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8. Anlagen
8.1. B,- und B,-Rezeptorsequenzen

Anlage 1

1 gggggcgagc cttgagagta ttgtctgcac tgaaatgtgt cttcagggcc tgtttgccaa

61 cacacagtac ttaggtgaat cgacaggcgg aaaatgtcag cagagaaagt gcaaaatggt .
121 ggtcaaagaa cctcccacta tctatcccta agcaagtgaa aggcaatgcc acgccccctc Promotorregion
181 caaacctcag cctcctctgg cttgagagac tcactttttg ggtaatcccc tgtgacatca
241 tgggaacaga ggtggttt
258 at ttaagaccag ccagcgtgtg tccagggagc tgccccagga

BIN5—>
301 cagaaaclctc ccaagacagc agtcaccatc aaaaacacag gtgaagctgt gagctctttg Exon 1 (115 bp)

361 cttttctatc cgg

374 gtaagtc tatagggatc attttcctct cagggcttaa attccttaaa
421 tggaattgtg tcatgtctct tagcaaagga caacaaacag aaagcgttct tttctacata
481 tgcatcccag gagagataga cttcagccgt tcgttttaaa aggattttta tcctgtgttt
541 ggtctgtttc ggtttgtttc tgggtttggg ggtggtggtg getttttgtt gttgttttga
601 gacagactct tcctgtgtac ccctaagttg tttcaggctc ctcagttctg ggtttgcagg
661 tgtgaaccac tatacccacc tctggttagg ggtttaacaa tccgtgtgtg tgtgtgtgtt
721 gagataggtc tctctaccca gcccttactg tcctggatct cactatatag accagactgg
781 tccagaactc acagagatcg cagctctgcc tgcggagtge tctgagtaaa ggcctgtgec Intron 1 (1103 bp)
841 accatgcctg gcccttgtcc cttctacttc aaaacttgtt ttgcctctgt gtgtatgtag
901 gtgcactgag tacgtgcaat gcctgtggag gacagaagag ggcgtcaggt tccctgggac
961 tggagtcgca gatggttgta agtggccttg ttggttgcta aaactcaaac cctggtcctc
1021 cggaagagca gccggaactt ttaaccaatg agcctactag caccacctcc taccagttcc
1081 cccttttaac ctagaaggtc agtcctctct tcctccaaag gaactgagta gataccatca
1141 gttttgcaag ccacaccgac tgtgctgtgc ccactctggt ctgccgtcac agcacatgaa
1201 aatcatccca gacgccatct acacagtcat ggagtaatgt cgtgtgccaa taaaacttta
1261 ttgtcaggct ggaacggtta ggaacactga ctgttcttcc agaggtcctg agttcgattc
1321 ccagcaacca catggcggct cacaaccatc tgaaatgggg atccaatacc cttttctggt
1381 atgtgtcaag aaagagtgac actatattca catatatgaa ataaataaat cttttaaaaa
1441 aaacgaaaaa aagaaaaacc tttattgttt ggaaca

1477 RNB1ATGl> gacc acagctggat ttgacctcct

1501 gtactgtgtc adcgtcgggt cactgtggAT Ggjcgtccgag gtcttgttgg agctccagcc
Startcodon

1561 ctctaaccga agcctgcagg cccctgccaa cattacctcc tgcgagagtg ccctagaaga

BIN3}
1621 ctgggacctg ctgtatcggg tgctgccagg gttcgtcatc actatctgct tctttggect
1681 cttggggaac cttttagtct tgtccttctt ccttttgcct tggcgacagt ggtggtggca
1741 gcaacgacag aggcagcagc gcttaaccat agcggaaatc tacctggcta acttggcggc
1801 ttccgatctg gtgtttgtcc tgggcctgec cttctgggca gagaacatcg ggaaccgttt

MMB18(—
1861 caactggccc ttcggaactg acctctgccg ggtggitcage ggggtcatca aggccaacct Exon 2 (1065 bp)
1921 gtttgtcagc atcttcctgg tggtggctat cagtcaggac cgctacaggc tcctggtata
1981 ccccatgaca gctgggggta ccggcggcga cggcaagccc aagctacgtg cctgctcatc
2041 tgggtagccg ggggtctctt gagcatcccc acattccttc tacgctctgt taaagtcgtc
2101 cccgatctga acgtctctgc ctgcatcctg cttttccccec acgaggcttg gcactttgca
2161 aggatggtgg agttgaacgt tttgggtttc ctcctccccg tgactgctat catcttcttc

MMB12}«—
2221 aactatcacla tcctggcctc cctgagagga cagaaggagg ccagcaggac taggtgtggg
2281 ggtcccaagg gcagcaagac gacggggctg atcctcacac tggtagcctc cttcctggtc
2341 tgctggtgcc cttaccactt cttcgctttc ctggatttcc tggtccaggt aagagtgatc
2401 caggactgct cctggaagga gatcacagac ctgggcctgc agctcgccaa cttctttgcec
2461 tttgtcaaca gctgcttgaa cccactgatt tatgtcttcg caggccggct ccttaagacc

RNBlTKNé—
2521 agjggttctgg ggactttaTA Aatgatg
Stopcodon)|
2542 caa ccgagaagcc tcatgcccat gtggcccaac

2581 aggaagggac tcttccaatt atcctgctgg aatccaaaca gcagggagcc aagaagcctg
2641 gcttcttctt gaccaaccaa tctctggtat cataaagacc atctggtcag ctgacccaca
2701 gccc

Anlage 1 Sequenz des Bj-Rezeptors der Ratte, zusammengesetzt anhand der
Sequenzanalyse (4.1.1.) von den bekannten Teil-Sequenzen AF114406 (Shanstra et al., 1998),
U66106 (Ni et al., 1998) und U66107 (Ni et al., 1998). Die Exons sind fett gedruckt, die in
dieser Arbeit verwendeten Primer eingerahmt, die 5’- und 3’-Spleifistellen sind doppelt
unterstrichen und das Start- bzw. Stopcodon in Grofibuchstaben dargestellt.
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Anlage 2

1021
1081
1141
1201
1261
1321
1381
1441
1501
1561
1621
1651
1681

1741

1801

1861
1921
1981

2041
2101
2161
2221
2281

2341

2401
2461
2521
2581
2641
2701

2710
2761
2821
2881
2941

Anlage 2

gagaaagcca
atgccaactc
tgatcttact
acaatggggt
tgggttgtcc

cggggaatca
gccacactga
acaggccaaa
cctaagcgag
ttgaaagact
ttaagaccag

ccatacaaaa

gcaatctgtt
gacaacaaac
cgttcatttt
gggaggggyt
ccaaattgct
ctggttaggg
gagagagaga
cccttgetgt
atctctgect
tttgcctgtg
acaccagatc
cacacaaact
cagctcctac
tggtagtaaa
gccatcataa
tgtgccaata

tctgtcaatt
aaccaaagcc
gatctgctgt
gggaaccttt
cggcagcgec
tttgtgctgg
ggaagtgacc

ttcctggtgg

tgggggaacc
ggcctcttga
atctctgect

ttgaacgttt

ggaatttctg catctctcac agccaggcct
acacccaaac caaacccaga gccgtcagca
caactctgag ccctgcatga gtcaaacttt
ccacactgat ggattcttgg ctgtgtgtcc
tagtgtgctc ccaagaacct gtggccaaat

MMBlESF»

gglpgaagcca tcactcaaca tcclcgccagg
aatgtgtctt cagggcctgt ttgccaacac
aatgtcagtg gagaaagtgc aaaaaggtag
cgagtgaaag gcggcgecac ggccccttec
cacttttcgg gtaatcccct gtgacatcat
ta

tgtgtcca gagagctgec caggacagaa
ccccagetga agctgtgage tctttgtttt

ttcttctcag gactgttaaa tggaaccgta
agaaagtgtt cttgttgact tacggcctgg
aaaaggattt ttatcctatg tctggtctgt
ggctttttgt tgttgttgca gttttgagac
tcaggctcct cagctctgga tatgcaggtg
atttaacaat ccgtgtgtgt gtgtgtgtgt
gagagagaga gagagagaga gagagagagt
cctggaactc actatgtaga ccagactggc
gtgggagtgc tctgtctgac taaaggtgtg
tatatgtatg tgcactgtat gcatgcaatg
ccctgggact gaagttacag atggttgtga
ctggtcctct ggaagagcag ccggaatttt
tagatccctc ttttaaccta gaggtcagtc
tattgtcagt tttgcagact agacaggctg
cgcacgaaaa tcgtcacaga tgctctatat
aaalctttatt gtctgggat

MMBINS>  [gacdacagct

tcaggttcct gtggATGgeg tcccaggect

Startcodon

agcaggcccc tcccaacatc acctcctgeg
BIN3j«—

agggtagctc agcttcatgg
aggattagga aaagtgcggc
ttcccgaact cactgtttgt
ttcactgctc aaattcaaga
cccagacctc ctggagccaa

ggtgagcctt gagagtattg
acagcagcta ggcaaactca
tcgaagaacc tcctactatc
aaacctcagc ctcctctgge
gggaaaagag gtggtttcat

acctcctaag acagctgtct
tctg

tctggg taagtctata
gagcaggtct cttagcaaaa
cagaagagat aggcttcaac
ttgggtatgt ttctgggttt
agactctttc ctgttcaccc
tgaaccacta tacccagcct
gtgtgtgtgt gtgagagaga
tgagataggt ctctacctag
ctagaactca cagagatccc
tgccaccacg cctgacccgt
cctgtggagg acagaagagg
gctaccatgt ggattgctgg
taaccaataa gcgctttctc
ctctctttct ctacagaaac
tgctgtgcce gttctggtct
ataagcattg agtatggctg

gggcttggee tcctatactc
cgctgaagct acagccttct

agggcgecece ggaagcctgg

gtcgggtgct gccagggttt gtcatcacty

tctgtttctt tggcctectg

MMBINS)¢—

tagtcctgtc cttcttcctt ttgccttgge

gacgatggtg gcagcagicgg

taaccatgca agaaatctac ctggctaact
gcctgeectt ctgggcagag aacgttggga

MMB18—>

tggcagcttc tgatctggtg
accgtttcaa ctggcccttt

tctgccgggt ggtcagcggg gtcatcaagy

cdaacctgct tatcagcatc

tggccatcag tcaggaccgc tacaggttgc
ggcggcgacg gcaagcccaa gtgacctgec
gcacccccac gttccttctg cgttccgtca
gcatcctgct tttcccccac gaagcttgge

tgggtttcct cctcccattg getgccatcc

MMB12j<

[ctggcctece

tgagagglaca gaaggaggcc agcagaaccc

agcaagacaa
taccacttct
tggaaggagc
tgcctgaacc
actttaTAAg

tggggctgat cctcacactg gtagcctcct
ttgccttect ggatttcctg gtccaggtga
tcacagacct gggcctgcag ctggccaact
cactgattta tgtctttgca ggccggctct
t

tccaactgtc
ccgtctctge
aggacagagt
gcacttaata

gatgcacct ctttataaaa tgccggtatt
ctgctggaat tgaaacagca ttgagccaag
tatcataggg accatctggt tggctgagcc

aatcggagga cagggtagcc ggaggacagg
aggatccgga gattaggctg atcctgaagc

tggtataccc catgaccagc
tgctcatctg ggtagctggg
aagtcgtccc tgatctgaac
actttgtaag gatggtggag
MMB12
tctacttcaa ctttjcacatc|

ggtgtggggg acccaaggac
tcctggtctyg ctgggeccct
gagtgatcca ggactgcttc
tctttgettt tgtcaacagc
ttaagaccag ggttctggga

gcccagtagg aaagaactct
aagcctggct tcttgaccaa
acagcccaca aagatgccgg
gtagccggga cctcgcagat
ttttcagagg cagagcgaga

Promotorregion

Exon 1 (92 bp)

Intron 1 (946 bp)

Exon 2 (1059 bp)

Bj-Rezeptor-Sequenz der Maus, zusammengesetzt anhand der Sequenzanalyse
von den bekannten Teil-Sequenzen NT 039553 (Waterston et al., 2002), U47281 (Pesquero et
al., 1996) und der Sequenz aus Abb. 4.1. Die Exons sind fett gedruckt, die in dieser Arbeit
verwendeten Primer eingerahmt und das Start- bzw. Stopcodon in Grofibuchstaben
dargestellt.
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Anlage 3

gtctctacta
ctcgggagge
gagatcgctc
aaaagaaaaa
tccectgcta
cctcccectg
ccctgagecc
tcttgttaaa
tccgaagtce
agcagagatg
gtgaataaac
actcatactg
aagtaacagg
atggaagatg
tcctgatagg
tacatccgct
cttcagcaac
tcactagcag
ttctgctcca
tggcatgaat
tgacaggtaa
tcttactgtc
gagagacgcc
catgagtcaa
tggcgatgta
agctgctgca
caatgttcac
agggcgtgtt
aaagtaaagg
atgagagtgg
cggcaatccc
tccacagcac

ccaactacag

tttccttttt
ctccctttta

tagagtttga
ccgccagecat
atacgcacac
tagaacagtg
tggaggaacc
tgtcagagct
ctcagagaca
ttctctgcta
tcaggtgtca
caataagtca
aatgtttagg
cattctgcag
aggccacgaa
gagatgcagt
agcatgggag
tgcagaccaa
gggaggccag
tcctggegta
gagcctggcet
cacaggatct
accagctgtg
caactggaga
tacttaaatg
agatgttagt
tctctctctc

tcagtccgtc

cttccaggct

caccaccatg
caggctggtc
gagattacag
ggaacttcct
gcttcctttg
atgtctgcag
ggggctggca
taatggtaca
gcacggagct
acacgattct
actgagtgat
acttttcccc
ttacaagcgc
tgggtgtgge
gctcataggc

aaaatacaaa
tgaggcagga
ccattgcaat
aggcaatcga
tcttctgeca
ccctcagecc
gggcctgtct
gaactttcct
agctcactca
agacctgcac
agggagacat
aagggagaat
aaaggctaag
cttgcctgtt
aggggaccat
actgagcctc
aggagaagac
aaaaagggaa
aacatttgga
gagttctcct
ggggccttca
tgaaacatga
aaggaggatt
acgttttcct
tctttcatga
gagccccaga
tgacactttg
tgccaacata
gggagatggt
atttttcctt
cacaatgaca
ttcccaga
ca
ttgtgaacgc

atgaaattac
cacctaccta

tcacttgatc
gtttatttag
tgagagcagg
cctggcacat
agtgaaTtat
agaagggcct
tgaactgact
cacaatagct
cccattaata
ggaaccctgc
ctctgaagat
atagtattct
gccatgagca
cctccctatg
catgggaggc
ggttcatagt
tcagctgcat
gcactgtaac
ttgtcattca
caatcaggct
tgacctcaga
tgacaatggc
tgaaacactt
tgttaacctt
teettttttt

ggcccagact

taaacgattc

cccagctaat
ttgaactcct
gtgtgaacca
aggactgtcc
ctgttccegg
ccccatgagg
agaggtagag
gttgttacta
aagcaccctg
ctccaatgtt
tgtaccggga
ctcaggaaca
tcgactcccce
tctgtgccaa
tgtagtctge

attagctggg
gaatcgcttg
ctcagcctga
agcctcagaa
cactataggg
cactcccttg
cgcatttccc
ttccgeecte
ggccagcetct
gtgctctttg
ctcctaagaa
aagccagcca
atttggagcc
gacaattttt
cctatcctct
agaatgctat
agcaggaaaa
cacaagcaaa
gggtcacctt
acgtgtaggg
gttggagaat
ggtcttgagt
aggaaaaaat
agctctctgt
ccaaaattca
cattcagaag
cgagccttgg
caggtcttgg
agctgaataa
ccaaatccac
tcactggagc

gagaaaactc
cttcattttc

aatatgaaag
tgggcaaaat

-Intron 1 (4942 bp)

acttctcacc
tgtgtgtatt
gatttttgcc
agtacattct
accccggtgt
cttgaggaca
ctcctgaggt
tttgttggta
acaatcatga
caagcaccgg
tgtctggagce
gtggatccct
caggatggga
gaaagagaca
aggtcagctg
gtacactgta
ggctgtgage
caccacctag
tcgegtyggg
cttgaatcag
caggcgactc
ccctaccttg
agaatggcgc
atttattact
ettt

gaagtgcagt
tcccacctca

ttttgtattt
gggttcatct
ccacacccgg
ccaccccggce
gcttccctca
ctggggctgce
gctcattaaa
agactaatca
tagatcctga
taaaaaggaa
tttggactca
gatggtaaat
cttgtagcat
taaaacttta
cacttcctgt

tgtggtggtg
aacccaggag
gccacaagag
gagggtcgtc
acctgctttt
gccccagaga
gtggagatga
caccaccttg
gttcacagac
tggcagagct
caaacgcttc
cgggctggag
ttcctecggt
ttttattaaa
aaggcaaatt
ttgttccacc
cttgaagtgc
aggcaagatt
tccagaagtc
ggtggcctgg
cttgtcacct
agttcaactt
gtatctggtc
ttgtgtgatg
aaagaggcca
ccaatagtga
ggcaagttgg
gcaggattgc
tctcttatca
ttggagtgag
ggaggttata

ctccaaaagc
tgcctgag
ta
gaaatctgtg
ttccc

acctgccctg
gtttatcaac
tgctgtattc
cagtaaatac
gaataactcc
tcatgtcttc
acacagccaa
tctgtgaggce
cagtgacaac
gcgtatatta
cgcataaatc
gagttggctg
tctacccctt
gagctttcta
cgtggctatg
cccaccagct
acggcctctg
gtcttctccy
acaggtgcag
actgcctggg
cgggtctaag
aatggctgcc
ctggaacaca
catgctttcc
tgttgttgtt

tgtgcctgta atcccagcta
gcgaaggttg cagtgagccg
tgaaaatcag tttcaaaaaa
agtgcctacc cacttgttag
ctttcacaga tttggggtcc
cagtaggaga ccctctgctc
gcaacaaggg gaaacgtggg
gcaaggcagc cagatgcatg
tgtcttccag caagaggcaa
ggccttatac gcactcctgg
tcagaaacag tatagtctaa
agacccccge ctacattact
tcagatctat cccgggagta
aatcccaccc aggaggtctc
ccagcttctt ccctgaaatg
tacttccaca gttttaaggt
agttggctcc cgctgagatg
ctaaagacag aggtgacacc
agactcgaag tcctgaattc
aaagatctta atttgtaagt
gattctcaaa gccaaaaata
gacccatgca gacataattt
ttactcaact ctgaacattg
ggtccactct gatggattct
ttcgaagtgg ctcccacaaa
aggggccaaa agccatccct
cgatgtcaaa acatgttttt
agacctctgc agatggtacc
tccctaaagt gcaaagtgaa
tcccgaaaga ctcacttttg
taatttaaag caaccacatc

agctctcact atcagaaaac

agtaaatgac cacctttttt
tctcttaaaa aaacaaaaaa

ctactctccc cagctgtcac
ttcttcctee tgctaggett
actgctttgt cctaaatacc
ttgttcagca aataaataac
atgtgagtga catgacagaa
cttagatgag gaaagtcagg
atatgctctt ccaaggttaa
tttgcggggt tgaaggaatc
taatgtttgc cacgtgctta
acctatccaa gctggggaag
ccgcagtgta ggcagcTgct
tggccggttt tgccagcagg
gtgggatcge agagggctgg
tcectectece ggtgaaactce
aacatgagct atggggtgca
gtagctcctc cagcaagcgt
gggtccatgc agaccaaggt
acaagctggt taacttctct
cagaagagag cagacagaag
tttgaatcca ggccctactg
cactcaattt tctaattggc
aggaagatta aatgagaaaa
gaccattaat accatctaac
tttctctttt ttcttttctc
gttgttgttg agacagg

HSB151]>

gtc

ggcacaatca tagctcgctgl cagcctcgac

HSB152>

[Anfang HSBIATG

glcctctcgag

ttgc

gggac cacagg

tttgtaaaga
gatccatctg
ccaatactca
caccacactg
gctctatctc
tctgtcctge
tgcctgttaa
ctaccttcca
caacagccct
agtaaaagtc
ggcaccatcc
atcttcactt
gaacacagct
ttgtccaaaa
tttattctac

tatg

caggatttca ccatgttgcc
ccttggcctc ccaaagtact
tgtttttcaa gcctgtaaga
gtcccagccc caacaggtca
aagccatgac ctctgcctcc
atatctccag tgcctggcaa
aaccctaata gtaataataa
aagtctttcc tctatgcaag
cccgtgatcec cacaagagag
aatggttcta agtagctcac
cttaaaccag aggtcagcaa
tgcaagccag acagtctctg
gtagataata cgtccaggaa
acaggtgaca ggttggtttg
cttctgttca tttcag

Promotorregion 1

Exon 1 (80 bp)

Intron 1 (6559 bp)

Exon 2 (119 bp)

Intron 2 (889 bp)

Promotorregion 2
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9537 [HSBIATG] HSBIATG]
9541 |ctgtgcATGg| catcatcctg gccccctcta gagctccaat cctccaacca gagccagctc
Startcodon| HSB131j« HSB1132|«

9601 ttccctcaaa atgctacggc ctgtgacaat gctccagaag cctgggalcct getgcacagal
9661 [gtgctgccpa catttatcat ctccatctgt ttcttcggee tcctagggaa cotttttgtc
9721 ctgttggtct tcctcctgcc ccggcggcaa ctgaacgtgg cagaaatcta cctggccaac
9781 ctggcagcct ctgatctggt gtttgtcttg ggcttgccct tctgggcaga gaatatctgg

HSB1R31[«
9841 aaccagttta actggccttt cggagccctic ctctgccgtg tcatcaacgg ggtcatcaag
[HSBIR3«—
9901 gccaatttgt tcatcagcat cttcctggtyg gtggccatca gccaggaccg ctaccgegty
9961 ctggtgcacc ctatggccag cggaaggcag cagcggcgga ggcaggcccg ggtcacctge
10021 gtgctcatct gggttgtggg gggcctcttg agcatcccca cattcctgct gcgatccatc
10081 caagccgtcc cagatctgaa catcaccgcc tgcatcctgc tcctccccca tgaggcctgg
10141 cactttgcaa ggattgtgga gttaaatatt ctgggtttcc tcctaccact ggctgcgatc
10201 gtcttcttca actaccacat cctggcctcc ctgcgaacgc gggaggaggt cagcaggaca
10261 agagtgcggg ggccgaagga tagaaagacc acagcgctga tcctcacgct cgtggttgcec
10321 tccctggtct gctgggcccc ttaccacttc tttgccttcc tggaattctt attccaggtg
10381 caagcagtcc gaggctgctt ttgggaggac ttcattgacc tgggcctgca attggccaac
10441 ttctttgcct tcactaacag ctccctgaat ccagtaattt atgtctttgt gggccggctc
10501 ttcaggacca aggtctggga actttataaa caatgcaccc ctaaaagtct tgctccaata

HSBITAA—

10561 tcttcatccc ataggaaaga aatcttccaa cttttictggc ggaatTAAaa caglcattgaa

Stopcodon
10621 cc

10623 aagaagct tggctttctt atcaattctt tgtgacataa taaatgctat tgtgataggc
10681 taaatgatta ctcccgtaga ttggggggta cctaatccct ggacttgatg aatgttacca
10741 aattaagggt cttgagatgg ggagatgatc ctgaattatc caagtgggcc ctatataatc
10801 acaagggtcc ttataggagg gaggcaggag gctcagagtc aggagatgtg actatggaag
10861 cagaggccag aggaattcag gacggccact acgagccaag gattgcaggc accctctaga
10921 ggctgtaaag ggcaaggaaa tggcttctcc cctggagcct ccagaaggaa tgggtcctgce
10981 caactccctg tcttcagccc agggaaacag atttaggatt tctggcctcc agaactgtta
11041 gaggatacat ttgtgttttg ttttgctttg tttgctttgc tttgctttgc tttgcttttt
11101 tgagatgggg tctcgctctg tcacccaggc tggagtgcac tggcacaatc acggctcact
11161 gcagcctcaa cttcccagac tcaaggga

Exon 3 (1086 bp)

Anlage 3 Sequenz des humanen B-Rezeptor, zusammengesetzt anhand der Sequenzanalyse
von den bekannten Teil-Sequenzen AL355102 (Heilig et al., 2001), U48231 (Bachvarow et al.,
1996), U48827 (Yang und Polgar, 1996) und U22346 (Yang und Polgar, 1996). Die Exons
sind fett gedruckt, die in dieser Arbeit verwendeten Primer eingerahmt und das Start- bzw.
Stopcodon in Grof3buchstaben dargestellt.
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Anlage 4

ttgaatcctc
tgccaagcat
ttggcctttc
ggactgaacc
tccatggcca
actttttatc
aggttttgag
tgaaaggcac
tttttggagc
gagctaaatc
tggaactcac
ccccagcaca
cctgggtaat
tctcccagac
gagagactgg
tcatagagga
gtgcaaaagt
tgcccatacc
ggagatccct
gtgtcctaca
gatggacctt
agaatcacca
gaagaaatgc
tgcgaagaca
caatttaccc
catagtagac
ctgctaacat
gtgagagaga
acatgtatat
gatagataga
gaaagaaaga
aagaaagaaa
tagatagtac
caaaagcacc
agaatgttct
tccaggetgt
cccttcttca
actggtgcag
atcgggtgtc
gcccaaagtt
gcacagagga
ctctgcctgt
atctgacctc
cccccaggtt
agaggcagcc
agggtgtgaa
gaaacggctg
catgtctgct
aagggagaaa
gaaggagaga
agatggaaga
agattcgtct
ggtgatttac
agcaagccag
cctagggatt
cctggcectca
aatcgtgtgt
acacacaatg
agccaggcag
cttctctgtc
ctctggtgta
gccttagtca
ttccetgtgg
agccttgact
ttggctgeceg
tctgtgtgea
ctccacacct
aaatgaaaag
aattccgtgt
ccctctctga
agcaaaatac
cctctatgta
acccagtagt
tcggagetgce
ccaatggagg
caaaacgacc
aagtggaggg
agccgttccc

cggcgtggca
ctctagagaa

tacagagagg
cccggggaac
ttttttaatg

ttaagagtgc
ggaacaaatc
cagcaccatg
tctgaaacta
tggtgtctct
ttgtggtaga
tgtgtaggtg
agtacacctt
tggggaccga
cccaacccce
caagtagact
gggagtaaaa
caaactctgg
cctgtctgtt
ggagtctgac
taaggagcct
caaggggaat
catgaacaag
gttgggtatc
gggtgacagt
tgcattccaa
gggtagggag
cccccaaata
tgggtggaga
tgttgctgct
tgagtccaga
acccagtctt
gagctggtgt
atgtagacag
tagatagata
tagataggaa
gaaagataga
tacatagata
agccagttct
ggaatgttgc
cctgtattac
tggggttcce
aacatgcagg
cccaaacagc
gaacgtggtc
ctgagggggc
ggtgtgaagy
ctccattgcg
gagcttccct
acctcagaga
aatcaggcag
cacagccttg
gcctatgaat
ggagagggtyg
aagaggaaga
acggcttgtt
gacagctgga
tgtatccagc
accagtaggg
atcaactctg
gggtctagag
tccgaatgtg
ggacaggaca
acctctgact
tgctcctcga
ggttgtggtt
gatcacaggc
tcagacaggc
cacttcagtt
cctcctecca
ttccttagac
ctctcatcag
atccagagct
ctggcagggg
gatgtatcct
aaaaacactt
agtgctcact
ggtaaacaat
agggggaaac
actacctgtg
ccagccagaa
gggaggtgcc
tgtgccactc

ggcagtcgct
aag
gtgagtg
gcctggcecag
tggaggaa
tgtctatcta

tctgtggagg
ctgtcccctt
tccgtetgeca
taagccagcc
tcatggcaac
gctcaaacaa
agcatgcagg
ttgggttttt
acccagggcc
accttttggt
ggctggtctt
cacaggcctc
tccttatget
atcaggtttt
tgggcctcgg
ctctcagtct
cacataacca
ggccaaatct
tggaccccag
cagacaagtc
cacggagttg
tctcaggaga
ggtagccact
aagaccctct
gattccttca
ggctcttcaa
aaggaccaaa
tactatttca
acagctaggt
gacagataga
ggaagaaaga
tagatagata
tccactggta
tgaagctttg
agcagagtgg
ttggtctctc
tgcttgaggg
agttggtgag
cttccagaaa
ctgacatact
ttggagctgt
tcctggetgg
ctctctgaat
ctgcagcctt
actttcagaa
agccagagag
ttctgccctg
gtctgagatg
acaagtgagg
gaggaaagag
attggtgtca
cacaacgtaa
aagagaagcc
acagcttctg
agtgctctca
tcgatctgct
aacggagcct
gtggggettt
ctagagcctg
ggttcatgag
tccectgeag
tcactcaccc
cagaggtgca
agatctcggt
ttcctgtgtc
ttagacttag
gagaggaaag
tggaaggaga
cccacacaca
agtttctgct
tgagaacttc
gtttgcacca
gttatgttaa
atttgccacc
gctgtggecc
gctgctgetg
caggagagtg
ca
gctccgat
agccctggac

ttcggccaga
catctgagac

—————— Intron 1 (insgesamt ca. 25 Kk

tggggetttg
ctggtgectt
cgctgctgtg
ctaattaaat
ggaaacccta
tagagaacta
taggccagag
ttgttttgtt
ttgcgettge
ttttttttga
agagcctcag
gacaacagca
tgtggagtaa
ctcagctgta
agcacagctg
ccattacctc
cctgcttaaa
gtgtcccata
gcccagataa
gatagcttga
cttgggtccg
gagttgtcac
actggagcag
tcttggttgg
atgacatcag
gaacgtctgg
caactgctgg
atataagcta
atagatagat
taggaaggaa
aagaaagaaa
gatagataga
gctttctgtt
gggatgtctt
tggatgctca
cttcactcag
ttcttagccc
cacatgtggg
acagggactg
tgtggggtga
actagagaga
gtggggaggc
acagcagagg
cgcacaagca
agttgagtca
gaccggtaac
agggactggc
aaccgggtgg
gagaagaaag
ccagggagag
ataaacgcgt
ctccaggttg
tcctectggt
taggggtgac
tggtatagga
tgccatcagg
gccactccag
gggcttttgt
cagcctcggt
ggacccttcc
gagtgggtag
aagtggacct
gatggggcca
gcatccatgg
acggtcaggg
acttcactct
tgcagtagat
ggaagaaact
gctcacccaa
acggcaccct
ccagcccaac
aactctggag
acacaggcat
caaggctccc
tcgcaacttg
atcccggagce
atgacatcac

agtcttaaat
cagatcaaga
cttccccaca
gtttttgctt
actaagccac
cacacattat
ggtcaatcat
tgtttgtttg
taggcaagcg
ggcaagtttt
ggacccacct
tccatctttt
gtgctttgcc
cctgaacctg
ggctattcac
atccagcttc
gacaagcatg
agtcccagca
accacctgta
aacctaagaa
atgcaacttt
aattgcctta
cccagattaa
ccteccctett
acccagaatt
gtttcagtac
gttctcagac
atttgataaa
gatagataga
gaaagaaaga
aagaaagaaa
tagatagata
caaaaccatg
tctcacccac
tgaatgtgtt
gttgggtagg
actaagaaaa
atacggtact
ccatcacagc
gaggacatcc
agagtggggc
tatgggagct
gctgaaggct
cacatagtgc
gatttgctca
cagtttgtaa
ctgacctgca
ctggatgaac
gagagagaag
gtacaaaggc
gtgggtgtct
ctagatagag
gccacactag
atgtgggtgg
ctcttcagaa
aaacggagta
gccaaccagc
ccttcgtttt
gtctgtggat
cttgtgacct
gcacaggaca
gaggtcccag
tgggacactc
ctttccttgg
ggacagcaat
tgcctggtet
cattagcaga
gcttctaaat
ggacttggcc
tgggatgtgt
cggctgectt
caaaacaatc
tcatgtggtc
cggccagacc
gcctctgcag
ccggagctga
cggccagccc

gtttaagcta
tgtagaactc
tgatgataat
tataaaagtt
agggtgtttc
gtttactctc
cattattttc
ttttttettt
ctctaccact
ctcactagcc
ttctccttct
tctggtgcat
cactgagcca
gagacacagg
atgtgaagac
cttcactgtt
gtccagagaa
gggctgggta
gaggcgctga
ctagagtcag
gccacaaatt
gttaatgtga
aagaggagtg
gcctctggge
tccaggettce
cagattggaa
tctcaggtgt
ttctttcgac
tagatagata
aagaaagaaa
gaaagaaaga
gatagataga
gatctctgga
caacacgtag
ggtattctgt
ggggactctt
aaaatccata
agacaagcat
cagtgcaaag
tggggctaag
acaggggaac
tcatagggac
ggagtcctge
taaggacata
gagcaaaagc
agagtgcttt
cccatccctt
cagtgggtgt
ggggatggag
ataggtggct
ataagatttc
acactgtctt
ggttcgtgtc
ggctggctaa
cttctgagta
ggagtaaggg
actcgccgag
gagtctgggg
caccgcccag
ccccttagtg
tccgaattca
gcctcggaag
aggtcacaag
attcaaagcc
tggagttctg
tccctgcacc
tcttcagaga
cccccgaagg
agcagtgtgt
gcatggcgaa
ctgtttacat
acttcaggag
cctctggetg
ttagtctgca
ctaggaggtc
tctaggctgg
ttgaaagatg

Primer B2 N5

gctcagjgaga

gtgagtagta ctgttgglgga

cgagggactc

ggtagctcac
tgagtcctag

cctacaacac

tgagagcgca
gctcccaggg

agaaccggct

agtgccccag
gttctacggt
b

tgaactgtgt gtgtctggtg tcttggagac aagatgggaa

Promotorregion

Exon 1 (111 bp)

Intron 1 (ca. 25000 bp)
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30021
30081
30141
30201
30202
30261
30306
30321
30381
30441
30501
30561
30621
32061
32106
32121
32181

32241
32301
32316

33021

33081
33117

33141
33201
33261

33321
33381
33441
33501
33561
33621
33681
33741
33801
33861
33921
33981
34041
34101
34161

34221
34281
34341
34401
34461
34521
34581
34641
34701
34761
34821
34881
34941
35001
35061
35121
35181
35241
35301
35301
35361
35421
35481
35541
35601
35661
35721
35781
35841
35901
35961
36021
36081
36141
36201
36261
36321
36381
36441
36501
36561

tgtcagatcc
tttgaaccca
agcccagata
[¢]
gacgatcct
gctcctgtce

ttcgcctcat
ggttgagggg
tcctatcagg
cattgcaagg
ctggaagact
cagggcctcc
tcttcataat

agcaactgtc
ctcgetgtge

aaggtcctcc
ccatctctcc

gcaagccctg
gtggtggagce
cgcactggag

cctggaactg
gottctttgt
tgtgtgtttt

cactcgtctt
gtgcatgagc

tatcgctcac
gcattttgtg
agcagcggga
gaggtgtcca
gaagactaag
atcctgagg

catgctttga

caaggccata
ctcctcecgt

ctctgcccga
acctg
actac

gggtctgctc
tggctcaatg
aacatctttg

Primer B2 T3}«

logctgagatc

tacctgglgca

cttctgggcc
cgtggtgaat
gagtatcgac
acgctgggcc
catgttggtg
cgtcattgtc
gggtttcctc
gaggaacaac
ggtgctggct
cctggacacg
tattgtcacc
gtacgtgatt
ccggaaggga
gacctctatc

gtgaacacaa
cttctcagcc
cagtcttgtc
ttgttattac
tgggagtgac
ctgtggctac
ttattggtct
ttctgtggtt
tttatggagce
atagtgtaat
ccagaaggct
cctaggggaa
gtaatgtgag
aacacacatc
tggagatgca
gaacgcacat
actcaggctt
tagtatccca
agcaagtgtt
aatccacacc
cccagggctc
cacaaagcag
gtcaattcca
tgggtagggc
agaggggaac
cggatggttt
ctcagtgtca
actcatagtc
aacttaacga
aaaaaaaggc
gacccggctg
cctactaggt
aatgaaggga
ctgaggctaa
aacaccaagc
tgggcagagt
aaggcccgty
attctttttt
tgagaatgga
agaagttggt
gtctgaaact

atcaccatcg
accatgatct
cgatacctgg
aaactgtaca
ttcaggacca
tacccgtccc
ctacccctga
gagatgaaga
gtcctgggge
ctgctgegge
cagatcagtt
gtgggcaagc
ggctgcatgg
tcggtggacc

gccatcgggce
tgggttcagg
tcacggcata
tggctggtge
aaagcttcct
atgcacagtt
tctgaaggct
cctctcaccc
acttgcagag
gtcttaaagg
gctgatggeg
ccggtaaccc
ggtgtcctgt
actgggtctg
ccagaacgca
cactagatca
actctgcctg
cccctatgca
tgttttgcaa
tcacagcatg
ctggctcagt
ggatgctacc
ggcccagcetc
tgcctgggcece
aacacatctg
cagggccagt
gtggagacag
cagaatcttc
caggggccac
tatggtccag
gaaccagggc
cctacatctt
ggtgcctttc
cacactgtca
cacgcaggag
tcactggtgt
aatccccacc
ccaccccatc
ctcagccaca
gggctacggg
gggtcactgc

gagttatagg
aagagcatcc
gaccgtcaca

tgtcctgagt
ccatgcccac

tctaggactc
ttaggcccaa
gtgggctttt
agtcattgtg
gggacgcttg

cacttgtgag
agtgctcata
gctaatgaca

acaaatgcac
cacagcctct

caggacaggc
agaccaaagc
gtgggactag
aagacagggt
ggggaactga

ctcccatctg ggtgctggga
atgacttgag tcatctctcc
ttttcttctc tgcttcccca

tgttcttgga agcgacccgt
ctggg

gtgag tcaagggttc
agcatcctgt tttggatcat
tttaacctta gtccccacgg
gggaaggcac gaggacactt
cactgtggaa ttgacatctg
gtcagagtag agccatgaga

—————— insgesamt Intron 2 (1,8 kb)------
cattattccc actctgctgg ttagg

ggtcc agaaacacta

ccgtgaccag gacttgaccc caggaggact ggtccaaagc
gcaccctctg ctcacctcct gtgctctget gcatggacac

Primer B2RNE35«—

agacacaglgc tgtcgtggct gtgttctggly gaccaggetg

agcgtatgac atcaatgatc tggtcta
—————— Intron 3 (insgesamt 0,8 kb)------
ctcectgect ttectecttc cectatcecg tettetecce tececttect tgtggeccga

Primer B2 T5—

lggaltacaact gtctcggttt ctctacttgc

tttcag
catt

Primer B2 T5F+

IStartcodon)|

gaaATGttca acatcaccac

Primer B2 N3«

ataacgggalc

cttttcagag

gtcaactgcc| cagacactga

ccatccaggc
tcctcagegt

acctggcagc
ccaataactt
acatgaacct
cgctggtgaa
gcctggtgat
tgaaggacta
gctcctggga
gtatcatcac
agttcaagga
tctttgtgct
ttggcgtgct
cctacgtggce
gcttccgaaa
gagagtccgt
ggcagatcca

aggacgactg
aaggagcttg
agcgtgectgt
tctaaaatcc
tcectttggy
ggcatggctg
gaattctaag
ctagacaagg
tacacagcat
agccctgacg
tgccaaagca
tgaacacggt
gctttgaaaa
gacacacgtc
catcactggg
agacacacat
caggtacaag
cacacaacaa
tgagacaaag
gctgcaaatt
gaccaaggga
aaagagctga
cctacatggc
ctggggaact
catattgagc
gggttcccca
ttgccccage
catgggagtt
ttaagggaaa
tgtagccggg
ggcatatgac
aaagcttcca
agactcaact
agcccctggg
ctgaccgctc
ttctggccag
aatctgactc
ctccacttgt
cccatactgt
cgtgagggac
agggtctgca

ccccttectce
gttctgtcty

cgcggacctc
cgactggctg
ctacagcagc
gaccatgtcc
ctggagctgt
cagggaagag
ggtgttcacc
cttctgcacg
ggtccagacg
gtgttggttt
gtcgggatge
ctatagcaac
gaagtcccga
ccagatggag
caagctgcag

ccgagegtgt
aagcatccta
gggggatggg
ccatgagtgg
ggaaggacag
cctcatttcc
gagtctctgg
tggacggtac
tgaacactgt
ttagtggaga
aggaactgtg
agcctgatcc
gtggggtgct
acatgcagac
tcaggataca
cacacggaga
aggccctcac
agcgtttggt
aaaaagattt
ggtagctgac
tgccaattag
cccatcatcc
tgcagggtgce
ctgacaggag
aggtcttcca
ttagaaccta
aacgccatag
tatttttcca
gagaagggtt
gtctgtatgg
cttcaaatgt
tcgectttca
ataacaattt
gacatctgag
gatagccggg
gctggagcca
tgaatttcct
agccaaaaga
gaaggcgaag
gcggectggg
actaggtctg

tgggtcctct tcctgctgge
cacaaaacca actgcactjgy

atcctggcct gcggattacc
ttcggagagg tgctgtgccg
atctgcttcc tgatgcttgt
atgggccgga tgcgeggggt
acgctgcttc tgagttcacc
gggcacaacg tcacggcctg
aacatgctgc tgaacctggt
gtgcgaatca tgcaggtgct
gagaagaagg ccactgtgct
cctttccaga tcagcacctt
tggaacgagc gtgccgtgga
agctgcctca acccgectggt
gaggtgtacc aggcaatatg
aactccatgg ggactctgag
gattgggcgg ggaacaagca
gaggactgct gggaccTGAg
gggaatcagg caggtgattc
gaccctggag catagagggg
agggggtcat ggggtaggga
atctcctgec ggttttggec
cagtttcaag agtttaagat
taagagccca gagactggga
aaaagaagaa ccccaaagca
gggcaggagg gaagacacac
aagccaagga cttgcagtct
ggagagggga gagcacaggg
ctgcctctge ttcttctgcet
atatggctgt gaggcgtcag
gcatcagaac acacatcaca
catcccgtgc agatgcacca
cacttggcac agagaaagcc
tccctectac ctttcecctce
acttgggaag ggcgggagaa
ctggtgggac ctgcccggag
tgggggagtc taagctgctt
tggtttatct gagagtgact
aaggtcactt aactgagggc
ctcgtgagtg atgtcagggg
aaccaccccc accttggggg
ccagagatag gatagccttc
ttccaggggce cttgggtgag
actcgggtga cagacaccat
cgtgtccgca tcctgtgata
actttgtctc tcagtgtcaa
taaacagagc agtaaatgga
ctgcccctag tgacctttca
aaataggacc agcagtcagg
cactgccaat tggctggctt
ggacatatca aacaacctcc
ggctacggag actcaggaaa
agggagagcc tacatggcaa
aagagagaag accccaggaa
aggaaacaga tggcatacgc
cagggcccca ccctcagagg
tccctcaggg tggctgaagg
caggagggaa gcccccttgt

Exon 2 (104 bp)

Intron 1 (1800 bp)

Exon 3 (210 bp)

Intron 3 (800 bp)

Exon 4 (3712 bp)
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36621 gcctttcgtc gacaccctga tgagaaacca tgtccattga aggacggaga aagctctgta
36681 ccgtgcagag gaagtggccg acaagggagg agcactctgt gtaagaacac acctcctctg

36741 tgcgctggAA [TAAAcagatg aattttgcat ggtgtttccc tgtgtcaaac ttcctgaacc
36801 tctgagctct gactcgggga cactgccttt ggtagtcaaa agccttggga gatgagggat
36861 gcattccgtt cccatggaaa tgatcattgg tctcccaagc ttttgaaatt gagtggcagg
36921 tggtgggact ggggctgagc aggcaacaca caccacaatt tgcatactga ctaatatgca
36981 ttgaaatatg cgtgaatata tttaacaaat agcgttagga ctttctcaga aatgcatttt
37041 gggtatttcc tcccacgctg ctttactcca tgacacctga tgaccaagc

Anlage 4 Sequenz des Bj-Rezeptors der Ratte, zusammengesetzt anhand der
Sequenzanalyse von den bekannten Teil-Sequenzen X80187, X80188, X80189, X80190
(Bader, 1997), M59967 (McEachern et al., 1994) und AF374005 (Baptista et al., 2001) und
nach Pesquero et al., 1994. Die Exons sind fett gedruckt, die in dieser Arbeit verwendeten
Primer eingerahmt, das Start- bzw. Stopcodon in Grofsbuchstaben, die 5°- und 3’-
Spleifsstellen sind doppelt unterstrichen und das Poly A Signal mit grau ausgefiilltem Rahmen
dargestellt.
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Anlage 5

aagtgtgtca
ggagcacatc
ctgcaccatg
tctgaaactg
aataaaagtt
tgaaattttt
tatgtctact
tcatcactgc
tcactggcct
ccacctttcc
tctctttcac
ttacccactg
actgctgtgt
gagtgcccat
ggcaggagat
tgttacaagg
cgacctttgc
accagagtcg
aactcccccce
gacatgggca
ccctgttget
tagtagactg
ctgctaaggt
tgagagagct
tacatatgta
ggacagacag
tagatagata
gatttctgga
caacacagag
tatcctgctc
gggggactct
agcagtaaaa
tggtgcagga
ttggatgtcc
gccagtgcaa
cttggggcta
acaggggaac
gtcacaggaa
tggagccctg
aggacgtcag
gagcaaaagc
ggaggagcgce
cgcccatccce
ccagtgggty
gtggggagga
acataggtgg
gtctataagt
tacaagagaa
ggggcagctt
tgttctcgtg
caagtgcttc
cactccagac
gggggcattg
actctagacc
aagctcatga
agtgggtagg
agaggtccca
atgggacact
gttggattca
gctggagctc
tcttccctge
caaagaaaat
cagaggaagt
agtgtgtccc
acggccaaag
atttacatcc
ttcaggagac
cgtggctgtt
gtctgcaccc
ccaaaagcac
actagaggtg
agatgagctg

gttgggaagg
accggctcge

acacacacac
cttaggagtg
tttctacata
cagatacgct
agtttcagcc
gcagaaagtc
ccgectetge
cccttgggac
atgtcacctt

ctgtggaggc
cgatcccttt
cctgtctgga
taagccagcc
tccatggtca
ttcaattttt
ctcaggtttt
tattttctga
ggaactcacc
cctectttec
acgcatcctg
agctgtctcc
aaagatagtg
ctccatgaac
ccctgttgag
tggcaatcag
attccgacac
agaacctcag
aaatgggtag
gagaagaccc
gctgattcct
agtccagagg
gcccggtett
gttcttacta
gatagacagc
gtagaagaga
gatagataga
caaaatcaca
aatgttctgg
tatgcggttc
tcccttctte
gatggggctc
gatgcaggag
ccaaacagcc
aagcccacag
aggcacagag
ctttgtatgt
cacctggccc
cccagactga
aggcagccac
aaggcgagaa
tttgaaatga
tccttttctg
taagagagaa
aggagggaga
ctagctggag
tttctagatt
gacttcttcc
ctgtcggggt
gtataggact
ccatcagaaa
caaccagcac
ttcttggttt
ctgcagcctt
aggacccttc
cacacagcat
tgcctcggaa
caggtcacaa
cgacctctge
tgtctgtgtg
atcctcctct
gaaaaaagac
cccgtatctg
ttgtctgagt
caaaataaaa
tctgtaaatg
cctgtcacgg
cgagctgcag
acgggggaca
caccgctaag

gaggggggag
ttccecegtge

cgtgtcaggc
ttgagaaaag

----Intron
tggtgaattg
actggctgct
cttccaggca
aaaacacctg
agttcggtct
actcagaacc
gagaccatcc
cacacattca
ttgtaagaac

ggggctttga
ctggtgectt
tgctgccatg
cagtgaaatg
tggtgtctct
atcttatggt
gagtgagtag
aaggcagagt
aagtaggtta
agtgcaggga
ggtaccaagc
cagcctctct
gaatagtgta
aaggaccaac
tatccaggcc
acaaattgat
agatgtgtgg
tggagagttg
caactactgg
tcttcttgat
tcaatgatat
ctcttcaaga
aaggagcaaa
tttcaacata
taagtagaag
tggatagata
tagatatcca
ggccagttct
aacattgcag
tgttttactt
attccagtta
cctgctgtgg
ttggtggaca
ttccagaaac
ttggatgtga
gactgaggtg
tgtgtgaagg
cctccattge
gcttccctct
ctcagagagc
aagcagacaa
ctgcacagcc
ctgcctatga
aggagagggt
ggaggaggaa
gaacagttca
cgtctgacag
agtgccacac
gacagatggg
cttccgaget
acccagcaag
tctacagaat
tgagtctgct
ggtttctgtg
ccttgtgacc
catcttagcc
gctccctgtg
gagctttgac
cgctgeccca
cattcctgga
catctggaga
agagcttaga
gcaggggcca
tgtatcctag
aacacgttca
cccactgttt
taaacagtgt
gggaaacatt
acctgtggcc
aactgctgct
gtgcccagga
cactcca
gct
agccgctgaa

ggtcttaaat
cagatgaaga
cttcccacca
tttgggtttt
tcacagaaat
agagctcaaa
gtgtgtgcat
ccatcttttc
gcctggctag
ttaaaacaca
tctggtectt
cagccttcat
atcacatgct
tctgtgtccc
cagagaacca
agcttaaacc
gtctgatgca
gtcccaattg
gcagtccaga
tggcctccct
cagacccaga
accatctggg
aactactcag
agctgattta
atatgtgtac
gatagataga
gtcacagctt
tgaagctttg
cagagaggtg
ggcctctcct
tggggtgccc
atcttagccc
cacacgggac
cagggactac
tcctgacaca
gctggaaact
accccagcta
cctctctgaa
gcagcccccg
tttcagaaag
agccagagag
thtCthCC
atgcctgaga
gacagtggag
gagaggaagg
ttattagtgt
ctggacacaa
tagcgttcac
gctagctaac
gctgaggatc
aaaagagttt
gagggcaaga
tcccaatatg
aatcaccact
cttcagggct
agatcacagg
gtcagacagg
tcatttcagt
tccctatttg
accctaggct
ggaaagcgca
aggagaggaa
gcacacagct
tttctgccte
gaaaccctcc
gcacctaaaa
tgtgttaaac
taccagccta
atcctgattt
gatcccggag
gagtgatgac

tcgctcctca
cctggaccga

gttcaagcta
tgtagaactc
tgatgataat
ttgtttttgt
gggaacccta
caatagagaa
gcaggtagge
tttttttcag
tcttggagcec
ggccatgaca
aagcttgtga
ttcctcatce
taaagaaggc
ataatgcccc
actgtggggg
ctaagatcca
acttgccaca
ccttaattaa
ttaaaagagg
cgtgcctctg
atagaatttc
ttttcagtac
ttctcaggct
ataaattctt
atatatgtag
tagatagata
tctggtcaaa
gggacgtctt
gacgttcaca
tcacacagtt
acttggcatg
accaagaaaa
atggtacctg
catccagggc
cttgggagct
gtactagagg
ggtgaggagg
tatagtggag
cacaagcaca
agctgagcca
gaccagttac
tcagggactg
tgaacaggtg
aaaggagaga
aggcagggag
caataaacag
caacataact
gacagcaagt
ctgggaatta
tggcttcgag
ggaacgtgaa
tagtggggct
gagagctaag
cagcttctgt
gtggtggttt
ctcactcacc
ccagaggtgc
cagtctgaag
gtcagggacg
ctctctggac
atgggtcttt
gaaactgctt
cactcaagga
agcacccctg
atcccaactg
ctcaggagca
acaggcattc
ggctccggga
ggcctecgea
ggagcctgga
atcaccggcc

ggggagtgga
gggactccct

1 (insgesamt ca. 25 kb)------

ggagaacctg
gagtgcgaga
gggttgtcat
acagaaacac
gtctaggcag
agggctgcat
ccacccccta
gaatatgagc
caggctttca

gotgctttty
cctatagtac
gtcacacgga
ctgagcagag
aggtcacgca
atgacctaca
aaggttcatg
ctgtggagga
cacgagcctc

cgatgtccag
acccacctac
gtcctggaca
gcgagtttag
gtaagagcgt
agaggcctgt
gcatgccaaa
cagctcagag
ctggggacac

tgccaagcat
tcagctcctc
ggactgaacc
ttttgtttct
actaagccat
ctacacacat
ctgaggtcaa
acaagttttc
ccggggaccc
acagcatcca
gacaagtgct
agcttccttc
ctggtccgga
ttcagggttg
ttgctgaatg
aagtcaggac
aattagaatc
tgtgggaaga
agtgtagggg
ggataattta
caggcttcca
cagattggaa
ctcaagtgtg
tcaatacatg
atatgtagat
gatagataga
accaaccatt
tctttcccac
aatgtattgg
aggttgggtg
ggtgataaat
accccatggc
gacaaacata
agagatcaca
gagagggcat
agagtggggce
ctacaggagt
ggctgaagge
cacagtgcag
gatttgctca
cagctcgtaa
gccggacgta
gctagatgaa
ggagagagaa
tggcataaag
gggtgtgggt
ccaggtgact
cagaccagta
tcaactctga
gtgaaaaggt
cggagtctgt
ttgggggagg
cagacctctg
ctgctctgca
cccetgeacg
caagtggacc
agatggggca
ccaagacagg
ggggacagct
tggtctctga
agcagatctt
ctaaattccc
cttggccage
ggagttgtgc
gctgccttct
aaacaatcac
acgtggtctc
cccgaccatg
gctaggaggt
gctgatctgg
agcccttgaa

tagtagggct
acaacacaga

aatcttctag
gtaccccagt
gtgtggaggt
acagattcac
gtgacaagga
cccaagtgac
atagctccac
tgaacgtgtg
agccaagcca

Promotorregion

Exon 1 (118 bp)

Intron 1 (ca. 25000 bp)
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28981
29041
29101
29161
29221
29281
29341
29401
29433
29461
29521
29538
29581
29641
29701
29761
29821
29881
29941
30001
30061
30121
30181
30241
30301
30361
30421
30481
30541
30601
30661
30721
30781
30841
30901
30961
31021
31081
31141
31201
31261
31321
31381
31441
31501
31561
31621
31681
31741
31801
31861

31921
31981
32041
32101
32126
32161
32221
32281
32341
32351
32401

32461
32521
32581
32461
32701

32761
32811

32821
32881

32941

33001
33061
33121
33181
33241

33301
33361
33421

ttggccttgt
tcttctetge
tgcccacacg
gaatgggttt
gtcaggtgtc
gttgtaggct
tgctcttaac
agctaatgac

agttgacatt
agcctgcaag
ccgcacgggg
ttttttcaac
ttggaggcaa
cccatgtggg
cactcaggcc
attctcttct

tccaaatgcc
ccgceggectce

ctgctcctgg
ctttgg
gtaa
tgttgtgggt
gtccccacag
gggacacttc
tgacatctgce
gccaggagac
aactgatcct
ctgcagcaga
tctcagagtg
agtgagcaaa
aggggcaaag
ttatttatat
cttgttacag
aagagcagtc
gaacaaaaca
gaccatctag
accattgcat
actatgctgg
acacggcccc
ctataggtgg
tatgtatcaa
aactttatat
gggattgggg
aatgcctaat
aaggttggaa
tgtagggcag
cactgagtca
cccgagggtyg
accttggaag
ccacatccac
tttttggtag
tcctcaggge
ccctccacac
ccaaaatgga
ggaggttttt
gaggytggty
agtgatgatg
acctacccag
tccacacagg
cacaggcccc

ggcagtgtcc
atctttaaca
ggaaggcaca
gccatggaat
tcagagtaga
aaagggtcct
tcagcgctca
cgctgggttt
ctgagtctcc
atttttagga
taagatttat
ggcgtcagat
ggacctttgg
ctagaaatgg
cgaaaggatg
aaacgctgac
ctcttgtgag
tggatgggtc
aactacaacc
tctagctgca
tggacttgca
gggtgggtag
aaacgaggaa
aatgtgccca
taggtcatgg
atttggaaga
tccecttgea
taatggcccc
ctaagtccag
Tttt
ctccataata
tcccatatct
tctcgtgace
tccccagtct
tgatggaggt
tgctgttgat
tgaaatcacc
aagctcctta
caccatgagt

gggctcttcc
cctcetttcee
gtcacacgtg
tattattccc

tgagaaacct
cctgceccge
ccctgggtgt
atcttactgg

cggtgaccag
gcaaccttgg
ctgctagaag
tctccaccty
gcatggcatc
gatgggtcac

gactcggccc
ctcaccttct
acacagattg

ctgaggagct

ctcatagtgg
ggaaggattc
ctctcaaagg
cctccccaca
ctgtcctgtg

aggcttcaaa
ttacagagtt
actggagagt
ccccactgcc
ctcctccctg

ggttgggcaa accttggtga
ctttcctgga catagagcgt
ccagagaagg tcccaagacc
taattacttt ttaatgtgtg
gaaggggatg tcggatcccc
ggctgggatt tgaacctagg
atctctccag cccagatcgg
ctgcctecce ag

- gaggatcc
aagctactcg ggtttctgtc
gtcaggggat ctccagctca
catggttgaa ggggtgtttc
ccccgtecagg agcaacagga
atcacatgtg ggatgtccca
tggaagactg aagacgaagg
agggcctcca tcctgaggga
caacatcctc ggcagtgcca
tatgcaccgt ggttcaggtc
ctggccctca gaacaaatag
tacctcccce aaactgtgeg
tgtccacact ttggtcttcg
gtaagtatac tgtagctgtc
atggttgtga gccaccatgt
gggtgctctt acccactgag
cccatggaag gagttacaga
tgattgccat atccagggat
acactagcaa gattttcctg
ggcctagcaa acacagaagt
caatggagga gctagagaaa
aacaacaata tgaactaacc
aagatggcct agtcagccat
gccccagtac aggggaacgc
gggtgggtat gggggacttt
ttaaaaaaaa gagagaatat
tgaagacatc tagaagattc
cccgeaggea getcatctct
tgagagtgga aacaacacag
tctggcttee tgcaagttca
tcacgtatcc ccatcgccac
aggaagaaga gttagactgg
caaggtgttt ttccagagca
aacagtgggg accctctctt
acaccctgtc ataccgggta
cttgagatgg gtcactactc
aaaaatctcc ttgggcccaa
agggtggtga tggtggtgat
atggtggtaa gggaggaggg
gactcatcac agaggagtcc
agctacaggg gctctagata
ggcctggete tagggtageg

ctatttgagt
gcacctgcat
ccatctttca
tatctatata
tggaactgga
tcttctgtaa
tgtgttttga

tcactcctct
ggtgcaatga

ccatcggtga
aagttaggct
gtggcttttg
gtcattgtga
gaagccttgg
ccagtgctgg
ctgggactgt
gacaggcagc
caagtggccc
ttaagaatat
ttcttcttga
ttcagagcac
gttgctggga
ccatctcact
gacaaaattt
ccatcccata
aaagacccac
ggatgctcac
gtacccaagg
agtaccccgg
cactggaaag
cagggccaaa
tggtatagca
gggctctcta
caaaagaaga
gccgegtgat
gctgcattgg
ggaagacact
tgtgggtcag
gagggatttt
cacagcttac
cttccettgt
ccaccttgca
cagctttgtc
tccaggattc
ggtggtgatg
atgctgggtc
atgactgtta
cctcaggatc
ccagcccagce

ggcatcccce
ccaccatgtg
ccctcatgga
tgatgtgtgt
gttatagaca
gagcatccag
ccttcgtecc

ttgtccggceg
gcccatgeca

ctccagggca
caaagaccaa
tgggactggg
agacagggtc
ggaaactgag
cagcagagaa
cccacagctc
ctcctggcac
cggtggtaca
gggctctccc
ettt
tccagaagag
tttgaactcc
ttgccecttce
agagctgtga
atcagcttcc
atatagctgt
agtcagctat
agctaaaggg
agctcttgtc
agaggcccat
aagggggagt
ttggaaatgt
tgcctgcaga
gccaatacca
gcccaggcetc
agctggcgac
gcaatgcatt
cagcggttca
Tttt
cccttggecc
tcagtccatc
aactttaatc
tgctttgttc
ctgatgatgg
gtggtgatgg
tgtgccctcce
agagaaaaac
caaaccatgt
agacactccg

Primer MMB251i—»

caggatgctg aglcagagcct

tctcatcatt

ctgccltagtg

agtggaaggg tcctcccatc
gctttaggct ttttagtgca
ttag

"~ gggtcc aaaaacatta
cagggggacc aagccaaagt
gtgctttgct gccagtgggce
tcatggaggt ggctgtgctc

tctaatttat
gggagaggca

gctgatctgg
ggtcccacag

ccccactctg
tctttataat

agcaacttac
ctcgectttce
acaggcacaa
tggggggcca

ggctcacctg
tgagaaggca

Primer MM B25—

gggcticcagg tgtggcattc

acgacdattg

cagaccaaga aatatcatgt
ccaagtcccc tagtgctgtc
gccgggagte atcagctgaa
gccctccace tcctecttct

Primer B2 T5—

cctcccctcce PCCtCCttgt

gacctgaggla tacgactgtc

Startcodon|
catcgaaATG ttcaacgtca
gaaggacaac tgcccagaca

cctctgggtec ctcttcctge

cctcatcctg
ggtgtttgga
cagcatctgc
gtccatgggce

gcctgegggt
gaggtgttgt
ttcctgatge
cggatgcgcg

ctgtacactg
agagggccac
caccaacgtg

cttctgagtt
aatgtcaccg
ctgctgaacc

ccctttggtc
cacagaccgg
caatagactt
gctatcccgt

tcttctctac

caggtgacta
catgtttcga

caaggccaaa
ctctttccag
ggttctcect
gactgcagtc

tgaccccact
gcgagcacat

gagtagccag
ccaggaagat
agtcccacca
tctggtccac
tttctcttcc

tttctttcag

ccacacaagt cctcgggtct gctcttaacg ggaccctttc
ccgagtggtyg gagttggctc aatgccatcc aggccccctt

Primer MMB25Bal—

tggccgecact ggagaacctc ttltgtcctca gegtgttcty

[Primer MMB23 =

B2 T3k

Primer MMB25Bal—»>
ccjtgcacaaa aacagctgca ctigtggccga gatctacctg glgcaacctgg cagcggcgga

tacctttctg ggccatcacc atcgccaata actttgactg
gccgggtggt gaacaccatg atctacatga acctgtacag
tcgtgagtat cgaccgctac ctggcgctgg tgaagaccat
gggtgcgetg ggccaaactc tacagcctgg tgatctgggg

Primer MMBZSBEk—

cacccatgtt ggtgttcagg accatgaggg aatacagcga

cctgcgtcat cgtctacccg tcccgttect gggaggtgtt
tggtgggttt cctcctgecce ctgagcgtca tcaccttctg

Exon 2 (104 bp)

Intron 2 (2588 bp)

Exon 3 (235 bp)

Intron 3 (460 bp)

Exon 4 (3712 bp)
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33481 cacggtgcgc atcttgcagg tgctgaggaa caacgagatg aagaagttca aggaggtcca
33541 gacggagagg aaggccaccg tgctagtgct ggccgtcctg gggctctttg tgctgtgttg
33601 ggtgcctttc cagatcagca ccttcctgga cacgctgctg gccctcggeg tgctgtccgg
33661 atgctgggac gagcacgccg tagacgtcat cacgcagatc agttcctacg tggcctacag
33721 caacagcggc ctcaacccac tggtgtacgt gatcgtgggc aagcgcttcc ggaagaagtc
33781 ccgagaggtg taccgggtgc tgtgccagaa aggaggctgc atgggagaac ccgtccagat
33841 ggagaactcc atggggactt tgagaacctc gatctccgtg gaacggcaga tccacaagct
33901 gcaggactgg gcagggaaga aacagtgaac agaagccacc aggcaggact actgccaagt
33961 gtgTAGgatt ggtgggaccg gagctcctca gcctgggttc aggaaggagc ttgaagcatc
34021 ctaggcagcc ccagggaatc aggcaggtga ctccagccct gtctcatggc ataagcatgc
34081 tgtggggaat gggtaccctg gggcacagca gggtcattct tactgactga cgctctaatt
34141 ctccatgagt ggaggggtca tgggtatggg tgggagtgac agagcttccc ttcccttttg
34201 gggaaggaca gatctcctgc cagctttggc cctgtggcta catgcacagt aggcatggcc
34261 gcctcatttc ccagtttcaa gggtataaga tttattggtc ttctgaaggt taaattctat

Primer MMBZSlk—
34321 ggtaagagclc cagggactgg ttctgtggct cctttcacct gtagacaagg tggacagcac
34381 aaaagaagag cccccaaagc atttatggag cacttgttga atacacaccg ttatacactg
34441 agggcaagag gaaagaactg catagtttaa tgtcttatag gagccctgac attagcggag
34501 aataccgaga aggctgctgc tggtgtgcca aagcaaggaa ctgtgggata cgggagagta
34561 cagggcccag gctagccagt aaccccgaac acggtagcct catccctgecc tctgcttctt
34621 cggttgtaat ctgagggtgt cctgggcttt gaaagtgggg tgttatatgg ctgtcaggca
34681 ttgttaccca caccaccaca tgcagacgca ttgggactct tggcacagag aaagccactc

Primer MMB232j«
34741 aggctgaaga gctactctgt ggjggacactt agtattggaa ggcccagtac ctgcctgegt Exon 4 (3712 bp)
34801 gtctgcggcc ctcagtccce tctatctttc cctcctagta tttcacccct atgcacacaa
34861 agcacaaagc atttgctcca caggaagggc aagggcggga gacagcgagt gtttgttttg
34921 cagggaaaca aagaaaaagg aattctgatg ggacctgccc agggaatcca cacctcacag
34981 cctggctaca aattggtagc tgtccaggag agtctaagct gcttcacaga gtccctgtct
35041 cagtgaccaa gggctgcaat gagtggtttt attttgagag tggctcacaa agcaggggac
35101 ggacactacc agagcagctg acccatccaa ggtcacttaa cccagggtgt taattctggg
35161 ctaatcccct gcatggccac agagtgatag cctcatgagt gatggtgggt ggagctgcct
35221 gcacccaggg aactatgaca tgagactcaa accaccccca cctctggggg acagcacacg
35281 tgcatattga gcaggtctcc catcagggat atgaggatag cctctcggat agcttcaggg
35341 ccactgggtt ctccgttaga accttctcag ggtccttagg tgagctcagg tgtcagtgga
35401 gacagttgcc ccaccaactc tgccagagct caggtgacag tcaccatact cgtagttcca
35461 gaatcttcca tgggagttaa tttttccatg cgtccatatc ggttactttc taggacctgt
35521 gacaaacttc ttgacagagg ccacttaagg gaaagagaag ggtattttgt ctctcagtgt
35581 caagaaaggc tttggtccgg tgcagcagga acttatggta aacagagtgc ctgacagaag
35641 catcatactt cagagatgac cagtaaacgg agacacagct ggaacccagg gaggcctatg
35701 actgtcaaat gtctgcccct agtgaccttt cacctataag gtcctacatc ctaaaaggtt
35761 ctatcacttt ccaaaatagg gccagcagcc aggaacgaag ggaagcgcat ttcagactca
35821 accattacaa tgtcgctaca aactggctgg cccctggggc atatgaggag catatcaaac
35881 agcctcctac accaagccac ttaggagctc tccacttgac agccagaggc tacggagact
35941 gggggaaatg aagcagagtt cactggactt tctggccagg cttggagcca agggagagcc
36001 tatgtggcaa agagcccata aatccccacc aatctgactt tgaatttcct aacagagtga
36061 ccccaggaaa ttgtttttcc accccatctt cccggacact agtcaacaag cacacaggca
36121 ctgtagccag aagaaggaaa caaatgacac acccatactg tgaaggagaa gcagggcccg
36181 ttctcagaag aggagctggt gggctacaag tgcaagggtc acggctggcc acacgtgggt
36241 ccctcggggt ggctgaaggg tctggaactg ggtccctgca ggtctgcaac taggactgtg
36301 ggagggaagc ccccttgtgce cttgtgtcag catcctgatg acaaatcgtg tccagtgaaa
36361 gatgcagaga gctctgtact gtgcagagga agtggccagg gtaccaacga gggaggagcg

Poly A Signal
36421 ctctgtgaaa gcacacgact ctcctgtgca ctggAATAAA cagatgaatt ctgcatagtg

36481 tttccctgtg tcaaacttcc tgaacctctg agctctgact ccgggacact ggctttggta
36541 gtcaaaaggc ttgggaggtg agggacacat tcggttccaa ggtttctgtc acggaaaaga
36601 ccaacggact ccaagctttt gcaatggtgc atcccttagg ggttagatgg ggatgtggtg
36661 gtggtggtgg tggtgggcaa cacacaacac aggatactca gtttgcataa ttattaatat
36721 tcattgaaat atgcatgact atgttaaaca aatagcatta ggacttttca gaaaatgcat
36781 tttgggtatc cccacccccc catgctactt tactccatag acagctcatt cccaaacctc
36841 tttcagatgc tcatatcata gtgtcagaga cggccaagtc cagtcgctca catttataaa
36901 actcttccat tcaaccttca cctcaaatca agagcatcct gtacaatgtg tcctcccagc
36961 catgggtctc tgtgcttcac attcaggtct catgtccact ctccattcac tctg

Anlage 5  Br-Rezeptor-Sequenz der Maus, zusammengesetzt anhand der Sequenzanalyse
von den bekannten Teil-Sequenzen NT 039553 (Waterston et al.,, 2002), AF411045 (Saifudeen
und El-Dahr, 2001), L27595 (Ma et al., 1995) und der Sequenz aus Abb. 4.5. Die Exons sind
fett gedruckt, die P in dieser Arbeit verwendeten rimer eingerahmt, das Start- bzw. Stopcodon
in Grofsbuchstaben, die 3°’- und 5’-Spleifistellen sind doppelt unterstrichen und das Poly A
Signal mit grau ausgefiilltem Rahmen dargestellt.
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Anlage 6

781
841
901
961
1021
1081
1141
1201
1261
1321
1381
1407

1441

1501
1521
1561
1621
1681
1741
1801

31021
31081
31141
31201
31261
31311
31381
31437
31441
31501
31561
31621
31666
31681
31741
31801
31861

34501
34561
34621
34681

34741

34801
34820

actatatgac agagatggat
tgtcaatgat atttacagaa
atagatacag agctctacaa
catgcaggtc tcaatatgtt
gatgaggctc cataggggat
ggcagcctgt ccatagacct
gccccaatgt ggttgaacag
agggccttca ctcaagagcc
cacccataaa ctgatctgag
attgctggtt tgtaggcttg
ggggacgtcc tctggccctc
tctcttctga aggaagggtt
ttccagctce taccgtctca
ttgagcaaaa ctgagaaagc
ctccgaagaa acggccgegt
cagcttctgc cactgtcgcc
ccgectgece acctggecac
tccaaaactc agacacaaaa
ttacgcgagg caaatttatt
ggacgttttt gccgtcccac
tccaagagcc tccctggecce
cgcagccttc ccggecccac
ctggaggcgg agggggaagt
atgagctgtt cccgccgeca

ggtggggacg gtggggacat
HSB251]
[Egccgetige tcdggagaag

gctgggagga caaactgtcc
gtttccectgt ggtcgtgggg
caggcgatgg ggagaagggt
tctcttctct gaatcaaggt
gtgattggat tttcacatac

ggagatgtgt
gcatcaacat
tatctaagtt
gtggatctca
aaagcacaga
ctgtccccaa
ccaggtgcac
tacagccagt
actctgtttc
ttatgaatca
ctgtctcttc
ttaaggcttc
gccctgggag
cagcctgagc
gtctcagggg
cttgggagcc
cctetgttta
taaccacctc
cacatggggc
gactccaacg
ccagggctca
agccagcectg
gcccaggagg
ctccag
ctct

caggctgccc

gtgggtgccg
cagcacagag
agttgggaaa
tcccagcagg
gacagacagg
tttgagtgga

gcagatggac
tggattcaga
ggaagagact
gagctcttca
cacacctttt
ctggcaagtc
agatgagtca
tcacagccaa
cctgtctcca
agtcacaggg
cccagatcca
aaaaaaaaat
tgtaaagtgc
cttgacatgg
agcgcaaaca
gtacgtggca
caccttccge
aagaagataa
ttcccaggece
ggcagceggg
gagggtggca
gctccagcetg
ctgatgacat

ggcttctggg

cgcagtacca

ggcaggggct

ggagggaggg
agttcccttc

aggaatcgcc
cttgtgtgtg
caccttggag

agatgtcttt
tccttgagga
tcagagggtc
atattttagt
cagagggctt
aggaaactcc
accacacagc
gccagggcta
tgatgatggg
aagaggagct
ctgggcccac
gttttgaaag
tgcagatagt
gagaaacctc
cccgtaccca
tacaaagaaa
gtaaacgccc
ataatgataa
actttgtggt
ctacgcaaac
gagcggagag
ggcaggagtg
cactacccag

ctccgaggag

gggagcgact

gctccagecg
agggcaggca
cttccggagg
ctgtttgtct
tccagtgtgt
taaggcagcg

—————— Intron 1 (insgesamt 31,876 kb)------

gtcgaagcta atgggctaac
tcctgagcag cagccagggce
tcctectgea ccatcatcce
aataatccac tcgccctcac
cttttgcttg atttttcact
gtctggcttc tccagtagac
ggagcacttc acaaacgtcc

ctggagaatg cgtgtatttt
tctgttcagc ccaggtgtgg
tggaagatat caatgtttct
aggtgagtca aagggattcc

aactccctgg aaagctcaac
aagcccaaag acaaaacctc
gaatgttctg cggaactaga
gtcatatgtg atctatccca

tggtccttge
ctaatccata
tccaccctgt
aggcgcgttt
gtactcaggt
tgtcagctcce
attgagtcag

gcaatcccca
cctcactcac
gtctgttcgt
tcagttcact

tctcatgccc
tcaggtgtcc

ggaagagggg
gatgaacttg

ttccactcta
ttcacaccaa
ttagttctgc
gggaccccat
cagtttgcag
tagccattgt
ggactcagca

gcccctgtge
atcccactct
gaggactccg
agttagggga

cggacaacag
aagtccctgt
ctcagggaga
gaagtgaagg

cccccactgc
gcgecttect
tcaccctcag
gttctatgct
ttattaagtg
atccctagca
gtctccattt

catctaacca
gagtccaaat
tgcccaccac
[¢]
gtgggcaga
ttgaaggaac
aggcctgttg
agaagggcac
gaagagagtt

—————— Intron 2 (insgesamt 3150 bp)------
ctcccatcac ggaagcttca aggaggtcaa
tggtggatac tggccaagga aatatcccag
ccgtttagat ccaaggatca gagggggctc
agcgcgggct gcagaaaaca gcctgagctc
HSB213A>

gtccttaacc [cctgtctcect tctggacclag

ataaggaagg aatgtgaatc
cttgagattg ttagtgctgt
agatgaagaa catgaggccc
aggggagtca ggtgcactgg

tctcecttgee ctggetggtt

HSB213Bl—~>

tcccttgtga ccctgaggg|

[FSB2138>

g taacagcctc

HSB2ATGl>=HSB231}«—
34861 ttgcaagggc ccactcttaa cgggaccttt

34921

34981
35041
35101
35161
35221
35281
35341
35401
35461
35521
35581
35641
35701
35761
35821

HSB232i«—

tttccactt

agtggagtgg ctgggctggc tcaacaccat

ccaglccccce

cttggccacc ctagagaaca
cacggtggca gagatctacc
gctgccctte tgggccatca
gcecgegtggt gaatgecatt
gctggtgage atcgaccgct
cggcgtgege tgggccaage
ctcacccatg ctggtgttcc
cgcttgtgtc atcagctacc
tgtcgtggge ttcctgctge
ggtgctgcgyg aacaacgaga
ggtgctagtc ctggttgtge
caccttcctg gatacgctgc
catcgatgta atcacacaga
actggtgtac gtgatcgtgg
agtgtgccag aaagggggct

tctttgtect
tggggaacct
ccatctccaa
atctccatga
acctggccct
tctacagctt
ggaccatgaa
catccctcat
ccctgagtgt
tgcagaagtt
tgctgctatt
atcgcctcgg
tcgectectt
gcaagcgctt
gcaggtcaga

HSB2ATG>=HSB231j«

tagagatttc
ttttcaactc
tctggacgct
gaaagctata
gtggactctg
agattaagga
caggccaggg
gcgcccagge
atcaggcttg
gatgggctgg
tcttatctgt
tccctgecct
tagtaagtct
cgccatacat
ggaaacagga
tcccaggact
actgtttaca
gaaataaatg
cagccgggag
atggaaatct
cgaaggtggc
cagagctcag
cccttgaaag

gggtggggac
HSB251}>

gaaigtgecea

cctcacctct
gcggggagaa
ggaggtctga
gttgtaggtt
gagggatttc
aggtgtgtgt

agtcctgact
gactgagata
tgttctcatc
ctcacaggac
actgagcaat
ccgetgtgtg
ctccte
cctg
tcttttcttc
gttctctccc
ggcctctttc

caccctggag
cagtgatgtt
ggagcagagg
attcctggtt
aaacattaaa

gggtccaaca
tggagcctcg
tgtaagaccc
cacctcggct

tttttgtect

tctttcagcg [ccgacATGe

IStartcodon|

gcccagagca aatgccccca

ttcctctggg

HSB23j«—

tgctgtcgty

calgcgtcttc

tgcctgcaca

agaglcagctg

ggccgcagea
caacttcgac
acctgtacag
ggtgaaaacc
ggtgatctgg
ggagtacagc
ctgggaagtg
catcaccttc
caaggagatc
catcatctgc
catcctctcc
catggcctac
ccgaaagaag
acccattcag

gacctgatcc
gctctttggg
cagcatctgt
atgtccatgg
gggtgtacgc
gatgagggcc
ttcaccaaca
tgcacgatgc
cagacagaga
tggctgeect
agctgccagg
agcaacagct

tcttgggagg
atggagaact

tggcctgegg
gagacgctct
tgttcctgat
gceggatgeg
tgctcctgag
acaacgtcac
tgctcctgaa
agatcatgca
ggagggccac
tccagatcag
acgagcgcat
gcctcaaccc
tgtaccaggg
ccatgggcac

Promotorregion

Exon 1 (114 bp)

Intron 1 (31876 bp)

Exon 2 (229 bp)

Intron 2 (3150 bp)

Exon 3 (4093 bp)
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FSB2TGA«
35881 actgcggacc tccatctccg tggaacgcca gattcacaaa ctgcaggact gggcagiggag
HSB2TGAK—

35941 [cagacagtga gcaaacglcca gcagggctgc tgtgaatttg tgtaaggatt gagggacagt
36001 tgcttttcag catgggccca ggaatgccaa ggagacatct atgcacgacc ttgggaaatg
36061 agttgatgtc tccggtaaaa caccggagac taattcctgc cctgcccaat tttgcaggga
36121 gcatggctgt gaggatgggg TGAactcacg cacagccaag gactccaaaa tcacaacagc
36181 attactgttc ttatttgctg ccacacctga gccagcctgc tccttcccag gagtggagga
36241 ggcctggggg cagggagagg agtgactgag cttccctccc gtgtgttctc cgtccctgcc
36301 ccagcaagac aacttagatc tccaggagaa ctgccatcca gctttggtgc aatggctgag
36361 tgcacaagtg agttgttgcc ctgggtttct ttaatctatt cagctagaac tttgaaggac
36421 aatttcttgc attaataaag gttaagccct gaggggtccc tgataacaac ctggagacca
36481 ggattttatg gctcccctca ctgatggaca aggaggtctg tgccaaagaa gaatccaata
36541 agcacatatt gagcacttgc tgtatatgca gtattgagca ctgtaggcaa gagggaagaa
36601 agagaaggag ccatctccat cttgaaggaa ctcaaagact caagtgggaa cgactgggca
36661 ctgccaccac cagaaagctg ttcgacgaga cggtcgagca gggtgctgtg ggtgatatgg
36721 acagcagaag ggggagacca aggttccagc tcaaccaata actattgcac aaccatctgt
36781 ccctgcctca gttccctctt ctgtaacatg aagtcgttgt gagggttaaa ggcagtaaca
36841 ggtataaagt acttagaaaa gcaaagggtg ctacgtacat gtgaggcatc attacgcaga
36901 cgtaactggg atatgtttac tataaggaaa agacactgag gtctagaaat agctccgtgg
36961 agcagaatca gtattgggag ccggtggcgg tgtgaagcac cagtgtctgg cacacagtag
37021 gtgctcattg gctcccttcc acctgtcatt cccaccaccc tgaggcccca accgccacac
37081 acacaggagc atttggagag aaggccatgt cttcaaagtc tgatttgtga tgaggcagag Exon 3 (4093 bp)
37141 gaagatattt ctaatcggtc ttgcccagag gatcacagtg ctgagacccc ccaccaccag
37201 ccggtacctg ggaaggggga gagtgcaggc ctgctcaggg actgttcctg tctcagcaac
37261 caagggattg ttcctgtcaa tcaatggttt attggaaggt ggcccagtat gagccctaga
37321 agagtgtgaa aaggaatggc aatggtgttc accatcggca gtgccagggc agcactcatt
37381 cacttgataa atgaatattt attagctggt tggagagcta gaacctggag agctagaacc
37441 tggagaacta gaacctggag ggctagaact ggagaggcta gaaccaagaa gggctagaac
37501 ctggaggggc tagaacctag agaagctaaa acctgagcta gaagctggag gactagaacc
37561 tggagggctg gaatctggag agctagaacc tggagggcta gaacctggag ggctagaatc
37621 tggagagcta gaacctggag ggctagaatc tggagagcta gaacctggag ggctagaacc
37681 tggagagcta gaacctagaa gggctagaac ctggagggct ggaatctgga gagctagaac
37741 ctggagggct agaacctgga gggctagaac ctagaagggc tagaacctgg agggctggaa
37801 tctggagagc tagaacctgg agggctagaa cctggagggc tagaacctag aagggctaga
37861 acctggaggg ctagaacctg gcaggttaga acctagaagg gctagaacct ggagagccag
37921 aacctggagg gctagaacct ggaagggcta gaacctgtag agctagaaca tggagagcta
37981 gaacccggca ggctagaacc tggcaagcta gaacctggag ggaatgaacc tggagggcta
38041 gaacctggag aatgagaaaa atttacatgg caaagagccc ataaatcctg accaatccaa
38101 ctctgaattt taaagcaaaa gcgtcaaaaa aaagattccc tccttacccc caacccactc
38161 ttttttccca ccacccactc tcctctgcct cagtaagtat ctggaggaag aaaacaggtg
38221 aaagaagaag taaaaaccat ttagtattag tattagaatg aagtcaaact gtgccacaca
38281 tggtgaatga aaaaaaaaaa aagaggctgt gttttgtcac acagggcagt cattcagcac
38341 cagagcacgt gatggtctga gactctctta ggagcagagc tctgccgcaa tggccatgtg
38401 gggatccaca cctggtctga ggggcaactg agtctgcggg agaagagcgg ccctatgcat
38461 ggtgtagatg ccctgataaa gaacatctgt cctgtgaaag actcaatgag ctgttatgtt
38521 gtaaacagga agcatttcac atccaaacga gaaaatcatg taaacatgtg tcttttctgt

Poly A Signal
38581 agagcatiAAT AAAitggatga ggtttttgca tagctctagc atttgttaca actcccgaaa

38641 cccccgagtt tggtccctgg ggtaccgcct tgcacactca gaagcctttg ggaaggggtg
38701 ctattcattt ctgctcaatc tgttaacagg cttctggcat gtagatcagt ggtctccaag
38761 cttttgtgat tgtatattcc tataggaaaa aaagaattga ttatgcatac ccagtatgta
38821 tacttattaa tctgtatgaa gatgtacatt ctaaaatata atcaaccagt agaaatttaa
38881 gaaagaagat gtaaaaaaaa aaaatattaa cagtgcttga atatttcctt ccatcttaca
38941 tttctgcagg gataactcat taccaagttc ccactacatg aatgtgagac cctcatgagg
39001 cctagaatca taggcgcagc agcgattcaa tcatttattc atgcaatata gacttactga
39061 gtgcctacca cttgacttcc cttcaaatca ggagtatctt ctacaatatc ctgatgaaaa

Anlage 6  Sequenz des humanen B;-Rezeptor, zusammengesetzt anhand der Sequenzanalyse
von den bekannten Teil-Sequenzen AL355102 (Heilig et al., 2001), X86173 (Kammerer et al.,
1996), X86169 (Braun, 1997), S56772 (Powell et al., 1993), NM 000623 (Eggerickx et al.,
1999). Die Exons sind fett gedruckt, die in dieser Arbeit verwendeten Primer eingerahmt und
das Start- bzw. Stopcodon in Grofibuchstaben und das Poly A Signal mit grau ausgefiilltem
Rahmen dargestellt.
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8.2. Karten der RPA-Sonden-tragenden Plasmide
Anlage 7
Apal
Azt
Sphl

Bat 7l
col

Spel

RNB1

pGEM-T

3355 bp

Ampicillin

Anlage 7  Karte des Plasmids mit der RPA-Sonde-tragenden Sequenz zum Nachweis der
B;R-mRNA der Ratte. Der pGEM® -T-Vektor (Promega, Madison, USA) umfasst 3000 bp, das
Fragment 355 bp. Das Fragment ist violett, das LacZ-Gen blau, das Ampicillinresistenz-Gen
rosa und der SP6- sowie der T7-Promotor sind pink ausgefiillt. Die Restriktionsenzyme, die
sowohl das Plasmid als auch das Fragment schneiden sind rot dargestellt, die zum
Linearisieren griin.
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Anlage 8
Apal
Aatll
ac
pGEM-T
3274 bp
Ampicillin

Anlage 8  Karte des Plasmids mit der RPA-Sonde-tragenden Sequenz zum Nachweis der
B>R-mRNA der Ratte. Der pGEM®-T-Vektor (Promega, Madison, USA) umfasst 3000 bp, das
Fragment 274 bp. Das Fragment ist violett, das LacZ-Gen blau, das Ampicillinresistenz-Gen
rosa und der SP6- sowie der T7-Promotor sind pink ausgefiillt. Die Restriktionsenzyme zum
Linearisieren wurden griin dargestellt.
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Anlage 9
Apal
Aatll
Spi
ac
pGEM-T
3262 bp
Ampicillin

Anlage 9  Karte des Plasmids mit der RPA-Sonde-tragenden Sequenz zum Nachweis der
B;R-mRNA der Maus. Der pGEM® -T-Vektor (Promega, Madison, USA) umfasst 3000 bp, das
Fragment 262 bp. Das Fragment ist violett, das LacZ-Gen blau, das Ampicillinresistenz-Gen
rosa und der SP6- sowie der T7-Promotor sind pink ausgefiillt. Die Restriktionsenzyme, die
sowohl das Plasmid als auch das Fragment schneiden sind rot dargestellt, die zum
Linearisieren griin.
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Anlage 10
Apal
Aatl .1
Soh| 1
ac
pGEM-T
3272 bp
Ampicillin

Anlage 10  Karte des Plasmids mit der RPA-Sonde-tragenden Sequenz zum Nachweis der
B>R-mRNA der Maus. Der pGEM®-T-Vektor (Promega, Madison, USA) umfasst 3000 bp, das
Fragment 272 bp. Das Fragment ist violett, das LacZ-Gen blau, das Ampicillinresistenz-Gen
rosa und der SP6- sowie der T7-Promotor sind pink ausgefiillt. Die Restriktionsenzyme zum
Linearisieren wurden griin dargestellt.



Anlagen 239

Anlage 11
dpal
Aatl
[t -
|25t 21
ac
pGEM-T
3365 bp
Ampicillin

Anlage 11  Karte des Plasmids mit der RPA-Sonde-tragenden Sequenz zum Nachweis der
IL18-mRNA der Ratte. Der pGEM®-T-Vektor (Promega, Madison, USA) umfasst 3000 bp, das
Fragment 365 bp. Das Fragment ist violett, das LacZ-Gen blau, das Ampicillinresistenz-Gen
rosa und der SP6- sowie der T7-Promotor sind pink ausgefiillt. Die Restriktionsenzyme, die
sowohl das Plasmid als auch das Fragment schneiden sind rot dargestellt, die zum
Linearisieren griin.
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Anlage 12
Apal
Aatl
=tal sl
Ampicillin

Anlage 12 Karte des Plasmids mit der RPA-Sonde-tragenden Sequenz zum Nachweis der
ACE-mRNA der Ratte. Der pGEM®-T-Vektor (Promega, Madison, USA) umfasst 3000 bp, das
Fragment 274 bp. Das Fragment ist violett, das LacZ-Gen blau, das Ampicillinresistenz-Gen
rosa und der SP6- sowie der T7-Promotor sind pink ausgefiillt. Die Restriktionsenzyme, die
sowohl das Plasmid als auch das Fragment schneiden sind rot dargestellt, die zum
Linearisieren griin.
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Anlage 13

Apal
Aatl
etalal

RNCol |

pGEM-T

3308 bp

Ampicillin

Anlage 13 Karte des Plasmids mit der RPA-Sonde-tragenden Sequenz zum Nachweis der
Kollagen I-mRNA der Ratte. Der pGEM"-T-Vektor (Promega, Madison, USA) umfasst 3000
bp, das Fragment 308 bp. Das Fragment ist violett, das LacZ-Gen blau, das
Ampicillinresistenz-Gen rosa und der SP6- sowie der T7-Promotor sind pink ausgefiillt. Die
Restriktionsenzyme zum Linearisieren wurden griin dargestellt.



Anlagen 242

Anlage 14

RNAT1 P —

pGEM3

3502 bp

Ampicillin

Anlage 14  Karte des Plasmids mit der RPA-Sonde-tragenden Sequenz zum Nachweis der
AT ;R-mRNA der Ratte. Der pGEM®-3-Vektor (Promega, Madison, USA) umfasst 2867 bp,
das Fragment 635 bp. Durch das Schneiden mit dem Restrictionsenzym Sty I entsteht die 352
bp groffe Sonde fiir den RPA. Das Fragment ist violett, das LacZ-Gen blau, das
Ampicillinresistenz-Gen rosa und der SP6- sowie der T7-Promotor sind pink ausgefiillt. Die
Restriktionsenzyme zum Linearisieren wurden rot dargestellt.
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Anlage 15
11
ind 111
nn |
e 1
Fam HI
g
Baf 21
o BI
act
pCRII
4249 bp
Egll
Ampicillin Kanamycin

Anlage 15  Karte des Plasmids mit der RPA-Sonde-tragenden Sequenz zum Nachweis der
humanen Kallikrein-mRNA. Der pCR"II-Vektor (Stratagene, La Jolla, USA) umfasst 4000 bp,
das Fragment 249 bp. Das Fragment ist violett, das LacZ-Gen blau, das Ampicillinresistenz-

Gen rosa und der SP6- sowie der T7-Promotor sind pink ausgefiillt. Die Restriktionsenzyme
zum Linearisieren wurden griin dargestellt.



Anlagen

244

Anlage 16

3|
Aatll
Efalal
| Bst 7
|' ool
II Sacll
11

MMBNP

pGEM-T

3245 bp

Ampicillin

Anlage 16  Karte des Plasmids mit der RPA-Sonde-tragenden Sequenz zum Nachweis der
BNP-mRNA der Maus. Der pGEM"-T-Vektor (Promega, Madison, USA) umfasst 3000 bp,
das Fragment 245 bp. Das Fragment ist violett, das LacZ-Gen blau, das Ampicillinresistenz-
Gen rosa und der SP6- sowie der T7-Promotor sind pink ausgefiillt. Die Restriktionsenzyme

zum Linearisieren wurden griin dargestellt.
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Anlagen
Anlage 17
T T
nn [
e [
Aam HI
g [ oo BI
Bt XI S0 R..I;.;r
Faf %1
o BRI i f
1
oo I
— dpa ]
acs
Bafl
|III|IIII ..Illllllu
GAPDH
: pCR 2.1 ||
4013 bp I|
II
Bg|
v Vi
Ampicillin

Kanamycin

Anlage 17  Karte des Plasmids mit der RPA-Sonde-tragenden Sequenz zum Nachweis der
GAPDH-mRNA der Ratte und der Maus. Der pCR™2.1- Vektor (Stratagene, La Jolla, USA)
umfasst 3900 bp, das Fragment 113bp. Das Fragment ist violett, das LacZ-Gen blau, das
Ampicillinresistenz-Gen rosa und der SP6- sowie der T7-Promotor sind pink ausgefiillt. Die

Restriktionsenzyme zum Linearisieren wurden griin dargestellt.
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8.3. Graphische Zusammenfassung der Promotoranalyse

Anlage 18

Darstellung aller Ergebnisse der Promotoranalysen zur B1R-Sequenz der Ratte

gggggcgagccttgagagtattgtctgcactgaaatgtgtcttcagggecctgtttgccaacacacagtacttaggtgaatcgacaggegga
aaaltgtcagcagagaaagtgcaaaatggtggtcaaagaacctcccactatctateectaagc@agtgaaaggcaatgccacgcCecctec

aadcctcagcctCctctggcttgagagactcactttttgggtaatcccCtgtgacatcatgggaacagaggtggtttatttaagaccage
cagcgtgtgtccaGggAgctgccccaggacagaaacctcccaagacagcagtcaccatcaaaaacacaggtgaagetgtgagetetttget
tttctatccgggtaagtctatagggatcattttcctctcagggcttaaatteccttaaatggaattgtgtcatgtctcttagcaaaggacaa

caaacagaaagcgttcttttctacatatgcatcccaggagagatagacttcagecgttegttttaaaaggatttttatectgLgtttggte
tgtttcggtttgtttctgggtttgggggtggtggtggetttttgttgttgttttgagacagactcttectgtgtaccecctaagttgtttca
ggctcctcagttctgggtttgcaggtgtgaaccactatacccacctctggttaggggtttaacaatccgtgtgtgtgtgtgtgttgagata
ggtctctctacccagceccttactgtcectggatctcatatatagaccagactggtccagaactcacagagatcgcagctctgectgeggag
tgctctgagtdaaggcctgtgccaccatgectggeccttgtcecttctacttcaaaacttgttttgectctgtgtgtatgtaggtgcactg
agtacgtgcaatgcctgtggaggacagaagagggcgtcaggttccctgggactggagtcgcagatggttgtaagtggecttgttggttget
aaaactcaaaccctggtCctccggaagagcagccggaacttttaaccaatgagcctactagcaccacctcectaccagttccccecttttaac

ctagaaggtcagtcctctcbtcctccaaaggaactgagtagataccatcagttttgcaagccacaccgactgtgctgtgcccactctggte
tgccgtcacagcacatgaaaatcatcccagacgccatctacacagtcatggagtaatgtcgtgtgééaataaaactttattgtcaggctgy
aacggttaggaacactgactgttcttccagaggtcctgagttcgattcccagcaaccacatggcggctcacaaccatctgaaatggggatce
caatacccttttctggtatgtgtcaagaaagagtgacactatattcacatatatgaaataaatadaatcttttaaaaaaaacgaaaaaaaga
aaaacctttattgtttggaacagaccacagctggatttgacctcctgtactgtgtcaacgtcaggtcactgtggatggegtecgaggtett
gttggagctccagecctctaaccgaagectgecaggeccctgeccaacattacctectgecgagagtgcfétagaagactgggacctgctgtat
cgggtgCtgccagggttcgtcatcactatctgecttctttggectettggggaaccttttagtettgtecttecttecttttgecttggegac
agtggtggtggcagcaacgacagaggcagcagcgcttaaccatagcggaaatctacctggctaacttggcggettecgatctggtgtttgt
cctgggcectgeecttctgggcagagaacatcgggaaccgtttcaactggecctteggaactgacctetgecgggtggtecageggggteate
aaggccaacctgtttgtcagcatcttcctggtggtggctatcagtcaggaccgctacaggctcctggtataccccatgacagectgggggta
ccggcggcegacggcaagceccaagctacgtgectgetcatctgggtagecgggggtetettgagecatecccacattecttctacgetetgtt
aaagtcgtccccgatctgaacgtctctgectgecatectgettttccceccacgaggettggecactttgcaaggatggtggagttgaacgttt
tgggtttcctcctecccgtgactgetateatettcttcaactatcacatcctggecteccctgagaggacagaaggaggccagcaggactag

gtgtgggggtcccaagggcagcaagacgacggggctgatcctcacaCtggtagectecttectggtetgetggtgeccttaccacttette
gctttcctggatttcctggtccaggtaagagtgatccaggactgetcctggaaggagatcacagacctgggectgcagetcgecaacttct

ttgcctttgtcaacagctgcttgaacccactgatttatgtcttcgcaggccggctecttaagaccagggttctggggacitttataaatgat

gcaaccgagaagcctcatgcCcatgtggcccaacaggaagggactcttccaattatcctgctggaatccaaacagcagggagccaagaagce

ctggcttcttcttgaccaaccaatctctggtatcataaagaccatctggtcagctgacccacagccc

Anlage 18 B R-Sequenz der Ratte (Anlage 1) mit den identifizierten, maoglichen
Promotorregionen. Fettgedruckt — Exons; einfach unterstrichen — Promotorregion laut
Analyse des PROMOTER SCAN-Programmes, grofiere Schriftart — Transkriptionsfaktor-
bindungsstellen; Grofibuchstaben — Transkriptionsstart; blau unterlegt — Suchergebnisse von
Promotorregionen, TSS und TF mit PROMOTER SCAN; griin unterlegt — TATA-Box-
Suchergebnisse mit HCtata; grau unterlegt — Suchergebnisse der GC-reichen
Promotorregionen mit DRAGON GC+PROMOTER FINDER, gelb unterlegt — Promotor- und
TSS-Suchergebnisse mit Neural Network Promoter Prediction.
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Anlage 19

Darstellung aller Ergebnisse der Promotoranalysen zur B;R-Sequenz der Ratte

ACTGAACCTCTGAAACTATAAGCCAGCCCTAATTAAATGTTTT IGCTTTATAAAAGTTTCCATGGCCATGGTGTCTCTTCATGGCAACGGA
AACCCTAACTAAGCCACAGGGTGTTTCACTTTTTATCTTGTGGTAGAGCTCAAACAATAGAGAACTACACACATTATGTTTACTCTCAGGT
TTTGAGTGTGTAGGTGAGCATGCAGGTAGGCCAGAGGGTCAATCATCATTATTTTCTGAAAGGCACAGTACACCTTTTGGGTTTTTTTGTT
TTGTTTGTTTGTTTGTTTTTTCTTTTTTTTGGAGCTGGGGACCGAACCCAGGGCCTTGCGCTTGCTAGGCAAGCGCTCTACCACTGAGCTA
AATCCCCAACCCCCACCTTTTGGTTTTTTTTTGAGGCAAGTTTTCTCACTAGCCTGGAACTCACCAAGTAGACTGGCTGGTCTTAGAGCCT
CAGGGACCCACCTTTCTCCTTCTCCCCAGCACAGGGAGTAAAACACAGGCCTCGACAACAGCATCCATCTTTTTCTGGTGCATCCTGGGTA
ATCAAACTCTGGTCCTTATGCTTGTGGAGTAAGTGCTTTGCCCACTGAGCCATCTCCCAGACCCTGTCTGTTATCAGGTTTTCTCAGCTGT
ACCTGAACCTGGAGACACAGGGAGAGACTGGGGAGTCTGACTGGGCCTCGGAGCACAGCTGGGCTATTCACATGTGAAGACTCATAGAGGA
TAAGGAGCCTCTCTCAGTCTCCATTACCTCATCCAGCTTCCTTCACTGTTGTGCAAAAGTCAAGGGGAATCACATAACCACCTGCTTAAAG
ACAAGCATGGTCCAGAGAATGCCCATACCCATGAACAAGGGCCAAATCTGTGTCCCATAAGTCCCAGCAGGGCTGGGTAGGAGATCCCTGT
TGGGTATCTGGACCCCAGGCCCAGATAAACCACCTGTAGAGGCGCTGAGTGTCCTACAGGGTGACAGTCAGACAAGTCGATAGCTTGAAAC
CTAAGAACTAGAGTCAGGATGGACCTTTGCATTCCAACACGGAGTTGCTTGGGTCCGATGCAACTTTGCCACAAATTAGAATCACCAGGGT
AGGGAGTCTCAGGAGAGAGTTGTCACAATTGCCTTAGTTAATGTGAGAAGAAATGCCCCCCAAATAGGTAGCCACTACTGGAGCAGCCCAG
ATTAAAAGAGGAGTGTGCGAAGACATGGGTGGAGAAAGACCCTCTTCTTGGTTGGCCTCCCTCTTGCCTCTGGGCCAATTTACCCTGTTGC
TGCTGATTCCTTCAATGACATCAGACCCAGAATTTCCAGGCTTCCATAGTAGACTGAGTCCAGAGGCTCTTCAAGAACGTCTGGGTTTCAG
TACCAGATTGGAACTGCTAACATACCCAGTCTTAAGGACCAAACAACTGCTGGGTTCTCAGACTCTCAGGTGTGTGAGAGAGAGAGCTGGT
GTTACTATTTCAATATAAGCTAATTTGATAAATTCTTTCGACACATGTATATATGTAGACAGACAGCTAGGTATAGATAGATGATAGATAG
ATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGACAGATAGATAGGAAGGAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGATAGATAGGAA
GGAAGAAAGAAAGAAAGAAAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGAAAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAGATAG
ATAGATAGATAGATAGTACTACATAGATATCCACTGGTAGCTTTCTGTTCAAAACCATGGATCTCTGGACAAAAGCACCAGCCAGTTCTTG
AAGCTTTGGGGATGTCTTTCTCACCCACCAACACGTAGAGAATGTTCTGGAATGTTGCAGCAGAGTGGTGGATGCTCATGAATGTGTTGGT
ATTCTGTTCCAGGCTGTCCTGTATTACTTGGTCTCTCCTTCACTCAGGTTGGGTAGGGGGGACTCTTCCCTTCTTCATGGGGTTCCCTGCT
TGAGGGTTCTTAGCCCACTAAGAAAAAAAATCCATAACTGGTGCAGAACATGCAGGAGTTGGTGAGCACATGTGGGATACGGTACTAGACA
AGCATATCGGGTGTCCCCAAACAGCCTTCCAGAAAACAGGGACTGCCATCACAGCCAGTGCAAAGGCCCAAAGTTGAACGTGGTCCTGACA
TACTTGTGGGGTGAGAGGACATCCTGGGGCTAAGGCACAGAGGACTGAGGGGGCTTGGAGCTGTACTAGAGAGAAGAGTGGGGCACAGGGG
AACCTCTGCCTGTGGTGTGAAGGTCCTGGCTGGGTGGGGAGGCTATGGGAGCTTCATAGGGACATCTGACCTCCTCCATTGCGCTCTCTGA
ATACAGCAGAGGGCTGAAGGCTGGAGTCCTGCCCCCCAGGTTGAGCTTCCCTCTGCAGCCTTCGCACAAGCACACATAGTGCTAAGGACAT
AAGAGGCAGCCACCTCAGAGAACTTTCAGAAAGTTGAGTCAGATTTGCTCAGAGCAAAAGCAGGGTGTGAAAATCAGGCAGAGCCAGAGAG
GACCGGTAACCAGTTTGTAAAGAGTGCTTTGAAACGGCTGCACAGCCTTGTTCTGCCCTGAGGGACTGGCCTGACCTGCACCCATCCCTTC
ATGTCTGCTGCCTATGAATGTCTGAGATGAACCGGGTGGCTGGATGAACCAGTGGGTGTAAGGGAGAAAGGAGAGGGTGACAAGTGAGGGA
GAAGAAAGGAGAGAGAAGGGGGATGGAGGAAGGAGAGAAAGAGGAAGAGAGGAAAGAGCCAGGGAGAGGTACAAAGGCATAGGTGGCTAGA
TGGAAGAACGGCTTGTTATTGGTGTCAATAAACGCGTGTGGGTGTCTATAAGATTTCAGATTCGTCTGACAGCTGGACACAACGTAACTCC
AGGTTGCTAGATAGAGACACTGTCTTGGTGATTTACTGTATCCAGCAAGAGAAGCCTCCTCCTGGTGCCACACTAGGGTTCGTGTCAGCAA
GCCAGACCAGTAGGGACAGCTTCTGTAGGGGTGACATGTGGGTGGGGCTGGCTAACCTAGGGATTATCAACTCTGAGTGCTCTCATGGTAT
AGGACTCTTCAGAACTTCTGAGTACCTGGCCTCAGGGTCTAGAGTCGATCTGCTTGCCATCAGGAAACGGAGTAGGAGTAAGGGAATCGTG
TGTTCCGAATGTGAACGGAGCCTGCCACTCCAGGCCAACCAGCACTCGCCGAGACACACAATGGGACAGGACAGTGGGGCTTTGGGCTTTT
GTCCTTCGTTTTGAGTCTGGGGAGCCAGGCAGACCTCTGACTCTAGAGCCTGCAGCCTCGGTGTCTGTGGATCACCGCCCAGCTTCTCTGT
CTGCTCCTCGAGGTTCATGAGGGACCCTTCCCTTGTGACCTCCCCTTAGTGCTCTGGTGTAGGTTGTGGTTTCCCCTGCAGGAGTGGGTAG
GCACAGGACATCCGAATTCAGCCTTAGTCAGATCACAGGCTCACTCACCCAAGTGGACCTGAGGTCCCAGGCCTCGGAAGTTCCCTGTGGT
CAGACAGGCCAGAGGTGCAGATGGGGCCATGGGACACTCAGGTCACAAGAGCCTTGACTCACTTCAGTTAGATCTCGGTGCATCCATGGCT
TTCCTTGGATTCAAAGCCTTGGCTGCCGCCTCCTCCCATTCCTGTGTCACGGTCAGGGGGACAGCAATTGGAGTTCTGTCTGTGTGCATTC
CTTAGACTTAGACTTAGACTTCACTCTTGCCTGGTCTTCCCTGCACCCTCCACACCTCTCTCATCAGGAGAGGAAAGTGCAGTAGATCATT
AGCAGATCTTCAGAGAAAATGAAAAGATCCAGAGCTTGGAAGGAGAGGAAGAAACTGCTTCTAAATCCCCCGAAGGAATTCCGTGTCTGGC
AGGGGCCCACACACAGCTCACCCAAGGACTTGGCCAGCAGTGTGTCCCTCTCTGAGATGTATCCTAGTTTCTGCTACGGCACCCTTGGGAT
GTGTGCATGGCGAAAGCAAAATACAAAAACACTTTGAGAACTTCCCAGCCCAACCGGCTGCCTTCTGTTTACATCCTCTATGTAAGTGCTC
ACTGTTTGCACCAAACTCTGGAGCAAAACAATCACTTCAGGAGACCCAGTAGTGGTAAACAATGTTATGTTAAACACAGGCATTCATGTGG
TCCCTCTGGCTGTCGGAGCTGCAGGGGGAAACATTTGCCACCCAAGGCTCCCCGGCCAGACCTTAGTCTGCACCAATGGAGGACTACCTGT
GGCTGTGGCCCTCGCAACTTGGCCTCTGCAGCTAGGAGGTCCAAAACGACCCCAGCCAGAAGCTGCTGCTGATCCCGGAGCCCGGAGCTGA
TCTAGGCTGGAAGTGGAGGGGGGAGGTGCCCAGGAGAGTGATGACATCACCGGCCAGCCCTTGAAAGATGAGCCGTTCCCTGTGCCACTCC
AGCTCCGATGCTCAGGAGAGTGAGTAGTACTGTTGGGGACGGCGTGGCAGGCAGTCGCTAGCCCTGGACCGAGGGACTCCCTACAACACAG
AACCGGCTCTCTAGAGAAAAGGTGAGTGTTCGGCCAGAGGTAGCTCACTGAGAGCGCAAGTGCCCCAGTACAGAGAGGGCCTGGCCAGCAT
CTGAGACTGAGTCCTAGGCTCCCAGGGGTTCTACGGTCCCGGGGAACTGGAGGAA -11-
TTTTTTAATGTGTCTATCTATGAACTGTGTGTGTCTGGTGTCTTGGAGACAAGATGGGAATGTCAGATCCCCTGGAACTGGAGTTATAGGC
ACTTGTGAGCTCCCATCTGGGTGCTGGGATTTGAACCCAGGTTCTTTGTAAGAGCATCCAGTGCTCATAATGACTTGAGTCATCTCTCCAG
CCCAGATATGTGTGTTTTGACCGTCACAGCTAATGACATTTTCTTCTCTGCTTCCCCAGGACGATCCTCACTCGTCTTTGTCCTGAGTACA
AATGCACTGTTCTTGGAAGCGACCCGTGCTCCTGTCCGTGCATGAGCCCATGCCCACCACAGCCTCTCTGGGGTGAGTCAAGGGTTCTTCG
CCTCATTATCGCTCACTCTAGGACTCCAGGACAGGCAGCATCCTGTTTTGGATCATGGTTGAGGGGGCATTTTGTGTTAGGCCCAAAGACC
AAAGCTTTAACCTTAGTCCCCACGGTCCTATCAGGAGCAGCGGGAGTGGGCTTTTGTGGGACTAGGGGAAGGCACGAGGACACTTCATTGC
AAGGGAGGTGTCCAAGTCATTGTGAAGACAGGGTCACTGTGGAATTGACATCTGCTGGAAGACTGAAGACTAAGGGGACGCTTGGGGGAAC
TGAGTCAGAGTAGAGCCATGAGACAGGGCCTCCATCCTGAGG —I12-
TCTTCATAATCATGCTTTGACATTATTCCCACTCTGCTGGTTAGGGGTCCAGAAACACTAAGCAACTGTCCAAGGCCATACCGTGACCAGG
ACTTGACCCCAGGAGGACTGGTCCAAAGCCTCGCTGTGCCTCCTCCCGTGCACCCTCTGCTCACCTCCTGTGCTCTGCTGCATGGACACAA
GGTCCTCCCTCTGCCCGAAGACACAGGCTGTCGTGGCTGTGTTCTGGGGACCAGGCTGCCATCTCTCCACCTGGTATGACATCAATGATCT
GGTCTAACTACAGCTGAGCTCCTCCCTG —I13-
CCTTTCCTCCTTCCCCTATCCCGTCTTCTCCCCTCCCCTTCCTTGTGGCCCGAGGATACAACTGTCTCGGTTTCTCTACTTGCTTTCAGCA
TTGAAATGTTCAACATCACCACGCAAGCCCTGGGGTCTGCTCATAACGGGACCTTTTCAGAGGTCAACTGCCCAGACACTGAGTGGTGGAG
CTGGCTCAATGCCATCCAGGCCCCCTTCCTCTGGGTCCTCTTCCTGCTGGCCGCACTGGAGAACATCTTTGTCCTCAGCGTGTTCTGTCTG
CACAAAACCAACTGCACTGTGGCTGAGATCTACCTGGGCAACCTGGCAGCCGCGGACCTCATCCTGGCCTGCGGATTACCCTTCTGGGCCA
TCACCATCGCCAATAACTTCGACTGGCTGTTCGGAGAGGTGCTGTGCCGCGTGGTGAATACCATGATCTACATGAACCTCTACAGCAGCAT
CTGCTTCCTGATGCTTGTGAGTATCGACCGATACCTGGCGCTGGTGAAGACCATGTCCATGGGCCGGATGCGCGGGGTACGCTGGGCCAAA
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CTGTACAGCCTGGTGATCTGGAGCTGTACGCTGCTTCTGAGTTCACCCATGTTGGTGTTCAGGACCATGAAGGACTACAGGGAAGAGGGGC
ACAACGTCACGGCCTGCGTCATTGTCTACCCGTCCCGCTCCTGGGAGGTGTTCACCAACATGCTGCTGAACCTGGTGGGTTTCCTCCTACC
CCTGAGTATCATCACCTTCTGCACGGTGCGAATCATGCAGGTGCTGAGGAACAACGAGATGAAGAAGTTCAAGGAGGTCCAGACGGAGAAG
AAGGCCACTGTGCTGGTGCTGGCTGTCCTGGGGCTCTTTGTGCTGTGTTGGTTTCCTTTCCAGATCAGCACCTTCCTGGACACGCTGCTGC
GGCTTGGCGTGCTGTCGGGATGCTGGAACGAGCGTGCCGTGGATATTGTCACCCAGATCAGTTCCTACGTGGCCTATAGCAACAGCTGCCT
CAACCCGCTGGTGTACGTGATTGTGGGCAAGCGCTTCCGAAAGAAGTCCCGAGAGGTGTACCAGGCAATATGCCGGAAGGGAGGCTGCATG
GGAGAGTCCGTCCAGATGGAGAACTCCATGGGGACTCTGAGGACCTCTATCTCGGTGGACCGGCAGATCCACAAGCTGCAGGATTGGGCGG
GGAACAAGCAGTGAACACAAGCCATCGGGCAGGACGACTGCCGAGCGTGTGAGGACTGCTGGGACCTGAGCTTCTCAGCCTGGGTTCAGGA
AGGAGCTTGAAGCATCCTAGGGAATCAGGCAGGTGATTCCAGTCTTGTCTCACGGCATAAGCGTGCTGTGGGGGATGGGGACCCTGGAGCA
TAGAGGGGTTGTTATTACTGGCTGGTGCTCTAAAATCCCCATGAGTGGAGGGGGTCATGGGGTAGGGATGGGAGTGACAAAGCTTCCTTCC
CTTTGGGGGAAGGACAGATCTCCTGCCGGTTTTGGCCCTGTGGCTACATGCACAGTTGGCATGGCTGCCTCATTTCCCAGTTTCAAGAGTT
TAAGATTTATTGGTCTTCTGAAGGCTGAATTCTAAGGAGTCTCTGGTAAGAGCCCAGAGACTGGGATTCTGTGGTTCCTCTCACCCCTAGA
CAAGGTGGACGGTACAAAAGAAGAACCCCAAAGCATTTATGGAGCACTTGCAGAGTACACAGCATTGAACACTGTGGGCAGGAGGGAAGAC
ACACATAGTGTAATGTCTTAAAGGAGCCCTGACGTTAGTGGAGAAAGCCAAGGACTTGCAGTCTCCAGAAGGCTGCTGATGGCGTGCCAAA
GCAAGGAACTGTGGGAGAGGGGAGAGCACAGGGCCTAGGGGAACCGGTAACCCTGAACACGGTAGCCTGATCCCTGCCTCTGCTTCTTCTG
CTGTAATGTGAGGGTGTCCTGTGCTTTGAAAAGTGGGGTGCTATATGGCTGTGAGGCGTCAGAACACACATCACTGGGTCTGGACACACGT
CACATGCAGACGCATCAGAACACACATCACATGGAGATGCACCAGAACGCACATCACTGGGTCAGGATACACATCCCGTGCAGATGCACCA
GAACGCACATCACTAGATCAAGACACACATCACACGGAGACACTTGGCACAGAGAAAGCCACTCAGGCTTACTCTGCCTGCAGGTACAAGA
GGCCCTCACTCCCTCCTACCTTTCCCTCCTAGTATCCCACCCCTATGCACACACAACAAAGCGTTTGGTACTTGGGAAGGGCGGGAGAAAG
CAAGTGTTTGTTTTGCAATGAGACAAAGAAAAAGATTTCTGGTGGGACCTGCCCGGAGAATCCACACCTCACAGCATGGCTGCAAATTGGT
AGCTGACTGGGGGAGTCTAAGCTGCTTCCCAGGGCTCCTGGCTCAGTGACCAAGGGATGCCAATTAGTGGTTTATCTGAGAGTGACTCACA
AAGCAGGGATGCTACCAAAGAGCTGACCCATCATCCAAGGTCACTTAACTGAGGGCGTCAATTCCAGGCCCAGCTCCCTACATGGCTGCAG
GGTGCCTCGTGAGTGATGTCAGGGGTGGGTAGGGCTGCCTGGGCCCTGGGGAACTCTGACAGGAGAACCACCCCCACCTTGGGGGAGAGGG
GAACAACACATCTGCATATTGAGCAGGTCTTCCACCAGAGATAGGATAGCCTTCCGGATGGTTTCAGGGCCAGTGGGTTCCCCATTAGAAC
CTATTCCAGGGGCCTTGGGTGAGCTCAGTGTCAGTGGAGACAGTTGCCCCAGCAACGCCATAGACTCGGGTGACAGACACCATACTCATAG
TCCAGAATCTTCCATGGGAGTTTATTTTTCCACGTGTCCGCATCCTGTGATAAACTTAACGACAGGGGCCACTTAAGGGAAAGAGAAGGGT
TACTTTGTCTCTCAGTGTCAAAAAAAAAGGCTATGGTCCAGTGTAGCCGGGGTCTGTATGGTAAACAGAGCAGTAAATGGAGACCCGGCTG
GAACCAGGGCGGCATATGACCTTCAAATGTCTGCCCCTAGTGACCTTTCACCTACTAGGTCCTACATCTTAAAGCTTCCATCGCCTTTCAA
AATAGGACCAGCAGTCAGGAATGAAGGGAGGTGCCTTTCAGACTCAACTATAACAATTTCACTGCCAATTGGCTGGCTTCTGAGGCTAACA
CACTGTCAAGCCCCTGGGGACATCTGAGGGACATATCAAACAACCTCCAACACCAAGCCACGCAGGAGCTGACCGCTCGATAGCCGGGGGC
TACGGAGACTCAGGAAATGGGCAGAGTTCACTGGTGTTTCTGGCCAGGCTGGAGCCAAGGGAGAGCCTACATGGCAAAAGGCCCGTGAATC
CCCACCAATCTGACTCTGAATTTCCTAAGAGAGAAGACCCCAGGAAATTCTTTTTTCCACCCCATCCTCCACTTGTAGCCAAAAGAAGGAA
ACAGATGGCATACGCTGAGAATGGACTCAGCCACACCCATACTGTGAAGGCGAAGCAGGGCCCCACCCTCAGAGGAGAAGTTGGTGGGCTA
CGGGCGTGAGGGACGCGGCCTGGGTCCCTCAGGGTGGCTGAAGGGTCTGAAACTGGGTCACTGCAGGGTCTGCAACTAGGTCTGCAGGAGG
GAAGCCCCCTTGTGCCTTTCGTCGACACCCTGATGAGAAACCATGTCCATTGAAGGACGGAGAAAGCTCTGTACCGTGCAGAGGAAGTGGC
CGACAAGGGAGGAGCACTCTGTGTAAGAACACACCTCCTCTGTGCGCTGGAATAAACAGATGAATTTTGCATGGTGTTTCCCTGTGTCAAA

Anlage 19 B)R-Sequenz der Ratte (Anlage 4) mit den identifizierten, moglichen
Promotorregionen. Fettgedruckt — Exons, grofsere Schriftart — Transkriptionsstart;, blau
unterlegt — gefundene TATA-Boxen mit HCtata, grau unterlegt — Suchergebnisse GC-reicher
Promotorregionen mit DRAGON GC+PROMOTER FINDER; gelb unterlegt — Promotor- und
TSS-Suchergebnisse mit Neural Network Promoter Prediction.
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8.4. Blutzucker und Korpergewicht der diabetischen Ratten

Anlage 20

Blutzucker und Korpergewicht der diabetischen Wildtypratten

Tier Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4 Tier 5 Tier 6 Tier 7
Ta ge BZ KG BZ KG BZ KG BZ KG BZ KG Bz KG BZ KG
[mg/dI] <] [mg/di] [al [mg/di] [a] [mg/di] [a] [mg/di] [a] [mg/dI] €] [mg/dI] <]
vor STZ-Gabe 87 316 87 315 90 306 90 320 92 325 88 327 98 329
1 434 310 427 309 378 304 246 309 216 319 215 31 304 320
2 346 290 342 309 300 291 264 297 400 315 288 308 372 319
3 380 284 265 311 305 293 346 293 367 312 311 309 332 321
4 378 294 286 310 270 287 342 278 364 301 265 307 256 317
5 277 294 428 302 265 278 449 282 371 301 285 301 273 313
6 344 296 347 304 306 277 400 270 378 304 354 298 298 309
7 280 273 292 302 270 269 345 262 283 293 386 296 270 301
8 329 286 314 299 301 259 276 256 460 286 361 294 298 301
9 327 285 481 293 315 241 362 253 402 282 370 292 336 296
10 337 275 253 293 364 241 366 248 442 282 397 288 386 290
11 452 277 302 285 354 215 347 241 468 284 384 283 396 290
12 468 263 420 270 430 207 442 241 500 285 459 280 396 301
13 437 255 455 251 >500 203 374 236 416 277 416 279 398 292
14 >500 245 >500 247 >500 203 386 228 481 274 427 274 451 288
15 >500 244 >500 255 >500 207 >500 231 >500 277 >500 270 500 283
16 >500 244 >500 267 >500 207 >500 232 >500 263 >500 267 419 275
17 >500 231 >500 262 >500 202 >500 232 >500 261 >500 266 500 284
18 >500 227 >500 258 >500 195 >500 226 >500 268 >500 268 431 280
19 >500 228 >500 250 >500 190 >500 230 >500 269 >500 268 >500 274
20 >500 232 >500 256 >500 191 >500 238 >500 267 >500 270 >500 261
21 >500 229 >500 262 >500 190 >500 241 >500 262 >500 269 >500 258
22 >500 230 >500 259 >500 188 >500 237 >500 256 >500 264 >500 260
23 >500 230 >500 259 >500 193 >500 236 >500 261 >500 258 >500 260
24 >500 228 >500 253 >500 190 >500 240 >500 260 >500 260 >500 259
25 >500 227 >500 255 >500 190 >500 230 >500 258 >500 254 >500 258
42 >500 228 >500 257 >500 191 >500 230 >500 257 >500 256 >500 259

Anlage 20 Blutzuckerspiegel und Korpergewicht von Wildtypratten vor und nach der

Injektion von STZ. Der Blutzucker wurde in mg Glukose pro dl Blut [mg/dl] und das Korpergewicht in
[g] angegeben. STZ —Streptozotozin, BZ — Blutzucker, KG — Kérpergewicht.
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Anlage 21

Blutzucker und Korpergewicht der diabetischen TGR(hKLK1)-Ratten

Tier Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4 Tier 5 Tier 6 Tier 7
T BZ KG BZ KG BZ KG BZ KG BZ KG BZ KG BZ KG
age Imgld] l Img/di (gl [mg/al] fal Imgfdl] lgl Imgld] o) Img/di o) Img/di fal
vor STZ-Gabe 95 315 90 320 92 325 87 307 89 329 90 321 95 322
1 366 316 277 308 216 310 439 301 314 321 427 315 228 314
300 297 264 297 415 315 352 305 372 319 346 295 288 308
3 315 291 346 293 367 312 269 311 332 321 385 294 311 309
4 283 278 342 278 364 301 288 308 256 317 378 294 265 307
5 255 278 449 282 371 301 421 302 273 313 287 291 285 301
6 326 277 400 270 378 304 357 301 298 309 346 292 354 298
7 280 263 345 262 283 293 294 301 270 301 298 274 386 296
8 300 259 276 256 460 286 319 299 298 301 329 279 361 294
9 315 241 362 253 402 282 471 295 336 296 327 285 370 292
10 353 241 366 248 442 282 263 294 386 290 347 275 397 288
1 354 212 347 241 468 284 301 275 396 290 442 279 384 283
12 435 207 442 241 500 285 420 274 396 301 478 273 459 280
13 >500 203 374 236 416 277 475 261 398 292 457 267 416 279
14 >500 204 386 228 481 274 >500 257 451 288 490 243 427 274
15 >500 204 >500 231 >500 277 >500 257 500 283 >500 245 >500 270
16 >500 207 >500 232 >500 263 >500 269 419 275 >500 244 >500 267
17 >500 203 >500 232 >500 261 >500 264 500 284 >500 237 >500 266
18 >500 189 >500 226 >500 268 >500 259 431 280 >500 227 >500 268
19 >500 190 >500 230 >500 269 >500 260 >500 274 >500 228 >500 268
20 >500 191 >500 238 >500 267 >500 256 >500 261 >500 222 >500 270
21 >500 190 >500 241 >500 262 >500 261 >500 258 >500 230 >500 269
22 >500 187 >500 237 >500 256 >500 259 >500 260 >500 230 >500 264
23 >500 193 >500 236 >500 261 >500 259 >500 260 >500 228 >500 258
24 >500 190 >500 240 >500 260 >500 253 >500 259 >500 228 >500 260
25 >500 190 >500 230 >500 258 >500 256 >500 258 >500 227 >500 254
42 >500 192 >500 230 >500 257 >500 257 >500 259 >500 228 >500 256
Anlage 21 Die Blutzuckerspiegel und das Korpergewicht von TRG(hKLK1)-Ratten vor und

nach der Injektion von STZ. Die Blutzuckerwerte wurden in mg Glukose pro dl Blut [mg/dl] und das
Korpergewicht in [g] angegeben. STZ — Streptozotozin, BZ — Blutzucker, KG — Korpergewicht.
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8.5. Dimensionierung der Elektrophorese-Marker

Anlage 22

A-Marker (Lambda DNA/EcoRI+Hindlll Marker, 3) (MBI Fermentas GmbH, BRD)

by ngf0.5pg %o

A2HT 288 438

5148 531 106
4973 5.3 103
4368 440 88

R0 364 T3
0 209 42
18904 186 39
1624 163 33
137 4.2 28
947 9.8 1495

8 a3 8.6

2

& — A4 A8 1.2

=

(.apglane,

dom length oel,

1XTAE, TWfem, 45min

Range: 13 Fragments (bp): 21226*, 5148, 4973, 4268, 3530*, 2027, 1904, 1584, 1375, 947,
831, 564, 125

Concentration : 0.5 ug/ul
Loading amount 0.5 ug/lane; 1 pl/lane
Agarose: 1.0 %

Anlage 22 Dimensionierung des A-Markers zur Grofienbestimmung elektrophoretisch
getrennter Fragmente. Der Marker beinhaltet 13 Fragmente mit einer Reichweite von 125-21226 bp.
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Anlage 23

®-Marker (PhiX174 DNA/ BsuRI (Haelll) Marker, 9) (MBI Fermentas GmbH, BRD)

I ngf0.5p0 gy byx

— 1353
— 1078
1353 1256 251 . 872
1078 1004 200
B2 810 162
— 603
B &80 112
0 288 58
281 261 52 30
271 252 50 2
234 217 43
1894 180 496
18 10 22 o
194
& 72 B7 13
& 418
0 Apatane,
Bem langih gel, & 2
X TBE, 5\/fem, 1.5hrs 5 '
g
2F
L
0.5p¢kne,
20cm length gel,

1 TAE, 8\fom, 3hrs

Range: 11 Fragments (bp): 1353, 1078, 872, 603, 310**, 281**, 271**, 234, 194, 118, 72.

Concentration : 0.5 ug/ul
Loading amount 0.5 ug/lane; 1 pl/lane
Agarose: 1.7 %

Anlage 23 Dimensionierung des ©®-Markers zur Gréffenbestimmung elektrophoretisch
getrennter Fragmente. Der Marker beinhaltet 11 Fragmente mit einer Reichweite von 72-1353 bp.
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