich zu den kompakten
Klonen (rot). An Position 347 ist eine Deletion im Allel 2 der kompakten Klone zu finden. An
Position 988 ist eine Deletion in beiden Allelen der kompakten Klone zu beobachten.
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3.2 Voraussichtlicher Nutzen und Verwertbarkeit der Ergebnisse

Durch die Untersuchungen der phanologischen und genetischen Daten der Klone
vom "Blauen Spatburgunder” und "Chardonnay” konnten eindeutige Unterschiede
innerhalb der Rebsorte gefunden werden. Die Untersuchungen konzentrierten sich
auf die Entwicklungsstadien der Gescheine und die Architektur der sich im
folgenden Uber die Vegetationsperiode entwickelnden Traubenstrukturen.

Der wichtigste Aspekt dieses Projektes war die molekulare Untersuchung der
Lockerbeerigkeit, welche ein morphologisches Merkmal des Fruchtstandes ist, und
die Dichte der Traube beschreibt. Ein lockerer Gerlstaufbau der Traube ist ein
wichtiges Ziel in der Rebenzichtung, um Abquetschungen der Beeren zu
verhindern. Durch einen lockereren Aufbau der Trauben kénnen diese schneller
abtrocknen, da sie besser durchliftet werden kénnen. Dadurch kann eine erhdhte
Qualitat und Quantitat des Lesegutes erreicht werden, da fir Pathogene, wie z.B.
Botrytis keine optimalen Bedingungen gegeben sind. Lockerbeerige Klone zeigen
einen deutlich verringerten Befall von Botrytis.

Vom Projekipartner P1 wurde das Pflanzenmaterial fir die Analysen zur
Verfagung gestellt. Im ersten Projektjahr konzentrierten sich die Untersuchungen
auf zwei Klone, die bekanntermaBen unterschiedliche Traubenstrukturen
ausbilden. Durch intensive molekulare Untersuchungen an diesen beiden Klonen
konnten einige Kandidatengene identifiziert werden, die mdglicherweise die
Architektur der Trauben beeinflussen. In Absprache mit P1 wurden flr die beiden
Folgejahre weitere Klone ausgewahlt, die sich durch die durchgeflihrten Bonituren
von P1 besonders interessant im Bezug auf die Lockerbeerigkeit erwiesen. An
diesen wurden die besten Kandidatengene getestet. Insgesamt konnten die vier
Kandidatengene bZiP, SUERSHOOT, ERECTA und SHOOT MERISTEMLESS
identifiziert werden, die sich zwischen kompakten und lockerbeerigen Klonen
sowohl in ihrer Genexpression als auch in den Sequenzen der mdéglichen
Promotorenbereiche unterscheiden.

3.2.1 Anwendung der Ergebnisse

Auf Basis der hier identifizierten Sequenzunterschiede kdnnten molekulare
Marker fur das Merkmal Lockerbeerigkeit entwickelt werden. Hierfir muissten
flankierende Oligonukleotide um die differenzierenden SNPs gelegt werden.
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AnschlieBend kénnten die mittels PCR amplifizierten PCR — Produkte auf
Langenpolymorphismen untersucht werden. Um zu klédren, ob die vier
Kandidatengene tatsachlich die Architektur der Trauben beeinflussen, kdnnte in
Transformationsversuchen der Einfluss dieser Kandidatengen aus die
Lockerbeerigkeit untersucht werden. Ziel ware es hierbei, die Allele, die in den
lockerbeerigen Klonen gefunden werden konnten, in kompakte Klone zu
transferieren und Uberexpremieren, um einen moglichen Effekt auf die

Traubenstruktur zu untersuchen.

Des Weiteren konnte gezeigt werden, dass die in diesem Projekt eingesetzten
Methoden (Microarray Hybridisierungen und quantitative Real Time PCR) dazu
geeignet sind, molekulare Unterschiede in Klonmaterial zu detektieren. Mittels
dieser Methoden sollte es mdglich sein, Informationen Uber die genetische
Variation fir interessante Merkmale zu erlangen, und somit bei der Selektion von
Reben aus genetischen Ressourcen gezielt Klone mit solchen Merkmalen
auswahlen, die noch nicht in einem Klonsortiment vorhanden sind. Da es sehr zeit
— und kostenintensiv ist, genetisches Material zu erhalten, ware es mdglich mit
diesen Methoden, interessantes Material von uninteressantem Material zu
unterscheiden. Somit kénnte flir die Nachwelt nur einzigartiges genetisches

Material erhalten werden.
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4 Zusammenfassung

4.1 Versuchsjahr 2006
Mit der Bearbeitung des Teilprojektes 04HS023 ,Analyse der Gen-Expression

mittels  Profilingtechniken®* wurde zum 01.01.2006 begonnen. Da das
Pflanzenmaterial abhangig von der Vegetationsperiode erst vollstandig Mitte
August zur Verfligung stand, konnten die Optimierung und Etablierung der RNA —
Extraktionsmethode erst nach der letzten Probennahme abgeschlossen werden.
Die RNA — Proben wurden in Genexpressionsstudien mit Hilfe der Hybridisierung
auf Affymetrix GeneChip® Vitis vinifera Genome Array im Auftrag beim RZPD in
Berlin untersucht. Auf dem GeneChip® Vitis vinifera von Affymetrix sind 14,000
Transkripte von V. vinifera und 1,700 Transkripte von anderen Vitis Arten
gespottet.

Insgesamt wurden Genexpressionsanalysen bei vier verschiedenen Entwicklungs-
stadien durchgefiihrt. Zu den drei Stadien BBCH 57, 73 und 71 wurde die
Genexpression der beiden ‘Spatburgunder'— Klone 18 Gm und 1-84 Gm
miteinander verglichen, zum Stadium BBCH 65, d.h. zur Vollblite, wurden die
beiden ‘Spatburgunder'— Klone zuséatzlich mit der Tafeltraube “Cardinal

verglichen.

4.2 Versuchsjahr 2007

Nach Auswertung der Microarray Hybridisierungen wurden ausgewahlte
differentiell exprimierte Gene durch quantitative Real Time PCR validiert. Diese
wurde mit dem 7500 Fast Real Time PCR System von Applied Biosystems
durchgeflhrt. Zusatzlich zu den Kandidatengenen der Microarray Hybridisierung
wurden Kandidatengene von anderen Pflanzen, die in ihrer Funktion Merkmale,
die ahnlich der Lockerbeerigkeit bei der Weintraube sind, beeinflussen, mit
quantitativer Real Time PCR an den "Spatburgunder’'— Klonen getestet. Die
Ergebnisse der Microarray Hybridisierung konnten bestatigt werden. Zuséatzlich
konnten Unterschiede in der Genexpression der Kandidatengene aus der Literatur
zwischen den beiden "Spatburgunder’— Klonen detektiert werden.
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Far 35 Kandidatengene wurden Kinetiken ihres Expressionsmusters erstellt, um
genauere Informationen Uber das Expressionsverhalten der einzelnen Gene Uber
die Vegetationsperiode hinweg zu erlangen. Hierfir wurden die Genexpression
jedes Genes in sechs Entwicklungsstadien zwischen den beiden
“Spatburgunder’— Klonen 1-84 Gm und 18 Gm untersucht. Nach Auswertung
aller Ergebnisse wurden neun Kandidatengene flr die weiteren Untersuchungen
ausgesucht. Diese zeigten die gréBten  Unterschiede in  ihrem
Expressionsverhalten zwischen den beiden Klonen.

In der Vegetationsperiode 2007 wurde Probenmaterial von finf kompakten und
finf lockerbeerigen Klonen an den Standorten Geisenheim und Heppenheim zu
den Entwicklungsstadien BBCH 57, BBCH 65 und BBCH 73 gesammelt. In
diesem Material konnten bei sieben Kandidatengenen eine differentielle
Expression in mindestens einem Entwicklungsstadium zwischen den kompakten

und den lockerbeerigen Klonen detektiert werden.

4.3 Versuchsjahr 2008

Im dritten Versuchsjahr wurde wiederum Pflanzenmaterial von denselben flnf
kompakten und den finf lockerbeerigen Klonen an den zwei Standorten
Geisenheim und Heppenheim zu den selben Entwicklungsstadien gesammelt. In
den sechs Kandidatengenen bZiP, SPS, STM, ER, LAS und REV konnten die
Ergebnisse aus dem Versuchsjahr 2007 bestatigt werden. Es konnte eindeutig
gezeigt werden, dass die differentielle Genexpression zwischen den kompakten
und den lockerbeerigen Klonen stabil waren, und nicht wesentlich durch den
Standort oder durch das Versuchsjahr beeinflusst wurden.

Nach Auswertung aller gRT PCR Ergebnisse, wurden die 5-UTR (,Untranslated
Region®) und der vermuteten Promotorbereiche dieser sechs Kandidatengene in
silico ermittelt. Fir diese Bereiche wurden spezifische Oligonukleotide entwickelt,
um den vermuteten mdglichen Promotorbereich zu amplifizieren. Die PCR -
Produkte wurden direkt sequenziert.

Fir die diese Sequenzierung wurde ein Probensatz zusammengestellt, der neben
den kompakten und den lockerbeerigen Klonen, die in den
Genexpressionsanalysen untersucht worden waren, weitere ,kompakte®,

Jntermediare und ,lockerbeerige® Rebsorten enthalt. Die amplifizierten DNA —
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Fragmente wurden fir alle 32 Rebklone und Rebsorten von GATC (Konstanz)
direkt sequenziert. Bei den vier Kandidatengenen SPS, STM, ER und REV
konnten die DNA — Fragmente erfolgreich sequenziert werden. Nach Auswertung
der Sequenzen konnten in den drei Kandidatengenen SPS, ER und STM SNPs
gefunden werden, die sich zwischen den kompakten und den lockerbeerigen

Klonen differenzieren.

Die Promotorbereiche der beiden Kandidatengene bZiP und LAS, die nicht
erfolgreich direkt sequenziert werden konnten, wurden kloniert und anschlieBend
erneut sequenziert. FUr beide Promotorenbereiche konnten beide Allele
erfolgreich identifiziert werden. In den beiden Allelen des Kandidatengens bZiP
konnten zwei Deletionen identifiziert werden, die die beiden Allele der kompakten
Klone von den beiden Allelen der lockerbeerigen Klone eindeutig unterscheiden.
Beim Kandidatengen LAS konnten keine Unterschiede in den beiden Allelen

zwischen den kompakten und den lockerbeerigen Klonen detektiert werden.

4.4 Zusammenfassung Gesamtergebnisse

Zuerst wurde erfolgreich eine geeignete RNA — Extraktionsmethode entwickelt. In
den anschlieBenden Microarray Hybridisierungen konnten die differentiell
exprimierten Gene zwischen den beiden "Spatburgunder’— Klonen 1-84 Gm und
18 Gm erfasst werden. Da das Hauptaugenmerk auf das Merkmal
Lockerbeerigkeit im Vergleich der kompakten Struktur der  Trauben bei
“Spatburgunder” gelegt wurde, wurden dementsprechend Kandidatengene aus
den Microarray Hybridisierungen und der Literatur ausgewahlt, die das Merkmal
“Lockerbeerigkeit” beeinflussen kénnten. Diese wurden mittels quantitativer Real
Time PCR Experimente genauer untersucht. Insgesamt konnten bei den sechs
Kandidatengenen bZiP, SUPERSHOOT, LATERAL SUPPRESSOR, ERECTA,
SHOOT MERSISTEMLESS und REVOLUTA, ein stabile differentielle
Genexpression zwischen den kompakten und den lockerbeerigen Klonen

gefunden werden, die unabhangig von Standort und Jahr war.
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FUr diese sechs Kandidatengene wurde der mogliche Promotorbereich in silico
bestimmt. Es wurden flankierende Primer fir diese Bereich entwickelt, und das
amplifizierte PCR — Produkt wurde direkt sequenziert. Die Promotorbereiche der
Kandidatengene bZiP und Las wurden kloniert, da es nicht méglich war, das PCR
— Produkt erfolgreich direkt zu sequenzieren. Fir beide Gene konnten erfolgreich

zwei Allele sequenziert werden.

In den Kandidatengenen SPS, ER und STM konnten in den vermuteten
Promotorbereichen Sequenzunterschiede gefunden werden, die die kompakten
Klone von den lockerbeerigen Klonen klar unterscheiden. Flr diese werden noch
flankierende Primerpaare entwickelt, um diese als molekularen Marker einsetzen

zu kdnnen.

In den beiden Allelen des Kandidatengens bZiP konnten in den kompakten Klonen
zwei Deletionen erfasst werden. Diese unterscheiden die kompakten Klonen
eindeutig von den lockerbeerigen Klonen. Auch fir diese beiden Deletionen sollen
flankierende  Primerpaare  entwickelt ~werden, um an Hand der
Langenpolymorphismen die getesteten Allele klar kompakt oder lockerbeerig

zuordnen zu kdnnen.

87



Gegenuberstellung geplanter und tatsachlich erreichter Ziele

5 Gegenuberstellung geplanter und tatsachlich erreichter Ziele

Hauptziel des Teilprojektes 04HS023 war es, an ausgewahlten Klonen vom
‘Blauen Spatburgunder” Untersuchungen zur Genexpression mittels geeigneter
Profilingtechniken (z.B.: Microarray Analyse, quantitativer Real Time PCR)
durchzufihren. Das Hauptaugenmerk lag auf dem Merkmal Lockerbeerigkeit /
kompakte Struktur der Trauben bei "Spatburgunder’.

Vom Projektpartner P1 wurde Pflanzenmaterial fir die Untersuchungen zur
Verfigung gestellt.  Durch die Zusammenarbeit mit P1 war die exakte
Bestimmung der Probennahmezeitpunkte zur Sammlung optimalen Proben-

materials moglich.

Es wurden ausfihrliche molekulare Untersuchungen an zehn Klonen des "Blauen
Spatburgunders’, "Chardonnay” und “Grauburgunder” durchgefiihrt. Es konnten
die vier Kandidatengene bZiP, SUPERSHOOT, ERECTA und SHOOT
MERISTEMLESS gefunden werden, die signifikant differenziell exprimiert sind
zwischen den kompakten und den lockerbeerigen Klonen. In der mdglichen
Promotorsequenz dieser vier Gene konnten eindeutige Sequenzunterschiede
zwischen kompakten und lockerbeerigen Klonen gefunden werden. Die hier
dargestellten Ergebnissen des Projektes kénnen als Grundlage zur Entwicklung

molekularer Marker fir Lockerbeerigkeit genutzt werden.

Es konnte im Projekt eindeutig gezeigt werden, dass ein gewisses MaB an
genetischer Diversitat innerhalb einer Sorte vorhanden ist. Mit den Methoden der
Microarray Hybridisierungen und der gRT PCR konnten eindeutige Unterschiede
in der Genexpression einzelner Gene nachgewiesen werden. Ebenso konnten
Sequenzunterschiede in den vermuteten Promotorbereichen ausgewéhlter Gene

gefunden werden.

Mit dem neu erlangten Wissen und den Ergebnissen aus diesem Projekt sollte es
moglich sein, spezifische Marker fir verschiedene Merkmale zu entwickeln, um
Klone innerhalb einer Sorte unterscheiden zu kénnen, und somit eine sinnvolle

Selektion von genetischer Ressourcen zu erlauben
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7 Anhang

7.1 Kinetiken fiir das Versuchsjahr 2007 ohne die beiden "Chardonnay’—
Klone 1-45 Gm und 54 GM

LAS 2007
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Abbildung A1: Kinetiken fir LAS. Es konnte eine hoch signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 57 (t=0,003) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fiir BBCH
65 (t=0,392) und BBCH 73 (t=0,590) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert

werden.

SPS 2007
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Abbildung A2: Kinetiken flir SPS. Es konnte eine hdchst signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 57 (t=0,001) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fiir BBCH
65 (=0,206) und BBCH 73 (t=0,294) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert

werden.
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bZiP 2007
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Abbildung A3: Kinetiken fir bZiP. Es konnte eine hoch signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 57 (t=0,008) und eine hdchst signifikant differentiell Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 73 (=0,0002) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fir BBCH
65 (t=0,677) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert werden.
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Abbildung A4: Kinetiken fir CD721663. Fiir BBCH 57 (1=0,336), BBCH 65 (1=0,397) und BBCH

73 (t=0,566) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert werden.
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ER 2007
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Abbildung AS5: Kinetiken fir ER. Es konnte eine signifikant differentielle Expression in den
beiden Entwicklungsstadien BBCH 57 (t=0,023) und BBCH 65 (1=0,034) und eine héchst
signifikant differentielle Expression im Entwicklungsstadium BBCH 73 (t=0,001) zwischen beiden

Gruppen detektiert werden.

STM 2007
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GLY HLY GRY HW7? —=— GKY —e—HK7Y —— GI7 —=—HI7

Abbildung A6: Kinetiken fiir STM. Es konnte eine hoch signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 73 (t=0,006) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fiir BBCH
57 (t=0,149) und fir BBCH 65 (t=0,190) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert

werden.
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CBE341658 2007

2.6
*—_ =
1 —————a—
— — —_
- T
BBCH 57 BBCH &5 BBCH 73
—0.6 .
GLY HL7T GR7T HWT? —m— GK7 —e—HK7 ——GI7 —=—HI7T

Abbildung A7: Kinetiken fir CB341658. Fiir BBCH 57 (t=0,490), BBCH 65 (t=0,355) und BBCH

73 (t=0,227) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert werden.

PKSF1 2007

1,5 -
’-
- 7
—_ -
P -
1 o /-/ ~ e
o —a
T
e
/,:’/
i
_._.//'__,-"
o
0,5
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
GL7 HL7 GR7 HW7? —m— GK7 —e—HK/ —+—— GI7 —==—HI7

Abbildung A8: Kinetiken fir PKSF1. Es konnte eine hoch signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 65 (t=0,004) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fiir BBCH
57 (t=0,534) und fir BBCH 73 (t=0,233) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert

werden.
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REV 2007
2.8 -
L ——— __ﬁ':—l—\_‘Z — —=
— —— TT—
=
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
08 -
GL7T HL7 GR7 HW7? —m— GK7 —o—HKV ——GI7 ——HI7

Abbildung A9: Kinetiken fir REV. Es konnte eine signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 73 (t=0,028) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fiir BBCH
57 (t=0,595) und fir BBCH 65 (t=0,500) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert

werden.

7.2 Kinetiken fir das Versuchsjahr 2008 ohne die beiden "'Chardonnay’-
Klone 1-45 Gm und 54 GM

LAS 2008
15 -
/""&__ ———
] S a—————
- *—T{"___%_ e
0.5
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
GLT HLT GRT HwW7 —m— GKT7 —e— HKY ——GI7 ——HIT

Abbildung A10: Kinetiken fiir LAS. Es konnte eine hochst signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 57 (=0,0001) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fir BBCH
65 (t=0,687) und BBCH 73 (t=0,293) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert

werden.
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SPS 2008
1,8
_-_—.=-"""-'_‘7-7:_'-—~__
1 e e e~
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GLY HL7 GRYT HW7 —m— GKT —e—HKT7 ——GI7 —&—HI7

Abbildung A11: Kinetiken fir SPS. Es konnte eine hoch signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 73 (t=0,003) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fiir BBCH
57 (=0,242) und BBCH 65 (t=0,356) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert

werden.

bZiP 2008
35 1 A
P
P
/
/ -
o T ;
e
//J_/’-’- T
L
e __/../"
BBCH &7 BBCH G5 BBCH 73
15
GLT HL7T GRT HWY —a— GK7 —e— HKY —— GIT —a—HIT

Abbildung A12: Kinetiken fur bZiP. Es konnte eine hdchst signifikant differentielle Expression im

Entwicklungsstadium BBCH 57 (t=0,0003) und eine hdchst signifikant differentiell Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 73 (t=0,001) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fiir BBCH

65 (t=0,329) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert werden.
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CD721663 2008

25 4
A
‘x:\ //,/’
"\\xx — . //’ g
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BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
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Abbildung A13: Kinetiken fiir CD721663. Fir BBCH 57 (t=0,357), BBCH 65 (t=0,513) und BBCH

73 (t=0,171) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert werden.

ER 2008

2.5 -
N,
// =
/ N
| e
e ——————8
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
05 -
GLS HLS GRB HWE —m— GKE —e—HKE8 —— GI8 —=—HIB

Abbildung A14: Kinetiken fir ER. Es konnte eine signifikant differentielle Expression in den
beiden Entwicklungsstadien BBCH 73 (t=0,013) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fir

BBCH 57 (t=0,320) und BBCH 65 (1=0,251) konnte keine signifikant differentielle Expression
detektiert werden.
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STM 2008
1,6 -
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Abbildung A15: Kinetiken fiir STM. Es konnte eine hdchst signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 73 (=0,0002) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fir BBCH
57 (t=0,148) und fir BBCH 65 (t=0,200) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert

werden.

CB341658 2008

2,5 -
1 oo o=
_——— —
D —
I
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
0,5 -
GLT HLT GRT HWT —8— GKT7 —e—HKT7 ——GIT7 —&—HIT

Abbildung A16: Kinetiken fir CB341658. Es konnte eine signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 73 (t=0,036) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fiir BBCH
57 (t=0,171) und BBCH 65 (t=0,075) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert

werden.
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PKSF1 2008

1,5 7
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Abbildung A17: Kinetiken fir PKSF1. Fir BBCH 57 (t=0,443), BBCH 65 (t=0,434) und BBCH 73

(t=0,336) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert werden.

REV 2008
2 —_
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BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73

—+—GL7 = HL7 — GRT7 — HW7 8- GK7 ——HKT7 —+—GI7T —+—HIT

Abbildung A18: Kinetiken fur REV. Fir BBCH 57 (t=0,111), BBCH 65 (t=0,352) und BBCH 73

(t=0,075) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert werden.
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7.3 Standort- und Jahresvergleiche der drei 'Spatburgunder” — Klone 1-84
Gm, 18 Gm und INRA 777

Tabelle T1: t-Werte der Standort- und Jahresvergleiche der drei "Spatburgunder” — Klone 1-84
Gm, 18 Gm und INRA 777. Rot unterlegt sind die t-Werte, die sie sich signifikant unterschiedlich.

Standorte Jahr

Gen | Klon | BBCH57 | BBCH65 | BBCH 77 | BBCH 57 | BBCH 65 | BBCH 77
1-84Gm | 0,352 H 0,419 0,239 0,837 0,415
LAS | 18Gm 0,201 0,171 0,587 0,455 0,440 0,221
Inra777 | 0,376 0,479 0,874 0,600 0,541 0,188
1-84Gm | 0,129 0,407 0,292 0,400 0,100 0,124
SPS | 18Gm 0,147 0,347 0,273 0,385 0,165 0,178
Inra777 | 0,478 0,183 0,345 0,671 0,285 0,068
1-84Gm | 0,965 0,203 0,444 0,549 0,270
bZIP | 18 Gm 0,993 0,158 0,439 0,586 0,287
Inra777 | 0,830 0,686 0,732 0,075 0,103
1-84Gm | 0,703 0,744 0,395 0,860
ER | 18Gm 0,634 0,633 0,091 0,401 0,922
Inra777 | 0,966 0,390 0,310 0,273 0,793 0,348
1-84Gm | 0,075 0,973 0,678 0,139 0,572 0,057
STM | 18Gm 0,732 0,952 0,681 0,091 0,625 0,053
Inra777 | 0,779 0,447 0,447 0,186 0,387 0,337
1-84Gm | 0,376 0,217 0,467 0,669 0,918
REV | 18Gm 0,374 0,245 0,480 0,536 0,759
Inra777 | 0,100 0,588 0,266 0,721 0,098 0,725

7.4 Kinetiken fir das Versuchsjahr 2007 und 2008 ohne die beiden
"Chardonnay - Klone 1-45 Gm und 54 GM

LAS 2007 2008

1.5
1
0.5 T T 1
BBCH 57 BBCHEB5 BBCH 73
G7L G8L H7L H8L G7R G8R H7WW H8wW
—m— G7K G8K —eo— H/K H8K —— G711 G8l —&—H71 H8I

Abbildung A19: Kinetiken fiir LAS. Es konnte eine hochst signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 57 (t=0,00001) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fir
BBCH 65 (t=0,347) und BBCH 73 (1=0,823) konnte keine signifikant differentielle Expression
detektiert werden.
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SPS 2007 2008

1.8
1
0.2 T T 1
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
G7L G8L H7L H8L G7R G8R H7W H8W
—m— GTK G8K —e— H7K H8K —— G71 G8l —&—H71 H8I

Abbildung A20: Kinetiken fiir SPS. Es konnte eine hichst signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 73 (t=0,00003) und eine hoch signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 57 (t=0,003) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fiir BBCH
65 (t=0,243) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert werden.

bZiP 2007 2008

2.3 :/_
///
P
7
///7
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7
1 —_—
= —— -
03 J BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
G7L G8L H7L H8L G7R G8R H7W Haw
= G7K G8K —e— H7K H8K ——G7I G8l —a— H7I H8I

Abbildung A21: Kinetiken flr bZiP. Es konnte eine hochst signifikant differentiell Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 73 (t=0,00002) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fir

BBCH 57 (t=0,230) und BBCH 65 (1=0,329) konnte keine signifikant differentielle Expression
detektiert werden.
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ER 2007 2008

2.5 -+
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1 = e —
D _2
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GT G8 H7 HB8 GTR G8R HWW HBWW
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Abbildung A22: Kinetiken flir ER. Es konnte eine hochst signifikant differentielle Expression im

Entwicklungsstadium BBCH 73 (t=0,001) und eine signifikant differentielle Expression in den
beiden Entwicklungsstadien BBCH 57 (t=0,022) und BBCH 65 (t=0,026) zwischen beiden Gruppen

detektiert werden.

STM 2007 2008

1,6
1 + —— -
e —
“ ——
0,4
BBCH &7 BBCH 65 BBCH 73
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Abbildung A23: Kinetiken flir STM. Es konnte eine hdchst signifikant differentielle Expression im
Entwicklungsstadium BBCH 73 (=0,0008) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fir BBCH
57 (t=0,193) und fir BBCH 65 (t=0,939) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert

werden.
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REV 2007 2008
28
1
BBCH 57 BBCH 65 BBCH 73
0.8
- GTGS8 —m HT7HS — GTR GB8R e HTW HSW
= GTK GB8K —o— HTK HBK ——GT7IG8I — & HTIHS8I

Abbildung A24: Kinetiken fur

REV. Es konnte eine signifikant differentielle Expression im

Entwicklungsstadium BBCH 73 (t=0,010) zwischen beiden Gruppen detektiert werden. Fiir BBCH
57 (t=0,160) und BBCH 65 (t=0,855) konnte keine signifikant differentielle Expression detektiert

werden.

7.5 Sequenzen fiur das Kandidatengen SUPERSHOOT

Harslevelue
Arbane
Riuschling
Black Rose
1-34 Gm Gm

Miller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent

18 Gm Gm

18 Gm Hm

Inra 777 Gm

52 Gm G

Harzlevelue

Arbane
REuschling
Black Rose

Milller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent

13 Gm Gm

18 Gm Hm

Inra 777 Gm

54 Gm Gm

(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)

(23]
(101)
(15)
(4]
(101)
(101)
(101)
(83)
(54)
(22)
(s2)
(71)
(s0)
(80)
(101)
(81)
(23)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)

1 100
________________ CRAGARATRLCCRACRACACTAG

ATTCACCATGCTCCICCAAG,

TRRCCRACRACACTAG

ATTCACCATGCTCCTCCRAGRRATARCCARCRACACTAG
ATTCACCATGCTCCICCAAG,
ATTCACCATGCTCCTCCRAGRRATARCCARCRACACTAG

TRRCCRACRACACTAG

—-——CACCATGCTCCTCCRAGRARRTARCCRARCRACACTAG

——CCICCRAG.

TRRCCRACRACACTAG

AACACTAG
TCCTCCRAGRZATRACCRACRACACTAG

ATTCACCATGCTCCTCCRAGRRATARCCARCRACACTAG

101

TICCICTTG!
TICCTCTTE]
TICCTCTTE]

TTCCTCTTGATARCACTTTACCTGGARAGCTGRAGRAGT GGATACCGGTARTCCATGATARATAGRARCTTCTCCACTTTT

TICCICITIG
TICCICITIG
TICCICTIIG
TICCICTTG!

TICCICTTGA

TICCICTTG
TICCICTTG
TICCICTTG
TICCICTTG
TICCICTTG!

TICCICTTGA

TICCTCTTE]

TTCCTCTTGA
TTCCTCTTGAGA
TICCICTTGACA

CACTTTACCTGGARAGC
CACTTTACCTGGRRAGT
CACTTTACCTGGRRAGT

(CACTTTACCTGGARAGC
(CACTTTACCTGGARAGC
(CACTTTACCTGGARAGC
(CACTTTACCTGGARAGC
(CACTTTACCTGGARAGC
(CACTTTACCTGGARAGC
(CACTTTACCTGGARAGC
(CACTTTACCTGGARAGC
(CACTTTACCTGGARAGC
CACTTTACCTGGARAGC
CACTTTACCTGGARAGC
CACTTTACCTGGRRAGT
CRACTTTACCTGGRRAGT
CACTTTACCTGGRRAGCH

ACACTTIACCTGGARAGC
ACACTTIACCTGGARAGC
ACACTTTACCTGGARAGC
ACACTTTACCTGGARAGC
ACACTTTACCTGGARAGC

105

AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGAAACTT
AGAGTGGATACCGGTARTCCATGATARATAGRARCTT
AGAGTGGATACCGGTARTCCATGATARATAGRARCTT

AGAGTGGATACCGGTARTCCATGATARATAGARACTT
AGAGTGGATACCGGTARTCCATGATARATAGARACTT
AGAGTGGATACCGGTARTCCATGATARATAGARACTT
AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGARACTT
AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGARACTT
AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGAAACTT
AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGAAACTT
AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGAAACTT
AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGAAACTT
AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGAAACTT
AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGAAACTT
AGAGTGGATACCGGTARTCCATGATARATAGRARCTT
AGAGTGGATRCCGGTARTCCATGATARATAGRARCTT
AGAGTGGATACCGGTARTCCATGATARATAGRARCTT
AGAGTGGATACCGGTARTCCATGATARATAGARACTT
AGAGTGGATACCGGTARTCCATGATARATAGARACTT
AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGARACTT
AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGARACTT
AGAGTGGATACCGGTAATCCATGATARATAGAAACTT

200
CACTTTIT
CACTTTTY
CACTTTTY

CRCTTTI
CRCTTTI
CRCTTITI
CRCTTTTY
CRCTTTTY
CACTTTIY
CACTTTIT
CACTTTTY
CACTTTTY
CACTTTTY
CACTTTTY
CACTTTTY
CACTTTTY|
CACTTTTY
CRCTTTI
CRCTTITI
CRCTTTTY
CRCTTTTY
CACTTTIY




Anhang

Harslevelue

Arbane
Riuschling
Elack Rose
1-84 Gm
1-84 Gm

Miller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo
Laurent
18 Gm
13 Gm
Inra 777
54

St.
Gm
Hm
Gm

Gm Gm

Harslevelue

Arbane
Rduschling
Elack Rose
Gm

Gm
Gm
Miller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo
Laurent
18 Gm Gm
18 Gm Hm
Inra 777 Gm
54 Gm Gm

St.

Harslevelue

Erbane
Riuschling
Black Roae

Miller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo
Laurent
18 Gm
18 Gm
Inra 777
54

St.
Gm
Hm
Gm

Gm Gm

Harslevelue
Arbane
Riuschling
Black Ros=e

1-84 Gn Gm

1-84 Gm Hm
M242 Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Miilller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo
Laurent
18 Gm
13 Gm
Inra 777
54

Zt.
Gm

Gm

(185)
(201)
{115)
(104)
(201)
(201)
(201)
(183)
(154)
(183)
(138)
(171)
(130}
(160}
(201)
(161)
(123)

(286)

(986)

(82)

(24)

(98)

(286)

(285)
(301)
(215)
(204)
(301)
(301)
(301)
(263)
(254)
(2239)
(298)
(271)
(290)
(260)
(301)
(261)
(223)
(198)
(198)
(132)
(194)
(198)
(198)

(385)
(401)
(315)
(304)
(401)
(401)
{401)
(383)
(354)
(383)
(398)
(371)
(390)
(380)
(401)
(361)
(323)
(236)
(296)
(282)
(234)
(298)
(236)

1485)
1501)
[415)
1404)
1501)
1501)
1501)
1463)
1454)
(489)
[493)
1471)
1490)
1460)
1501)
(461)
1423)
1398)
1398)
1382)
1394)
(393)
1396)

201 300
IGGACTGGAGGIGATCITCTCATGIIGCTGGCCIATAGATCCATCTTCT GRGRRBACACCAGTT TTATCCACTIGARGCAACTIGICACTTGTICCA
TGGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTGGAGARARCACCAGTT TTATCCACTGAARGCARCTIGTCACTTGTCCA
TGGACTGGAGGTGATCTITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTEGAGARRRACACCAGTT TTATCCACTGARGCAACTGTCACTTGTCCA

GGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTAGAGARRACACCAGTTGGARATTATCCACTGAAGCAACTGTCACTTGTCCA

GGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCITCTGGAGARAACACCAGTT ATTATCCACTGARGCAACTGTCACTTGTCCR

GGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCTITCTGGAGARARCACCAGTT ATTATCCACTGAAGCAACTGTCACTTGTCCA
GGACTGGAGGIGATCTITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCITCTGGAGARRACACCAGTT ATTATCCACTGAAGCAACTGTCACTTGTCCA
GGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCTITCTGGAGARRACACCAGTT ATTATCCACTGARGCARCTGTCACTTGTICCR
GGACTGGAGGIGATCTITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCITCTGGAGARRACACCAGTT ATTATCCACTGAAGCAACTGTCACTTGTCCA

ATTATCCACTGAAGCAACTGTCACTTGTCCA
ATTATCCACTGARGCAACTGTCACTTGTICCA

GGACTGGAGGTIGATCTTCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCTTCT
GGACTGGAGGTIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCTTICT,

GRGRARRRCRCCAGTT
GAGRARRRCACCAGTT

GGACTGGAGGIGATCITCTCATGIIGCTGGCCIATAGATCCATC'TCT GRGRRRACACCAGTT TTATCCACTGARGCAACTGTCACTTGTCCA
GGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCITCTGGAGARRACACCAGTT TTATCCACTGAARGCARCTIGTCACTTGTCCA
TGGACTGGAGGIGATCITCICATGTIGCIGGCCTATAGATCCATCETCTGGAGARRACACCAGTT TTATCCACIGAAGCARCIGICACTTGTICCA
TGGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTGGAGARARCACCAGTT TTATCCACTGARGCAACTGTCACTTGTCCA
TGGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTGGAGARAACACCAGTT TTATCCACTGARGCAACTGTCACTTGTCCA
GGACTGGAGGIGATCTITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTGGAGARRACACCAGTT TTATCCACTGAAGCAACTGTCACTTGTCCA
GGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTGGAGARRACACCAGTT TTATCCACTGAAGCAACTGTCACTTGTCCA
GGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTGGAGARRRCACCAGTT ATTATCCACTGARGCARCTGTCACTTGTICCR
GGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTGGAGARRACACCAGTT ATTATCCACTGAAGCAACTGTCACTTGTCCA
GGACTGGAGGTGATCTITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTEGAGARRACACCAGT T TTATCCACTGARGCAACTGTCACTTGTCCA
GGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTGGAGARARCACCAGTT TTATCCACTGARGCAACTGTCACTTGTCCA
GGACTGGAGGIGATCITCTCATGTIGCTGGCCTATAGATCCATCETCTGGAGARAACACCAGTT! ATTATCCACTGARGCAACTGTCACTTGTCCR

201 400
CGGARGTTCGAGCACCAGCATACCCGGRAITGGTIGGIITIGGARTATAGGT TTGARGAGTTTGRATGEGTGTGCAAGETGTAGACATGGEGCATGATAGCRAR
CGGRAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGTITTIGGARTATAGGT TTGARGRAGTTTGRATGGGTGT GCARGET GTAGACATGGGGCATRATAGCRA
CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGTITTIGGARTATAGGTTTGARGAGTTTGATGEGTGTGCARGETGTAGACATGGGGCATRATAGCRA
CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGETGEGITTIGGARTATAGGT TTGARGAGTTTGATGEGTGTGCARGEGTGTAGACATGGGGCATRATAGCAR
CGGRAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGRATTGGTGGTITIGGARTATAGGT TTGRARGRAGTTTGATGGGTGTGCRAGETGTAGRACATGGGGCATRAATAGCRR
CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGTITTIGGARTATAGGT TTGARGAGTTTGATGGGTGTGCARGET GTAGACATGGGGCATRAATAGCRR

CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGITTTGGARTATAGGTTTGARGAGTTTGATGEGTGTGCARGETGTAGACATGGGGCATGATAGCRA
CGGRAAGTTCGAGCACCAGCATACCCEGATTGGTGEI T TIGGARTATAGGT TTGARGAGTTTGATGEGTGTGCARGETGTAGACATGGEGCATGATAGCRR
CGGRAAGTTCGAGCACCAGCATACCCOGATTGGTGGTTTTGGARTATAGSTTT LAGAGTTTGDTGGGTGTGCDAGGTGTAGACATGGGGCATIATAGCAA
CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGTITTTGGARTATAGGT TTGARGAGTTTGATGGGTGTGCARGETGTAGACATGGEGCATGATAGCRA
CGGAACTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGTITTTGGARTATAGGTTTGARGAGTTTGATGEGTGTGCARGETGTAGACATGGGGCATGATAGCRA

CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGETGEGITTIGGARTATAGGT TTGARGAGTTTGATGEGTGTGCARGEGTGTAGACATGGGGCATRATAGCAR
CGGRAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGRATTGGTGGTITIGGARTATAGGT TTGRARGRAGTTTGATGGGTGTGCRAGETGTAGRACATGGGGCATRAATAGCRR
CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGTITTIGGARTATAGGT TTGARGAGTTTGATGGGTGTGCARGET GTAGACATGGGGCATRAATAGCRA
CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGTITTIGGARTATAGGTTTGARGAGTTTGATGEGTGTGCARGETGTAGACATGGGGCATRATAGCRA
CGGRAAGTTCGAGCACCAGCATACCCEGATTGGTGEITTIGGARTATAGGT TTGARGAGTTTGATGEGTGTGCARGETGTAGACATGGEGCATRATAGCRR

CGGRAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGTITTTGGARTATAGGT TTGARGRGTTTGRATGGGTGTGCARGET GTAGACATGGGGCATGATAGCRA
CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGITTTGGARTATAGGTTTGARGAGTTTGATGEGTGTGCARGETGTAGACATGGGGCATGATAGCRA
CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGETGEITTIGGARTATAGGT TTGARGAGTTTGATGGGTGTGCARGEGTGTAGACATGGGGCATGATAGCAR
CGGRAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGRATTGGTGGTIITIGGARTATAGGT TTGARGRAGTTTGATGGGTGTGCRAAGETGTAGRCATGGGGCATGATAGCRR
CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGTITTTGGARTATAGGT TTGARGAGTTTGATGGGTGTGCARGETGTAGACATGGEGCATGATAGCRA
CGGAACTTCGAGCACCAGCATACCCGGATTGGTGGTITTTGGARTATAGGTTTGARGAGTTTGATGEGTGTGCARGETGTAGACATGGGGCATGATAGCRA
CGGAAGTTCGAGCACCAGCATACCCGGAL1buibbliLLbbAATAIAbbi;LbAAGAGTTTGATGGGTGTGCAAGGTGTAGACATGGGGCATIATAGCAA

500
GTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC
AGTAGECTGTTGRCAATGGGTATGTATGAGTIC
AGTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC
GTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC
AGTAGACTGITGRCARTGGGTATGTATGAGIC
AGTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC
GTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC
AGTAGACTGITGRCARTGGGTATGTATGAGIC
AGTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC
GTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC
AGTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGTIC
AGTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC
AGTAGRCTGTTGRCARTGGGTATGTATGAGTIC
AGTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGTIC
AGTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC
AGTAGRCTGTTGRCARTGGGTATGTATGAGTIC
AGTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGTIC
AGTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC
AGTAGECTGTTGRCAATGGGTATGTATGAGTIC
AGTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGTIC
GTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC
AGTAGECTGTTGRCAATGGGTATGTATGAGTIC
AGTAGACTGITGACAATGGGTATGTATGAGIC

401
IGTGGTGAGRTGRGGTGBTDITGRGTGTnEDTLGGCTT GRGARG. GETGAATRRATATGGET
GETGGTGAGATGRGETGATRATGAGTGTARATAGGCTTAGAGAGRRAGETGRATRRATATGET
GEIGGIGAGATGAGGTGATAATGAGTGTARATAGGCTTAGRAGAGRAAGCTGRAATARRTATGET
GETGGTGRGATGAGETGATARTGAGTGTARATAGGCTTAGAGAG GETGAATRRATATGGET
GTGGTGAGATGRAGETGATRATGAGTGTARATAGGCTTAGAGAGRARAGETGRATARATATGET
GCTGGTGAGATGAGGTGATAATGAGTCTARRTAGGCTTAGAGAGARAGGTGAATARATATGET
GTGGTGRGATGAGGTGATARTGAGTGTARATAGGCTTAGAGRG GETGAATRRATATGGET
GTGGTGAGATGRAGETGATRATGAGTGTARATAGGCTTAGAGAGRARAGETGRATARATATGET
GCTGGTGAGATGAGGTGATAATGAGTCTARRTAGGCTTAGAGAGARAGGTGAATARATATGET
GTGGTGRGATGAGGTGATARTGAGTGTARATAGGCTTAGAGRG GETGAATRRATATGGET
GTGGTGAGATGAGGTGATAATGAGTGTAAATAGGCTTAGAGAGAAAGGTGAATAAATATGET
GTGGTGAGATGAGGTGATAATGAGTGTARRTAGGCTTAGAGAGARAGGTGRAATARATATGET
GTGGTGRGATGRAGGTGATRATGAGTGTARATAGGCTTAGAGAGRAAGGTGRATRRATATGST
GEIGGTGAGATGAGGTGATAATGAGTGTAAATAGGCTTAGAGAGAAAGCTGAATAAATATGST
GEIGGIGAGATGAGGTGATAATGAGTGTARATAGGCTTAGAGAGRAAGGTGRAATARATATGET
GTGGTGRGATGRAGGTGATRATGAGTGTARATAGGCTTAGAGAGRRAGGTGRATRARATATGST
GTGGTGAGATGAGGTGATAATGAGTGTAAATAGGCTTAGAGAGAAAGGTGAATAAATATGET
GTGGTGAGATGAGGTGATAATGAGTGTARRTAGGCTTAGAGAGARAGGTGRAATARATATGET
GTGGTGAGATGRGETGATRATGAGTGTARATAGGCTTAGAGAGRRAGETGRATRRATATGET
GTGGTGAGATGAGGTGATAATGAGTGTAAATAGGCTTAGAGAGAAAGGTGAATAAATATGET
GTGGTGRGATGAGGTGATARTGAGTGTARATAGGCTTAGAGRG GETGAATRRATATGGET
GTGGTGAGATGRGETGATRATGAGTGTARATAGGCTTAGAGAGRRAGETGRATRRATATGET
GCTGGTGAGATGAGGTGATAATGAGTCTARRTAGGCTTAGAGAGARAGGTGAATARATATGET

501

CTATGCCCGTGGGTAT GGTGAGRGATGRACTGCRAGTGAT GGGCATGAT GTGGTGTGGGGTGGEATT
CTATGCCCGTGEETAT GETGAGRGAT GRACTGCAAGTGAT GGECATGRTGTGETGTGEEETGEATT.
CTATGCCCGTGEETAT GETGAGRGAT GRACTGCAAGTGAT GGECATGRTGTGETGTGEEETGEATT.
CTATGCCCGTGGETATGETGAGRAGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGETGTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGETATGETGAGRAGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGETGTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGETATGGTGAGRAGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGGTGTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGETATGGTGAGRAGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGGTGTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGETIATGGTGAGRGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGET GTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGETIATGGTGAGRGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGET GTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGETIATGETGAGRGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGETGT GGGGTGGATT.
CTATGCCCGTIGGGIATGETGAGRGATGRAACTGCARGTGATGGGCATGATGTGET GTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGEIATGETGAGRGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGET GTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGGTATGGTGAGRGATGRACTGCRAGTGATGGGCATGRATGTGGTGTGGGGTGGATT
CTATGCCCGTGGGTAT GGTGAGRGATGRACTGCRAGTGAT GGGCATGAT GTGGTGTGGGGTGGEATT
CTATGCCCGTGEETAT GETGAGRGAT GRACTGCAAGTGAT GGECATGRTGTGETGTGEEETGEATT.
CTATGCCCGTGEETAT GETGAGRGAT GRACTGCAAGTGAT GGECATGRTGTGETGTGEEETGEATT.
CTATGCCCGTGGETATGETGAGRAGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGETGTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGETATGETGAGRAGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGETGTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGETATGGTGAGRAGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGGTGTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGETATGGTGAGRAGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGGTGTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGETATGGTGAGRGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGET GTGGGGTGGATTA:

CTATGCCCGTGGETIATGGTGAGRGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGET GTGGGGTGGATT.
CTATGCCCGTGGETIATGETGAGRGATGAACTGCAAGTGATGGGCATGATGTGETGTGGGGTGGATT.
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Anhang

Harslevelue

Arbane
Rduschling
Black Rose

Miller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent

18 Gm Gm

18 Gm HEm

Inra 777 Gm

54 Gm Gm

Harslevelue
Arbane
Riuschling
Black Rose
1-24 Gm Gm
1-84 Gm Hm
M242 Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Miller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
13 Gm Gm

13 Gm Hm

Inra 777 Gm
54 Gm Gm

Harslevelue
Arbane
Riuschling
Elack Rose
1-84 Gm

Gm
Hm
M24Z Hm
Gm
Gm

Miiller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo

St. Laurent

13 Gm Gm

13 Gm Hm

Inra 777 Gm

54 Gm Gm

Harszlevelue
Arbane
Riuschling
Black Rose
1-84 Gm Gm
1-84 Gm Hm
M242 Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Miller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
13 Gm Gm

18 Gm Hm

Inra 777 Gm
54 Gm Gm

(585)
(601)
(515)
(504)
(601)
(601)
(601)
(563)
(554)
(528)
(598)
(571)
(590)
(560)
(601)
(561)
(523)
(498)
(498)
(432)
(461)
(498)
(498)

(685)
(701)
(615)
(604)
(701)
(701)
(701)
(663)
(654)
(689)
(698)
(671)
(620)
(660)
(701)
(661)
(623)
(586)
(596)
(582)
(461)
(598)
(579)

(785)
(201)
(715)
(704)
(201)
(201)
(201)
(763)
(754)
(783)
(798)
(771)
(790)
(760)
(201)
(761)
(723)
(586)
(6286)
(681)
(461)
(698)
(579)

(282)
(201)
(815)
(201)
(801)
(201)
(301)
(260)
(854)
(2a9)
(898)
(2871)
(887)
(2586)
(301)
(860)
(823)
(586)
(702)
(681)
(461)
(752)
(579)

701 800

801 800

901 o974

AGGTTTAACATCCCCRACTCCTCATCTTTIGGTTCATGTCTTTCARATTTCTTTGGGCTTTCCTTGCATTTCCTCR

AGGTTTAACATCCCCAACTCCTCATCTIIGGITCATGICTITCAATTIICTITGGGCTTTCCTIGCATT——————
AGGTTTARCARTCCCCRACTCCTCATCTIIGGTTICATGTCTTTCAR,

AGGTITAACATCCCCARCTCCTCATCTIIGGIICATGICTITCAATTIICTIIGGGCTTITICCTIIGCATITCCICA
AGGTTTAACATCCCCRACTCC

AGGTTTARCATCCCCRACT

AGGTTTAACATCCCCAACTCCTCATCTITIGGTITICATGTICTTTICAATTICTITGG
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Anhang

7.6 Sequenzen flr das Kandidatengen SHOOT MERISTEMLESS

Harslevelue
Arbane

Koshu
RBuschling
Black Roge
Cardinal

1-34 Gm Gm

1-34 Gm Hm

M242 Hm

1-30 Gm Gm

1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miiller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
Villaris

Gm
Hm

Gm

34 Gm

Harslewvelue
Lrbane

Eoshu
Rauschling
Black Rose
Cardinal

1-34 Gm Gm
1-34 Gm
MZ42

1-30 Gm
1-45 Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miiller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
Villaris

18 G

Hm
Hm
Gm
Gm

—
U:E
=

Harslevelue
Lrbane

EKoshu
RBuschling
Black Roage
Cardinal

1-24 Gm Gm
1-34 Gm
Mz4z2

1-30 Gm
1-45 Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miiller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
Villaris

Hm
Hm
Gm
Gm

1)
1)
1)
1)
1)
(1)
1)
1)
(1)
1)
1)
1)
1)
1)
1)
(1)
1)
1)
1)
1)
1)
1)
(1)
1)
1)
(1)
1)
1)
1)
(1)
1)

(113)
(103)
(23)
(100)
(37)
(103)
(103)
(103)
(103)
(108)
(103)
(138)
(104)
(108)
(38)
(123)
(108)
(102)
(138)
(104)
(23)
(23)
(94)
(174)
193)
(101)
(101)
(101)
(98)
(28)
(21)

101 200
TR T T G T CT R AT CT CT T TR R T GG GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICTT TRARCR CRCRCRCACR CR R RGER
TR T G O T TR AT CT CT T TR R T GG C GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICTT TRARCR CRCRCACAYRCR R RGGR
———————— TR CTCTAC R CTCT CT T TR AT GEC GCCT T TTGT ARGCT TTGT G TAGT G TACCT GTACC GOCATCTICTT TRARCE CRCACACRCRCR L DG GR
- T TG CCT TR C R CTCT CT T TR A TGEC GO T T I TG ARG T TTGT G TAGTGTACCT GTACC GCCATC TICT T TARCA CACACACACRACRR LG ER
———— BT TG CCT TR R CT T CT T TR AT G GO T T ITGT ARG T TTGT G TAGT G TACCT GTACC GCCATC TICT T TARMR CRCAC ACRCRCR LR GER
TR T T G O T C TR AT CT CT T T AR T GG C GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICT T TARMA CRCRCRCACRCR R RGGR
TR T T G T TR AT CT CT T T AR T GG C GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICT T TRAR AR CRCRCACACRCR R RGGR
TR T T G T TR AT CT CT T TR R T GG GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICT T TRAR AR CRACRCACACRCR R RGER
TR AT TR CCTCTACACTCT CT T TARTGEC GO CTT TTGT ARGCT TTGT G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICT I TRARCA CRACRCACACRCRRRGGR
TR T T G T TR AT CT CT T TR R T GG GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICT T TRAR AR CRACRCACACRCR R RGER
TR T T CC T CT A CACTCT CT T TA R TGEC GO CTT TT T ARG CT TTET G TAGTE TACCT GTACCGCCATC TICT T TRARCR CACACACACRCR R LG ER
TR T T G T CT R AT CT CT T TR R T GG GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICTT TRARCR CRCRCRCACR CR R RGER
TR T T G T TR AT CT CT T TR R T GEC GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICTT TRARCR CRCRCACAYRCR R RGGR
TR T T G T CT R AT CT CT T TA R T GEC GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICTT TRARCR CRCRCRCACRCR R RGGR
————— CICTGRCCTCTAC A T T CT T TARTGEC GCCT T TTGT A RGO T TTGT G TAGT G TACCT GTACCGOCATCTTCTT TARCE CROACACRCRCR LA GGR
AR CTCT R CCTCTACACTCT CT T TR AT GEC GCCTT TTET ARGCT TTGT G TAGT G TRACCT GTACCGCCATC TICT T TARCA CRACRCACACACRRRGER
TR T T G T TR AT CT CT T TA R T GG GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICT T TRARCR CRCRCRCAYRCR R RGER
TR T T G O T TR AT CT CT T TR R T GEC GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICTT TRRCR CRCRCRCAC - -RRRGER
TR T T G O T TR AT CT CT T TR R T GG GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICTT TRARCR CRCRCRCACRCR R RGGR
TR T T G O T TR AT CT CT T TA R T GEC GO CTT TT T ARG T TTGT G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICT T TARMA CRCRCRCACR CR R RGER
———B AT GACCTCTACRCTCT T TTRATGEC GCCIT TTGT ARGCT TTGT G TAGTGTACCT GTACC GCCATC TICT T TARCA CRCACACRCACRRRGER
-0 AT CTAC R CTCT CT T TR AT GEC GOCT T TTGT ARGCT TTGT G TAGT G TACCT GTACC GOCATCTICTT TRRCR CROACACRC - -RRAGGR
——————— CTELCCTCTACACTCTCT T TR R T GEC GO CTT TT T ARG CT TTGT G TAGTE TACCT GTACC GCCATC TICT T TATMA CACACACACRCL R R EER
TR T G T TR AT CT CT T TR R T GG GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICTT TATAR CRACRCACACR CR R RGER
———————— TERCCTCTRACRCTCT CT T TR AT GECGCCTT TTGT ARGCT TTGT G TAGTGTACCT GTACC GOCATCTICTT TATAR CRCACACRCRCR LA EGR
TR T T G O T TR AT CT CT T TA R T GG GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICTT T-- AR CRACRCACACRCR R RGGR
TR T T G T TR AT CT CT T TR R T GEC GO CTT TT T ARG T TTET G TAGT G TRCCT GTACCGCCATCTICTT TRRCR CRCRCRCAC - -RRRGER
IR CTCT R CCTCTACACTCTCTTTARTGEC GCCTT TTET ARGCT TTGT G TAGT G TRACCT GTACCGCCATC TICT T TRARCA CRACRCACAC - -RRAGER
———B AT TG T TR R T T T T TR AT GG GO T T ITGT ARG T TTGT G TAGT G TACCT GTACC GCCATC TICTT TRRCR CRCACACRC - ~ARAGER
AL TCTEACCTCTACACTCT CTTTARTGEC GOCTT TTET ARGCT TTETE TAGTE TACCT GTACC GCCATCTICT T TARCR CACACACAC - ~RARGER
———————— TR T TR CTCT CT T TR AT GEC GCCT T TTGT ARG T TTGT G TAGT G TACCT GTACC GOCATCTICTT TRARCE CROACACRC - —~RRAGGR

201 300
CAETCATTTCTCCGGCAT TTAC A CAC A CCTAG CTACC AGRE TCGAGGRATC TCRARGACTCC CARCC ACRAGT CEATT CTTAC AGTCC CRRCA CTETAGS
CWETCATTTCTCCGECAT TTAC A CACAC CCTAG CTACC AGR G TCGAG R AT C TCRRGACTCO CRARCCACRRGT CEATT CTTRAC AGT CC CRRCACTETAGS
CRAETCATTTCTCCGECAT TTRC A CACAC CCTAG CTACC AGR G TCGAGGRATC TCRRGACTCO CRARCCACRRGT CEATT CTTRAC AGT CC CRRCA CTSTAGS
CWETCATTTCTCCGECATTTAC R C R RO CCT ARG CTACC AGR G TCGRAGERATC TCRARG ACTCO CAMOC RCRRGT CERTT CTTRAC AGTCCCRRCR CTETAGE
CAETCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAG GRATC TCRARGACTCO CAMCC ACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTETAGS
CAETCATTTCTCCGECAT TTAC A CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAG GRATC TCRARGACTCO CRARCCACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTSTAGS
CEGTCATTTCTCCGGCAT TTRACACACAC CCTAGCTACCAGRETCGAGGRATC TCARGACTCC CAGCCACAAGT CEATT CTTACAGT CCCRALCACTGTAGE
CTGTCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAGGRATC TCRRGACTCO CRACCCACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTETAGS
CTGTCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAGGRATC TCRRGACTCO CRACCCACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTETAGS
CICTCATTTCTCCCGCAT TTACACACAC CCTAGCTACCAGRETCCAC AR TC TCRARGACTCC CACCCACRRCT CCATT CTTACACT CC CRRCACTCTACS
CTGTCATTTCTCCGGCAT TTAC A CACAC CCTAG CTACC AGR G TCGAG GRATC TCRARGACTCO CAMCC ACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTETAGS
CIGTCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAG R AT C TCRRGACTCC CRACCCACRRAGT CEATT CTTRAC AGT CC CRRCACTSTAGS
CACTCATTTCTCCCGCAT TTACACACAC CCTAGCTACCAGRE TCCAC AR TC TCRARCACTCC CARCCACRRCT CCATT CTTACACTCCCRRCACTCTACS
CIGTCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAG GRATC TCRARGACTCO CRARCCACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTSTAGS
CWETCATTTCTCCGECAT TTAC A CACAC CCTAG CTACC AGR G TCGAGGRATC TCRARGACTCO CAMCC ACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTETAGS
CRAGTCATTTCTCCGGCAT TTACACACAC CCTAGCTACCAGRETCEAGGRATC TCARGACTCC CARCCACRARGT CEATT CTTACAGT CC CRARCACTETAGS
CAETCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAG GRATC TCRARGACTCO CRARCCACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTSTAGS
CTGTCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAGGRATC TCRRGACTCO CRACCCACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTETAGS
CIGTCATTTCTCCGGCAT TTACACACAC CCTAGCTACC AGRETCEAGGRATC TCARGACTCC CACCCACRARGT CEATT CTTACAGT CCCRRCACTETAGS
CTGTCATTTCTCCGECAT TTAC A CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAG GRATC TCRARGACTCO CAMCC ACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTSTAGS
CTGTCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAGGRATC TCRRGACTCO CRACCCACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTETAGS
CIGTCATTTCTCCGGCAT TTACACACAC CCTAGCTACCAGRGTCGAGGRATC TCARGACTCC CACCCACRARGT CEAT T CTTACAGT CCCRRCACTGTAGS
CTGTCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAGGRATC TCRRGACTCO CRACCCACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTETAGS
CTGTCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAGGRATC TCRRGACTCO CRACCCACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTETAGS
CIGTCATTTCTCCGGCAT TTACRCACAC CCTAGCTACCAGRETCGAGGRARTC TCARGACTCC CRACCCACARGT CEATT CTTRACAGT CCCRARCACTGTAGS
CTETCATTTCTCCGGCAT TTAC A CAC A CCTAGCTACC AGRETCGAGGRATC TCRARGACTCC CAMOC ACRAGT CEATT CTTAC AGTCC CRRCA CTETAGS
CTGTCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAGGRATC TCRRGACTCO CRACCCACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTETAGS
CIGTCATTTCTCCGGCAT TTACRCACAC CCTAGCTACCAGRETCGAGGRARTC TCARGACTCC CRACCCACARGT CEATT CTTRACAGT CCCRRCACTGTAGS
CTGTCATTTCTCCGECATTTAC R C R RO CCTRAG CTACC AGR G TCGAGERATC TCRARGACTCO CACCC ACRRGT CERTT CTTAC AGT COCRRCR CTETAGE
CTGTCATTTCTCCGECAT TTAC R CAC AL CCTAG CTACC AGR G TCGAGGRATC TCRRGACTCO CRACCCACRRGT CEATT CTTRC AGT CC CRRCACTETAGS
CIGTCATTTCT CCGECAT TTAC R CA AL CCTAG CTACC AGR G TCGAG R AT C TCRRGACTCO CRACCCACARGT CEATT CTTRAC AGT CC CRRCA CTETAGS

108



Anhang

Harslevelue
Arbane

EKoshu
Rauschling
Black Roge
Cardinal

1-34 Gm Gm
1-34 Gm
Mz42

1-30 Gm
1-45 Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miiller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Grauburgunder
Schwarzriesling
Dakapo
Laurent
WVillaris
18 Gm
18 Gm
INER
INER 7
54

Hm
Hm
Gm
Gm

5t.

LERER

Harslevelue
Lrbane
Koshu
Rauschling
Black Rose
Cardinal
1-34 Gm Gm
1-34 Gm
Mz42
1-30 Gm
1-45 Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miiller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
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54 Gm

(213)
(203)
(193)
(200)
(197)
(203)
(203)
(203)
(203)
(208)
(203)
(233)
(204)
(208)
(196)
(229)
(208)
(202)
(233)
(204)
(193)
(193)
(194)
(274)
(193)
(201)
(201)
(201)
(196)
(196)
(191)

(313)
(303)
(293)
(300)
(297)
(303)
(303)
(303)
(303)
(308)
(303)
(338)
(304)
(308)
(298)
(329)
(308)
(302)
(338)
(304)
(298)
(293)
(294)
(374)
(293)
(301)
(301)
(301)
(298)
(298)
(291)

(413)
(403)
(323)
(400)
(337)
(403)
(403)
(403)
(403)
(408)
(403)
(438)
(404)
(408)
(326)
(429)
(408)
(402)
(438)
(404)
(323)
(333)
(394)
(474)
(323)
(401)
(401)
(401)
(326)
(326)
(391)

301 400
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T C AT CATACCC TRACGTAT TG TCCCT TTTGCCTICC TTGRAR CGRARAGE TACAT GETACATGCARGTARATTSTTCT
TTTTTICTCCTCCGCTICCTGT G T AT CATACCC TACGTAT TG TCCCT TTTGC CTICC TTGRAR CGRAGE TACAT GETACATGCARGTARTTSTTCT

401 500
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GOARGCTTTARCTTC A T T T TATCAT A GRCTT CET TG EATC CTTAT CCRAT TRARRT TCACCRGTCGATTTAGCTGCRARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GOARGCTTTARCTTC A T T T TATCAT A GRCTT CET TG EATC CTTAT CCRAT TRARRT TCACCRGTCGATTTAGCTGCRARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GO GCTTTAR T TR T T T TAT AT A GR T T CGT TG GATC CTTAT CCRAT TRAR R T TCACC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATRATTTC
GOARGCTTTAR T T A T T T TAT AT A GR T T T TG AT C CTTAT CCRAT TRAR R T TCRCC AGTCGAT TTAGCTGCARCATATTCTATGTARATATTTC

501 &00
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
T TR T T T TR TR T TR T AT TR R R R T T e T AR G R T C AT T TCGRT CAT T T TCAT T AT CCTRAATCAT ATTAT GTTTT CTCETACCRC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
T TR T T T T TR T T A T AT T A A R A T T e T A R G O T CA T T TC AT CAT T T TCAT T AT CCTARTCATATTAT GTTTT CTCETACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TICTCTARTGTGT TACTAATTAT AT TAGAGCAR AR TTCTGRAGRCAT CATGT TCGAT CATT T TCATT ATCCTARTCATATTAT GTTTTCTCGTACCACTA
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
T T AR T T T TR TR T TA T AT TR R R R T T TR R G A T CA T T TCGRT CAT T T TCAT T AT CCTRARTCATATTAT GTTTT CTCETACCRC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
TTCTCTART T T TR T AR T AT AT T A G A AR A T T TR AR T CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
T TR T T T TR TR T TA T AT TR R R R T T e T AR G A T C AT T TO AT CAT T T TCAT T AT CCTARTCATATTAT STTTT CTCETACCAC TR
TTCTCTART T T T AT AR T AT AT T A G A AR AR T T TR R AT CAT T TCGAT CAT T T TCAT T AT CC TR AT CAT AT TAT GTTTT CTOGT ACCAC TR
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(613)
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(593)
(600)
(597)
(603)
(603)
(603)
(603)
(603)
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(633)
(604)
(603)
(596)
(629)
(603)
(602)
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(604)
(593)
(593)
(594)
(674)
(593)
(601)
(601)
(601)
(596)
(596)
(591)

(713)
(703)
(693)
(700)
(637)
(703)
(703)
(703)
(626)
(708)
(703)
(738)
(704)
(708)
(636)
(723)
(708)
(702)
(738)
(704)
(633)
(693)
(687)
(774)
(693)
(701)
(701)
(701)
(636)
(636)
(630)

a0l 700
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TAT TG GECAG CGARGATTGR CTCCATGRATC TTRRR RGEERETTAT GTATTARRTTAT
TETITICATRETGITT:

CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: 'CTTRRR afiG{'-mAImh'l’l‘lma'l’l‘aT
TETTTCATATGITTCRRCTRCCCTRARTC ACRTTATTIT TAGC TAT TG GECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRRGGERGTTATGTATTARATTAT

TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TAT TG GECAG CGARGATTGR CTCCATGRATC TTRRR RGEES ATGIATTARATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRR LTGTATTWRATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRR LTGTATTWRATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRR LTGTATTWRATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRR LTGTATTWRATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRR LTGTATTWRATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRR LTGTATTWRATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRLG ATGIATTARATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TAT TG GGCAG CGARGATTGR CTCCATGRATC TTRARR AG ATGIATTARATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRLG ATGIATTARATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRLG ATGIATTARATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TAT TG GGCAG CGARGATTGR CTCCATGRATC TTRARR AG ATGIATTARATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRLG ATGIATTARATTAT

ATGTATTRRATTAT
LATGTATTWREATTAT
ATGTATTRRATTAT

TETTTCATATGITTCRRCTRCCCTRARTC ACRTTATTIT TAGC TAT TG GECAG CGARGATTGRCTCCAT:
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT:
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT:
TETTICATATGITTCRRCTRCCCTRARTC AR TT AT TIT TRAGC TAT TG GECAG CGRRGATTGR CTCCATGRATC TTAREL
TGTTTCATATGTTTCAACTRCCCTARTCACATTATTTT TAGCTATTGGGCAGCGARGATTGACTCCATGEATC TTARAR

TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TAT TG GECAGCGARGATTGR CTCCATGRATC TTARRL LTGTATTWRATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRR LTGTIATTTRATTAT
TEITICATATGTITIT CCTRRTCACATTATTIT TAGCTATTGGECAGCGRRGATTGACTCCET: CTTRRLL ATGTATTTARTTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRR 1 LTGTATTWRATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRRRGGERGTTATGTATTARATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TAT TG GECAGCGRRGATTGR CTCCATGRATCTT. LTGTATTWRATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TAT TG GECAGCGARGATTGR CTCCATGRATCTT LTGTATTWRATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: 'CTT: LTGTIATTTRATTAT
TETITICATRETGITT: CCTRRTCRCRTTATTIT TAGC TRAT TGGECAG CGARGATTGRCTCCAT: 'CTT: LTGTIATTTRATTAT
TETTTCATATGITTCRRCTRCCCTRARTC ACRTTATTIT TAGC TAT TG GECAG CGARGATTGRCTCCAT: CTTRRAR G ATGIATTARATTAT

701

CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCT AT TARTTAGCCCTAGT TG TGRCATTCTT TTATT CTCC TAT TG TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCT AT TARTTAGCCCTAGT TG TGRCATTCTT TTATT CTCC TAT TG TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCT AT TR R T TR TR T T G TR A TTCTT ITATI CTCC TAT TG TACTT TECECATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCT AT TR R T TR TR T T G TR A TTCTT ITATI CTCC TAT TG TACTT TECECATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCT AT TR T TR TR T T G TR A TTCTT ITAT T CTCC TAT TG TRACTT TECGCATE
CCTCATTAATTAGCCCTAGTGT G TR CATICTT TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR
CCT AT TAATTAGC CCTAGTGT G TR CATICT T TTATT CTCC TAT TS TACTT TGCGCATR

801 254

CATRCATGGEETAGECCTCGTGTIGETCARCTATTTIATTIGR
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Anhang

7.7 Sequenzen flr das Kandidatengen ERECTA

Harslevelue
Arbane
Koshu
Rauschling
Black Rose
Cardinal
1-34 Gm Gm
1-34 Gm Hm
M242 Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Mialler-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silwvaner
Felicia
Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
WVillaris

12 Gm Gm

12 Gm Hm
INER 777 Gm
INER 777 Hm
54 Gm Gm

Harslewvelue
Arbane
Koshu
Rauachling
Black Rose
Cardinal
1-284 Gm Gm
1-84 Gm Hm
M242 Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silwvaner
Felicia
Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
Villaris

12 Gm Gm

18 Gm Hm
IMNER 777 Gm
INER 777 Hm
54 G G

Harslevelue
Arbane
Koshu
Rauschling
Black Rose
Cardinal
1-34 Gm Gm
1-34 Gm Hm
MZ4Z Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Graubargunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
Villaris

18 Gm Gm

18 Gm
IMRE 777
IMRE 777

Hm
Gm
Hm
54 Gm Gm

[&B]
58]
(1

(58]
1
1
(1
1
58]
1
(1
(1)

58]
1
(1)

58]
1
(1
1
{1
58]
(1
1
(58]
1
1
(1)
(58]
(&3]

=
=1
=]

IR I




Harslevelue
Arbane
Koshu
Rauschling
Black Rosge
Cardinal
1-84 Gm Gm
1-34 Gm Hm
M24Z Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miiller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Grauburgqunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Leurent
Villaris

18 Gm Gm

18 Gm Hm
INRL 777 Gm
INRR 777 Hm
34 Gm Gm

Harslevelue
Lrbane
EKoshu
Rausachling
Black Rose
Cardinal
1-84 Gm Gm
1-34 Gm Hm
M242 Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miiller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
WVillaris

12 Gm Gm

12 Gm
INER 777
INER 777

Hm
Gm
Hm
34 Gm Gm

Harslevelue

Rauschling
Black Roae
Cardinal

1-84 Gm Gm
1-34 Gm Hm
M242 Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Midller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
Villaris

18 Gm Gm

12 Gm Hm

INRR 777 Gm
INRZ 777 Hm
54 Gm Gm

(194)
(200}

(70}
(198)
(197)
{202)
(203)
(203)
{190}

(92}
(203)
(203)
(203)
(203)
(172)

{83)

(92}

(203)
(194)
{203)
(203)
{205)
(203)
(34)
(1)
(201)
{203)
(203)
(199)
(193)
{163)

(294)
(300)
{70)
(298)
(297)
(302)
(303)
(303)
(290)
(191)
(303)
(303)
(303)
(303)
(272)
(83)
(155)
(10)
(303)
(294)
(303)
(303)
(305)
(303)
(34)
1)
(301)
(303)
(303)
(299)
(299)
(263)

(394)
(400)

(70)
(332)
(397)
(402)
(403)
(403)
(330)
(291)
(403)
(403)
(403)
(403)
(372)

(83)
(255)
(110)
(403)
(394)
(403)
(403)
(405)
(403)

{79)

(83)
(401)
(403)
(403)
(333)
(333)
(363)

112

&00

TRGRGTACCTCTTRATTRRATTICTT

LACTATTTGEC

TRGRGTACCTCTTRATTRRRTTICTT

RCTRATTTGC

GITTTAGRGTACCTCTTARTTRARATTICTT YATRCTATTTED

TRGRGTACCTCTTAATTARATTICTT
TRGRGTRCCICTIRRTTRRRTTICTT

LCTATTTGC
ACTRTTITIGC

TAGRGTACCTCTTARTTARRTTTICTT

LRCTATTTEC

TRGRGTACCTCTTAARTTRARATTICTT
TRGRGTRCCICTIRRTTRRRTTICTT

ACTATTTGC
ACTRTTITIGC

TRAGARGTACCTCTTRATTRRATTTCTT

LACTRATTTGE

TRGRGTACCTCTTRATTRRRTTICTT
TRGRGTRCCICTIARTTRRRTTICTIT

RCTRTTTGC
ACTRETTITGEC

TRGRGTACCTCTTRATTRRATTICTT

LACTATTTGEC

TRGRGTACCTCTTRATTRRRTTICTT

RCTRTTTGC

TAGRGTACCTCTTARTTARRTTTICTT

LRCTATTTEC

TRGRGTACCTCTTAATTARATTICTT

LCTATTTGC

TRGRGTACCTCTTRATTRRRTTICTT

RCTRATTTGC

TAGRGTACCTCTTARTTARRTTTICTT

LACTATTTGEC

TRGRGTACCTCTTRATTRRATTICTT

LACTATTTGEC

TRGRGTACCTCTTRATTRRRTTICTT

RCTRATTTGC

TAGRGTACCTCTTARTTARRTTTICTT

LACTATTTGEC

TRGRGTACCTCTTAATTARATTICTT
TRGRGTRCCICTIRRTTRRRTTICTT

LCTATTTGC
ACTRTTITIGC

TAGRGTACCTCTTARTTARRTTTICTT

LRCTATTTEC

TRGRGTACCTCTTAARTTRARATTICTT
TRGRGTRCCICTIARTTRRRTTICTIT

ACTATTTGC
ACTRETTITGEC

TRAGARGTACCTCTTRATTRRATTTCTT

LACTRATTTGE

TRGRGTACCTCTTRATTRRRTTICTT
TRGRGTRCCICTIARTTRRRTTICTIT

RCTRTTTGC
ACTRETTITGEC

TRGRGTACCTCTTRATTRRATTICTT

LACTATTTGEC

TRGRGTACCTCTTRATTRRRATTICTT

LCTRTTTGC

TAGRGTACCTCTTARTTARRTTTICTT

LRCTATTTEC

TARGRGTACCTCTTAATTARATTICTT

LACTATTTGC
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Harslevelue
Arbane

Koshu
Rauschling
Black Rose
Cardinal

1-34 Gm Gm
1-34 Gm Hm
M242 Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miiller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silwvaner
Felicia
Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
WVillaris

18 Gm

a)

18 Gm

BEEE

Harslevelue
Arbane

Koshu
Réuschling
Black Rose
Cardinal

1-34 Gm Gm
1-34 Gm Hm
M242 Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Midller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
Villaris

18 Gm Gm

Harslevelue
Arbane

EKoshu
Rauschling
Black Rese
Cardinal

1-34 Gm Gm
1-34 Gm Hm
MZ4Z2 Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

St. Laurent

Villaris

(494)
(500)
(112)
(492)
(497)
(502)
(503)
(503)
(490)
(391)
(503)
(503)
(503)
(503)
(472)
(152)
(355)
(210)
(503)
(494)
(503)
(503)
(505)
(503)
(179)
(183)
(501)
(503)
(503)
(433)
(439)
(463)

(534)
(600)
(212)
(532)
(597)
(802)
(603)
(603)
(530)
(491)
(603)
(603)
(603)
(603)
(572)
(252)
(455)
(310)
(603)
(594)
(603)
(603)
(605)
(603)
(279)
(283)
(601)
(603)
(603)
(599)
(593)
(563)

(634)
(700)
(312)
(633)
(637)
(702)
(703)
(703)
(630)
(591)
(703)
(703)
(703)
(703)
(672)
(352)
(555)
(410)
(703)
(634)
(703)
(703)
(705)
(703)
(379)
(323)
(701)
(703)
(703)
(633)
(633)
(663)

601
ATCGACCTATTATACTRERRED

700

TRR AR R CRTTCTATCATARTATTCGCTATT TCCRARGTATAGTITIIT GCTCTTARRACTCTCAGCTICT CTTIRGGE

ATCGACCTATTATACTRERRED TRL L MR TTCTATCATAR TR TTGETATTI TCCARCGTATAGTTITT

GCTCTTRARRACTCTICRGCTICTCTTITAGE

ATERCCTAT T AT A GT A A R T L R MO T T GT AT C AT A R TR T T T AT T T C AR CTATAGTITT TR AT GO TCTTARR LT CTCAGCTICT CTTTRAGE

GCTCTTRRRACTCTCAGCTICTCTITRGE
GCTCTTRRARACT CTCAGCTTCT CTTTRGSE
GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

ATGRCCTATTATAGTAR R GCCTATAR AR R TT GTATCATARTATTGETATT TCCARGTATAGTTITT
ATGRACCTATTATAGTARRGCCTATAR AR RO AT T GTATCATAATATTGSTATT TCCARGTATASTTTT
ATGRCCTATTATAGTAR R GCCTATAR AR AR TT CTATCATARTATTGGTATT TCCRARGTATASTITT
ATGRCCTATTATAGTAR R GCCTATAR AR AR TT CTATCATARTATTGGTATT TCCRARGTATASTITT

GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

ATGRCCTATTATAGTAR R GCCTATAR AR AR TT CTATCATARTATTGGTATT TCCRARGTATASTITT

GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

ATGRCCTATTATRGTRRRECC

GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

ATGRCCTATTATAGTAR R GCCTATAR AR AR TT CTATCATARTATTGGTATT TCCRARGTATASTITT

GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

ATRL R R CRTTCTATCATAR TATTCCTATT TCCRARGTATACGTITT

GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

ATGRCCTATTATRGTRRRECC
ATGRCCTATTATRGTRRRECC

ATRL R R CRTTCTATCATAR TATTCCTATT TCCRARGTATACGTITT

GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

ATGACCTATTATAGT AR AGCCTATAR R R AR TT GTATCATARTATIGGIATT TCCARGTIATAGTTIT

GUICTTARRACTCICRGCTICICITIAGE

ATGRCCTIATTATRAGTRARRGECC

GCTICTTRRRRCTCICRGCTICICITIAGE

ATGRCCTIATTATRAGTRARRGECC

GCTICTTRRRRCTCICRGCTICICITIAGE

ATGRACCTATTATAGTARRECC

GCTCTTRARRACTCTICRGCTICTCTTITAGE

ATCGRACCTATTATRACGTRARLECC

GCTCTTRARRACTCTICRGCTICTCTTITAGE

ATGACCTATTATAGTARMGCC]

GCTCTTALLACTCTCRGCTICTCTTTAGE

ATGRCCTATTATAGTRRLGCC
ATGRCCTATTATAGTRRLGCC
ATGRCCTATTATRGTRRRECC

GCTCTTRRRACTCTCAGCTICTCTITRGE
GCTCTTRRRACTCTCAGCTICTCTITRGE
GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

GCTCTTRRRACTCTCAGCTICTCTITRAGSE

GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

ATGRCCTATTATAGTAR R GCCTATAR AR AR TT CTATCATARTATTGGTATT TCCRARGTATASTITT
ATGRCCTATTATAGTAR R GCCTATAR AR AR TT CTATCATARTATTGGTATT TCCRARGTATASTITT
ATGRCCTATTATAGTAR R GCCTATAR AR AR TT CTATCATARTATTGGTATT TCCRARGTATASTITT
ATGRCCTATTATAGTAR R GCCTATAR AR AR TT CTATCATARTATTGGTATT TCCRARGTATASTITT

GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

ATGRCCTATTATAGTAR R GCCTATAR AR AR TT CTATCATARTATTGGTATT TCCRARGTATASTITT

GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

ATGRCCTATTATAGTAR R GCCTATAR AR AR TT CTATCATARTATTGGTATT TCCRARGTATASTITT

GCTCTTRRRACTCTCAGSCTICTCTITRAGSE

ATGACCTATTATAGT AR AGCCTATAR R R AR TT GTATCATARTATIGGIATT TCCARGTIATAGTTIT

GUICTTARRACTCICRGCTICICITIAGE

ATGACCTATTATAGT AR AGCCTATAR R R AR TT GTATCATARTATIGGIATT TCCARGTIATAGTTIT

GUICTTARRACTCICRGCTICICITIAGE

ATGRCCTIATTATAGT AR NGO C TR TR L AR TT CTATCATAR TATTIGETIATT TCCARGTATAS

GCTICTTRRRRCTCICRGCTICICITIAGE

ATERCCTATTATAGTAR RGO CTATAR R R AR TT GTATCATARTATIGGTATT TCCARGTATAGSTTITIT

GCTCTTARRACTCTICRGCTICTCTTITAGE

GCTCTTRARRACTCTCRGCTICTCTTITAGE

ATGRCCTATTATAGT AR RGO CTATAR R R AR TT GTATCATARTATTIGGTATT TCCARGTATASTTITIT

701

200

A CGTTTCA R CATGRATCAC CCATCTTATCATGET ACCATTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGECARTT TCTGT AGATT TGARATTCTT TCTTGAT
AT TTCARCRTGAATCRCCCATCTTATCATGET RCCATTACT CTTCCTTGTATICAT TGETGECARTT TCTGT AGRTTTGRRA TTCTTTCTTGAT
AT TTCR R AT CA AT R A TC T T AT C AT GET ACCA TTAC T CT T OO TTGTAT TCAT TGETGECR AT T TCTET AGATT TEGRRA TTCTTTOTTGAT
AR CETTTCA R CATGRATCACCCATCTTATCATGET RCCATTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGGCARTT TCTGT AGATT TGRARATTCTT TCTTGAT
L CGTTTC R CATGR AT A CCRTCTTATCATGET ACCATTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGGCRRTT TCTGT AGRTT TGARRTTCTT TCTTGAT
AT TTCR R AT CA AT R A TC T T AT C AT GET ACCA TTAC T CT T OO TTGTAT TCAT TGETGECR AT T TCTET AGATT TEGRRA TTCTTTOTTGAT
ARCGETTTCARCATGRATCACCCATCTTATCATGET ACCATTACT CTTCCTTGTATICAT TGETGECARATT TCTGT AGATT TGRRATTCTT TCTTGAT
T T T R AT GR AT R CCRTCTTAT C AT GET ACCA TTACT CTTCC TTGTAT TCAT TGETGECARTT TCTGT AGRTTTGARRTTCTT TCTTGAT
A CETTTCA R CATGAATCAC CCATCTTATCATGET ACCA TTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGECAATT TCTET AGATT TGARA TTCTT TCTTGAT
ERCGETTTCARRCATGRATCRCCCATCTTATCATGET RCCATIACT CTICCTIGIATICAT IGETGGCARTT TCTGT AGRTTTGRRRTTCTTTCTTGAT
T T T R AT GR AT R CCRTCTTAT C AT GET ACCA TTACT CTTCC TTGTAT TCAT TGETGECARTT TCTGT AGRTTTGARRTTCTT TCTTGAT
A CGTTTCA R CATGRATCAC CCATCTTATCATGET ACCATTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGECARTT TCTGT AGATT TGARATTCTT TCTTGAT
ARG T TR R TGAATCRC CCATCTTATCATGET RCCA TTACT CTTCCTIGTATICAT TGETGGCARTT TCTGT AGRT T TGRRATTCTT TCTTGAT
AT TTC AR AT GR AT A AT TTATCATGET ACCA TTACT CTTCC TTGTAT TCAT TEETEECRATT TCTET AGATT TGRRA TTCTT TCTTGAT
AR CETTTCA R CATGRATCACCCATCTTATCATGET RCCATTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGGCARTT TCTGT AGATT TGRARATTCTT TCTTGAT
AT TTCARCRTGAATCRCCCATCTTATCATGET RCCATTACT CTTCCTTGTATICAT TGETGECARTT TCTGT AGRTTTGRRA TTCTTTCTTGAT
AT TTCR R AT CA AT R A TC T T AT C AT GET ACCA TTAC T CT T OO TTGTAT TCAT TGETGECR AT T TCTET AGATT TEGRRA TTCTTTOTTGAT
ASTRRCGTTTCARCRTGRATCRCCCATCTTATCATGET ACCATTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGGCARTT TCTGT AGRTT TGRARATTCTT TCTTGAT
T T T R AT GR AT R CCRTCTTAT C AT GET ACCA TTACT CTTCC TTGTAT TCAT TGETGECARTT TCTGT AGRTTTGARRTTCTT TCTTGAT
A CETTTCA R CATGAATCAC CCATCTTATCATGET ACCA TTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGECAATT TCTET AGATT TGARA TTCTT TCTTGAT
AR CGTTTCARCATGRATCRCCCATCTTATCATGET ACCATTACT CTTCCTTGTATICAT TGETGECARTT TCTGT AGATT TGRARATTCTT TCTTGAT
L CGTTTC R CATGR AT A CCRTCTTATCATGET ACCATTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGGCRRTT TCTGT AGRTT TGARRTTCTT TCTTGAT
A CETTTCA R CATGAATCAC CCATCTTATCATGET ACCA TTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGECAATT TCTET AGATT TGARA TTCTT TCTTGAT
ARG T TR R TGAATCRC CCATCTTATCATGET RCCA TTACT CTTCCTIGTATICAT TGETGGCARTT TCTGT AGRT T TGRRATTCTT TCTTGAT
AT TTC AR AT GR AT A AT TTATCATGET ACCA TTACT CTTCC TTGTAT TCAT TEETEECRATT TCTET AGATT TGRRA TTCTT TCTTGAT
A CGTTTCA R CATGRATCAC CCATCTTATCATGET ACCATTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGECARTT TCTGT AGATT TGARATTCTT TCTTGAT
ARCGTTTCARCRATGAATCRCCCATCTTATCATGET ACCATTACT CTTCCTTGTATICAT TGETGECARTT TCTGT AGATTTGRAR TTCTTTCTTGAT
AT TTC AR AT GR AT A AT TTATCATGET ACCA TTACT CTTCC TTGTAT TCAT TEETEECRATT TCTET AGATT TGRRA TTCTT TCTTGAT
AR CETTTCA R CATGRATCACCCATCTTATCATGET RCCATTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGGCARTT TCTGT AGATT TGRARATTCTT TCTTGAT
L CGTTTC R CATGR AT A CCRTCTTATCATGET ACCATTACT CTTCCTTGTATTCAT TGETGGCRRTT TCTGT AGRTT TGARRTTCTT TCTTGAT
AT TTCR R AT CA AT R A TC T T AT C AT GET ACCA TTAC T CT T OO TTGTAT TCAT TGETGECR AT T TCTET AGATT TEGRRA TTCTTTOTTGAT
AR CGTTTCA R CATGRATCACCCATCTTATCATGET ACCATTACT CTTCCTTGTATICAT TGETGECARATT TCTGT AGATT TGRARATTCTT TCTTGAT

GCTRRATTTITTCRAGCRAGECCATTIGTTTITIRAST

GOTARATTTTTCARGCRAGECCATTETTTTTITAS

GCTRARTTTTTCRRGCRAGECCATTGTTTTTTAS
GCTRRRTTTTTCRRGCRAGECCATTGTTTTTITRAS
GUTRRARTTTTICRRGCRGGCCATTIGITITITIRAS
GCTRRATTTITTCRAGCRAGECCATIGTTITITIRG
GCTRRATTTITTCRAGCRAGECCATIGTTITITIRG
GCTRRATTTTTCRARGCRAGECCATTGTTTTTTAS

GOTARATTTTTCARGCRAGECCATTETTTTTITAS
GCTRARTTTTTCRRGCRAGECCATTGTTTTTTAS
GCTARATTTTTCRRGCRAGECCATTGTTTTTITAS
GUTRRARTTTTICRRGCRGGCCATTIGITITITIRAS
GCTRRATTTITTCRAGCRAGECCATTIGTTITTITIRG
GCTRRATTTITTCRAGCRAGECCATIGTTITITIRG
GCTRRATTTTTCRARGCRAGECCATTETTTTTTAS
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Anhang

7.8 Sequenzen flr das Kandidatengen REVOLUTA

Harslevelue
Arbane
Koshu
Riuschling
Black Rose
Cardinal
1-84 Gm Gm
1-84 Gm Hm
M242 Hm

Regent
Dornfelder
Kerner
Miller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot

Schwarzriealing
Dakapo
5t. Laurent

V.

138 Gm Gm
13 Gm Em

INER 777 Gm
54 Gm Gm

Harslevelue
Arbane
Koshu
REuschling
Black Rose
Cardinal
1-84 Gm Gm
1-34 Gm Hm
M242 Hm
1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miller-Thurgau
Muskatell

Dunkelfelder
Traminer rot
3:1

Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

S5t. Laurent

1 is

8 Gm Gm
13 Gm Em
INRE 777 Gm
54 Gm Gm

Harslevelue
Arbane
Koshu
Riuschling
Black Rose
Cardinal
1-84 Gm Gm
1-84 Gm Hm
M242 Hm
1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Eerner
Miller-Thurgau
Muskatell
Rie ng
Dunkelfelder
Traminer rot

Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

3t.

18 Gm Hm
INER 777 Gm
54 Gm Gm

(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)
(1)

(&3]
(1)
(1
(&3]
(5)
(21)
(53]
(1
(1
%)
(1
(1
(1
(&3]
(1)
(1
(&3]

(1
(53]
(1
(1
=
(1
(1)
(1
(1
()
(1
(53]
(1

(94)
(24)
(94)
(24)
(105)
(121)
(25)
(35)
(22)
(105)
(21)
(21)
(24)
(91)
(21)
(91)
(92
(94)
(23)
(22)
(54)
(22)
(105)
(22)
(51)
(24)
(24)
(24)
(24)
(22
(21)

1 100

GAG
TTTTTRARTRATGATRACGRG

GAG

GAG

200
—G66TIGGGTTGGTGTIITATGTCGTCTARATTATACACATAGATARARGGGGETTGATIGATGCCTAGCGGGTTTGTICITCCTICITACTCTICA
— TIGGGTTGGTGTITATGTCGTCTARATTATACACATAGATARARGGGGGTTGATTGATHECCTAGCGGGTTTGTCTTCCTICTTACTCTCA
- TIGGGTTGGTIGTIITATGTCGTCTAAATTATACACATAGATARAAGGGGGTTGATIGATRCCTAGCGGETTTGTICTITCCTICITACTCTICA
—E66TIGGGTTGGTGTIITATGTCGTCTAAATTATACACATAGATARARAGGGGETTGATIGATGCCTAGCGGGTTTGTICTITCCTICITACTCTICA
GGAGGRGEEETTGGGTTGGTGTITATGTCGTCTRARTTATACACATAGATARRAGGGGGTTGATTGATBCCTAGCGGGTTTGTCTTCCTICTTACTCTCA
GGAGGAGEEET IGEGTTGGTGTITATGTCGTCTARATTATACACATAGATARAAGEGEGTTGATIGATBCCTAGCGGGTTTGTICITCCTICTTACTCTCA
G66 T IGGGTTGGTGTIITATGTICGTCTAARTTATACACATAGATARARGGGGETTGATIGATECCTAGCGGGTTTGTICTITCCTICTITACTCTICA
G666 T IGGGTIIGGIGIITATGICGTICTAARTTATACACATAGATARARGGGGGTIGATIGATRCCTAGCGGGTITIGICITCCTICTITACTCICA
——BTIGGGTTGETGTITATGTCGTCTARATTATACACATAGAT AR AAGGGEGTTGATTGATECCTAGCGGGTTTGTCITCCTICTITACTCTCA

TIGGGTTGGTGTIITATGTCGTCTAAATTATACACATAGATARARAGGGGGTTGATIGATGCCTAGCGGEGTTTGTICTITCCTICITACTCTICA
—TIGGGTITGGTIGIITATGICGTCTRRRTTATACACATAGATARANGGGGGTIGATIGATRCCTAGCGGGTITIGICITCCTICITACTCTICA
—-TIGGGTTGGTGTIITATGTCGTCTAAATTATACACATAGATARARGGGGGTTGATIGATGCCTAGCGGETTTGTICTITCCTICTITACTCTICA
BE6TIGGGTTGGTGTITATGTCGTCTAARTTATACACATAGATARARAGGGGETTGATIGATECCTAGCGGEGTTTGTICTITCCTICTITACTCTICA
—-TIGGGTTGGTGIITATGTICGTCTARATTATACACATAGATARARGGGGGTTGATIGATGCCTAGCGGGTTTGTICTITCCTICITACTCTICA
—-TIGGGITGGIGIITATGTICGTICTARRTTATACACATAGATARARGGGGETTGATIGATECCTAGCGGETTTGICITCCTICITACTCICA
———TIGGGTTGGTGTITATGTICGTCTARRTTATACACATAGATARARGGGGGTTGATTGATECCTAGCGGGTTTGTCITCCTICTITACTCTCA
——BTIGGGTTGGTGTITATGT CGTCTRAARTTATACACAT AGAT AR ANGGGGGTTGATTGATGCCTAGCGGGTTTGTCITCCTICTITACTCTCA
TIGGGTTGGTGTTTATGTCGTCTARATTATACACATAGATARARGGGGGTTGATTGATHECCTAGCGGGTTTGTCTTCCTICTTACTCTCA
—BETTGGGTTGETGTITATGTCGTCTARATTATACACATAGATARARGGGGGTTGATTGATECCTAGCGGGTTTGTCITCCTICTITACTCTCA
GEGTIGGGTTGGTGTIITATGTICGTCTAARTTATACACATAGATARARGGGGETTGATIGATECCTAGCGGGTTTGTICTITCCTICITACTCTICA
BEGTIGGGTIIGGIGIITATGICGTICTAARTTATACACATAGATARARGGGGGTIGATIGATECCTAGCGGGTITIGICITCCTICITACTCICA
-= ——BTIGGGTTGETGTITATGTCGTCTARATTATACACATAGAT AR AAGGGEGTTGATTGATECCTAGCGGGTTTGTCITCCTICTITACTCTCA
GGAGGA TIGGGTTGGTGTIITATGTCGTCTAAATTATACACATAGATARAAGGGGGTTGATIGATGCCTAGCGGEGTTTGTICTITCCTICITACTCTICA
——————— B66TIGGGTTGGTGIITATGTICGTCTAARTTATACACATAGATARARGGGGETTGATIGATECCTAGCGGGTTTGTICTITCCTICITACTCTICA
———-TIGGGITGGIGIITATGTCGTCTARATTATACACATAGATARARGGGGETTGATIGATECCTAGCGGETTTGICITCCTICITACTCTICA
—E66TIGGGTTGGTGTIITATGTCGTCTAAATTATACACATAGATARAAGGGGGTTGATIGATGCCTAGCGGEGTTTGTICITCCTICITACTCTICA
—G66TIGGGTTGGTGTIITATGTCGTCTARATTATACACATAGATARARGGGGETTGATIGATGCCTAGCGGGTTTGTICITCCTICITACTCTICA
— TIGGGTTGGTGT I TATGTCGTCTARATTATACACATAGAT ARARGGGGGTIGATIGATHECCTAGCGGGTTTGTCTTCCTICTTACTCTCA
- TIGGGTTGGTGTIITATGTCGTCTAAATTATACACATAGATARAAGGGGETTGATIGATGCCTAGCGGETTTGTICTITCCTICITACTCTCA
—-—-GBTIGGGTTGGTGIITATGTCGTCTAAATTATACACATAGATARARGGGGETTGATIGATGCCTAGCGGGTTTGTICITCCTICITACTCTICA
—————————— TIGGGIIGGIGIITATGICGICTARRTTATACACATAGATARARAGGGGGTIGATIGATECCTAGCGGGTITIGICITCCTICITACTCICA

201 300
GACATGTTITAGGGTTITITITICTCACTCTTIICTCTIGITITTICTCTICARTITCTCGGTGTITCCCARGCTTICTGATGCGGGGRARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITTITCTCACTCTTTCTCTGITITTICTICTICAATTITCTCGGIGTITTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTITAGGGTTITITITICTCACTCTTICTCTIGITITTYCTCTCARTITCTCGGTGTITCCCAMGCTTICTGATGCGGGGRRARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITTITICTCACTCTTTCTCTGITITTECTICTICAATTITCTCGGIGTTTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTITAGGGTTITITITICTCACTCTTIICTCTIGITITTICTCTICARTITCTCGGTGTITCCCARGCTTICTGATGCGGGGRARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITITICTCACTCTTTCTCTGITITTIICTICTICAATTITCTCGGIGTTTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGITITAGGGITIITTICTCACTCTIICICTIGITITIECTICICARTITCTCGGIGTITCCCARGCTTICTGATGCGGGGEARAAGTGGGCICICTITICG
GACATGTTTAGGGTITITITICTCACTCTTTCTCTGITITTECTCTICAATTITCTCGGIGTTTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGITITAGGGITIITTICTCACTCTIICICTIGITITIECTICICARTITCTCGGIGTITCCCARGCTTICTGATGCGGGGEARAAGTGGGCICICTITICG
GACATGTTTAGGGTITITITICTCACTCTTTCTCTGITITTECTCTICAATTITCTCGGIGTTTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITITCTCACTCTITCTCTGTITITTECTCTCAATITCTCGGIGTITCCCARGCTTICTGAT GCGGGGAARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTTITITTITCTCACTCTTTCTCTGITITTICTICICAATTITCTCGGIGTTTCCCARGCTTICTGATGE ARARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITITCTCACTCTTTCTCTGITITTICTICICAATTITCTCGGIGTITTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTITAGGGTTITITITICTCACTCTTIICTCTIGITITTICTCTICARTITCTCGGTGTITCCCARGCTTICTGATGCGGGGRARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITTITCTCACTCTTTCTCTGITITTICTICICAATTITCTCGGIGTITTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTITAGGGTTTIITICTCACTCTTIICTCTIGITITTECTCTCARTTITCTCGGTIGTITCCCARGCTTICTGATGCGGGGRRARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITIICTCACTCTTTCTCTIGITITTECTCTICAATTITCTCGGIGTITTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTITAGGGTTTIITICTCACTCTTIICTCTIGITITTECTCTCARTTITCTCGGTIGTITCCCARGCTTICTGATGCGGGGRRARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITITICTCACTCTTTCTCTGITITTECTCTICAATTITCTCGGIGTTTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGIITAGGGITIITTICTCACTCTIICICTIGITITIECICICARTITCTCGGIGT ITCCCARGCTTICTGATGCGGGGEARAAGTGGGCICICTITICG
GACATGTTTAGGGTITITITICTCACTCTTTCTCTGITITTIICTICTICAATTITCTCGGIGTTTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGITITAGGGITIITTICTCACTCTIICICTIGITITIECTICICARTITCTCGGIGTITCCCARGCTTICTGATGCGGGGEARAAGTGGGCICICTITICG
GACATGTTTAGGGTITITITICTCACTCTTTCTCTGITITTECTCTICAATTITCTCGGIGTTTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGITITAGGGITIITTICTCACTCTIICICTIGITITIECTICICARTITCTCGGIGTITCCCARGCTTICTGATGCGGGGEARAAGTGGGCICICTITICG
GACATGTTTAGGGTITITITICTCACTCTTTCTCTGITITTECTCTICAATTITCTCGGIGTTTCCCARGCTTICTGATGE ARRAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITITCTCACTCTITCTCTGTITITTECTCTCAATITCTCGGIGTITCCCARGCTTICTGAT GCGGGGAARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTTITITITCTCACTCTTTCTCTGITITTICTICICAATTITCTCGGIGTTTCCCARGCTTICTGATGE ARARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITITCTCACTCTITCTCTGTITITTECTCTCAATITCTCGGIGTITCCCARGCTTICTGAT GCGGGGAARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITTIICTCACTCTTTCTCTGITITTECTCTICAATTITCTCGGIGTTTCCCARGCTTICTGATGE ARARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTITITITCTCACTCTITCTCTGTITITTECTCTCAATITCTCGGIGTITCCCARGCTTICTGAT GCGGGGAARAGTGGGCTCICTICG
GACATGTTTAGGGTTITITTIICTCACTCTTTCTCTGITITTICTICICAATTITCTCGGIGTITTCCCARGCTTICTGATGE ARARAGTGGGCTCICTICG
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(331)
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(392)
(333)
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(394)
(333)
(333)
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301 400
TCCGGAGAGCCTITGCIGATCTCACTACT CCACCCCTICTITCCCTTGITTICTAGTGCCTGCGIGCCITCCEITITTACCTIGCCTITITICATCCIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTTCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTITCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCIGATCTCACTACT CCACCCCTICTITCCCTTGITTICTAGTGCCTGCGIGCCITCCEITITTACCTIGCCTITITICATCCIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTTCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTITCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGAT CTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTICTAGTGCCTGCGTGCCTITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTTCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGRGCCTITGCIGATCTCACTACTICCACCCCTICTTITICCCTIIGITTICIAGIGCCIGCGIGCCITCCGITITITACCIGCCTITITICATCCIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGAT CTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTICTAGTGCCTGCGTGCCTITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTTICTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTITCCCTTGITTTCTAGTGCCTGCGTIGCCTTCCGITTITTACCTGCCTTTITICATCCTGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTTICTAGTGCCTGCGTGCCTITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTITCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTITCCCTTGITTTCTAGTGCCTGCGTIGCCTTCCGITTITTACCTGCCTTTITICATCCTGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTTCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTITCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCIGATCTCACTACT CCACCCCTICTITCCCTTGITTICTAGTGCCTGCGIGCCITCCEITITTACCTIGCCTITITICATCCIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTTCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTITCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCIGATCTCACTACT CCACCCCTICTITCCCTTGITTICTAGTGCCTGCGIGCCITCCEITITTACCTIGCCTITITICATCCIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTTCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTITCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCIGATCTCACTACT CCACCCCTICTITCCCTTGITTICTAGTGCCTGCGIGCCITCCEITITTACCTIGCCTITITICATCCIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTTCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTITCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCIGATCTCACTACT CCACCCCTICTITCCCTTGITTICTAGTGCCTGCGIGCCITCCEITITTACCTIGCCTITITICATCCIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTTCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTITCTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGAT CTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTICTAGTGCCTGCGTGCCTITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTGATT
TCCGGAGAGCCTITGCTGATCTCACTACTCCACCCCTCTTTCCCTTGITTTICTAGTGCCTGCGTGCCITCCGITTTITACCTGCCTTITITICATCCTIGATT

401 500
TAGCTCAGRRATAACACCAAGATIGGEI TICTITGGACCTGITIGI GCAGT ITCTGAGGAGARRATATGAGGATIETTTTIGGGTITCAGACTTTAGART
TAGCTCAGARATAACACCAAGATTGGGT TICTITGGACCTGTITTGT GCAGTITCTGAGGAGARRATATGAGGATTETTITIGGGTTTCAGACTTTAGART
TAGCTCAGRRATAACACCAAGATIGGETI TICTITGGACCTGITIGIGCAGT I TCT GAGGAGARRATATGAGGATTYITTTIGGGTITCAGACTTTAGART
TAGCTCAGARATAACECCAAGATTGGGT TICTITGGACCTGTITTGT GCAGTITCTGAGGAGARAATATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGART
TAGCTCAGRRATAACACCAAGATIGGEI TICTITGGACCTGITIGI GCAGT ITCTGAGGAGARRATATGAGGATIETTTTIGGGTITCAGACTTTAGART
TAGCTCAGARATARCACCAAGATTGGGT TICTITGGACCTGTITTGT GCAGTITCTGAGGAGARARTATGAGGATTETTITIGGGTTTCAGACTTTAGART
TAGCTCAGARATAACECCAMGATTGGET TICTITGGACCTGTITTGTGCAGTITCTGAGGAGARRATATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCAGARATARCECCAMGATTGGGT TICTITGGACCTGTITTGT GCAGTITCTGAGGAGARARTATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCAGARATAACECCAMGATTGGET TICTITGGACCTGTITTGTGCAGTITCTGAGGAGARRATATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCAGARATARCECCAMGATTGGGT TICTITGGACCTGTITTGT GCAGTITCTGAGGAGARARTATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCAGARATAACECCAAGATTGGGTTICTITGGACCTGTITTGTGCAGTITCTGAGGAGARAATATGAGCGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCRGRRARTARCECCRRGRATTGGGT TICTITGGACCTGTITGTGCAGTITCTGAGGAGRRE RTATGRAGGATTCTTITIGGGTTTCAGRCTTTAGRRT
TAGCTCAGARATAACECCAAGATTGGGT TICTITGGACCTGTITT T GCAGTITCTGAGGAGARAATATGAGGATTETTITIGGGTTTCAGACTTTAGART
TAGCTCAGRRATAACACCAAGATIGGEI TICTITGGACCTGITIGI GCAGT ITCTGAGGAGARRATATGAGGATIETTTTIGGGTITCAGACTTTAGART
TAGCTCAGARATAACACCAAGATTGGGT TICTITGGACCTGTITTGT GCAGTITCTGAGGAGARAATATGAGGATTETTITIGGGTTTCAGACTTTAGART
TAGCTCAGRRATAACACCAAGATIGGEI TICTITGGACCTGITIGI GCAGT ITCTGAGGAGARRATATGAGGATIETTTTIGGGTITCAGACTTTAGART
TAGCTCAGARATAACACCAAGATTGGGT TICTITGGACCTGTITTGTGCAGTITCTGAGGAGARAATATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGART
TAGCTCAGRRATAACACCAAGATTIGGEI TICTITGGACCTGITIGIGCAGT I TCTGAGGAGARRATATGAGGATIETTTTIGGGTT -CAGACTTTAGART
TAGCTCAGARATARCECCAMGATTGGGT TICTITGGACCTGTITTGT GCAGTITCTGAGGAGARARTATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCAGARATAACECCAAGATTGGET TICTITGGACCTGTITTGTGCAGTITCTGAGGAGARARATATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCAGARATARCACCAAGATTGGGT TICTITGGACCTGTTTGT GCAGTITCTGAGGAGARAATATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGART
TAGCTCAGARATAACECCAAGATTGGET TICTITGGACCTGTITTGTGCAGTITCTGAGGAGARARATATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCAGARATARCRCCAAGATTGGGT TICTITGGACCTGTITTGT GCAGTITCTGAGGAGARAATATGAGGATTETTTTIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCAGARATAACECCAMGATTGGET TICTITGGACCTGTITTGTGCAGTITCTGAGGAGARRATATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCAGARATARCECCAMGATTGGGT TICTITGGACCTGTITTGT GCAGTITCTGAGGAGARARTATGAGGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCAGARATAACECCAAGATTGGGTTICTITGGACCTGTITTGT GCAGTITCTGAGGAGARAATATGAGCGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCRGRRARTARCACCRRGRATTGGGT TICTIIGGACCTGTITGTGCAGTITCTGAGGAGRRE RTATGRGGATTCTTITIGGGTTTCAGRCTTTAGRRT
TAGCTCAGARATAACECCAAGATTGGGTTICTITGGACCTGTITTGTGCAGTITCTGAGGAGARAATATGAGCGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCRGRRATARCECCRRGRTTGGGT TICTITGGACCTGTITGTGCAGTITCTGAGGAGRRR RTATGRAGGATTCTTITIGGGTT-CAGRCTTTAGRRT
TAGCTCAGARATAACECCAAGATTGGGTTICTITGGACCTGTITTGTGCAGTITCTGAGGAGARAATATGAGCGATTETTITIGGGTT -CAGACTTTAGAAT
TAGCTCRGRRRTARCGCCRRGRATTGGGT TICTIIGGACCTGTITGTGCAGTITCTGAGGAGRRE RTATGRAGGATTCTTITIGGGTTTCAGRCTTTAGRRT

501 600
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARARTACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGETCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGETCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGETCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTICACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGCICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTITGGACAATCCTTCATCCARGCARTAGGTTGGGGTITITTCACARRRATACAGACCCTTGTGTICTGTATGCTGCICAGRETCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTIITTTCACAARARTACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGETCTGCC
AN TCAGAGCTCCAGT TIGGACARTCCTITCATCCARGCARTAGGTTIGEGGT TITTTCACAARAATACAGACCCTTIGIGTICTIGIATGCIGCICAGCICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGCICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICTIGIATGCTGCICAGCICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTITGGACAATCCTTCATCCARGCARTAGGTTGGGGTITITTCACARRRATACAGACCCTTGTGTICTGTATGCTGCICAGCTCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTICACAARARTACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGCICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGETCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTICACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGETCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGETCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTITGGACAATCCTTCATCCARGCARTAGGTTGGGGTITITTCACARRRATACAGACCCTTGTGTICTGTATGCTGCICAGRETCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARARTACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGETCTGCC
AN TCAGAGCTCCAGT TIGGACARTCCTITCATCCARGCARTAGGTIGGGGTI TITTTCACAARAATACAGACCCTTIGIGTCTIGIATGCIGCICAGETICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGETCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICTIGIATGCTGCICAGCICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTITGGACAATCCTTCATCCARGCARTAGGTTGGGGTITITTCACARRRATACAGACCCTTGTGTICTGTATGCTGCICAGRETCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTICACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGETCTGCC
AN TCAGAGCTCCAGT TIGGACAATCCTITCATCCARGCARTAGGTTIGEGGTI TITTTCACAARAATACAGACCCTTIGIGTICTIGIATGCIGCICAGCICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTIITTTCACAARARTACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGETCTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICTIGIATGCTGCICAGCTICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGCICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTICACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGCICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTITGGACAATCCTTCATCCARAGCARTAGGTTGGGGTITITTCACARRRATACAGACCCTTGTGTICTGTATGCTGCICAGHTICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTICACAARARTACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGCICTGCC
AN TCAGAGCTCCAGT TIGGACARTCCTITCATCCARGCARTAGGTTIGEGGT TITTTCACAARAATACAGACCCTTIGIGTICTIGIATGCIGCICAGCICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTITCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTIITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICIGIATGCTGCICAGCICTGCC
ARTCAGAGCTCCAGTTTGGACAATCCTTCATCCAAGCAATAGGTTGGGGTTITTTCACAARAATACAGACCCTTIGTIGICTIGIATGCTGCICAGETCTGCC
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Anhang

Harslevelue
Erbane
Koshu
Rduschling
Black Rose
Cardinal

Regent
Dornfelder
Eerner
Miller-Thurgau
Muskatell
Rie ng
Dunkelfelder

Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
Villaris

18 Gm Gm

18 Gm Hm

INER 777 Gm

54 Gm Gm

Harslevelue
Arbane

Koshu
Rduschling
Black Rose
Cardinal
1-84 Gm Gm
1-84 Gm Hm
MZ4Z Hm

1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miller-Thurgau
Muskateller
Rie=ling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
Villaris

18 Gm Gm

18 Gm Hm
INER 777 Gm
54 Gm Gm

Harslevelue
Arbane
Koshu
REuschling
Black Rose
Cardinal

1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Eerner
Miller-Thurgau

Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Felicia
Grauburgunder
Portugieser
Schwarzriesling
Dakapo

5t. Laurent
Villaris

18 Gm Gm

18 Gm Hm

INER 777 Gm
54 Gm Gm

(434)
(494)
(434)
(493)
(5085)
(521)
(434)
(494)
(481)
(504)
(430)
(491)
(434)
(491)
(481)
(491)
(481)
(493)
(432)
(493)
(433)
(481)
(504)
(483)
(430)
(483)
(484)
(483)
(483)
(481)
(481)

1594)
(594)
1594)
(533)
[605)
1621)
1594)
[594)
1591)
[604)
[530)
1591)
(594)
1591)
(5391)
1591)
(5391)
1533)
1592)
1593)
1593)
1591)
[604)
1593)
[530)
[533)
[594)
[533)
1593)
[531)
[591)

(634)
(634)
[634)
(633)
(705)
(721)
(694)
[634)
(631)
(704)
(630)
(631)
[634)
(631)
(691)
(631)
(691)
(633)
(632)
(693)
(633)
(691)
(704)
(633)
(630)
(633)
(694)
(633)
(693)
(631)
(631)

601 700
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGAAGACGARGAGGCTGACCAGACCAGCGARACTTCATATCCTATCC
GRAGCATTTTGGCCGTRACCTIGGTCGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARRAGRGRAGRCGRAGRGGCTGACCAGRCCAGGRRACTTCATATCCTATCD
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGAAGACGARGAGGCTGACCAGACCAGCGARACTTCATATCCTATCC
GRAGCATTTTGGCCGTRACCTIGGTCGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARRAGRGRAGRCGRAGRGGCTGACCAGRCCAGGRRACTTCATATCCTATCD
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGAAGACGARGAGGCTGACCAGACCAGCGARACTTCATATCCTATCC
GRAGCATTTTGGCCGTRACCTIGGTCGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARRAGRGRAGRCGRAGRGGCTGACCAGRCCAGGRRACTTCATATCCTATCD
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGAAGACGARGAGGCTGACCAGACCAGCGARACTTCATATCCTATCC
GRAGCATTTTGGCCGTRACCTIGGTCGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARRAGRGRAGRCGRAGRGGCTGACCAGRCCAGGRRACTTCATATCCTATCD
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGAAGACGARGAGGCTGACCAGACCAGCGARACTTCATATCCTATCC
GRAGCATTTTGGCCGTRACCTIGGTCGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARRAGRGRAGRCGRAGRGGCTGACCAGRCCAGGRRACTTCATATCCTATCD
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGAAGACGARGAGGCTGACCAGACCAGCGARACTTCATATCCTATCC
GRAGCATTTTGGCCGTRACCTIGGTCGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARRAGRGRAGRCGRAGRGGCTGACCAGRCCAGGRRACTTCATATCCTATCD
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGAAGACGARGAGGCTGACCAGACCAGCGARACTTCATATCCTATCC
GRAGCATTTTGGCCGTRACCTIGGTCGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARRAGRGRAGRCGRAGRGGCTGACCAGRCCAGGRRACTTCATATCCTATCD
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGAAGACGARGAGGCTGACCAGACCAGCGARACTTCATATCCTATCC
GRAGCATTTTGGCCGTRACCTIGGTCGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARRAGRGRAGRCGRAGRGGCTGACCAGRCCAGGRRACTTCATATCCTATCD
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGAAGACGARGAGGCTGACCAGACCAGCGARACTTCATATCCTATCC
GRAGCATTTTGGCCGTRACCTIGGTCGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARRAGRGRAGRCGRAGRGGCTGACCAGRCCAGGRRACTTCATATCCTATCD
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGAAGACGARGAGGCTGACCAGACCAGCGARACTTCATATCCTATCC
GRAGCATTTTGGCCGTRACCTIGGTCGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARRAGRGRAGRCGRAGRGGCTGACCAGRCCAGGRRACTTCATATCCTATCD
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGAAGACGARGAGGCTGACCAGACCAGCGARACTTCATATCCTATCC
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTIGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARGAGRAGACGAAGAGGCTGACCAGACCAGGARACTTCATATCCTATCC
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTIGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGRAAGACGAAGAGGCTGACCAGACCAGGARACTTCATATCCTATCC
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTIGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARGAGRAGACGAAGAGGCTGACCAGACCAGGARACTTCATATCCTATCC
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTIGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGRAAGACGAAGAGGCTGACCAGACCAGGARACTTCATATCCTATCC
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTIGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARGAGRAGACGAAGAGGCTGACCAGACCAGGARACTTCATATCCTATCC
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTIGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGRAAGACGAAGAGGCTGACCAGACCAGGARACTTCATATCCTATCC
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTIGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARGAGRAGACGAAGAGGCTGACCAGACCAGGARACTTCATATCCTATCC
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTIGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGRAAGACGAAGAGGCTGACCAGACCAGGARACTTCATATCCTATCC
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTIGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARGAGRAGACGAAGAGGCTGACCAGACCAGGARACTTCATATCCTATCC
GAAGCATTTTGGCCGTACCTTIGGICGCTAGGCCATAGTGTGGACTGTCCARARAGAGRAGACGAAGAGGCTGACCAGACCAGEGARACTTCATATCCTATCC

701 800
AAGCTGTICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITICT
AAGCTGICTIGICCAGCTICTGATATCACACCATCGACGAACCTTACTCAAT CCCOGETCCARAATARCCTGCTCCTCARAGGGETGITGOGTGCGETTICT
AAGCTGTICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITICT
AAGCTGICTIGICCAGCTICTGATATCACACCATCGACGAACCTTACTCAAT CCCOGETCCARAATARCCTGCTCCTCARAGGGETGITGOGTGCGETTICT
AAGCTGTICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTITACTCAATCCCCGGTCCARARTARCCTGCTCCTCARAGGGTGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTITACTCAATCCCCGGTCCARARTARCCTGCTCCTCARAGGGTGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTITACTCAATCCCCGGTCCARARTARCCTGCTCCTCARAGGGTGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGTCTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGRARCCTTACTCAATCCCCGGTCCARAATARCCTGCTCCTCARAGGGTGTTGOGTGCGGTTITICT
AAGCTGTICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGICTIGICCAGCTICTGATATCACACCATCGACGAACCTTACTCAAT CCCOGETCCARAATARCCTGCTCCTCARAGGGETGITGOGTGCGETTICT
AAGCTGTICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITICT
AAGCTGICTIGICCAGCTICTGATATCACACCATCGACGAACCTTACTCAAT CCCOGETCCARAATARCCTGCTCCTCARAGGGETGITGOGTGCGETTICT
AAGCTGTICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITICT
AAGCTGICTIGICCAGCTICTGATATCACACCATCGACGAACCTTACTCAAT CCCOGETCCARAATARCCTGCTCCTCARAGGGETGITGOGTGCGETTICT
AAGCTGTICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTITACTCAATCCCCGGTCCARARTARCCTGCTCCTCARAGGGTGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTITACTCAATCCCCGGTCCARARTARCCTGCTCCTCARAGGGTGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTITACTCAATCCCCGGTCCARARTARCCTGCTCCTCARAGGGTGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTITACTCAATCCCCGGTCCARARTARCCTGCTCCTCARAGGGTGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGTCTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGRARCCTTACTCAATCCCCGGTCCARAATARCCTGCTCCTCARAGGGTGTTGOGTGCGGTTITICT
AAGCTGTICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGTCTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGRARCCTTACTCAATCCCCGGTCCARAATARCCTGCTCCTCARAGGGTGTTGOGTGCGGTTITICT
AAGCTGTICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITTICT
AAGCTGTCTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGRARCCTTACTCAATCCCCGGTCCARAATARCCTGCTCCTCARAGGGTGTTGOGTGCGGTTITICT
AAGCTGTICTGTCCAGCTTCTGATATCACACCATCGACGARCCTTACTCAATCCCCGGTCCAARATARCCTGCTCCTCAAR TGITGCGTGCGGTITTICT

801 900
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITTIIGGCICCGCARARATGGCCATGECEATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITITGGCICCGCARARATGGCCATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGC
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITIIGGCICCGCARAAATGGCCATGECGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITIIGGCICCGCARARATGGCCATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCRAGCTGATTCCGGTGI TTTGGCTCCGCRARRRARTGGLGATGGLGATTGCGCAGCAGCATAGGGRGAGTAGTAGCAGTGGTAGCE
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITTIIGGCICCGCARARATGGCCATGECEATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITITGGCICCGCAR LR R TEGLGATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGEAGAGTAGTAGCAGTGGTRAGCR
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITIIGGCICCGCARAAATGGCCATGECGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITITGGCICCGCARARATGGCCATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGC
ATACCCGCCTCCAGCTTCRAGCTGATTCCGGTGI TTTGGCTCCGCRARRRARTGGLGATGGLGATTGCGCAGCAGCATAGGGRGAGTAGTAGCAGTGGTAGCE
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITTIIGGCICCGCARARATGGCCATGECEATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITITGGCICCGCARARATGGCCATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGC
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITIIGGCICCGCARAAATGGCCATGECGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITIIGGCICCGCARARATGGCCATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCRAGCTGATTCCGGTGI TTTGGCTCCGCRARRRARTGGLGATGGLGATTGCGCAGCAGCATAGGGRGAGTAGTAGCAGTGGTAGCE
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITTIIGGCICCGCARARATGGCCATGECEATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITITGGCICCGCAR LR R TEGLGATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGEAGAGTAGTAGCAGTGGTRAGCR
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITIIGGCICCGCARAAATGGCCATGECGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITITGGCICCGCARARATGGCCATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGC
ATACCCGCCTCCAGCTTCRAGCTGATTCCGGTGI TTTGGCTCCGCRARRRARTGGLGATGGLGATTGCGCAGCAGCATAGGGRGAGTAGTAGCAGTGGTAGCE
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITIIGGCICCGCARARATGGCCATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITITGGCICCGCAR LR R TEGLGATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGEAGAGTAGTAGCAGTGGTRAGCR
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITTIIGGCICCGCARARATGGCCATGECEATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITITGGCICCGCARARATGGCCATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGC
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITIIGGCICCGCARAAATGGCCATGECGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITIIGGCICCGCARARATGGCCATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCRAGCTGATTCCGGTGI TTTGGCTCCGCRARRRARTGGLGATGGLGATTGCGCAGCAGCATAGGGRGAGTAGTAGCAGTGGTAGCE
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITTIIGGCICCGCARARATGGCCATGECEATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITITGGCICCGCAR LR R TEGLGATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGEAGAGTAGTAGCAGTGGTRAGCR
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITIIGGCICCGCARAAATGGCCATGECGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGCA
ATACCCGCCTCCAGCTTCAGCTGATICCGGTGITITGGCICCGCARARATGGCCATGGCGATTGCGCAGCAGCATAGGGAGAGTAGTAGCAGTGGTAGC
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Harslevelue
Arbane
Koshu
REuschling
Black Rose
Cardinal
1-84 Gm Gm
1-84 Gm Hm
M242 Hm
1-30 Gm Gm
1-45 Gm Gm
Regent
Dornfelder
Kerner
Miiller-Thurgau
Muskateller
Riesling
Dunkelfelder
Traminer rot
Silvaner
Fe iz
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Portugieser
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Dakapo
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vill
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[
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INER 777 Gm
54 Gm Gm

1794)
[7394)
1794)
1793)
[805)
1az1)
(794)
1794)
1791)
(204)
1790}
1791)
(794)
1791}
[791)
[791)
1791)
(793)
1792)
1793)
[793)
1791}
(204)
[793)
1790}
(793)
1794)
1793)
[793)
1791)
[791)

901
TCAACARGCATCTTGACTCCGGAARRTATG

TCARCRAGCATCTTGACICCGGRARATATGT

TCAACARGCATCTTGACTICCGGA.
TCAACARGCATCTTGACTCCGGRAANRTATG

TCRRCRAGCATCTTGACTCCGGRARATA

TCARCARGCATCTTGACTCCGGAARRTATGTGCGGTACACCGCA

TCARCRAGCATCTTGACTICCGGRAARATA

TCARCARGCATCTTGACICC ARRTA
TCAACARGCATCTTGACTCCGGAARRTATG

TCARCRAGCATCTITIGACICCGGRAARATATGTGCGGTACRCCGC

TCARCARGCATCTTGACTICCGGAARARTAT

TCAACARGCATCTTGACTICCGGARARTAT

TCARCRRGCATCTTGACTICCGGRR
TCAACARGCATCTTGACTICCGGARARTAT

TCAACARGCATCTTGACTICCGGA.

TCARRCRAGCATCTTGACTCCGGRARATAT

TCAACARGCATCTTGACTICCGGARARTAT

TCARCRAGCATCTTGACTCCGGRARATAT
TCARCRAGCATCTTGACTICCGGRARATAT

TCAACARGCATCTTGACTICCGGARARTAT

TCARCRAGCATCTTIGACICCGGRARATA

TCAACARGCATCTTGACTICCGGARARTAT

TCAARCARGCATCTTGACTCCGGRAARATATGTGCGGTACACCGTC

TCRRCRAGCATCTTGACTCCGGRARATA

TCAACARGCATCTTGACTICCGGAARRTA

TCARCRAGCATCTTGACTCCGGRARATAT

TCARCARGCATCTTGACICC ARRTH

TCAACARGCATCTTGACTICCGGARARTAT

TCARCRAGCATCTTIGACICCGGRARATAT
TCARCRAGCATCTTGACTICCGGRARATAT

TCAACARGCATCTTGACTICCGGAAARTAT

7.9 Sequenzen fir das Kandidatengen bZiP

1-84
1-84
1-30 Gm
1-45 Gm

18 Gm
Inra 7
Inra 777
1-84
1-30

18
Inrs
Inra

Gm
Gm

1-84
1-24
1-30
1-45

Gm
Gm
Gm
Gm
18 Gm

Inra 777
Inra 777
1-24
1-30 Gm
18 Gm
Inra
Inrs

Gm

1-24
1-24
1-30
1-45
18
Inras
Inra 77
1-24 Gm
1-30 Gm
18 Gm
Inra 777
Inra

Gm
Gm
Gm
Gm

1-84 Gm
1-84 Gm
1-30 G
1-45 Gm

18 Gm
Inra 7
Inra 777
1-84 Gm
1-30 Gn

18 Gm
Inra 777

Inra 7

Gm Rllel
Hm 211el
Gm Allel
Gm Z1lel
Em 2llel
Em R11el
Gm Allel
Gm Allel
Gm Allel
Gm Allel
Gm Allel
Em Allel

N N N N e el S S o

Gm 21lel 1
Hm Allel l
Gm Allel 1l
Gm L1lel 1l
Em 2llel l
Em 211el 1l
Gm Allel l
Gm Allel 2
Gm Allel 2
Gm B1lel 2
Gm Allel 2
Em 211el 2

Gm Rllel 1l
Hm Z1lell
Gm B1lel 1
Gm Rllell
Em Zllell
Em Xllell
Gm Allel 1
Gm Rllel 2
Gm Bllel 2
Gm Bllel 2
Gm Allel 2
Em Allel 2

Gm Allel 1l
Hm Allel 1
Gm Allel 1
Gm Allel 1l
Hm Allel 1
Hm Allel 1
Gm Allel 1
Gm Allel 2
Gm Rllel 2
Gm Allel 2
Gm Allel 2
Hm Allel 2

1 100
(1) TGTAARCGACGECCAGTTCTICAAGT TTCCACT ACARA GTGTTI TTARCTARTT TITTT TTARACT CTATT ATT TARAT TATCTTCTAARRT TTTAR RARC
(1) TGTARRCGACGECCAETTCTICAAGT TTCCACT ACA R GTGTI TTARC TARTT TI TTT TTARACT CTATTATT TARAT TATCTTCTAARRT TTTAR RARC
(1) TCTAARCGACGECCAETICTI CARGT TT CCACT ACA A GT G T TTARCTAMT T TI TTT TTARACT CTATT ATT TARAT TATCTTCTRARAT TTTAR RARC
(1) TGTAARCGACGECCAETTCTICARGT TTCCACT ACA R GT G TT TTARC TA AT T TI TTT TTARACT CTATT ATT TARAT TATCTTCTAARRT TTTAR RARC
(1) TGTAARCGRCGECCRETTCTI CARAGT TT CCACT AC A GT G TI TTARC TA AT T TI TTT TTARACT CTATT ATT TARRT TATCT TCT AR RAT TTTAR RARC
(1) TGTAARCGACGECCAGTTCTICAAGT TTCCACT ACARA GTGTTI TTARCTARTT TITTT TTARACT CTATT ATT TARAT TATCTTCTAARRT TTTAR RARC
(1) TGTAARCGACGECCRETTCTI CAAGT TT CCACT AC A GT G TI TTARC TA AT T TI TTT TTARACT CTATT ATT TARRT TATCT TCT AR RAT TTTAR RARC
(1) TCTAARCGACGECCAETICTI CARGT TT CCACT ACA A GT G T TTARCTAMT T TI TTT TTARACT CTATT ATT TARAT TATCTTCTRARAT TTTAR RARC
(1) TGTAARCGLCGECCAETTCTICARGT TTCCACT ACA R GT G TT TTARC TA AT T TI TTT TTARACT CTATT ATT TARAT TATCTTCTAAART TTTAR RARC
(1) TGTAARCGRCGECCRETTCTI CARAGT TT CCACT AC A GT G TI TTARC TA AT T TI TTT TTARACT CTATT ATT TARRT TATCT TCT AR RAT TTTAR RARC
(1) TGTAARCGACGECCRETTCTI CAAGT TT CCACT AC A GT G TI TTARC TA AT T TI TTT TTARACT CTATT ATT TARRT TATCT TCT AR RAT TTTAR RARC
(1) TGTAARCGACGECCAGTICTICARGT TT CCACT ACA A GTGTI TTARCTARTT TITTT TTARACT CTATT ATT TARAT TATCTTCT AARRT TITAR AARC

10l 200
RARTTTTCARARACETATERRGRARCARRGTGTT TIGARRCCGRTRACTAGT RRARGEARGCCARCCCTTT AR ARGGGRCE RARTATCT TRATATATTTATEL
AATTTTCARAARCATATARACARRCA RRGTCTT TIGARRCCCATACTAGT ARRGEAACCCARCCCTTT AAARCCEACR AAA TATCT TAATATATTTATAR
ARTTTTCARRRACATATAARGAARCA AR GTCTT TIGARRCCGATACTAGT ARAGEARGCCARCCCTTT AR ARCCEACR AR TATCT TRATATATTTATAL
AATTTTCAAARACATATARRGAARCARAGTCTT TIGARALCCGATACTAGT RARGEALGCCARCCCTTT AR ARCCGAC ARATATCT TAATATATTTATEL
AARTTTTCARRRACATATA ARGAARCA AR GTCTT TIGARRCCGATACTAGT ARAGEARGCCARCCCTIT AR ARCCCACA AAR TATCT TAATATATTTATAL
RARTTTTCARARACETATERRGRARCARRGTGTT TIGARRCCGRTRACTAGT RRARGEARGCCARCCCTTT AR ARGGGRCE RARTATCT TRATATATTTATEL
AATTTTCARAARCATATARACARRCA RRGTCTT TIGARRCCCATACTAGT ARRGEAACCCARCCCTTT AAARCCEACR AAA TATCT TAATATATTTATAR
ARTTTTCARRRACATATAARGAARCA AR GTCTT TIGARRCCGATACTAGT ARAGEARGCCARCCCTTT AR ARCCEACR AR TATCT TRATATATTTATAL
ARTTTTCARRRACATATAARGAARCA AR GTCTT TIGARRCCGATACTAGT ARAGEARGCCARCCCTTT AR ARCCEACR AR TATCT TRATATATTTATAL
AATTTTCAAARACATATARRGAARCARAGTCTT TIGARALCCGATACTAGT RARGEALGCCARCCCTTT AR ARCCGAC ARATATCT TAATATATTTATEL
AARTTTTCARRRACATATA ARGAARCA AR GTCTT TIGARRCCGATACTAGT ARAGEARGCCARCCCTIT AR ARCCCACA AAR TATCT TAATATATTTATAL
RRTTTTCARARACETATERRGRAARCARRGTGTT TIGARRCCGRTACTAGT RRARGEARGCCARCCCTIT AR ARGGGRCE RRRTATCT TRATATATTTATERL

(101}
(101}
(101}
(101}
(101}
(101}
(101}
(101}
(101}
(101}
(101}
(101}

0l 200

QQQQGEQQQQQG
3
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i
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%
3
o
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&
5
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E
i
E
|
&
:
=
B
H

a0l 400
(301) TTTATTTIATTGRARRGGANGTCACGARTAT CCCTETTTITTI TTRCT TTTCATATTIATCCARRCAGTARRART ARARAT AR AL TR RGR AR RCARTAT
(301) TTTATTTTATTGARAAGGARGTCACGARTAT CCGTETTITTTI TTECT TTTCATATTTATCCARACAGTARRRA AT AAARRT AR AAR TARGA AR RCARTAT
(301) TTTATTITIATTGAARAGGANGTCACGARTAT CCETRTTTITTITIRCT TTTCATATTTATCCARRCRAGTARRART ARARAT AR RAR TARCA AR RCART AT
(301) TTTATITIATTGRARRGGANGTCACGARTAT CCCIETTTITTI TTRCT TTTCATATTIATCCARRCACTARRART ARARAT AR AL TR RCR AR RCARTAT
(301) TTTATTTIATTGRRRAGEARGTCRACGARTAT CCGTGTTITTTI TTECT TTTCATATTTATCCARRCAGTARRARTARARRAT ARRAR TR RGR AR RCLATAT
(301) TTTATTTTATTGARAAGGARGTCACGARTAT CCGTETTITTTI TTECT TTTCATATTTATCCARACAGTARRRA AT AAARRT AR AAR TARGA AR RCARTAT
(301) TTTATTTIATTGAARAGCANCTCACCARTAT CCCTEITTITTITT RCT TTTCATATTT AT CCARRCAGTARRART ARARAT AR RAN TARCA AR ACART AT
(301) TTTATTTIATTGAARRGCARGTCACGARTAT CCGT-TTTITTITTIRCT TTTCATATTIATCCARRCACTARRART ARARAT AR AL TR RCR AR RCARTAT
(301) TTTATTTTATTGARRAGEARGTCRACGARTAT CCGT-TTTTTTITTECT TTTCATATTTATCCARRCAGTARRARTARARRAT ARRAR TR RGR AR RCARTAT
(301) TTTATTTIATTGRARRGGARGTCRCGARTAT CCGT-TTTITIITT -CITTTCATATTIATCCARRCAGTARRART ARARAT AR RAL TR RGR AR RCARTAT
(301) TTTATTTIATTGARALGGARGTCACGARTATCCGT-TTTTTTITT -CTTTTCATATTTATCCARACAGTARRA AT ARARRT ARRAR TARCA AR RCARTAT
(301) TTTATTTTATTGARAAGGARGTCACGARTAT CCGT-TTTTTTITT -CTITTCATATTTATCCARACAGTARRRA AT AAARRT AR AAR TARGA AR RCARTAT
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Anhang

1-24 Gm Gm Rllel l
1-284 Gm Hm 21lel 1l
1-30Gm Gm Allell
1-45Gm Gm Rllel l

18 Gm HEm Allel 1
Inrz 777 Hm Allel 1l
Inra 777 Gm A1lel 1
1-84 Gm Gm Rllel 2
1-30Gm Gm Allel 2

18 Gm Gm Allel Z
Inra 777 Gm Allel 2
Inra 777 Hm Allel 2

1-84 Gm
1-284 Gm
1-30 Gm
1-45 Gm

18 Gm
Inra 777
Inra 777
1-84 Gm
1-30 Gm

18 Gm
Inra 777
Inra 777

1-84 Gm
1-84 Gm
1-30Gm
1-45 Gm

18 Gm
Inra 777
Inra 777
1-84 Gm
1-30Gm

18 Gm
Inra 777
Inra 777

1-84 Gn
1-84 Gn
1-30 Gm
1-45 Gn

18 Gm
Inrzs 777
Inra 777
1-284 Gm
1-30 G

18 Gm
Inra 777
Inra 777

1-24 Gn
1-24 Gn
1-30 Gn
1-45 Gn

18 Gm
Inra 7177
Inra 7177
1-84 Gn
1-30 Gn

18 Gm
Inra 7177
Inra 7177

1-24 Gm
1-24 Gm
1-30 Gm
1-45 Gm

18 Gm
Inzra 777
Inra 777
1-24 Gm
1-30 Gm

18 Gm
Inra 777
Inra 777

1-84 Gm
1-84 Gm
1-30 Gm
1-45 Gm

18 Gm
Inra 777
Inrz 777
1-84 Gm
1-30 G

18 Gm
Inrs 777
Inrz 777

Gm Rllel l
Hm Al1lel 1l
Gm Allel l
Gm Rllel l
Em Rllel 1
Em Rllel 1
Gm Allel 1
Gm Rllel 2
Gm Rllel 2
Gm Allel 2
Gm Rllel 2
Em Allel 2

Gm Rllell
Hm Rllell
Gm Rllell
Gm Allel
Hm Allel
Hm Allel
Gm Allel
Gm Allel
Gm Allel
Gm Allel
Gm Allel
Hm Allel

[ S e

Gm Allel 1l
Hm Al1lel 1l
Gm Allell
Gm Allel 1l
Em Allel 1l
Hm Allel 1
Gm Allel 1
Gm Allel 2
Gm Allel 2
Gm Allel 2
Gm Allel 2
Hm Allel 2

Gm Rllell
Hm Rllell
Gm Rllell
Gm Rllell
Hm Allell
Hm Allel ]l
Gm Allel ]l
Cm Allel 2
Cm Allel 2
Gm Allel 2
Gm Allel 2
Hm Allel 2

Gm Rllel
Hm 21lel
Gm Rllel
Gm Bllel
Em 21lel
Em 21lel
Gm Rllel
Gm Rllel
Gm Bllel
Gm Allel
Gm Rllel
Em 2llel

N R N N N el el

Gm Rllel 1
Hm Rllel l
Gm Allel 1
Gm Rllel 1
Hm Rllell
Hm 21lel 1l
Gm Rllell
Gm Rllel Z
Gm Rllel Z
Gm Rllel 2
Gm Bllel Z
Hm Rllel Z

401 500
(401) ACRARRTGTCARRGATT TAGCARATITGCCACAT TTT TCTTATGAR GTEERENT 2. TTTCT TIART TTC AR TRGEA RAT AATRATTTT ATTTGCT ARG TCCA
(401) ACARATCTCARRGATT TAGCARATTTGCCACAT TTT TCTTATG AR CTEERETT A  TTTCT TTAAT TTCAATHGER AAT AAT AT TTT ATTTECTARG TCCA.
(401) ACARATGTCARRGATT TAGCARATITGCCACAT TTT TCTTATGAR GTRETENT 2. TTTCT TIAAT TTC AR TRGEA RAT ARTATTTT ATTTECT ARG TCCA
(401) ACARRTGTCARRGATT TAGCARATITGCCACAT TTT TCTTATG AR GTEERENT 2. TTTCT TIART TTC AR TRGEA RAT AATATTTT ATTTGCT ARG TCCA
(401) ACARATCTCARAGATT TAGCARATITGCCACAT TTT TCTTATGARGTEERETT . TTTCT TIAAT TTCAATHGER AAT AAT AT TTT ATTTECTARG TCCA
(401) ACRARRTGTCARRGATT TAGCARATITGCCACAT TTT TCTTATGAR GTEERENT 2. TTTCT TIART TTC AR TRGEA RAT AATRATTTT ATTTGCT ARG TCCA
(401) ACARATCTCARRGATT TAGCARATTTGCCACAT TTT TCTTATG AR CTEETETT A TTTCT TTAAT TTCAATHGER AAT AAT AT TTT ATTTECTARG TCCA.

(400) ACARATCTCARRGATT TAGCARATITCCCACAT TTT TCTTATGARGT-—-——- A TTTCT TIAAT TTCAATCGAR AAT AAT AT TTT ATTTECT ARG TCCA
(400) ACARATGTCARAGATT TAGCARATITGCCACATTTT TCTIATGARGT ACTITCITIART TTCARTCGARAAT AATATTITATTTGGT ARGTCCR
(333) ACRARRTGTCARRGATT TAGCARATITGCCRACATTTTTCTIATGARGT ACTTTCTTIART TTCARTCGARAATART AT TITATTTIGGTARGTCCH
(3595) ACARATCTCARRGATT TAGCARATTITGCCACATTTT TCTTATGAAGT ACTTTCTTTAAT TTCAATCGARAATAATATTIT AT TIGGTAAGTCCA
(333) ACRARRTGTCARRGATT TAGCARATITGCCACATTTT TCTIATGARGT ACTTTCTTIART TTCARTCGARAAT AT AT TITATTTIGGTARGTCCH
501 &00

(501} CTCRCTAAGRAGT TICCT TGARAGAT TC ARGET TITAGGETGTCCACCARRCT AT TEEATATC TEEARGECCT TATCC TCT AT ARAGAGCATATTITCAGR
(501} CTCACTRAGAAGT TICCT TGALAGAT TCARGAT TTTAGGETGTCCACC AR T AT TECATATC TEEAMGECCT TATCC TCT AT ARAGRAGCATATTTCAGR
(501} CTCACTAAGRAGTTICCT TGARAGAT TCARGET TITAGGET GTCCACCARACT AT TEEATATC TEEAAGECCT TATCCTCT AT ARAGAGCATATTTCAGR
(501} CTCRCTAAGRAGT TICCT TGARAGAT TC ARGET TITAGGETGTCCACCARRCT AT TEEATATC TEEARGECCT TATCC TCT AT ARAGAGCATATTITCAGR
(501) CTCRCTAAGRAGT TTCCT TeRRAGAT T AR GAT TTTAGGET G T oo A AR AT AT TEGAT AT TEEARGECCT TATCC TCTATARAGRGEATATTICRAGE
(501) CTCRCTAAGRAGT TTCCT TeRRAGAT T AR GAT TTTAGGET G T oo A AR AT AT TEGAT AT TEEARGECCT TATCC TCTATARAGRGEATATTICRAGE
(501} CTCACTAAGRAGTTICCT TGARAGAT TCARGET TTTAGGET GTCCACCARRCT AT TEEATATC TEEARGECCT TATCCTCT AT ARAGAGCATATTTCAGR
(434) CTCACTARGARGT TTCCT ToARRGRT T RAGAT TTTAGGAT G O A AR AT AT TESAT ST TEGARGECCT TATCC TCTATARRGRGCATATTTCAGR
(434) CTCACTARGAAGT TTCCT TG AR GAT To ARG AT TTTAGGET G oo ACC AR RO T AT TGRS AT GTC TEGARGECCT TATCC TCTATARAGAGEATATTTCAGE
(433} CTCRCTAAGAAGT TICCT TGARAGAT TCARGET TITAGGET GTCCRACC AR CT AT TEE AT GIC TEEARGECCT TATCC TCT AT ARAGAGCATATTITCAGR
(433) CTCACTARGAAGT TTCCT TeA AR GAT To ARG AT TTTAGGET G oo ACC AR RO T AT TEoAT GTC TEGARGECCT TATCC TCTATARAGAGEATATTTCAGE
(433} CTCACTAAGRAGTTICCT TGARAGAT TCARGET TTTAGGET GTCCACCARRCT AT TEEAT GIC TEEALGECCT TATCC TCT AT ARAGAGCATATTTCAGR

201 700
(801} ACTCECARAACTTCOCCACCACT CTICT GET T CRCCCAGT TCAR TCATCAGT TTCGI TTCIGTI CTICCTIT TITIRGTITITGTITITITGITITCTCT
(801} ACTCECARAACTTCOCCACCACT CTICT GET T CRCCCAGT TCAR TCATCAGT TTCGI TTCIGTI CTICCTIT TITIRGTITITGTITITITGITITCTCT
(801} ACTCECARAACTTCOCCACCACT CTICT GET T CRCCCAGT TCAR TCATCAGT TTCGI TTCIGTI CTICCTIT TITIRGTITITGTITITITGITITCTCT
(€01} ACTCECAAAMCTTCCCCACCECT CTTCT GG TTCAC CCAGT TC AT A TC AT TTCGT TT CTGTI CTTCCTIT TT TIRGT T TTTGT TITITGT TTICTGT
(601} ACTCECAAAMTTCOCCACCECT CTTCT GG TTCACCCAGT TC AR TCATCAGT TTCGT TT CTGTI CTTCCTIT TT TIRGT T TI TGT TITITGT TITCTGT
(601} ACTCECAAAMTTCOCCACCECT CTTCT GG TTCACCCAGT TC AR TCATCAGT TTCGT TT CTGTI CTTCCTIT TT TIRGT T TI TGT TITITGT TITCTGT
(601} ACTCECAAAMCTTCOCCACCECT CTTCT GG TTCACCCAGT TC AR TCATCAGT TTCGT TT CTGTI CTTCCTIT TT TIRGT T TI TGT TITITGT TITCTGT
(554) ACTCCCAAAMCTTCOCCACCT T CTTCT GG TTCAC CCAGT TC AR TCATCAGT TTCGT TTCTGTI CTTCCTII TT TT-GITTI TGT TITITGT TTTCTGT
(554} ACTCCCARAACTTCOCCACCT CT CTICT GET T CRCCCAGT TCAR TCATCAGT TTCET TTCIGTICTICCTIT TI TT-GTITITGTITITITGITITCTGT
(553) ACTCCCRAAAMCTTCOCCACCT CT CTTCT GG TTCAC CCAGT TC AR TCATCAGT TTCGT TTCTGTI CTTCCTIT TT TT-GTITTI TGT TITITGT TTTCTGT
(553) ACTCCCRAAAMCTTCOCCACCT CT CTTCT GG TTCAC CCAGT TC AR TCATCAGT TTCGT TTCTGTI CTTCCTIT TT TT-GTITTI TGT TITITGT TTTCTGT
(553) ACTCCCAAAMCTTCOCCACCT T CTT CT GG TTCAC CC AT TC AR TCATCAGT TTCGT TT CTGTI CTTCCTII TT TT-GITTI TGT TITITGT TTTCTGT

701 200
(701} TICTIGCIITIGGIGIT TTTGATT GEI TTCIARGCTT CTGAT CATGART CCACGTCTET AGCACTETGATATCGARCTACACA AT CCT CCTEGCET CEETTTC
(701} TTCTGCTITIGGIGTI TTTIGATT GET TTCTARGCTTCTGRTCATGRATCCACGTCTET AGGAC TG TGATATGA RCTACE R ATCCT CCTEGCGT CGETTTC
(701} TICTIGCTITIGEICII TITGATT GETI TTCIARGCTT CTGAT CATGART CCACGTCTET AGGACTETGRTATCGARCTACKCA AT CCT CCTECET CEETTTC
(701} TTCTGCTTTIGGIGTT TTTIGATT GET TTCTARCCTTCTGATCATGAATCCACGTCTET AGCAC TETGATATCA ACTACACA ATCCT CCTRCET CEETTTC
(701} TICTIGCTITIGGIGCII TITGATI GETI TTCIARGCTTCTGAT CATGART CCACGTCTET AGGAC TG TGRATATGARCTACRCARTCCT CCTECET CEETTTC
(T01) TTCTIGCTTTIGGIGTI TTTGATT GETTTCIARCCTTCTGATCATGAATCCACGTCTET AGGAC TG TGATATGA ACTACACA ATCCT CCTRCGTCOGTTIC
(701} TTCTGCTITIGGIGTI TTTIGATT GET TTCTARGCTTCTGRTCATGRATCCACGTCTET AGGAC TG TGATATGA RCTACE R ATCCT CCTEGCGT CGETTTC
(€53) TTCTGCTITIGGIGTI TTIGATI GET TTCTARCCTTCTGATCATGAATCCACGTCTET AGEAC TETGATATCA RCTACACA ATCCT CCTRCETCEGTTTC
(€53) TICTIGCTITIGEIGCII TTTGATI GETI TTCIARGCTTCTGAT CATGART CCACGTCTET AGGAC TG TGRTATGARCTACRCA AT CCT CCTECET CEETTTC
(€52) TTCTGCTTTIGGIGTI TTIGATT GETTTCIARCCTTCTGATCATGAATCCACGTCTET AGGAC TG TGATATGA ACTACACA ATCCT CCTRCGTCOGTTIC
(€52) TICTIGCTITIGGIGCII TTTGATI GETI TTCIARGCTTCTGAT CATGART CCACGTCTET AGGACTETGRATATGARCTACRCA AT CCTCCTECETCEETTTC
(852) TTICIGCTITIGGIGCII TITGATT GETI TTCIARGCTT CTGAT CATGART CCACGTCTET AGGACTETGATATGAACTACKCA T CCT CCTECET CEETTTC

20l 00
(2801} TICTCCTCCAGICCTICICIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACTATI GT GAT TTCTI TCETT TCETTICETI TOGTGCTICTGTALATT
(2801} TICTCCTCCAGICCTICICIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACTATI GT GAT TTCTI TCETT TCETTICETI TOGTGCTICTGTALATT
(2801} TICTCCTCCAGICCTICICIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACTATI GT GAT TTCTI TCETT TCETTICETI TOGTGCTICTGTALATT
(2801} TICTCCTCCAGICCTICICIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACTATI GT GAT TTCTI TCETT TCETTICETI TOGTGCTICTGTALATT
(2801} TICTCCTCCAGICCTICICIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACTATI GT GAT TTCTI TCETT TCETTICETI TOGTGCTICTGTALATT
(2801} TICTCCTCCAGTCCTICI CIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACT ATT GT GAT TT CTT TCETT TCETTICETI TOGTCCTICT GTARATT
(2801} TICTCCTCCAGTCCTICICIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACT ATT GT GAT TT CTT TCETT TCETTICETI TOGTCCTICT GTARATT
(7533} TICTCCTCCAGTCCTICICIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACT ATT GT GAT TT CTT TCETT TCATTICETI TOGTGCTICT GTARATT
(7533} TICTCCTCCAGTCCTICICIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACT ATT GT GAT TT CTT TCETT TCATTICETI TOGTGCTICT GTARATT
(7532} TICTCCTCCAGTCCTICICIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACT ATT GT GAT TT ETT TCETT TCATTICETI TOGTGCTICT GTARATT
(7532} TICTCCTCCAGTCCTICICIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACT ATT GT GAT TT ETT TCETT TCATTICETI TOGTGCTICT GTARATT
(7532} TICTCCTCCAGTCCTICI CIGTGATGTTICT TTACT GETTCTACACET TITCACT ATT GT GAT TT ETT TCETT TCATTICETI TOGTGCTICT GTARATT

201 1000
(901) CTARRCECGRCGITITGATTCAT CTCGAGATTCT GARAC ATT GAGR ARATCTCETCTECGC AAT AC CERRAGCEC AGEET TEA R GAGEL MCTCACCETECG
(901) CTARRCECGRCGTTITGATTGAT CTCAGATTCT GARACATTGAGA AAATCTCETCTECGC AAT AC GG MG CRC AGECT TEA LA CACER ACTCACCETECG
(901} CTARRCECGRCGITITGATTCAT CTGAGATTCT GARAC ATTGAGR ARATCTCCTC TECGC RAT AC GERAGCEC AGECT TER A GAGEL MCTCACCETECG
(901) CTARRCECGGRCGITITGATTGATCTGAGATTCT GARACATTGAGA AAATGTCCTC TECGC AAT AC GGA MG CRC AGECT TEA LR CAGER ACTCACCGTECG
(901) CTARRCECGRCGITITGATTGAT CTGAGATTCT GARACATTGAGA ARATETCGTC TECGC RAT AC GER MGCEC AGEGT TER BA GAG - R ACTCACCETECG
(901) CTARRCECGRCGITITGATTGAT CTCGAGATTCT GARAC ATT GAGRARATCTCETCTECGC AAT AC CERRAGCEC AGEET TEARAGAG -A ACTCACCETECG
(901) CTARRCECGRCGITITGATTGAT CTGAGATTCT GARACATTGAGA ARATCTCGTCTECGC AAT AC GG MG CEC AGEGT TER LA GG - R ACTCACCGTECG
(853) CTARRCECGRCGITITGATTCAT CTGACATTCT GARAC ATTGAGR ARATCTCCTC TECGC RAT AC GER AGCEC AGEET TER AR GAGEL MCTCACCETECG
(853) CTARRCECGGRCGITITGATTGATCTGAGATTCT GARACATTGAGA RAATGTCETC TECGC AAT AC GGA MG CRC AGEET TEA LR CAGER ACTCACCETECG
(852) CTARRCGCGRCGITITGATTGAT CTGAGATTCT GRRACATT GAGRARATCTCETCTECGC RAT AC GERAGCEC AGEET TEARAGAG -A RCTCACCETECG
(852) CTARRCECGRCGITITGATTGAT CTGAGATTCT GARACATTGAGA ARATCTCGTCTECGC AAT AC GG MG CRC AGEGT TER LA GG - A ACTCACCGTECG
(852) CTARRCECGRCGITITGRATITCAT CTCGAGATTCT GARACATT GAGR ARATCTCETCTECGC AAT AC CERRAGCEC AGEET TER A GAG - ACTCACCETECG
1001 1037
(1001) GRGCGETTGATGAGARGRAGETCATAGCTGTTTCCTG
(1001} GRGCGETTGRTGAGAAGRAGETCATAGITCTTITCCTC
(1001} GRGCGGTTGATGAGARCARGETCATAGCTCTITCCIC
(1001) GRGCGETTGATGAGARGRAGETCATAGCTGTTTCCTG
(1000} GRGCGETTGATCAGAAGRRGETCATAGITCTTITCCTC
(1000) GAGCGETIGATCAGAAGAACCTCATAGCTGTTTCCTG
(1000} GRAGCGETIGATGAGARGRACETCATAGCTGITICCTG
(933} GAGCGGTTGATGRAGARGRRGGTCATAGCTGTTTCCTG
(933} GAGCGETIGATGAGAAGRACETCATAGCTGTTITICCTG
(951) GAGCGGTIGATCAGAACARCETCATAGCTCTITCCIC
(991} GAGCGGTTGATGRAGARGRRGGTCATAGCTGTTITCCTG
(351) GRGCGETTGATCAGAAGRAGETCATAGITCTTITCTC
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Anhang

7.10 Sequenzen fur das Kandidatengen LATERAL SUPPRESSOR

1-84 Gm Gm Rllel 1
1-84 Gm Em Rllel 1

MZ242 Hm Allel 1
1-30 Gm Gm Rllel 1
1-45 Gm Gm Allel 1
1-84 Gm Gm Rllel 2
1-84 Gm HEm Rllel 2

MZ242 Hm Allel 2
1-45 Gm Gm Rllel 2

18 Gm Gm Allel 2

1-84 Gm Gm Allel l
1-84 GmHm Allell

M242 Hm R1lel 1
1-30Gm Gm Allel 1l
1-45 Gm Gm A11el 1
1-84 Gm Gm Allel 2
1-84 GmHm 211el 2

M24Z Em Rllel 2
1-45 Gm Gm A11el 2

18 Gm Gm Allel 2

1-84 Gm Gm B1lel 1
1-84 GmHm Allel 1

MZ42 Hm Allel 1
1-30 Gm Gm A1lel 1
1-45 Gm Gm Rllel 1
1-84 Gm Gm A1lel 2
1-84 Gm Hm Allel 2

MZ4Z2 Hm Rllel 2
1-45 Gm Gm A1lel 2

18 Gm Gm 2llel Z

1-84 Gm Gm Allel 1
1-84 GmEm Allel 1

M24Z Hm Allel l
1-30GmGm Allel 1
1-45Gm Gm Allel 1
1-84 Gm Gm Allel 2
1-84 Gm Em Allel 2

Mi4Z Hm Rllel Z
1-45Gm Gm Allel 2

18 Gm Gm Allel Z

1-84 Gm Gm Allel 1l
1-84 GmEm Allel 1l

M24Z Hm Allell
1-30GmGm Allel 1l
1-45Gm Gm Allel 1
1-84 Gm Gm Allel 2
1-84 Gm Em Allel 2

M24Z Hm Allel 2
1-45Gm Gm Allel 2

18 Gm Gm Allel Z

1-84 Gm Gm Allel l
1-84 GmHm Allell

MZ24Z Em Allel 1
1-30Gm Gm Allel 1l
1-45 Cm Gm Allel 1l
1-84 Gm Gm Allel 2
1-24 Gm Hm Allel 2

M24Z Em Rllel 2
1-45 Gm Gm Allel 2

18 Gm Gm Allel 2

1-84 Gm Gm E1lel 1
1-84 Gm Hm Allel 1

MZ4Z Hm Allel 1
1-30 Gm Gm 2llel 1
1-45 Gm Gm Rllel 1
1-84 Gm Gm Rllel 2
1-84 Gm Hm Rllel 2

MZ4Z Hm Allel 2
1-45 Gm Gm Allel 2

18 Gm Gm Allel 2

1 100
(1) TGTAARRCGROGECCAGTCCACTGTCCACCATGTCCT TRARGCACT GTIGTT GRRAGTCTAT TGCTCGCARARRCTT GTCRARTCRCCTC CICCCC
(1) TGTAARACGRCGECCAGTCCACTGTCCRCCATGTCCT TRRRGCACT GTIGTT GRARGTCTAT TECTCGCARARRCTT GTCRARTCRCCTC CICCCC
(1) TGTAARACCACGECCAETCCACTGTCCACCATGTCCT TARRCCACT CTGTT GRARCTCTAT TECTCCCARAARCTT CTCAARTCACCTC CICCCC
(1) TETARRACGRCGECCAETCCACTETCCACCAT CTOCT TARRGCACT CTGTT GARAG TCTAT TECTC GCARA RACTT CICARATCAICTC CICCCC
(1) TGTARRACGACGECCAGTCCACTGTCCACCATGICCT TRARGCACT GTGTT GRRAGTCT AT TGCTCGCARARRCTT GTCAARTCACCTC CICCCC

(1) TGTAARRCGROGECCAGTCCRCTGTCCACCATGTCCT TRARGCACT GTGTT GRRAGTCTAT TECTCGCARRARCTT GTCARRTCACCTCCTACCCTCCCC
(1) TGTARARACGRCGECCARGTCCRCTGTCCACCATGTCCT TRRRGCACT GIGTT GRARGTCTAT TECTCGCARRARCTT GTCARATCACCTCCTACCCTCCCC
(1) TGTAARACGACGECCAETCCACTGTCCACCATCTCCT TARRCCACT GTGTT GAAAGTCTAT TECTCCCARRARCTT CTCARATCACCTCCTACCCTCCCC
(1) TETARRACGACGECCRETCCRCTETCCACCATETCOCT TRARGCACT GTGTT GRRAGTCTAT TECTC GCAARRRCTT GTCARATCACCTCCTACCCTCCCC
(1) TGTRARACGROGECCAGTCCRCTGTCCACCATGTCCT TRRRGCACT GTGTT GRRAGTCTAT TECTCGCARRARCTT GTCARATCACCTCCTACCCTCCCC

101 200
(101} IC CTTCACCCCTATCCT TAGGCEICTARTATCGCGCT AT CEARGTCECT TACGECAL - -~ = --= ——~-TEGECACTGTAGRATGATTTIG
(101} IC CTTCACCCCTATCCT TAGGCEICTARTATCGCGCT AT CEARGTCECT TACGECAL - -~ = --= ——~-TEGECACTGTAGRATGATTTIG
(101) IC CTT RO CC T AT CCT TAG G CIC TR RTA T GCGCT AT SR RE TOCCT TRE GECAT - - - -—————-TGEECACTGTRGAR TGATITIC
(101} I¢ CTICACCCCTATCCT TAGGCGICTARTATCGCGCT ATCGARGTCECTTAC GGCAC - - --TGEECACIGTAGAATGATITIC
(101) IC CTT RO CC T AT CT TR G CIC TR RTA T GCGCT AT SR RG TOCCT TRE GECAT - - - - -—————-TGEECACTGTRGAR TGATITIC
(101} TC----- BRCTTCACCCCTATCCTTAGGCGICTARTATC ATCGARGTCECTTRCGGCAL GEGCACTGTAGARTGATITIC
{101) IC-----RACTTCACOCCTATCCTTAGGCCICTARTATC LTCEARCTOGCTTRCGECRC GEECACTGTRGARTGATITIC
(101} TC----- BRCTTCACCCCTATCCTTAGGCGICTARTATC ATCGARGTCECTTRCGGCAL GEGCACTGTAGARTGATITIC
(101) IC----- BRCTTCARCOCCTATCCTTAGGCGICTARTATC LTCGARCTIGCTTACGECRC GEECACTGTAGARTGATITIC
(101} IC----- BRCTTCACCCCTATCCTTAGGCGICTARTATC ATCGARGTCECTTACGGCAL) GEGCACTGTAGARTGATITIC

201 300
[187) RGRRTGRCARGTGCGET TTCAT T AGRGETCAATGTT GRARGRGET ACR A TAT AGOCATA RAA AT TCT AT TTTAGTRC TGT CC TG CETICARGATTIG
(19¢) AGARTGRCARGTGCGGT TTCATGTAGAGGTCAATCTT GAARGAGET ACAACTAT AGCCATARARRT TCTAT TTTAGTECTGT CCTGGCETICRAGRTTIG
(187) AGARTGRCARGTGCCGT TTCATCIAGACGTCAATCTT GAARGACCT ACAACTAT ACCCATA AR T TCTAT TTTAGTECTCT CCTGGCETICAAGATTIC
(187) AGARTGRCARGTGCGGT TTCATGTAGACGTCAATCTT GARRGAGET ACAACTAT AGCCATARARRT TCTAT TTTAGTECTGT CCTGGCETICRAGRTTIG
(187) AGARTGRCARGTGCGGI TTCATGIAGAGGTCAATGTT GAARGAGGT ACAACTAT AGCCATARARRT TCTAT TTTAGTECTGI CCTGGCETICRAGATTIG
(19¢) AGARTGRCARGTGCGGT TTCATGTAGAGGTCAATCTT GAARGAGET ACAACTAT AGCCATARARRT TCTAT TTTAGTECTGT CCTGGCETICRAGRTTIG
(19¢) AGARTGRCARGTGCGGT TTCATGTAGAGGTCAATCTT GAARGAGET ACAACTAT AGCCATARARRT TCTAT TTTAGTECTGT CCTGGCETICRAGRTTIG
(19¢) AGARTGRCARGTGCGGT TTCATGTAGAGGTCAATCTT GAARGAGET ACAACTAT AGCCATARARRT TCTAT TTTAGTECTGT CCTGGCETICRAGRTTIG
(19¢) AGARTGRCARGTGCGGT TTCATGTAGAGGTCAATCTT GAARGAGET ACAACTAT AGCCATARARRT TCTAT TTTAGTECTGT CCTGGCETICRAGRTTIG
[13¢) RGRRTGRCARGTGCGET TTCAT T AGRGETCAATGTT GRARGRGET ACR RS TAT AGOCATA RAA AT TCT AT TTTAGTRC TGT CCTGGCETICRRGATTIG

30l 400
(287) GTACAAGACCCTATCRATTACTCACAARRGEARLACACCAGCTCTCCAACT GCCARATT ACCCAACCOC ARCCC RAGAT AACEA RTARGEAT GEETGTTR
(29€) GTACAAGACCCTATCRATTACTCACAARLGEARLACKCCAGCTCTCCAACT GCCARATT ACCCAACCOC ARCCC RAGAT AACEA RTARGEAT GEETGTTR
(287) GTACAAGACCCTATCRATTACTCACAARRGEARLACACCAGCTCTCCAACT GCCARATT ACCCAACCOC ARCCC RAGAT AACEA RTARGEAT GEETGTTR
(287) GTACAAGACCCTATCRATTACTCACAARRGEARLACACCAGCTCTCCAACT GCCARATT ACCCAACCOC ARCCC RAGAT AACEA RTARGEAT GEETGTTR
(287) GTACAAGACCCTATCRATTACTCACAARLGEARLACACCAGCTCTCCAACT GCCARATT ACCCARCCOC ARCCC RAGAT AACEA RTARGEAT GEETGTTR

(29¢) GTACAAGACCCTATCRATTACTCRCAARRLGGAALACACCAGCTCTCCRACT GCCARATT ACCCAACCOCARCCT AAGGLLTARGGATGEETGTIA
(29¢) GTACAAGACCCTATCRATTACTCRCAARRLGGAALACACCAGCTCTCCRACT GCCARATT ACCCAACCOCARCCT AAGGLLTARGGATGEETGTIA
(258) GTACARGRCCCTATCARTTACT CACAR AR GRA AR LA OO TCTCCARCT GO ARATTACOCRACOIC AR ARGEARTARGEATESETGTITA
(29¢) GTACAAGACCCTATCRATTACTCRCAARRLGGAALACACCAGCTCTCCRACT GCCARATT ACCCAACCOCARCCT AAGGLLTARGGATGEETGTIA
(29¢) GTACAAGACCCTATCRATTACTCRCAALLGGAALACACCAGCTCTCCAACT GCCARATT ACCCAACCOCARCCT AAGGLLTARGGAT GEETGTIA

40l 500

(387} TITTATTIATICTTAAGAGCETGCGCARCACARGCCATARALGAGCCTGGAGTAGCATCCCGAATT CARCT AGRTGRGCATTCG. GEICCCCRCCR
(33€) TITTATTTIATICTTRAGAGCET GCGCARC ACARCCCATARANGLGCGTGGAGTACCATCCCGAATT CAACT AGRTGREC ATT CG. GEICCCCRCCA
[387) TITTAITIATICTTRAGAGCET GCGCALCACARCCCATARANGLGCCTGGAGTACCATCCCGARTT CAACT AGRTGRECATT CG, GEICCCCRCCA
(387) TITTAITTIATICTTRAAGAGCET GCGCARCACARCCCATARANGLGCCTGGAGTACCATCCCGAATT CAACT AGRTGREC ATT CG. GEICCCCRCCA
(387) TITTAITTIATICTTRAGAGCGET GCGCARCACARCCCATARALGLGCCTGGAGTACCATCCCGARTT CAACT AGRTGREC ATT CG. GEICCCCRCCA

(33€) TITIRIT
(33€) TITIRIT
(33€) TITIRIT

TTRAGAGCCT GCECARC MCARGCCATARRAGAGCCTGGAGTRAGT
TTRAGAGCCT GCECARC MCARGCCATARRAGAGCCTGGAGTRAGT
TTRAGAGCCT GCECARC MCARGCCATARRAGAGCCTGGAGTRAGT
(33€) TITIRIT TTRAGAGCGT GCGCARC MCARGCCATARAL G GCCTGGAGTACCRTCCCGAATT CAACT AGATGREC ATT CEARC CTGET CCCCACCR
(33€) TITIRIT TTRAGAGCET GCGCARC MCARGCCATARAL G GCCTGRAGTACCYTCCCGAATT CAACT AGA TG REC ATT CEARC CTGET CCCCACCR

501 €00

CCEARTTCARCTRGATGRECATT CGARCCTGETCCCCRACCR
CCEARTTCARCTRGATGRECATT CGARCCTGET CCCCRACCR
CCEARTTCARCTRGATGRECATT CGARCCTGETCCCCRACCR

(487} CTGTCCCAATATCCCCATCCCCCATCTCCATTGCGCCRRCEECCACCAAGT TICCAGTGTATET ICTIGEGTACACATGAEC GCTATCACRGRAL
(49€) CTGTCCCAATATCCCCATCCCCCATCTCCATTGCGCCRACEECCACCAAGT TICCAGTGTATET ICTIGEGTACACATGAEC GCTATCACRGRAL
(487} CTGICCCAATATCCCCATCCCCCATCTCCATTGCGCCRACEECCACCAAGT TICCAGTGTATET ICTIGEGTACACATGAEC GCTATCACRGRAL
(487} CTGTCCCAATATCCCCATCCCCCATCTCCATTGCGCCRRCEECCACCAAGT TICCAGTGTATET ICTIGEGTACACATGAEC GCTATCACRGRAL
(487} CTGTCCCAATATCCCCRTCCCCCATCTCCATTGCGCCEACEECCACCARGT TICCAGTGTATCT TCTIGEGTACACATCACC GCTATCACRGRAL

(49€) CTGICCCAATATCCCCATCCCCCATCTCCATTGCGOCARCEECCACCAAGT TICCAGTGTATGT ICTIGEGTACACATGAEC TGCAT ECTAT CACRGLAR
(49€} CTGTCCCAATATCCCCRTCCCCCATCTCCATTGCGOCAACEECCACCARGT TICCAGTGTATGT TCTTIGEGTACACATGAGC TGCATECTATCACRGLAR
(49€) CTGICCCAATATCCCCATCCCCCATCTCCATTGCGOCARCEECCACCAAGT TICCAGTGTATGT ICTIGEGTACACATGAEC TGCAT ECTAT CACRGLAR
(49€) CTGICCCAATATCCCCATCCCCCATCTCCATTGCGOCARCEECCACCAAGT TICCAGTGTATET ICTIGEGTACACATGAEC TGCAT ECTAT CACRGLAR
(49€) CTGICCCAATATCCCCATCCCCCATCTCCATTGCGOCARCEECCACCAAGT TICCAGTGTATGT ICTTGEGTACACATGACC TGCAT ECTAT CACRGLAR

&01 T00
(587) AGGCATCTTITTARCAT TRCGETGOCECT ACGECTCT TGATE T TTTTT TTTTT TTAT - -- ARG AT GRT TR CAT GRCCGAAR RA TAT AT AT, ATR
(53€) AGGCATCTITTIAGCATTGCGETGOCECT ACGECTCTIGATGCT TITTT TI TTT TR - RAGET GET TGCAT GGOCGARR AR TAT AT AT, AT
[587) AGGCATCTITITIAGCATTIGCGETGCCECT ACGECTCTIGATECT TTTTT TITTT TTEIE T - RAGET GET TGCAT GRCCGARR AR TAT AT AT, AT
(587} AGGCATCTIITIAGCATTIGCGETGCCECT ACEECTCTIGATECT TITTT TITTT TTEIETT AAGET GET TGCAT GGCCEARA AR TAT AT AT, AT
(587) AGGCATCTTITTAGCAT IGOGETGOCECT ACGECTCT IGATG T TTTTT TI TTT TTITT TT ARG ET GET TGCAT GO ARRAATAT AT AT, ATL

(59¢) AGGCATCTTITTARCAT TRCGETG00ECTACGECTCT IGATSCTTTTTIT TITTT TIITT - ARGGT GRT TRCAT GRCCGARR RA TAT AT ATR --CACATR
(53€) AGGCATCTITTIAGCATTIGCGETGCCECT ACGECTCTIGATGCT TITITTITTT TINRE -~ RAGGT GET TGCAT GECCoARRRA TATAT ATA --CRCATA
(59¢€) AGGCATCTITTIAGCATIGCGETGCCECT ACGECTCTIGATGCTTITTITITTITI —— LAGET GETTGCAT GRCCGARRAATATAT ATA--CRCATA
(53¢} AGGCATCTIITIAGCATTIGCGETCCCECT ACGECTCTIGATCCTTITTTTITTT TINR - —- LAGGT CET TGCAT GECCCARARA TATAT ATA --CAC AT
(53¢} AGGCATCTIITIAGCATTGCGETCCCECT ACGECTCTIGATCCT TITTT TITTT TIRE - LAGGT CET TGCAT GECCCARARA TATAT ATA --CAC AT
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Anhang

1-24 Gm Gm Bllel 1
1-84 Gmn Hm 211el 1

MZ42 Hm Allel 1
1-30 Gm Gm B11el 1
1-45 Gm Gm Allel 1
1-84 Gm Gm B11el 2
1-84 Gm Hm B11el 2

MZ47 Hm Bllel 2
1-45 Gm Gm B11el 2

18 Gm Gm Allel 2

1-84 Gm Gm Allel 1l
1-84 Gm Hm Allel 1l

M24Z Em Allel 1
1-30 Gm Gm Allel 1l
1-45 Gm Gm Allel 1l
1-84 Gm Gm Allel 2
1-84 GmHm 211el 2

M24Z Em Allel 2
1-45 Gm Gm A11el 2

18 Gm Gm Allel 2

1-84 Gm Gm Allel 1
1-34 Gm Hm Allel 1

MZ24Z Hm Allell
1-30 Gm Gm Allel 1
1-45Gm Gm Allel 1
1-84 Gm Gm Allel Z
1-84 Gm Hm Allel 2

M242 Hm Allel 2
1-45 Gm Gm Allel 2

18 Gm Gm Allel Z

1-84 Gm Gm R1lel 1
1-84 GmHm Allell

MZ4Z Em Rllell
1-30 Gm Gm Allell
1-45 CGm Gm Allel 1l
1-84 Gm Gm B11el 2
1-84 Gm Hm Allel 2

MZ4Z HEm Bllel 2
1-45 Gm Gm Rllel 2

18 Gm Gm Allel 2

701 200
(€84) ARATCATTITIAAATIARRRATTA MR T TAR AR TCATATAT OCCCATATT ATT AT GRC CT GGGEARGCT TTCCT CCTTCCTTATCTCTI CCAGEETCCRG
(€92) ARATCATTITIAAATIARARATTARAART TAARATEATATATCCCCATATT ATT AT GACCT GGEARGCT TTCCT CCTTCCTI ATCTCTI CCREGETCCRG
(€2€) ARATCATTITIRAATIARARATTARARRT TAARATCATATATCCCCATATI ATT AT GACCTBGEARGCT TTCCT CCTTCCTT ATCTCTT CCREGETCCAG
(€87) ARATCATTITIAAATIARARATTARAART TAARATEATATATCCCCATATT ATT AT GAC CT GGEARGCT TTCCT CCTTCCTI ATCTCTT CCREGETCCRG
(€87) ARATCATTITIAAATIARARATTARAART TARRATEATATATCCCCATATI ATT AT GACCT BGEARGCT TTCCT CCTTCCTI ATCTCTI CCREGETCCRAG
(€92) ARATCATTITTARATTARRANTT, TARARTGATATATCCCCATATT ATTATGRCCTGEEARGCT TTCCT CCTTCCTI ATCTCTI CCREGETCCRG
(€92) ARATCATTITTARATTARRANTT, TARARTGATATATCCCCATATT ATTATGRCCTGEEARGCT TTCCT CCTTCCTI ATCTCTI CCREGETCCRG
(€85) ARATCATTITIARATTARRALTT, TARARTGATATATCCCCATATT ATTATGRCCTGEEARGCT TTCCT CCTTCCTI ATCTCTI CCREGETCCRG
(€93) ARATCATTITIARATTARAANTT, TARARTGATATATCCCCATATT ATTATGRCCTGEEARGCT TTCCT CCTTCCTI ATCTCTI CCREGETCCRG
(€92) ARATCATTITIAMATIARARLTT, TR AR TGATATATCCCCATATT ATTATGRCCTGGEARGCT TTCCT CCTTCCTI ATCTCTI CCREGETCCRAG

g0l 500
(784) ACTTCCAGCTCATATCACCCCATAGGAGCTCGIGCCAGT CACGTGCETT TCCTATCGET TICTGAGATGAACCART CCCACCTGTGARARCTAATGATCC
(792) ACTTCCAGCTCATATCACCCCATAGGAGCTCGIGCCAGT CRCGTGCETT TCCTATCGET TICTGAGATGAACCART CCCACCTGTGARARCTAATGATCC
(78¢) ACTTCCAGCTCATATCACCCCATAGGAGCTCGTIGCCAGT CACGTGCETT TCCTATCGET TICTGAGATGAACCART CCCACCTGTGARARCT AATGATCC
(787) ACTTCCAGCTCATATCACCCCATAGGAGCTCGTIGCCAGT CACGTGCETT TCCTATCGET TICTGAGATGAACCART CCCACCTGTGARARCTAATGATCC
(787) ACTTCCAGCTCATATCACCCCATAGGAGCTCGTIGCCAGT CACGTGCETT TCCTATCGEI TICTGAGATGAACCART CCCACCTGTGARARCTAATGATCC
(792) ACTTCCAGCTCATATCACCCCATAGGAGCTCGIGCCAGT CRCGTGCETT TCCTATCGET TICTGAGATGAACCART CCCACCTGTGARARCTAATGATCC
(792} ACTTCCAGC TR TA T A OO TG e T e TG O AT CA e CT GE CTT T CTA T GET TTCTGAC ATG R QT AT COCACC TR TEA RR ACTARTGATCC
(783) ACTTCCAGCTCATATCACCCCATAGEAGCTCGTIGCCAGT CACGTGCETT TCCTATCGEI TICTGAGATGAACCART CCCACCTGTGARARCTAATGATCC
(793} ACTTCCAGCT A TAT R CC A TA A GC TG TGO A CT CAC CT GE T T TCCTATC GET TTCTGAC ATG AR T AT COCACC TR TGARR ACTARTGATCC
(792) ACTTCCAGCTCATATCACCCCATAGGAGCTCGIGCCAGT CRCGTGCETT TCCTATCGEI TICTGAGATGAACCART CCCACCTGTGARARCTAATGATCC

501 1000
(884} ARTCCCIGGTGITITGATICTGCGAGAGAGAT GAAEAGRGACCTCCTAGAC BGT TG TEEGEEAGGEEEC ARAGETGRAGRGEG
(832} ARTCCCIGGTGITITGATICTGCGRGAGAGAT GRAEAGRGACCT CCTAGAC BGT TG TEEGEEAGGEEEC ARAGETGRAGRGEG
(88€) ARTCCCIGGTGITITGATICTGCGAGAGAGAT GAAEAGRGACCTCCTAGAC BGT TG TGECEEAGGEEEC ARRGETGRAGRGG
(887} ARTCCCIGGTGITITGATICTGCGRGAGAGAT GAAEAGRGACCTCCTAGAC BGT TG TEEGEEAGGEEEC ARAGETGRAGRGEG
(887} ARTCCCIGGTGITITGATICTGCGRGAGAGAT GAAEAGRGACCTCCTAGAC BGT TG TEEGEEAGGEEEC ARAGETGRAGRGEG
(832) ARTCCCTGETGT TITGATI CTGOGAGAGAGAT GRACR GRGACCTOC TG AL G TC TG GE GG GE GG GE0GECEB0G6-- -~ —-C RAAGE TGRACAGE
(832} ARTCCCIGGTGITITGATICTGCGAGAGAGAT GAAEA CRGACCT CCTAGAC BGT TG TEECEEAGGEEECBECEECEE06E-- - —-C AARGE TGAAGAGE
(883} ARTCCCIGGTGITITGATICTGCGAGAGAGAT GAAEACRGACCT CCTAGAC BGT TG TEECEEAEGEEECBECEECEE06E-- - —-C AARGE TCAAGAGE
(833} ARTCCCIGGTGITITGATICTGCGAGAGAGAT GAEACRGACCT CCTAGAC BGT TG TEECEEAGGEEECBECEECEE065-- - —-C AARCE TCAAGAGE
(832} ARTCCCIGGTGITITGATICTGOGAGAGAGAT GAAEA CRGACCT CCTAGAC BGT T TEECEEAGGEEECBECEECEE065-- - —~C AARGE TCAAGAGE

1001 102¢
(384} GETCOTCTEETCATARCTETITOCTG
(383} GETCETCTGETCATARITSTITICIG
(98&) GETCCICTGETCATACCTCTITOCIC
(387} GEICEICTGEICATAGITRTITCNIG
(587} GETCETCTEETCATARITETITICIG
(98¢} GETCETCTIGEICATARCTETITOCIC
(38&) GETCETCTGETCATARITSTITICIG
(383} GETCOTCTEETCATARCTETITOCTG
(387} GEICEICTGEICATAGITRTITCNIG
[58&) GETCETCTGETCATAGITSTITICIG
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