6 ANHANG

6.1 Anhang 1. Chemikalien

Acrylamid-Bisacrylamid
Alcohol dehydrogenase
Ammonium Sulfat
Ammoniumpersulfat (APS)
Ampicilin

3-Amylase

Apoferritin

Adenosintriphosphat (ATP)

[y **P]ATP

Brillant Blue R-250 (Coomassie)

Bromphenolblau

Carbonic anhydrase

CHAPS

C-HEGA-8

C-HEGA-9

Chloramphenicol

Chlorophorm

CYMAL-1

CYMAL-2

Cytochrome ¢
Desoxinucleotidtriphosphat ANTPs
D(+)Glucose-Monohydrat
Dimethylsulfoxid (DMSO)
Dinatriumsalz dihydrat (EDTA)
Dithiothreitol (DTT)

(DTNB)

Endoproteinase Glu-C aus Staphylococcus aureus

st. V8 type XVII-B
Ethyldiamintetraessigsédure (EDTA)
Glyzerin

Glyzin

Harnstoff

Imidazol

3-Methyl-1-butanol (Isoamylalkohol)
Jodacetamid

Kalium Chlorid

Kanamycin Monosulfat
Magnesiumchlorid-hexahydrat
2-Mercaptoethanol

Methanol

Natriumchlorid

Isopropanol

Isopropyl B-D-thiogalactoside(IPTG)
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Roth, Karlsruhe
Sigma

Roth

Bio-Rad, Miinchen
Roth

Sigma

Sigma

Sigma

Amersham Biosciences
United States Biochemical Corp,
Ohio, U.S.A.
Sigma

Sigma

Anatrace, U.S.A.
Anatrace

Anatrace

Fluka, Darmstadt
Sigma

Anatrace

Anatrace

Sigma

Perkin Elmer Cetus
Merck

Sigma

Roth

Biomol, Hamburg
Sigma

Sigma

Roth

Biomol

Biomol
Applichem, Darmstadt
Applichem

Fluka

Sigma

Merck, Darmstadt
Sigma

Roth

Merck

Roth

Roth

Roth

Biomol



Rinderalbumin (BSA)

Sephacryl S300

Substilisin type XXVII

Temed

Tetracycline hidrochloride
3a,7a,120-trihydroxy-58-cholan-24 oic acid
(Natriumcholat)

Thermolysin aus Bacillus thermoproteolyticus
rokko type X

Trifluor Essigséure (TFA)
Tris-(hydroxymethyl)-aminomethane

Triton X-100

Trypsin TPCK-treated

Trypton

Zinkacetat

Zitronensiure
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Boehringer, Mannheim
Amersham/Pharmacia, Freiburg
Sigma

Sigma

Fluka

Roth

Sigma

Sigma
Roth
Sigma
Sigma
Applichem
Merck
Sigma
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6.2 Anhang 2
Phytochrom | Chromophor | Absorptionsmaximum | Absorptionsmaximum
nach DR (Pr) nach HR (Pfr)
nm nm

Agpl BV 702 752

PCB 686 733
PEB 560, 611 -

Agp2 BV 698 755
BrBphP BV 676 752
DrBphP BV* 698 750

PCB 654 698
POB 663 705
Cphl PCB 656-660 708
PEB 579 -
Cph2 PCB 643 690
P®B 655 701
CphA PCB 663 700
CphB PCB 685 735

Tabelle 1: Absorptionsmaximum der BV-, POB-, PCB- oder PEB-Addukte von den prokaryotischen
Phytochromen Cphl (Lamparter et al., 2001), Cph2 (Park et al., 2000b), Agpl (Lamparter et
al., 2002), Agp2 (Karniol und Vierstra, 2003), CphA, CphB (Jorissen et al., 2002b) DrBphP
(Davis et al., 1999) und BrBphP (Giraud et al., 2002). * Die Messungen wurden in vivo
durchgefiihrt
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6.3 Anhang 3

Eukaryotisches | A n | GAF PHY PAS HKD RRD Sonst.

Phytochrom

PHYA-Arab.thal | 1122 | 218-402 | 413-592 %gg?g lggg:ﬁ?g

PHYA-Aven.sat |1128| 216-401 | 412-592 giggﬂ 1333:?30

PHYA-Oryzasat | 1128 | 219404 | 415.595 | 922083 | 897:95¢

PHYA-Pisum sat | 1124 | 218-401 | 412-591 giggﬂ 13(9)2:???7

Prokaryotisches

Phytochrom

Agpl-Agrob.tum | 745 | 142-310 | 326-504 éégggg

Agp2-Agrob.tum | 850 | 141-304 | 315-501 520-596 | 732-848

AphA-Anab7120 | 765 | 152-320 | 331-513 gg;zs

AphB-Anab7120 | 751 | 152-320 | 331-514 | 22-84 ggg;gz

BrBphP-Bradyr. | 724 | 144-318 | 323-511 |593-635*

RpBphP1-Rho.pa| 758 | 147-311 | 323-508 Zﬁ:ggg

RpBphP2-Rho.pa| 775 | 161-325 | 340-522 Zig:ggg

RpBphP3-Rho.pa| 759 | 154-319 | 336-519 Zig:ggi

RpBphP4-Rho.pa| 770 | 154-319 | 334-511 677-770

DrBphP-Dein.ra | 755 | 152-316 | 324-507 gigig

PaBphP-Pseu.ae | 728 | 139-303 | 314-498 2‘1’3338

Cphi-Synec6803 | 748 | 152-320 | 331-513 | 2082 | 2283¢

Cph2-Synec6803 | 1276 23-186 1056 1250
939-1080 606-847*

CphB-Calot7601 | 765 | 169-337 | 348-531 Zgg:géj

CphA-Calot7601 | 767 | 152-320 | 331-513 Zgg;ig

Ppr-Rhodo.cente. | 884 | 289-451 | 467-645 ?gg;gg (21)2Y§>5)
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Phytochrom-

like protein

CikA-Synec.elon | 754 | 184-343 igg:‘gé 628-746
PlpA-Synec6803 | 1371 | 701-842 ;‘g;‘:gg? }égg:gég 965390_-1607021
PisJ 1-Synec6803 | 1000 gggzgg 765807_-1701090
RcaE-Frem.diplo | 481 | 58-211 i?‘z‘féi 3(3P5/;;3C7)7

Tabelle 2: Protein-Doménen verschiedener eukaryotischer und prokaryotischer Phytochrome nach PFAM —

Sequenzanalyse (http://www.sanger.ac.uk/Software/Pfam/search.shtml).

6.4 Anhang 4

6.4.1 Reziprozitatsgesetz

Die Wechselbeziechung zwischen Fluence rate (mol m™ s™) und Bestrahlungszeit wurde
zum erste Mal bei Bunsen und Roscoe (1850) formuliert. Eine lange Bestrahlungszeit bei
niedriger Lichtintensitdt hat die gleiche Wirkung wie eine kurze Bestrahlunszeit bei hoher

Lichtintensitit.

6.4.2 CCA (Complementary Chromatic Adaptation)

Die Fihigkeit, den Wechsel der Lichtbedingungen zu erkennen und sich anzupassen, ist
fiir das Wachstum und die Entwicklung eines photosyntetischen Organismus entscheidend.
Unter  verschiedenen  Lichtqualititen = passen  manche  Cyanobakterien  die
Zusammensetzung  ihres  Lichtsammelkomplexes an, um  die  haufigste
Umweltlichtwellenldnge besser absorbieren zu konnen. Diese Cyanobakterien konnen
damit verfiigbares Licht durch Anderungen in der Pigment-Protein Zusammensetzung
nutzbar machen. Dieser Anpassungs-Prozess wird CCA (Complementary Chromatic

Adaptation) genannt.
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