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Einleitung1 

Evolution von Photorezeptorzellen1.1 

Die Fähigkeit zur Wahrnehmung von Licht hat eine herausragende Bedeutung für Tiere (Fernald  

2000). Etwa 95 % von ihnen besitzen Augen oder andere, z. T. nichtpigmentierte lichtsensitive 

Organe was vermuten lässt, dass dieser Sinn für sie in vielen Umgebungen von Vorteil ist und  

Einfluss auf ihr Verhalten und physiologische Prozesse hat (Lamb et al. 2009; Nilsson 2009). Die  

zugehörigen Strukturen sind dabei von unterschiedlicher Komplexität und ihr optisches 

Auflösungsvermögen variiert. Nilsson (2009) unterscheidet u. a. zwischen nicht-direktionaler 

Photorezeption und räumlichem Sehen mit hoher Auflösung und führt als entscheidende 

Neuerungen in der Evolution von Augen z. B. abschirmende Pigmente oder die 

Oberflächenvergrößerung der Photorezeptorzellen an. Grundsätzlich werden bei den 

Photorezeptorzellen der Metazoa in Abhängigkeit von ihrem Aufbau ein ciliärer und ein 

rhabdomerischer Typ unterschieden (Shubin et al. 2009; Diaz & Sprecher 2011). Deren 

Oberfläche wird vergrößert, um vermehrt Photopigmente, die Opsine, einlagern zu können. Bei 

den ciliären Photorezeptorzellen geschieht das durch die Ausbildung vieler Cilien, durch die 

Verzweigung von Cilien, durch Ausstülpung der Cilienmembran oder durch die Bildung von 

Membranvesikeln. Bei rhabdomerischen Photorezeptorzellen hingegen erfolgt die 

Membranvergrößerung durch die Ausbildung von Mikrovilli an der apikalen Zellmembran 

(Arendt & Wittbrodt 2001; Land 2005; Fain et al. 2010). Die Entstehung dieser morphologisch 

unterschiedlichen Rezeptortypen wurde in langjährigen Disputen verschieden gedeutet. So betont 

Eakin (1963, 1968, 1972, 1982) die unterschiedlichen Formen der Oberflächenvergrößerung der 

Photorezeptorzellen und schloss auf zwei divergierende Linien in ihrer Evolution. Danach 

herrschen die ciliären Photorezeptorzellen bei den Deuterostomia und die rhabdomerischen 

Photorezeptorzellen bei den Protostomia vor. Von Salvini-Plawen & Mayr (1977) und von 

Salvini-Plawen (1982) hingegen erklären die strukturellen Unterschiede durch über 40-fache 

unabhängige Entwicklung von Augen im Tierreich. Durch die Kombination vorhandener 

ultrastruktureller Daten mit molekularen Befunden kam erneut Bewegung in diese Diskussionen 

(Lacalli 2004). Zunächst insbesondere durch den Umstand, dass Gene wie Pax6 sehr häufig eine 

wichtige und über Taxa hinweg konservierte Rolle bei der Entwicklung von Augen spielen und 

auf einen gemeinsamen evolutiven Ursprung der Organe hindeuten (Gehring & Ikeo 1999; 

Callaerts et al. 1999; Marquardt et al. 2001; Arendt et al. 2002). Es zeichneten sich allerdings 
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auch wichtige Unterschiede auf zellulärer Ebene ab. So lassen sich die zentralen Komponenten, 

die Photorezeptorzellen, nicht nur anhand ihrer Ultrastruktur charakterisieren, sondern auch  

durch einen molekularen Fingerabdruck, also anhand der Expression von Genen die 

zelltypspezifisch exprimiert werden. Darunter sind Transkriptionsfaktoren, die eine wichtige 

Rolle in der Entwicklung der Zellen spielen, aber auch Gene, deren Transkripte später von 

funktioneller Bedeutung sind (Arendt 2003; Plachetzki et al. 2005). So exprimieren z. B. ciliäre  

und rhabdomerische Photorezeptorzellen verschiedene Typen von Opsinen (c-Opsin bzw. r- 

Opsin), die schon sehr früh in der Evolution der Metazoa, spätestens in der Stammlinie der 

Bilateria divergierten (Arendt et al. 2004; Nilsson 2004). Es hat sich gezeigt, dass im Gegensatz 

zu den langjährigen Annahmen ciliäre und rhabdomerische Photorezeptorzellen nicht auf eine 

bestimmte Gruppe von Tieren beschränkt sind, sondern fast in jeder Tiergruppe vertreten sind  

und häufig auch nebeneinander in einer Art vorkommen können (Arendt et al. 2004). Dabei 

ermöglichen molekulare Daten den Vergleich von Photorezeptorzellen aus sehr entfernt  

stehenden Organismen. So gibt es molekulare Evidenzen die dafür sprechen, dass es sich bei den 

ciliären Photorezeptorzellen median im Gehirn des Polychaeten Platynereis dumerilii und den  

ebenfalls ciliären Stäbchen und Zapfen der Vertebratenretina um homologe Zelltypen handelt 

(Arendt et al. 2004). Ebenso sprechen molekulare Daten für eine Homologie der rhabdomerischen 

Photorezeptorzellen in den Augen von Protostomia mit lichtsensitiven Photorezeptorzellen 

in der Ganglienzellschicht der Vertebratenretina, die hier keine visuelle Funktion besitzen, 

sondern der Regulation der circadianen Rhythmik dienen (Arendt et al. 2002; Fain et al. 

2010; Passamaneck et al. 2011). Zusätzlich ermöglichen es molekulare Methoden, sehr  

effizient bisher unbekannte, morphologisch unauffällige Photorezeptorzellen überhaupt 

aufzuspüren und als solche zu charakterisieren, wie am Beispiel des Seeigels Strongylocentrotus 

purpuratus gezeigt wurde (Ullrich-Lüter et al. 2011).

In der vorliegenden Arbeit werden molekulare und strukturelle Verfahren zur Analyse der 

Evolution von Photorezeptorzellen und Augen innerhalb der Annelida, einer Teilgruppe des 

großen Invertebratentaxons Lophotrochozoa genutzt. Bei Anneliden sind viele verschiedene 

Typen von Photorezeptorzellen und Augen beschrieben und es liegen umfangreiche molekulare 

Daten bei einem Vertreter vor, P. dumerilii.
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Evolutive Herkunft von Larval- und Adultaugen bei Anneliden1.2 

Anneliden besitzen eine Vielzahl von sensorischen Strukturen wie z. B. Antennen, Palpen, Cirri, 

Nuchalorgane oder Augen und reagieren auf verschiedenste taktile, chemische oder optische 

Stimuli. Die Funktion vieler bei den Anneliden vorhandener sensorischer Strukturen ist allerdings  

bis zum heutigen Tage unsicher oder völlig unbekannt (Purschke 2005). Besser untersucht 

hingegen sind die vielfältigen Photorezeptorzellen, vor allem auf ultrastrukturellem Niveau. 

Eakin & Hermans (1988) und Purschke et al. (2006) führen zahlreiche Beispiele für 

rhabdomerische, ciliäre und die selteneren, durch Einstülpung der apikalen Zellmembran 

enstehenden phaosomalen Photorezeptorzellen an. Unter den lichtsensitiven Organen sind die in  

der Nähe eines Gehirns lokalisierten (Richter et al. 2010) und bei den Lophotrochozoen 

überwiegend rhabdomerische Photorezeptorzellen aufweisenden cerebralen Augen weit 

verbreitet (Arendt & Wittbrodt 2001), was sie zu geeigneten Kandidaten für einen Vergleich 

mit denen anderer Organismen macht. 

Da viele Anneliden im Unterschied zu anderen Vertretern der Lophotrochozoa distinkte Larval- 

und Adultaugen besitzen, ergibt sich eine besondere Relevanz für evolutive Fragestellungen. 

Bei den Mollusken z. B. ähneln die früh in der Entwicklung angelegten und zu den Adultaugen 

werdenden cerebralen Augen bedingt durch ihren eversen Aufbau häufig den Adultaugen 

erranter Anneliden (Bartolomaeus 1992; Messenger 1981; Land 1984; Rosen et al. 1978; Rosen 

et al. 1979). Die Augen vieler Plathelminthen hingegen zeigen durch ihren einfachen inversen 

Aufbau (Sopott-Ehlers 1991; Sopott-Ehlers et al. 2001) morphologische Ähnlichkeiten zu den 

Larvalaugen der Anneliden, obwohl sich die meisten Plathelminthen, mit Ausnahme z. B. der 

Polycladen direkt entwickeln und keine unabhängigen Larvalaugen angelegt werden. Es ist also 

unklar, ob es innerhalb der Lophotrochozoa evolutiv unabhängige Formen der Adultaugen gibt, 

wann die bei den Annelida vorliegende Dichotomie von Larval- und Adultaugen entstanden sein 

könnte und in welchem evolutionären Kontext die verschiedenen Augentypen der Annelida zu 

den Augen anderer Lophotrochozoa stehen.

Bei dem erranten Polychaeten P. dumerilii lassen sich Larval- und Adultaugen auf mehreren  

Ebenen unterscheiden. Larval- und Adultaugen entstehen unabhängig voneinander und zu  

unterschiedlichen Zeitpunkten der Entwicklung. Die Larvalaugen sind sehr einfach aufgebaut, 

bestehen aus nur einer inversen, also dem Licht abgewandten Photorezeptorzelle und einer 

becherförmigen Pigmentzelle (Rhode 1992). Diese Augen sind direkt an der Phototaxis der 
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Larven beteiligt (Jékely et al. 2008). Die Adultaugen sind dagegen multizellulär organisiert und  

besitzen sogar Linsen (Rhode 1992). Sie dienen aller Wahrscheinlichkeit nach dem Sehen. Die  

Photorezeptorzellen sind evers ausgerichtet und projizieren direkt in das Gehirn (Rhode 1992; 

Arendt et al. 2002). Larval- und Adultaugen können anhand ihres jeweiligen molekularen 

Fingerabdrucks klar voneinander differenziert werden (Arendt et al. 2002; Arendt et al. 2004;  

Guy 2008). Ähnliche Larvalaugen wie bei P. dumerilii finden sich bei vielen anderen  

Polychaeten (Purschke et al. 2006). Die von P. dumerilii beschriebene Organisation des 

Adultauges ist aber auf errante Polychaeten, also die Taxa Phyllodocida, Eunicida und 

Amphinomida begrenzt, wobei hier auch einfachere Formen vorkommen (Purschke et al. 2006; 

Suschenko & Purschke 2009). Bei anderen Polychaeten können Larval- und Adultaugen zwar 

ebenfalls aus verschiedenen Anlagen entstehen und eine unterschiedliche Morphologie besitzen, 

die Larvalaugen können aber auch persistieren und dann zu Adultaugen werden wie im Falle 

mancher sedentärer Polychaeten (Brandenburger & Eakin 1981; Suschenko & Purschke 2009; 

Wilson 1932, 1936a, 1936b, 1948). 

Um Aussagen über die Existenz von Larval- und Adultaugen in der Stammlinie der Annelida 

treffen zu können, bietet sich ein direkter, molekularer und struktureller Vergleich der Augen 

eines sedentären Polychaeten mit denen des erranten Polychaeten P. dumerilii an. Dafür eignet 

sich aus mehreren Gründen besonders die Untersuchung von Capitella teleta. Bei dieser Art  

unterscheiden sich die Larval- und Adultaugen ebenfalls deutlich in ihrer Struktur und die 

Adultaugen weisen eine everse Orientierung wie die erranter Polychaeten auf (Rhode 1993). 

Zudem ist C. teleta zuverlässig im Labor kultivierbar und zu Beginn der Arbeit lief die 

vollständige Sequenzierung des Genoms an, wodurch ein Vergleich der Augen auch auf breiter 

molekularer Basis anhand ausgewählter Gene möglich ist. 

Ciliäre Photorezeptorzellen bei Anneliden1.3 

Die von Arendt et al. (2004) vorgelegten Daten für P. dumerilii ergaben erstmals Hinweise 

darauf, dass die ciliären Photorezeptorzellen eines Anneliden homolog zu den ciliären 

Photorezeptorzellen der Vertebraten sind. Erstere bestehen jeweils aus zwei unpigmentierten 

Photorezeptorzellen, die ihre sich verzweigende Cilien in eine Stützzelle entsenden. Zusätzlich 

liegen sie in einer Region des Gehirns, in der auch an der circadianen Rhythmik beteiligte Gene  

exprimiert werden, was eine Rolle in der Photoperiodizität nahelegt (Arendt et al. 2004). 
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Aber auch bei anderen Anneliden kommen ciliäre Photorezeptorzellen vor, die sich z. B. im 

Verzweigungsmuster der Cilien oder der Anzahl der Zellen z. T. deutlich von denen bei P. 

dumerilii unterscheiden und deren Homologie unklar ist (Purschke & Müller 1996; Purschke &  

Hessling 2002; Purschke et al. 2006; Hausen 2007). Zusätzlich gibt es sowohl für einen Vertreter  

der Sedentaria, nämlich C. teleta durch Müller (1999), als auch für einen Vertreter der Errantia,  

nämlich Scoloplos armiger durch Wilkens & Purschke (2009) Hinweise auf potentiell photo-

sensitive, ciliäre Strukturen im Prostomium. In beiden Fällen sind keine molekularen Daten 

vorhanden und nur für S. armiger ist die Ultrastruktur dieser Strukturen bekannt. Wie sieht die  

Ultrastruktur dieser potentiellen Photorezeptoren bei C. teleta aus, exprimieren sie ein Opsin, 

wenn ja welches und können Homologiehypothesen formuliert werden? 

Ciliäre Photorezeptorzellen mit gänzlich anderer Ultrastruktur finden sich in den ektopischen 

Augen entlang oder am distalen Ende der Radioli der Branchialkrone einiger Serpuliden und 

Sabelliden wie z. B. Megalomma vesiculosum. Hierbei handelt es sich um Komplexaugen 

bestehend aus zahlreichen Photorezeptorzellen, die ihrerseits Stapel paralleler und modifizierter 

Cilien besitzen, die voneinander durch Pigmentzellen getrennt sind, sogar Linsen aufweisen 

können und deren Stimulierung einen Rückzug des Tieres in die Röhre auslöst (Nicol 

1950; Krasne & Lawrence 1966; Kerneis 1975; Smith 1984; Nilsson 1994). Sind alle diese 

Photorezeptorzellen also homolog zueinander, in welchem evolutiven Zusammenhang stehen 

die ciliären Photorezeptorzellen von M. vesiculosum mit denen von P. dumerilii? 

Phylogenie der Annelida1.4 

Für die Beantwortung solcher Fragen und die gezielte Auswahl zu untersuchender Taxa ist eine  

gut unterstützte Phylogenie der Annelida von großer Bedeutung, die aber Gegenstand  

zahlreicher und oft kontroverser Diskussionen ist. Häufig wird dabei das von Rouse & Fauchald 

(1997) vorgeschlagene System herangezogen. Diese Sichtweise wird allerdings durch molekulare 

Daten nicht bestätigt (Bleidorn et al. 2006; Struck et al. 2007; Bleidorn et al. 2007; Zrzavý et al. 

2009; Bleidorn et al. 2009). Der umfangreichste molekulare Datensatz der phylogenomischen 

Analyse von 34 Taxa durch Struck et al. (2011) unterstützt nun wieder die traditionellere 

Sichtweise, nach der die Polychaeten bedingt durch ihre Lebensweise und ihre Morphologie 

in Sedentaria und Errantia eingeteilt werden. Dieses ist insofern von besonderer Bedeutung, da   

durch die oben zitierten Arbeiten an P. dumerilii umfangreiche Daten für einen Vertreter der 
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Errantia vorliegen. Mit der vergleichenden Bearbeitung von C. teleta, einem Vertreter der 

Sedentaria, wären dementsprechend Rückschlüsse auf die Evolution von Photorezeptorzellen 

vor der basalen Aufspaltung in Errantia und Sedentaria möglich.

Molekulare Marker von Photorezeptorzellen und assoziierten Zellen1.5 

Bei der molekularen Charakterisierung von Photorezeptorzellen und assoziierten Zellen spielt die  

Auswahl der zum Einsatz kommenden Marker eine wichtige Rolle. Für die vorliegende Arbeit  

fiel die Wahl auf einen Satz von Genen für den Vergleichsdaten von P. dumerilii vorliegen, 

maßgeblich durch Guy (2008) und die in unterschiedlicher Form in Larval- und Adultauge 

exprimiert sind. Zu diesen Genen gehören u. a. die Mitglieder des RDGN-Netzwerkes (retinal  

determination genes network) Pax6, Eyes absent, Six und Dachshund, solche die bei der  

Spezifizierung von Neuronen eine Rolle spielen wie Lhx und Single-minded, an der 

Signaltransduktion in den Photorezeptoren beteiligte Gene wie Gq-α oder der vesikuläre 

Acetylcholin-Transporter und die Opsine. Die Interaktion der Mitglieder des konservierten 

RDGN-Netzwerks z. B. spielt über Taxongrenzen hinweg und trotz morphologischer  

Unterschiede der Augen eine bedeutende Rolle bei der Einwicklung der Augen (Silver & Rebay 

2005), was sie zu guten Kandidaten für Markergene macht. Die Mitglieder zeichnen sich nach  

Jemc & Rebay (2007) dadurch aus, dass ein Verlust der Genfunktion in defekten oder völlig 

fehlenden Augen resultiert und das eine Fehlexpression die Entwicklung ektopischer Augen 

induziert. Lhx und Single-minded gehören zu Genfamilien, deren Mitglieder u. a. an der 

Spezifizierung neuronalen Gewebes, an der Entwicklung von Augen oder an Prozessen der 

circadianen Rhythmik beteiligt sind und die in den Augen verschiedener Organismen exprimiert 

werden (Crews 1998; Wen et al. 2002; Farfán et al. 2009; Srivasta et al. 2010), weshalb sie 

ebenfalls von Interesse für diese Arbeit sind. Ein weiterer Kandidat ist der als spezifischer 

Marker für cholinerge Neuronen angesehene vesikuläre Acetylcholin-Transporter (Arvidsson et  

al. 1997), welcher z. B. bei P. dumerilii nur in den Larvalaugen, jedoch nicht in den Adultaugen  

exprimiert wird (Jékely et al. 2008). Die Gq-alpha-Untereinheiten sind von großer Bedeutung,  

stellen sie doch als Teil der Signaltransduktionskaskade konservative Marker für 

Photorezeptorzellen dar (Yau & Hardie 2009). 

Die das Licht perzipierenden Bestandteile der Transduktionskaskade selbst, die Opsine, sind ein 

zentraler Marker zur Rekonstruktion der möglichen Evolution von Photorezeptorzellen (Arendt 
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2003). Opsine gehören zu der Gruppe der G-Protein-gekoppelten Rezeptoren (GPCRs), der 

größten Gruppe von Membranproteinen, die auf eine Vielzahl von Signalen reagieren (Choe et al.  

2011). Die Opsine besitzen eine helikale Struktur mit sieben Transmembrandomänen, einem  

extrazellulären N-Terminus und einem intrazellulären C-Terminus und bestehen aus dem 

Apoprotein Opsin und der prosthetischen Gruppe Chromophor, meistens ein Vitamin A-Derivat,  

wobei das Opsin über eine Schiff-Base-Verbindung an einer Lysin-Position mit dem  

Chromophor verbunden ist. Das Chromophor ändert, durch ein Photon angeregt, seine 

Konformation von 11-cis zu all-trans und je nach Photorzeptor- und Opsintyp folgt eine 

intrazelluläre Signalkaskade, die unterschiedliche G-Proteine und second-messenger involviert 

(Arendt 2003; Terakita 2005; Shichida & Matsuyama 2009; Tsukamoto & Terakita 2010). Bis 

zum heutigen Tage wurden über 1000 Opsine sequenziert, die in sieben Gruppen eingeteilt 

werden können, u. a. hochkonservierte, als Interaktionsstellen für unterschiedliche G-Proteine 

dienende Tripeptide aufweisen, und sich in verschiedenen Taxa als spezifische Marker für 

Photorezeptorzellen erwiesen haben (Arendt et al. 2004; Terakita 2005; Ullrich-Lüter et al. 

2011). Hinsichtlich ihrer Evolution wird derzeit ein Ur-Opsin hypothetisiert, welches noch in der  

gemeinsamen Stammlinie von Cnidaria und Bilateria dupliziert wurde, was die Bildung der 

Gruppen der c-Opsine und aller anderen Opsine zur Folge hatte (Suga et al. 2008; Nilsson 2009;  

Vopalensky & Kozmik 2009). 

Ziel der Untersuchungen1.6 

Ziel der vorliegenden Arbeit ist die integrative Charakterisierung von Zelltypen verschiedener 

lichtsensitiver Organe bei C. teleta und M. vesiculosum, um Aussagen über deren Homologie 

und Evolution formulieren zu können. Dafür werden vergleichende Daten zur Expression 

ausgewählter Gene erhoben, welche für die Funktionalität von Photorezeptorzellen und Augen 

von Bedeutung sind, aber auch ultrastrukturelle Daten. Der daraus resultierende Datensatz soll 

auf mehreren Organisationsebenen detaillierte Vergleiche der Zelltypen von Lichtsinnesorganen 

innerhalb der Annelida erlauben. 
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Material und Methoden2 

Tiermaterial2.1 

Capitella teleta 

Ausgehend von Gründungsindividuen aus einer intakten Kultur im Labor von Judith P. 

Grassle (Rutgers University, New Jersey/USA) wurde im Institut für Biologie/Zoologie der  

Freien Universität Berlin und im Institut für Evolutionsbiologie und Ökologie der  

Rheinischen Friedrich-Wilhelms-Universität Bonn eine Capitella teleta-Kultur etabliert. In 

Anlehnung an die von Grassle & Grassle (1976) entwickelten und von Seaver et al. (2005) 

beschriebenen Kulturbedingungen wurden die Tiere bei 18°C und einem, den natürlichen 

Mondphasen angepassten Lichtregime in Plastikboxen (10 cm x 10 cm x 6 cm, B x T x H) in 

natürlichem Seewasser (Biologische Anstalt Helgoland) mit künstlicher Belüftung gehalten. 

Als Substrat und zur Fütterung diente gesiebtes Sediment mit der Korngröße ≤ 500 μm aus 

dem Schlickwatt von List/Sylt, das bei -20°C gelagert wurde. Vor jedem Sedimentwechsel 

wurde eine adäquate Menge aufgetaut und zwei Tage in einem geschlossenem Gefäß stehen 

gelassen um Bakterien im Sediment anzureichern. Zusätzlich wurde eine Spatelspitze 

Fischfutter (Tetramin) zugegeben. Alle zwei Wochen wurde der Inhalt der Boxen mit Sieben  

der Maschenweiten 500 μm und 250 μm gesiebt (Nylon-Siebgewebe NITEX, Gebr.  

Stallmann/Rellingen) und das alte Sediment entfernt. Auf diese Weise gewonnene Brutröhren 

wurden mit dem Binokular auf Larven hin untersucht und vorsichtig mit Federstahlpinzetten 

geöffnet. Die Larven wurden nach Seaver et al. (2005) verschiedenen Entwicklungsstadien 

zugeordnet, um sie im Anschluss entweder für weitere Untersuchungen zu fixieren oder bis  

zum gewünschten Stadium in Glasschälchen mit natürlichem Seewasser zu hältern.

Megalomma vesiculosum

Adultmaterial von Megalomma vesiculosum wurde im Watt vor der Station Biologique in  

Roscoff/Frankreich gesammelt. Die Krone der Tiere wurde entweder direkt vor Ort für 

nachfolgende Untersuchungen entsprechend fixiert oder die Tiere wurden lebend nach Berlin 

verbracht und dort in einem Aquariensystem bei 12°C und einem Hell-Dunkel-Rhythmus von 

12 h gehältert. 
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Kits2.2 

BD SMART™ RACE cDNA Amplification-Kit (Clontech #634914)•	

GFX PCR DNA and Gel Band Purification Kit (GE Healthcare #28-9034-70)•	

NucleoSpin•	 ® Extract II-Kit (Macherey-Nagel #740609.50)

pGEM•	 ®-T Easy Vector System (Promega #A1360)

Plasmid Miniprep DNA Purification-Kit (Roboklon #E3500-01)•	

QIAFilter Plasmid Midi-Kit (Qiagen #12243)•	

QIAquick PCR Purification-Kit (Qiagen #28104)•	

RadPrime DNA Labeling System (Invitrogen #18428-011)•	

RNeasy Mini-Kit (Qiagen #74104)•	

TOPO•	 ® TA Cloning Dual Promoter-Kit (Invitrogen #K4600-01)

TSA™ Plus Cyanine 3 & Cyanine 5 System (Perkin Elmer #NEL752001KT)•	

Antikörper2.3 

Primäre Antikörper

Anti-acetyliertes •	 a-Tubulin Antikörper (Sigma #T7451) 

Anti-Serotonin Antikörper (Sigma #S5545)•	

Anti-Digoxygenin-AP-gekoppelter Antikörper (Roche #11093274910)•	

Anti-Fluorescein-POD-gekoppelter Antikörper (Roche #11426346910)•	

Sekundäre Antikörper

Alexa Fluor•	 ® 488 goat-anti-rabbit Antikörper (Invitrogen #A-11008)

Alexa Fluor•	 ® 633 goat-anti-mouse Antikörper (Invitrogen #A-21050) 
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Vektoren und Bakterienstämme2.4 

Fragmente aus PCRs (Polymerase-Kettenreaktion) wurden entweder in den pCR®II-TOPO® 

Vektor mittels des TOPO® TA Cloning Dual Promoter-Kits oder in den pGEM®-T 

Easy Vektor mittels des pGEM®-T Easy Vector System kloniert. Für die Amplifikation der 

Plasmide wurden die Bakterienstämme E. coli TOP10 und E. coli JM109 sowie LB-Medium  

und LB-Agar genutzt. Eine finale  Konzentration von 100 µg/ml Ampicillin diente dabei der  

Selektion von Ampicillin-resistenten Klonen. 

Chemikalien und Lösungen2.5 

Flüssige Selektionsmedien und Agarplatten wurden entsprechend den Standardprotokollen von 

Sambrook et al. (1989) hergestellt.

Es folgt eine Übersicht über Standardlösungen. Sofern besondere Lösungen oder Chemikalien 

zum Einsatz kamen werden diese im Zusammenhang mit der entsprechenden Methode erwähnt. 

AP-Färbelösung AP-Puffer + 6,6 ml/ml NBT und 3,3 ml/ml BCIP

AP-Puffer 100 mM NaCl 

50 mM MgCl2

100 mM Tris (pH 9,5)

0,5 % Tween 20

Denhardt´s (50 x konzentriert) 1 % BSA

1 % Ficoll 400

1 % Polyvinylpyrrolidon

Hybridisierungspuffer 50 % Formamid

5 x SSC (pH 4,5)

50 µg/ml Heparin

0,1 % Tween-20

1 % SDS

100 µg /ml SS DNA
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Hybridisierungspuffer (Southern Blots) 35 % Formamid

5 x Denhardt´s

100 µg/ml Kalbsthymus-DNA

50 mM Tris/HCl (pH 7,5)

1 % SDS

5 x SSC

Ladepuffer (10 x konzentriert) 50 % Glycerin

100 mM EDTA (pH 7,5)

1,5 mM Bromphenolblau

1,9 mM Xylencyanol

PBS (10 x konzentriert) pH 7,4 18.6 mM NaH2PO4

84.1 mM Na2HPO4

1,750 mM NaCl 

PBT PT + 0.1 % BSA

PT 1 x PBS + 0.2 % Triton

PTW 1 x PBS + 0.1% Tween-20 

SSC (20 x konzentriert) pH 7 0.3 M Natriumcitrat

3 M NaCl 

TAE (50 x konzentriert, 1l) pH 8,5 242 mg Tris-Base

57,1 ml Essigsäure

100 ml 0,5 M EDTA

TNT 0,1 M Tris-Cl, pH 7,5

0,15 M NaCl

0,1 % Tween 20
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Whole mount 2.6  in situ-Hybridisierung 

Die Whole mount in situ-Hybridisierung (WMISH) wird hier genutzt, um die räumliche und 

zeitliche Expression verschiedener Gene bei C. teleta und M. vesiculosum zu untersuchen. Die 

dabei angewandten Protokolle sind Variationen der angegebenen Verfahren von Arendt et al. 

(2001), Tessmar-Raible et al. (2005) und Elaine C. Seaver (pers. Kommunikation). 

Whole mount 2.6.1  in situ-Hybridisierung – einfarbiger Nachweis

Fixierung2.6.1.1 

Nach vorangegangener Relaxierung für 3 min in 7 % MgCl2/Seewasser wurde Tiermaterial 

von C. teleta bzw. von M. vesiculosum in 4 %-Paraformaldehyd/2 x PTW für 2 h bei 

Raumtemperatur (RT) auf einem Schüttler bei etwa 300 rpm in Zellkultur-Testplatten (Orange 

Scientific #5530500) fixiert. Im Anschluss folgten vier Waschschritte zu je 5 min, drei mit 2 x 

PTW und der Vierte mit 100 % Methanol. Bis zur weiteren Präparation wurde das Material in 

100 % Methanol bei -20°C aufbewahrt.

Sondengenerierung2.6.1.2 

Für die WMISH wurden entweder mit Digoxygenin-Uridintriphosphat (Dig-UTP-Sonde) oder  

Fluorescein-Uridintriphosphat (Fluo-UTP-Sonde) markierte Sonden verwendet. Die Vorgehens-

weise bei der Generierung der jeweiligen Sonden war dabei identisch.

Linearisierung von etwa 10 μg des jeweiligen Templates mit passendem •	

Restriktionsenzym

Aufreinigung des Templates von Restriktionsenzym und -puffer mit dem GFX •	

PCR DNA and Gel Band Purification-Kit

Überprüfung eines 2 μl Aliquots auf kompletten Verdau mittels Agarose-Gel (1,5 •	

% TAE) 

Pipettierung der Transkriptionsreaktion bis zu einem Endvolumen von 20 μl pro •	

Ansatz:
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linearisiertes Template

100 mM DTT

NTP-Mix: ATP, CTP, GTP (je 15,4 mM), UTP (10 mM)

Digoxygenin-UTP oder Fluorescein-UTP (10 mM)

RNAse Inhibitor

10 x Transkriptionspuffer

H2O

RNA-Polymerase (SP6 oder T7)

10 μl

2 μl

1,3 μl

0,7 μl

0,5 μl

2 μl

ad 19 μl

1 μl

Inkubierung des Ansatzes für 4 h bei 37°C•	

Zugabe von 1,5 μl DNaseI und Inkubierung für weitere 15 min bei 37°C•	

Aufreinigung des Ansatzes mit dem RNeasy Mini-Kit und Eluierung in 50 μl •	

H2O

Überprüfung eines 2 μl Aliquots in formamidhaltigem Ladepuffer im Agarose-•	

Gel (1,5 % TAE) 

Verdünnung des restlichen Eluats mit 75 μl Hybridisierungspuffer und Lagerung •	

als Sonde bei -20°C 

Rehydrierung und Verdau 2.6.1.3 

Sofern nicht anders angegeben, fanden die einzelnen Schritte bei RT, für 5 min, auf einem 

Schüttler bei 300 rpm und in 3 ml Lösung pro Reaktionsgefäß (Well) der Zellkultur-Testplatten 

statt. 

Transfer des fixierten Tiermaterials in Zellkultur-Testplatten •	

Rehydrierung durch Waschen mit: •	

frischem 100 % Methanol-	

60 % Methanol/40 % PTW -	

30 % Methanol/70 % PTW-	

4 x Waschen in PTW •	

Verdau mit 0.01 mg/ml Proteinase-K/PTW (Merck #1.24568.0100) für zwei bis •	

fünf Minuten, abhängig vom Alter der Stadien ohne Schütteln 
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2 x Waschen mit frisch angesetztem Glycin/PTW (2 mg/ml) zum Stopp des •	

Verdaus 

Waschen in 1 % Triethanolamin in PTW unter Zugabe von 1,5 µl Eisessig•	

nach 5 min Zugabe von weiteren 1,5 µl Eisessig•	

2 x Waschen in PTW•	

Nachfixieren in 4% Paraformaldehyd in PTW für 30 – 60 min•	

5 x Waschen in PTW•	

Transfer des Tiermaterials in 2 ml-Eppendorf-Gefäße •	

Erhitzen des Tiermaterials auf 80°C für 10 min im Heizblock ohne Schütteln•	  

Prähybridisierung2.6.1.4 

Entfernung der Flüssigkeit, Zugabe von 500 µl Hybridisierungspuffer und •	

Inkubierung für 10 min bei RT

Entfernung der Flüssigkeit, Zugabe von 500 µl – zuvor auf 65°C erwärmten – •	

Hybridisierungspuffer

Inkubierung für 4 h oder über Nacht bei 65°C •	

Hybridisierung2.6.1.5 

Sofern nicht anders angegeben, fanden die nun folgenden Schritte bei 65°C für 5 min im 

Wasserbad und in 1 ml Lösung pro Reaktionsgefäß (Eppendorfgefäß) statt. Das Wechseln der 

vorgewärmten Flüssigkeiten wurde dabei möglichst schnell durchgeführt, um ein Auskühlen 

sowohl des Tiermaterials als auch der Flüssigkeiten zu vermeiden. 

Verdünnung der Sonde in Hybridisierungspuffer (20 bis maximal 30 μl•	  

Digoxygenin-UTP markierte Sonde in 200 μl Gesamtvolumen) 

Denaturierung der Sonde bei 80 – 90°C für 10 min im Heizblock•	

Entfernung der Prähybridisierungslösung und Zugabe der denaturierten Sonde •	

Hybridisierung für 48 – 72 h bei 65°C im Wasserbad•	

Entfernung der Sonde •	



Material und Methoden	 15

Waschen mit Hybridisierungspuffer •	

Waschen mit Hybridisierungspuffer für 20 min•	

Waschen in 75 % Hybridisierungspuffer/25 % 2 x SSC für 10 min•	

Waschen in 50 % Hybridisierungspuffer/50 % 2 x SSC für 10 min•	

Waschen in 25 % Hybridisierungspuffer/75 % 2 x SSC für 10 min•	

Waschen in 100 % 2 x SSC für 10 min•	

Waschen in 0,05 x SSC für 2 x 30 min•	

Waschen in 75 % 0,05 x SSC/25 % PTW bei RT•	

Waschen in 50 % 0,05 x SSC/50 % PTW bei RT•	

Waschen in 25 % 0.05X SSC/75 % PTW bei RT•	

Waschen in 100 % PTW bei RT•	

Visualisierung2.6.1.6 

5 x Waschen mit PBT für 5 min bei RT•	

Blocken in Block-Puffer (Roche #11096176001) für 1 h bei RT•	

Inkubierung in Anti-Digoxygenin-AP-gekoppeltem Antikörper/Block-Puffer 1 : •	

5000 bei 4°C über Nacht 

Transfer des Tiermaterials in Zellkultur-Testplatten•	

Sofern nicht anders angegeben, fanden die einzelnen Schritte bei RT, auf einem Schüttler bei 

300 rpm und in 3 ml Lösung pro Reaktionsgefäß (Well) statt. 

7 – 8 x Waschen für 10 min in PBT •	

3 x Waschen für 5 min in AP-Puffer •	

Färbung in AP-Färbelösung mit 6,6 µl NBT/ml (Roche #11383213001) und 3,3 µl •	

BCIP/ml (Roche #11383221001) in AP-Puffer bei RT im Dunklen ohne Bewegung 

bis zu vier Tagen

Stoppen der Färbereaktion durch 5 x Waschen mit PTW und Überführung in 80% •	

Glycerin/PTW

Die Präparate wurden bis zur mikroskopischen Untersuchung im Dunkeln bei +4°C gelagert.
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Whole mount 2.6.2  in situ-Hybridisierung – zweifarbiger Nachweis

Für die Kolokalisation von zwei Genen wurde jeweils die Sonde für ein Gen mit Fluorescein-

UTP markiert, die Sonde für das zweite Gen mit Digoxygenin-UTP. Dabei fand eine –  

beginnend mit der Hybridisierung – abgewandelte Form des Protokolls von 2.6.1 und  

zusätzlich das TSA™ Plus Cyanine 3 & Cyanine 5 System Verwendung. Die Hybridisierung 

erfolgte mit beiden Sonden gleichzeitig, wobei 20 bis maximal 30 μl Digoxygenin-UTP 

markierte Sonde mit 10 μl Fluorescein-UTP markierter Sonde in 200 μl Gesamtvolumen 

Hybridisierungspuffer verwendet wurden. Hinsichtlich des zeitlichen Ablaufes wurde zuerst 

die Digoxygenin-UTP markierte Sonde nachgewiesen, danach die Fluorescein-UTP markierte 

Sonde. Nachdem das mit einer Digoxygenin-Sonde markierte Gen nachgewiesen wurde,  

fanden noch gemäß dem Protokoll 2.6.1.6 fünf Waschschritte mit PTW zu je fünf Minuten 

statt.

Direkt danach wurde einmalig für fünf Minuten mit TNT gewaschen. Die Larven wurden  

dann mindestens für 1 – 2 h bei RT auf einem Schüttler in TNB (1 % Perkin Elmer Blocking 

Reagent #FP1012/TNT) geblockt. Anschließend wurde das TNB gegen eine 1 : 200  

Verdünnung des Anti-Fluorescein-POD-gekoppelten Antikörpers in 1 % TNB ausgetauscht  

und über Nacht bei 4°C inkubiert. Am nächsten Tag wurde 6 x 10 min mit TNT gewaschen 

und die Larven in 100 µl TSA Plus Amplification Diluent equilibriert. Die Färbereaktion fand 

dann in 25 µl einer 1 : 25 Verdünnung des Cyanin 3-Tyramides in TSA Plus Amplification 

Diluent statt. Die Reaktion selber erfolgte im Dunkeln bei RT und ohne Bewegung für  

maximal 4 h. Zum Stoppen der Reaktion wurde 3 x 10 min in TNT bei RT gewaschen und  

dann über Nacht bei 4°C in TNT. Für die Auswertung am konfokalen Laser-Scanning-

Mikroskop (cLSM) wurden die Larven in 80 % Glycerin/PTW mit 2,5 mg/ml DABCO (Roth 

#0718) überführt.

Whole mount 2.6.3  in situ-Hybridisierung – mit Antikörperfärbung

Für die Kolokalisation eines Gens und eines Antikörpers fand nach der Hybridisierung mit der  

Digoxygenin-UTP markierten Sonde und dem Auswaschen derselben eine abgewandelte  

Form des Protokolls von 2.6.1 Verwendung. 

Nach den Waschschritten (2.6.1.5) wurde für ein bis zwei Stunden in 5 % Schafserum/PTW  

bei RT geblockt und anschließend die Larven mit einer 1 : 5000 Verdünnung des Anti-
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Digoxygenin-AP-gekoppelten Antikörpers und mit einer 1 : 100 Verdünnung des primären 

Antikörpers (Anti-acetyliertes a-Tubulin Antikörper) in PTW über Nacht bei 4°C inkubiert. 

Es folgten fünf bis sechs Waschschritte zu je 10 min in PTW, drei Waschschritte zu je 5 min 

in AP-Puffer und die Färbung in der AP-Färbelösung bei RT im Dunklen ohne Bewegung.  

Die Färbereaktion wurde durch fünfmaliges Waschen mit PTW gestoppt. Im Anschluss  

erfolgte ein erneutes Blocken der Ansätze für ein bis zwei Stunden in 5 % Schafserum/PTW. 

Danach wurde über Nacht bei 4°C mit dem sekundären Antikörper (Alexa Fluor® 633 goat-

anti-mouse Antikörper) 1 : 400/PTW inkubiert. Der Antikörper wurde mit PTW 5 x für 20  

min ausgewaschen und die Larven in 80 % Glycerin/PTW mit 2,5 mg/ml DABCO 

eingedeckelt.

Immunohistochemie2.7 

Immunmarkierungen gegen acetyliertes 2.7.1  a-Tubulin und Serotonin

Zunächst wurden die Larven von C. teleta für 3 min in 7 % MgCl2/Seewasser relaxiert. Die 

Fixierung erfolgte für 1 h bei 4°C in 4 % PFA/PBS. Anschließend wurde mit drei direkt 

aufeinander folgenden Waschschritten mit PBT und drei weiteren PBT-Waschschritten im 

Abstand von je 5 min das Fixativ ausgewaschen. Zur Lagerung bei -20°C wurden die Larven 

in 100 % Methanol überführt. Die Rehydrierung geschah in Schritten von jeweils 5 min bei  

RT in 75 % Methanol/25 % PBT, 50 % Methanol/50 % PBT und 25 % Methanol/75 % PBT.  

Auf drei Waschschritte zu je 5 min mit PBT folgte ein Blocken der Larven für 2 h in 0,25 %  

BSA/PBT + 0,01 % NaN3 bei RT auf einem Schüttler. Die Inkubation mit den primären 

Antikörpern (Anti-acetyliertes a-Tubulin Antikörper 1 : 100/PBT und Anti-Serotonin  

Antikörper 1 : 500/PBT) fand über Nacht bei RT statt. Danach wurde dreimal direkt  

nacheinander und dann viermal im Abstand von je 60 min mit PBT gewaschen. Die  

Inkubation mit den sekundären Antikörpern (Alexa Fluor® 633 goat-anti-mouse Antikörper  

1 : 500/PBT und Alexa Fluor® 488 goat-anti-rabbit Antikörper 1 : 500/PBT) erfolgte ebenfalls 

über Nacht bei RT. Analog fanden dann drei direkt aufeinander folgende Waschschritte und  

vier weitere im 60 min Abstand mit PBT statt. Präparate, die nicht direkt untersucht wurden, 

wurden in PBT mit 0,01 % NaN3 bei 4°C gelagert. Für die Untersuchung am cLSM wurden  

die Larven in 90 % Glycerin/10 % PBT + 0,01 % NaN3/0,25 % DABCO überführt.
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Phalloidinfärbung2.7.2 

Für die Färbungen mit Phalloidin (Alexa Fluor® 568 Phalloidin, Invitrogen #A12380) wurden 

die Larven zunächst für 3 min in 7 % MgCl2/Seewasser relaxiert und dann für 30 min in 4 % 

PFA/PBS fixiert. Es folgten drei zügige Waschschritte mit gekühltem PBT und drei weitere 

Waschschritte mit gekühltem PBT zu je 10 min. Die Färbereaktion erfolgte bei 9°C für 2 h  

auf einem Schüttler in 5 µl Phalloidin/200 µl PBT. Hierauf folgten erneut drei zügige 

Waschschritte mit gekühltem PBT und drei weitere Waschschritte mit gekühltem PBT zu je 

10 min. Zum Schluß wurden die Larven in 90 % Glycerin/10% PBT + 0,01 % NaN3/0,25 % 

DABCO überführt und am cLSM untersucht.

Mikroskopie2.8 

Die Untersuchung von Präparaten mit einfarbigem Nachweis erfolgte an einem Zeiss Axiophot 

Mikroskop mit einer ProgResCF Kamera unter Nutzung der ProgrRes Capture Pro v2.7.7-

Software und den Objektiven 10 x, 20 x, 40 x Plan Neofluar im Differentialinterferenzkontrast 

(DIK). Die Untersuchung ungefärbter Präparate fand ebenfalls mit diesem Mikroskop im 

Hellfeld statt.

Die Untersuchung von Präparaten mit zweifarbigem Nachweis erfolgte zusätzlich an einem 

Leica cLSM TCS SPE unter Nutzung der LAS AF 1.6.1-Software und den Objektiven 10 x 

HCX Fluotar, 20 x HC PL APO, 40 x HCX PL Fluotar, 63w x HCX PL APO und 63oil x  

HCX PL APO im Transmissions- und Fluoreszenzkanal. In einzelnen Fällen wurde zur  

Visualisierung zusätzlich mit dem von Jékely & Arendt (2007) beschriebenen  

Reflektionsmodus gearbeitet. Für die Kombination verschiedener Aufnahmekanäle und zur  

Erstellung von z-Maximalprojektionen wurde die Software ImageJ v1.44i genutzt. 

Kolokalisationsanalysen wurden jeweils über den gesamten Bilderstapel mit dem  

Colocalization Highlighter-Plugin von ImageJ generiert.

RNA-Extraktion2.9 

Für die Gewinnung von Total RNA wurde das RNeasy Mini-Kit verwendet. Im Fall von 

C. teleta wurden dafür zunächst einige Adulti und Larven der Kultur entnommen und 

separat in kleinen Glasschälchen für wenige Tage gehältert. Sobald ihr Darm sichtbar  
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entleert war und sich keine groben Schmutzpartikel oder Algen mehr an ihnen befanden, wurden 

die Tiere gemäß den Herstellerangaben des oben genannten Kits aufbereitet. 

Im Fall von M. vesiculosum wurde den Tieren mit einem Skalpell die Krone bis kurz oberhalb 

ihrer Basis entfernt und diese entsprechend den Herstellerangaben des oben genannten Kits 

aufbereitet. 

Die Qualität der gewonnenen Total RNA wurde jeweils unverzüglich mit der Gelelektrophorese 

eines 2 ml Aliquotes auf Ethidiumbromid-gefärbten 1,5 % Agarose/TAE-Gelen 

(1,5 % Agarose/TAE-EtBr-Gele) überprüft und die Quantität photometrisch mit einem  

mit einem NanoDrop (Peqlab) bestimmt.

cDNA-Synthese2.10 

Die cDNA Erststrang-Synthese wurde mit Hilfe des BD SMART™ RACE cDNA  

Amplification-Kits gemäß den Herstellerangaben vollzogen. So gewonnene cDNA wurde als 

Ausgangsmaterial für die Amplifikation verschiedener Gene genutzt.

Klonierung2.11 

Die in dieser Arbeit untersuchten Gene von C. teleta und M. vesiculosum wurden anhand der 

nachfolgend beschriebenen Prozeduren kloniert. Die Vorgehensweisen unterschieden sich dabei 

in Abhängigkeit von vorab verfügbaren Daten.

Klonierung neuer Fragmente durch PCR mit degenerierten Primern 2.11.1 

Zu Beginn der Arbeit fand zunächst ein Satz degenerierter Primer aus dem Labor von Detlev 

Arendt (EMBL/Heidelberg) Verwendung, welcher erfolgreich zur Klonierung von Opsinen bei 

P. dumerilii eingesetzt worden war (Arendt et al. 2004). 8 µl entsprechender PCR-Ansätze 

(2.11.5.1) wurden auf 1,5 % Agarose/TAE-EtBr-Gelen überprüft. Sofern Banden der erwarteten   

Größenordnung sichtbar waren, wurden erneut Aliquots der korrespondierenden PCR-Ansätze 

auf ein 1,5 % Agarose/TAE-EtBr-Gel aufgetragen und ein Southern Blot durchgeführt. Die Nylon-  

membran (Amersham Hybond™-N+ Nylon, GE Healthcare) wurde im Anschluss unter nieder- 

stringenten Bedingungen mit einem 32P-markierten Fragment des Kandidatengens von  
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P. dumerilii hybridisiert. Sofern nach der Exposition auf dem Röntgenfilm ein positives    

Signal für die betreffende Bande auftrat, wurde wiederum ein Aliquot des zugehörigen PCR-

Ansatzes auf ein 1,5 % Agarose/TAE-EtBr-Gel aufgetragen. Unter UV-Licht (l = 366 nm) 

wurde dann die Bande mit einer Skalpellklinge ausgeschnitten, mit dem QIAquick PCR 

Purification-Kit oder dem NucleoSpin® Extract II-Kit aufgereinigt und in einen der Vektoren 

(2.4) nach Herstellerangaben kloniert und amplifiziert. Entstandene Kolonien wurden einem 

Colony lift unterzogen, welcher wiederum unter niederstringenten Bedingungen mit der 

32P-markierten Sonde von P. dumerilii hybridisiert wurde. Nach der Exposition konnten so 

positive Klone identifiziert werden. Die zugehörige Kolonie wurde gepickt und mit ihr eine 5 ml  

LB/Ampicillin-Flüssigkultur angeimpft. Es folgte eine Präparation mit dem Plasmid Miniprep 

DNA Purification-Kit und die Übergabe ausgewählter Plasmide an einen Sequenzierservice 

(2.12). In Zweifelsfällen wurden die Plasmide aus den Mini-Präparationen noch einem EcoRI-  

und einem HinfI-Restriktionsverdau unterzogen. Der EcoRI-Verdau diente dabei der 

Abschätzung der Insertgröße, der Verdau mit dem Polycutter HinfI gab Hinweise darauf, 

welche Klone wahrscheinlich identisch waren. Im Fall von positiven Sequenzierergebnissen 

erfolgte eine Maxipräparation des entsprechenden Ansatzes mit dem QIAFilter Plasmid Midi-

Kit gemäß den Herstellerangaben. 

Klonierung neuer Fragmente durch PCR mit spezifischen Primern2.11.2 

Als unassemblierte Rohdaten der fortschreitenden Genomsequenzierung von C. teleta  

verfügbar waren, wurden diese auf verschiedene Kandidatengene hin untersucht. Dafür  

wurden zunächst die Trace-Dateien im Verzeichnis des National Center for Biotechnology  

Information (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Traces/trace.cgi?) und zu einem späteren Zeitpunkt  

die Maske des DOE Joint Genome Institute (http://genome.jgi-psf.org/Capca1/Capca1.home.

html) benutzt. Mit der bioinformatischen Unterstützung von Florian Raible (MFPL/Wien) wurde 

zusätzlich für Opsinkandidaten an den Rohdaten wiederholt genomic walking durchgeführt, 

wodurch Contigs generiert werden konnten. Aus diesen wurden dann mittels einer Analyse 

durch GenomeScan (http://genes.mit.edu/genomescan.html) Genmodelle erzeugt. Grundsätzlich 

wurden Genmodelle mit den Sequenzen der Kandidatengene anderer Taxa mit ClustalX v2.0.11 

(Thompson et al. 1997; Larkin et al. 2007) und Serial Cloner v1.3 aligniert und verglichen und 

von Hand spezifische Primer für konservierte Regionen erstellt. Es folgten PCRs mit den unter 

2.11.5.2 aufgeführten Programmen und Primern. Die auf die PCRs folgenden Schritte gleichen 

weitgehend denen bei einer PCR mit degenerierten Primern. Zunächst wurde von jedem PCR-



Material und Methoden	 21

Ansatz ein 3 µl Aliquot auf einem 1,5 % Agarose/TAE-EtBr-Gel überprüft. Sofern eine Bande 

die erwartete Größe aufwies, wurden 20 µl des entsprechenden Ansatzes auf ein 1,5 % Agarose/

TAE-EtBr-Gel aufgetragen und die betreffende Bande unter UV-Licht ausgeschnitten. Die Bande 

wurde entweder mit dem QIAquick PCR Purification-Kit oder dem NucleoSpin® Extract II-Kit 

aufgereinigt und in einen der Vektoren (2.4) nach Herstellerangaben kloniert und amplifiziert. 

Je nach Situation wurden bis über 100 Kolonien gepickt, einer Colony-PCR unterzogen und 

ausgewählte davon über Nacht in einer 5 ml LB/Ampicillin-Flüssigkultur amplifiziert. Es 

folgte ein Präparation mit dem Plasmid Miniprep DNA Purification-Kit und die Übergabe 

ausgewählter Klone an einen Sequenzierservice (2.12). In Zweifelsfällen wurden die DNA 

aus den Mini-Präparationen noch einem EcoRI- und einem HinfI-Verdau unterzogen. Sofern 

die Sequenzierergebnisse den Erwartungen entsprachen, erfolgte eine Maxipräparation des 

entsprechenden Ansatzes mit dem QIAFilter Plasmid Midi-Kit gemäß den Herstellerangaben. 

Die Herstellung der Primer erfolgte durch

Eurofins MWG Synthesis GmbH (Ebersberg/Deutschland)•	

Sigma-Aldrich Handels GmbH (Wien/Österreich)•	

Invitrogen GmbH (Karlsruhe/Deutschland)•	

RACE-PCR2.11.3 

Für die Verlängerung von Fragmenten, die aus einer PCR mit degenerierten Primern  

stammten, wurden spezifische Primer innerhalb der bekannten Sequenz dieser Fragmente 

entworfen. Eine RACE-PCR (rapid amplification of cDNA-ends) wurde mit diesen  

Primern und dem UPM-Primer aus dem BD SMART™ RACE cDNA Amplification- 

Kit durchgeführt. 8 µl der Ansätze wurden auf einem 1,5 % Agarose/TAE-EtBr-Gel überprüft,  

durch einen Southern Blot auf eine Membran übertragen und mit einem 32P- 

markierten Fragment des Gens hochstringent hybridisiert. Für den Fall positiver Signale auf   

dem Röntgenfilm wurde die entsprechende Bande aus einem präparativen Gel ausgeschnitten,  

mit Hilfe des QIAquick PCR Purification-Kits oder des NucleoSpin®  Extract II-Kits eluiert 

und mittels eines der Klonierungskits kloniert. Es folgten analog zu 2.11.2 die Schritte der 

Amplifizierung, Präparation und Sequenzierung.
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Radioaktive Hybridisierung2.11.4 

Sondenerstellung2.11.4.1 

Für die Erstellung radioaktiv markierter Sonden fanden Genfragmente von P. dumerilii,  

C. teleta und M. vesiculosum Verwendung. Die Fragmente wurden über einen Verdau des 

Plasmids mit Restriktionsenzymen erhalten und aus entsprechenden präparativen Gelen mit 

dem QIAquick PCR Purification-Kit eluiert. Für die radioaktive Markierung selbst kamen das 

RadPrime DNA Labeling System und das radioaktive Nukleotid P32dCTP entsprechend den 

Herstellerangaben zum Einsatz.

Hochstringente Hybridisierung2.11.4.2 

Wie in Sambrock et al. (1989) beschrieben, wurde die DNA zunächst auf eine Nylonmembran 

transferiert. Letztere wurde dann einmal kurz mit 1 x SSC gewaschen und für 20 – 30 min 

bei 65°C in RapidHyb-Puffer (Amersham Bioscience #RPN1636) prähybridisiert. Nach 5 

min Denaturierung von 20 µl der radioaktiven Probe bei 95°C wurde diese zu der Membran 

hinzugegeben und für 2 h bei 65°C hybridisiert. Es folgte unmittelbar ein Waschschritt und zwei 

weitere nach je 20 min mit 0,1 x SSC/0,1 % SDS bei 65°C. Im Anschluss wurde die Membran 

zusammen mit einer Verstärkerfolie bei -80°C exponiert.

Niederstringente Hybridisierung2.11.4.3 

Auch hier wurde die Nylonmembran zunächst einmal kurz mit 1 x SSC gewaschen, dann 

allerdings für 2 h bei 42°C in formamidhaltigem Hybridisierungspuffer prähybridisiert. Nach 

5 min Denaturierung von 20 µl der radioaktiven Probe bei 95°C wurde diese zu der Membran 

hinzugegeben und über Nacht bei 42°C hybridisiert. Es folgten zwei zügige Waschschritte und 

zwei weitere zu je 20 min mit 5 x SSC/0,1 % SDS bei 42°C. Im Anschluss wurde die Membran 

zusammen mit einer Verstärkerfolie bei -80°C exponiert.

PCR-Ansätze2.11.5 

PCR mit degenerierten Primern2.11.5.1 

Eine PCR mit degenerierten Primern wurde für Cte-ops7 und Mve-c-ops anhand des  

aufgeführten Programms und Pipettierschemas durchgeführt. 
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01) 94°C

02) 43°C

03) 72°C

04) Goto 01

05) 94°C

06) 48°C

07) 72°C

08) Goto 05

09) 72°C

10) 10°C

1 min

2 min

4 min

5 x

1 min

2 min

4 min

35 x

10 min

∞

Primer P1 (5µM)

Primer P2 (5µM)

dNTPs (5 mM)

10 x Puffer

Taq-Polymerase

cDNA

H2O

1,5 µl

1,5 µl

2 µl

5 µl

0,2 µl

2 µl

37,8 µl

PCR mit spezifischen Primern 2.11.5.2 

Eine PCR mit spezifischen Primern wurde für Cte-chx10, Cte-dac, Cte-eya, Cte-FVRI, Cte-

Gqa, Cte-lhx2/9, Cte-pax6, Cte-sim, Cte-six1/2, Cte-spr, Cte-tdo2 und Cte-VAChT anhand des 

aufgeführten Programms und Pipettierschemas durchgeführt. Im Fall der Fusions-PCR von 

Cte-dac wurde die Elongationszeit auf zwei Minuten verlängert. Für Cte-ops7 wurde erst nach 

vorangegangenen PCRs mit degenerierten Primern (2.11.5.1) und einer RACE-PCR (2.11.5.3) 

eine PCR mit spezifischen Primern zur Reklonierung durchgeführt.

01) 95°C

02) 95°C

03) 60°C

04) 72°C

05) Goto 02

06) 72°C

07) 4°C

15 min

30 sec

45 sec

1,5 min

34 x

10 min

∞

Primer P1 (5µM)

Primer P2 (5µM)

dNTPs (5mM)

10 x Puffer

Hotstar-Taq-Polymerase

cDNA

H2O

5 µl

5 µl

2,5 µl

5 µl

0,2 µl

2 µl

30,3 µl

Eine PCR mit spezifischen Primern und einem abgewandelten Programm wurde für Cte-r-ops, 
Cte-ops2, Cte-ops3, Cte-ops5, Cte-ops6 und Cte-ops8 anhand des aufgeführten Programms und 
Pipettierschemas durchgeführt.
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01) 95°C	

02) 94°C

03) 54-56°C

04) 72°C

05) Goto 02

06) 94°C

07) 59-61°C

08) 72°C

09) Goto 06

10) 72°C

11) 10°C

15 min

1 min

2 min

4 min

5 x

1 min

2 min

4 min

35 x

10 min

∞

Primer P1 (5µM)

Primer P2 (5µM)

dNTPs (5 mM)

10 x Puffer

Hotstar-Taq-Polymerase

cDNA

H2O

1,5 µl

1,5 µl

2 µl

5 µl

0,25 µl

2 µl

37,75 µl

RACE-PCR2.11.5.3 

Eine RACE-PCR wurde für Cte-ops7 und Mve-c-ops anhand des aufgeführten Programms und 

Pipettierschemas durchgeführt.

01) 94°C

02) 52-56°C

03) 72°C

04) Goto 01

05) 94°C

06) 57-61 °C

07) 72°C

08) Goto 05

09) 72°C

10) 10°C

1 min

2 min

4 min

5 x

1 min

2 min

4 min

35 x

10 min

∞

Primer P1 (5µM)

UPM-Primer-Mix

dNTPs (5 mM)

10 x Puffer

Taq-Polymerase

cDNA

H2O

2,5 µl

5 µl

2,5 µl

4 µl

0,2 µl

2 µl

23,8 µl

Colony-PCR2.11.5.4 

Als Ausgangsmaterial für die PCR-Reaktion dienten hier mit Zahnstochern oder Pipettenspitzen 

gepickte Kolonien. Mit diesen wurde zunächst jeweils ein PCR-Ansatz beimpft und direkt 

danach die korrespondierende Position einer Sicherungskopie in LB-Flüssigmedium. 

Für den pGEM®-T Easy-Vektor wurden die Primer TGTAAAACGACGGCCAGT (M13f) 

und CAGGAAACAGCTATGACC (M13r) und für den pCR®II-TOPO®-Vektor die Primer 
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TAACGGCCGCCAGTGTGCTG (PCRII_up) und GCCGCCAGTGTGATGGATATCTGCA 

(PCRII_lo) verwendet. Das benutzte Programm und Pipettierschema war dabei: 

01) 94°C

02) 94°C

03) 72°C

04) Goto 02

05) 72°C

06) 10°C

2 min

30 sec

1,15 min

34 x

10 min

∞

Primer (5µM)

Primer (5µM)

dNTPs (5 mM)

10 x Puffer

Taq-Polymerase

H2O

0,8 µl

0,8 µl

0,2 µl

1 µl

0,1 µl

7,1 µl

Primer2.11.5.5 

Nachstehende Tabelle 1 listet die Primer auf, die zur Klonierung verschiedener Gene verwendet 

wurden. Die Angabe der Nukleinsäuren erfolgt dabei gemäß der IUPAC-Nomenklatur.

Tabelle 1: Übersicht der verwendeten Primer zur Klonierung verschiedener Gene.

Gen Primer P1 Primer P2
Cte-chx10 ATGAGTAAACGAAAGAAGAAGAAAAG TCAGTTGGTTAGATCCAGTGATTCA

Cte-dac CAGGACGTCCCCCGAAGCGGAG
ATGACCACTGTTTTGGAAGGATCTG
ATGACCACTGTTTTGGAAGGATCTG

ACGCATGCGGTTCAGTTTCGGAG
TGTAATTTGGGAAATAACTAACGGTC
ACGCATGCGGTTCAGTTTCGGAG

Cte-eya ATGGCGGGTACAGGGGCCGCTG TTAGAGATACTCTTCGAGCAGCGC

Cte-FVRI CGTGCACTTGTCCCTTCTGCTGG GCTACTTCTCTTTCCAATGCGCAC

Cte-Gqa ATGGCGTGCTGCCTGAGCGAGG TATTCCTTCAGATTCAGCTGCAGG

Cte-lhx2/9 GCCATGATCCCTGAGCCCGGGT TCCGTCAGCGTCCTGTTTCAGTAG

Cte-ops2 CCAGCTCCGTCCAATGTCACTGG TCCGCTGCGTATGGTAACCTTGG

Cte-ops3 ATGTATGGATTCCTGGGGGGTTTG GATGAGTCTGTGTGCTTATCCTGG

Cte-ops5 AATCTCATGGTCATCACTGCGTTTC CGCCAACAAACTGCTGAGCCAGG

Cte-ops6 CATTTATCGATTTCAGCTTGTTCGT TGAACACAAAAAGCGCATCTTCGC

Cte-ops7 TTYATGGTAGC5TGGCA5CC5TAYGC

TTTGCAGCCGTGGCTGCGGTGC

NGCNGC5CKRAAYTG5KTRTTCAT
GTAGATGCAAGGATTATAACAGG
CCTGAACTCTTTCTCAATCAGCTTG

Cte-ops8 GCTCCTCTGCTTGGATGGGGTCG GGAAATTTTGGATTTTCATACACGG

Cte-pax6 TCAGGGCACAGCGGAGTGAACCA TTGAATCCTGGGCCAGTACTGTGA

Cte-r-ops ATGGCGTCCTTTGAAACTAGCGAT TCGAGGGCAGCTCGGAACTTAGG

Cte-spr ATGGCTGCCTCCGATGGACGTGA GATGTCATAGTAATCAAGATGAGCAC

Cte-sim ATGAAAGAAAAGTCGAAAAATGCCG GGGGTACGGAGATCGACGCTGC

Cte-six1/2 ATGCTGCACGAGCAGATGCCCAC GTAATCGGACAACAGACCATTCATG

Cte-tdo2 GAGGCGCTGCATTTGTTGAGATGG CTCTGTTTCATGTGCGGTGTCAGG

Cte-VAChT ATGGGTTGGCTCATCCCGATCATC TTATCGGAAGGACTGGAAGTCGGA

Mve-c-ops TTYATGGTAGC5TGGCA5CC5TAYGC TTCATNMM5ACRTADATDAT5GGRTTRTA
ACTGCTCTTTGCAAATAAAGCAGG
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Sequenzierung2.12 

Die Sequenzierungen wurden von der EMBL Genomics Core Facility (Heidelberg/Deutschland) 

und der Agowa GmbH (Berlin/Deutschland) durchgeführt. 

Sequenzanalyse2.13 

Um auszuschließen, dass neu klonierte Gene von anderen als den verwendeten Organismen 

stammten und um mögliche Orthologe zu finden, wurden die erhaltenen Sequenzen mit 

BLASTN und BLASTX (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) überprüft und mit, aus 

der NCBI-Datenbank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) oder auch aus der Uniprot-

Datenbank (http://www.uniprot.org) bezogenen Sequenzen anderer Taxa mittels ClustalX 

aligniert. Entsprechende Alignments inklusive der Zugangsnummern für die Sequenzen anderer 

Taxa befinden sich im Appendix. Dort sind auch die jeweils zugehörigen Modelle des JGI 

aufgeführt. Für die Berechnung phylogenetischer Stammbäume und zugehöriger Alignments 

fanden RaxML 7.04, Phylobayes 3.3b und MAFFT Verwendung.

Transmissionselektronenmikroskopie 2.14 

Die Fixierung der Larven erfolgte in 2,5 % Glutaraldehyd/0,05 M PB/0,3 M NaCl (pH 7,2) 

bei 4°C für 1 h. Anschließend wurde das Fixativ in mehreren Waschschritten mit kaltem 

Phosphatpuffer ausgewaschen und der Puffer erneut nach 10 min, 60 min, 4 h und 24 h ersetzt. 

Ebenfalls bei 4°C fand die Nachfixierung der Larven für 40 min in 1 % OsO4/0,01 M PB statt. 

Mit einer aufsteigenden Acetonreihe (30 %, 50 %, 70 %, 80 %, 90 %, 95 %) wurden die Proben 

in 100 % Aceton und anschließend 100 % Propylenoxid überführt. Die Einbettung der Präparate 

erfolgte in Araldit M (Fluka #10951)), die Polymerisation dann bei 60°C für mindestens 48 h. 

Mit einem Reichert Ultracut S-Mikrotom wurden Ultradünnschnittserien (Schnittdicke ca. 60 – 

70 nm) angefertigt. Diese wurden auf mit Formvar befilmten Single Slot Grids aufgenommen 

und mit einem TEM-Stainer (Nanofilm) 30 min mit 2% Uranylacetat und 20 min mit Bleicitrat 

(nach Reynolds 1963) bei RT kontrastiert. Die Schnittserien wurden an einem Philips CM120 

Biotwin Elektronenmikroskop untersucht, wobei fotografische Aufnahmen auf Ditabis Imaging 

Plates erfolgten, die mit einem Ditabis Micron IP Scanner ausgelesen wurden. 
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Einfluss von Acetylcholin-Antagonisten auf die Phototaxis von 2.15  C. teleta

Mit einem einfachen Versuchsaufbau wurden die Reaktionen früher, gerade phototaktisch 

aktiver Larvenstadien auf eine einzelne Lichtquelle in Gegenwart und Abwesenheit eines 

Acetylcholin-Antagonisten untersucht. Dafür wurden jeweils etwa 100 Larven in einer 

Glasschale mit natürlichem Seewasser in einem ansonsten völlig dunklen Raum in der 

Waagerechten von einer Seite mit einer Kaltlichtlampe beleuchtet und ihr Schwimmverhalten 

wurde beobachtet und das Licht danach gelöscht. Etwa 20 min später wurde der Versuch unter 

der Zugabe des Acetylcholin-Antagonisten α-Bungarotoxin (Biozol #11032-79-4) zu dem 

natürlichen Seewasser bis zu einer maximalen Konzentration von 500 nM wiederholt und das 

Schwimmverhalten erneut beobachtet. Dabei wurde das Verhalten als positiv phototaktisch und 

normal bezeichnet, wenn die Larven direkt auf die Lichtquelle zu schwammen und dabei um 

die eigene Längsachse rotierten. 
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Ergebnisse3 

Opsine3.1 

Aufgrund ihrer universellen Rolle als Photorezeptormolekül der visuellen Systeme im 

Tierreich (Shichida & Matsuyama 2009) und ihrer fundamentalen Bedeutung im Prozess der  

Phototransduktion (Plachetzki et al. 2010) sind Opsine als molekulare Marker für die 

Identifizierung und Charakterisierung von Photorezeptorzellen prädestiniert.

Aus diesem Grunde stellte die Klonierung von Opsinen bei Capitella teleta und Megalomma 

vesiculosum die Basis für alle weiteren Untersuchungen dieser Arbeit dar. Überraschenderweise 

konnten bei dem im Sediment lebenden Polychaeten C. teleta Daten für acht verschiedene Opsine  

(Cte-r-ops, Cte-ops2 – Cte-ops8) gewonnen werden. Davon konnten sieben Opsine erfolgreich 

aus cDNA von larvalen und adulten Stadien kloniert werden, wodurch nachgewiesen ist, dass 

alle diese sieben Opsine von den Organismen auch tatsächlich transkribiert werden. Das achte 

Opsin (Cte-ops4) existiert nur als auf genomischen Daten basierendes Vorhersagemodell in der 

Datenbank des DOE Joint Genome Institute (JGI) und wurde nicht kloniert. Für M. vesiculosum, 

bei dem keine genomischen Daten vorliegen, konnte ein Opsin (Mve-c-ops) aus cDNA kloniert 

werden, die ausschließlich aus Gewebe der, die ciliären Augen enthaltenden, Branchialkrone 

generiert wurde.

Zu Beginn der Arbeit standen noch keine genomischen Daten von C. teleta zur Verfügung und  

bei M. vesiculosum wurden solche Daten nicht erhoben. Deshalb erfolgte zuerst die 

Amplifizierung von Opsinen mit degenerierten Primern aus einem Satz, welcher erfolgreich zur 

Klonierung von Opsinen bei Platynereis dumerilii eingesetzt worden war (Arendt et al. 2004) 

und freundlicherweise von Detlev Arendt (EMBL/Heidelberg) zur Verfügung gestellt wurde. So 

konnten über PCRs mit degenerierten Primern, Southern Blots, radioaktive Hybridisierungen, 

RACE-PCRs und Reklonierungen jeweils ein Opsin von C. teleta (Cte-ops7) und M. vesiculosum 

(Mve-c-ops) kloniert werden.

Als unassemblierte Rohdaten der fortschreitenden Genomsequenzierung von C. teleta zur 

Verfügung standen wurde bei diesem Organismus die Strategie gewechselt. Die Trace-Dateien 

im Verzeichnis des National Center for Biotechnology (NCBI) wurden auf Kandidaten für  

Opsine hin untersucht und mit der bioinformatischen Unterstützung von Florian Raible  
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(MFPL/Wien) konnten Contigs generiert werden. Diese wiederum fanden Eingang in eine 

Analyse durch GenomeScan, deren Resultat Opsinmodelle waren, für die jeweils ein Satz an 

spezifischen Primern erstellt wurde. Ausgehend von zahlreichen PCRs konnten so die Opsine 

Cte-r-ops, Cte-ops2, Cte-ops3, Cte-ops5, Cte-ops6 und Cte-ops8 kloniert werden.

Nach der Veröffentlichung zumindest zum Teil assemblierter und annotierter genomischer Daten  

von C. teleta durch das JGI wurden die Sequenzen meiner Klone mit denen der vom JGI 

bioinformatisch generierten Genmodelle mit Hilfe der Software ClustalX und Serial Cloner 

verglichen. Durch den hohen Grad an Sequenzübereinstimmung zwischen den Sequenzen 

konnten sieben der acht existierenden Genmodelle des JGI validiert werden. Das bedeutet auch, 

dass die Annotierung nur den Hinweis auf ein einzelnes weiteres Opsin gibt, welches nicht 

kloniert wurde (Cte-ops4). Zusätzlich offenbarte der Abgleich der Klonsequenzen mit den 

genomischen Rohdaten bei einigen Genen einen geringfügigen Sequenzpolymorphismus. 

Hinweise auf die Existenz weiterer, grundsätzlich anderer Opsingene ergaben sich aber auch hier  

nicht. Bei M. vesiculosum ist hingegen zu erwarten, dass die Organismen noch andere als das 

eine klonierte Opsin besitzen.

Opsine sind früh in der Evolution der Metazoa als eine besondere Form G-Protein gekoppelter 

Rezeptoren entstanden und haben sich im Laufe der Evolution stark diversifiziert (Fain et al. 

2010; Plachetzki et al. 2010; Suga et al. 2008). Zur Charakterisierung von Opsinen eignen sich  

daher typspezifische Sequenzabschnitte und die Position in molekularen Stammbäumen (Arendt 

et al. 2004; Terrakita 2005). Zu diesem Zweck wurde eine Bayes´sche Analyse zur 

Opsinevolution durchgeführt. Dafür wurden neben den eigenen Sequenzen ein breites Spektrum  

valider Opsinsequenzen verschiedener Metazoa verwendet. In die Berechnungen gingen 

102 Opsinsequenzen von Deuterostomia, Protostomia und Cnidaria und 8 Sequenzen opsin-

ähnlicher GPCRs von Mus musculus und Drosophila melanogaster als Aussengruppe ein. 

Die meisten Opsinsequenzen sind valide cDNA Sequenzen aus den Datenbanken von Uniprot  

(http://www.uniprot.org) und Genbank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/). Die Sequenz 

von Eurythoe complanata entstammt einer eigenen cDNA-Bibliothek und eine Sequenz von P.  

dumerilii (Pdu-r-ops3) wurde freundlicherweise von Gáspár Jékely (MPI/Tübingen) zur 

Verfügung gestellt. Zur Erhöhung des Datensamplings wurden zusätzlich drei Genmodelle von  

Nematostella vectensis (http://genome.jgi-psf.org/Nemve1/Nemve1.home.html), von 

Strongylocentrotus purpuratus (7 Sequenzen) und innerhalb der Lophotrochozoa 14 JGI-Modelle  

von Lottia gigantea (http://genome.jgi-psf.org/Lotgi1/Lotgi1.home.html), vier JGI-Modelle 
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von Hellobdella robusta (http://genome.jgi-psf.org/Helro1/Helro1.home.html) und Schmidtea 

mediterranea (1 Sequenz, Augustus prediction basierend auf assemblierten Shotgun Sequenzen) 

verwendet. Die Sequenzen wurden mit MAFFT unter der E-INS-i Option aligniert. Positionen 

mit vielen Gaps wurden manuell aus dem Alignment entfernt. Die Wahl des besten 

Substitutionsmodells und die Maximum-Likelihood Analyse (CAT Modell für rapid  

bootstraping, automatischer Abbruch nach 200 replicates, WAG Modell für ML Suche) erfolgte 

mit RaXML 7.04. und die Bayes´sche Analyse mit Phylobayes 3.3b (WAG als Modell, 4 Ketten 

mit Längen von 13320 bis 13450, burn-in 2000, 50% majority consensus tree basierend auf  

jedem 10. Baum). Alle Opsine von C. teleta und M. vesiculosum lassen sich durch diese Analyse 

gut gestützten Untergruppen der Opsine zuordnen. Das dem berechneten Baum (Abb. 1) zugrunde 

liegende Alignment und die Zugangsnummern der verwendeten Gene anderer Organismen in 

entsprechenden Datenbanken befinden sich im Appendix (8.1).
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Abbildung 1: Bayes´sche Analyse zur Opsinevolution, basierend auf eigenen Sequenzen, öffentlich zugänglichen 
Sequenzen und Genmodellen.
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Bei dem Opsin Cte-r-ops von C. teleta handelt es sich eindeutig um ein r-Opsin, welches mit 

einem Unterstützungswert von 1 mit den Genmodellen von H. robusta clustert und der Topologie 

entsprechend nah verwandt mit dem r-Opsin von P. dumerilii (Pdu-r-ops3) ist. In seiner 354 

Aminosäuren (AS) langen Sequenz findet sich die für die Funktion des Opsins kritische AS 

Lysin ebenso wie das hoch konservierte, nach Arendt et al. (2004) für r-Opsine typische Motiv 

„HPK“ nahe des C-Terminus (Abb. 2). Für die Berechnung wurde die Sequenz meines Klones 

genutzt, da dieser nur in einer AS-Position von dem Modell abweicht.
    

Danre-melan PAVIAKASAIHNPIIYAITHPKYRLAIAKYIP
Homsa-melan PAVIAKASAIHNPIIYAITHPKYRVAIAQHLP
Schma-rhod PVLFAKTSAVYNPIVYAVKHPKFRMEIEKRFP
Eurco-rops PVMLAKASAAYNPIIYALSHPRFRIEINKHFP
Lolfo-rhod PVMFAKASAIHNPMIYSVSHPKFRERIASNFP
Sepof-rhod PVMFAKASAIHNPLIYSVSHPKFREAIAENFP
Todpa-rhod PVMFAKASAIHNPMIYSVSHPKFREAISQTFP
Octdo-rhod PVLFAKASAIHNPIVYSVSHPKFREAIQTTFP
Cte-r-ops PVMFAKASAMWNPILYALSHPKFRAAL-----
Pdu-r-ops3 PVLFAKASAMWNPILYALSHPRFRAVLDDKMP
Helro-132379 PVMLAKASGAWNPIIYALSHPRYRDAL-----

*

Abbildung 2: Ausschnitt aus dem Opsin-Alignment mit Cte-r-ops.
Markierung der kritischen Aminosäure Lysin (*) und des bei r- 
Opsinen konservierten Sequenzmotivs HPK (-).

Die beiden Opsine Cte-ops2 und Cte-ops3 fallen in der Analyse mit der großen Gruppe der 

r-Opsine zusammen. Dabei sind sie stärker miteinander verwandt als mit anderen r-Opsinen. 

In ihren Sequenzen (Cte-ops2 383 AS, Cte-ops3 247 AS) findet sich zwar jeweils die kritische 

AS Lysin, die Signatur der beiden Opsine weist jedoch nicht das konservierte Motiv „HPK“ 

der r-Opsine auf, sondern stattdessen „LPR“ (Abb. 3). Für die Berechnung des Baumes fanden 

jeweils die Sequenzen meiner Klone Eingang, wobei im Fall von Cte-ops3 davon ausgegangen 

wird, dass hier ein zweites Allel kloniert wurde, welches von den Genmodellen bei JGI in 

den Voraussagen gar nicht erfasst wurde, wie der Abgleich mit den Rohdaten der Shotgun-

Sequenzierung zeigte. 
       

Danre-melan PAVIAKASAIHNPIIYAITHPKYRLAIAKYIP
Homsa-melan PAVIAKASAIHNPIIYAITHPKYRVAIAQHLP
Musmu-melan PAVIAKASAIHNPIIYAITHPKYRVAIAQHLP
Schma-rhod PVLFAKTSAVYNPIVYAVKHPKFRMEIEKRFP
Dugja-rhod PVLFAKTSAMYNPFIYAINHPKFRE-------
Eurco-rops PVMLAKASAAYNPIIYALSHPRFRIEINKHFP
Schja-op4 PCLCAKTAAVWDPCIYAFRYPRFRAIFQSRFG
Lotgi-cand13 PGLLAKISTAINPMLYAISHPKFQSKLRASCP
Lotgi-cand12 PQLVAKLSTVTNPILYSLSHPVVRNKLFLRLR
Cte-ops2 TTLFAKTSTIYNPTIYAACLPRFRRRVQYLFQ
Cte-ops3 TTLLTKTSTIYNPTIYAACLPRLRQYVKYLLQ
Brabe-op6 AALLAKLTVIINPIVYVLSIPNFRKALFAQER

*

Abbildung 3: Ausschnitt aus dem Opsin-Alignment mit Cte-ops2 
und Cte-ops3. Markierung der kritischen Aminosäure Lysin (*) und 
des bei r-Opsinen konservierten Sequenzmotivs HPK (-).
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Die Opsine Cte-ops4, Cte-ops5, Cte-ops6, Cte-ops7 und Cte-ops8 clustern alle mit 

Unterstützungswerten von 0,98 bis 1 innerhalb der opn5-Opsine zusammen und bilden eine 

eigenständige Gruppe. Allen Sequenzen eigen ist erneut die kritische AS Lysin, was sie als 

echte Opsine auszeichnet (Abb. 4). Für die Berechnung des Baumes wurden im Fall von Cte-

ops4 (348 AS), Cte-ops5 (288 AS) und Cte-ops8 (303 AS) die Sequenzen der Genmodelle 

verwendet, im Fall von Cte-ops6 (218 AS) und Cte-ops7 (269 AS) die Sequenz meiner Klone. 
                           
Strpu-new PAFCAKTSSVYNPIIYCIFNKSFRQDLSSLIC
Cte-ops7 MSLFAKSSTCYNPCIYFIMNRKFRKLIEKEFR
Cte-ops5 SSLLAKSSCFYTPIIYFFMNDRFKRICIDTLP
Cte-ops4 APICAKSNAFLNPVVYFLAMKQFRQETMQLML
Cte-ops8 APICAKSNACLNPIVYFLGMKQFRQEAAKLMP
Cte-ops6 ATVLAKSNTFVNPAIYFLAVKRFREDALFVF-
Homsa-opn5 PTLLAKSAAMYNPIIYQVIDYKFACCQTGGLK
Musmu-opn5 PTLLAKSAAMYNPIIYQVIDYRFACCQAGGLR
Danre-opn5 PTLLAKSSAMYNPIIYQVIDCKKKCVKSCCFQ
Lotgi-cand03 PALCAKSSHVLNPVIYFVMNKKLRSKIPLCCR
Lotgi-cand04 PHLVAKSSHLLNPVVYFFMNNKYQRYVVGMVR

*

Abbildung 4: Ausschnitt aus dem Opsin-Alignment mit Cte-ops4 - 
Cte-ops8. Markierung der kritischen Aminosäure Lysin (*) und des bei  
r- Opsinen konservierten Sequenzmotivs HPK (-).

Bei dem Opsin von M. vesiculosum (Mve-c-ops) handelt es sich eindeutig um ein Ortholog des 

c-Opsins von P. dumerilii (Pdu-c-ops). Beide finden sich mit einem Unterstützungswert von 

1 in der Gruppe der c-Opsine wieder (Abb. 5). Die 364 AS lange Sequenz weist die für die 

Funktion des Opsins kritische Aminosäure Lysin ebenso auf wie das hochkonservierte Motiv 

„NKQ“, welches Arendt et al. (2004) als wichtig für die Interaktion mit dem heterotrimeren 

GTP-bindenden Protein bezeichnen. 

Strpu-new PAFCAKTSSVYNPIIYCIFNKSFRQDLSSLIC
Strpu-op1 PPFFAKLCTIHNPIIYFLLNKQFKDALIQLFC
Cioin-op1 PAFFAKTATIYNPLIYIGLNRQFRDCVVRMIF
Xentr-parapin PMYLTKTSTVYNPIIYIFMNKQFQECVIPFLF
Petma-pineal PAFFSKTATVYNPVIYIFMNKQFRDCFVQVLP
Danre-val PAFVAKTAAVYNPIIYVFMNKQFRKCLVQLLS
Utast-pariet PTYLSKTSPVYNPIIYIFLNKQFRDCAVEFIT
Petma-rhod PAFFAKTSALYNPIIYILMNKQFRNCMITTLC
Xenla-rhod PAFFAKSSAIYNPVIYIVLNKQFRNCLITTLC
Danre-green PAFFSKSSSIFNPIIYVLLNKQFRNCMLTTLF
Danre-swave PAFFSKSSCVYNPLIYAFMNKQFNACIMETVF
Fugru-tmt PSVLAKSSTVINPIIYVFMNKQFYRCFLALLC
Danre-tmt PSILAKSSTVINPVIYIFMNKQFYRCFRALLN
Pdu-c-ops PAMFAKSSTMYNPLIYVFMNKQFRRSLKVLLG
Mve-c-ops PALFAKSSFCYNPIIYVGMNKQFRKAFVDKFF

*

Abbildung 5: Ausschnitt aus dem Opsin-Alignment mit Mve-c-
ops. Markierung der kritischen Aminosäure Lysin (*) und des bei c- 
Opsinen konservierten Sequenzmotivs NKQ (-).
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Ontogenese von 3.2  C. teleta

Um die Genexpressionsdaten späterer Versuche interpretieren zu können, ist zunächst die 

Untersuchung einzelner Aspekte der Ontogenese von C. teleta mit dem Lichtmikroskop und 

dem konfokalen Laser-Scanning-Mikroskop (cLSM) notwendig. 

Lichtmikroskopische Aufnahmen3.2.1 

Im Normalfall befindet sich während der embryonalen und larvalen Entwicklung von C. teleta 

ein weiblicher Adultus mit den Gelegen in der Brutröhre. Allerdings kann die Entwicklung auch  

außerhalb der Brutröhre und ohne Anwesenheit eines Adultus verlaufen. Dieses macht eine 

eingehende lichtmikroskopische Untersuchung von freipräparierten Stadien möglich. Der 

Entwicklungsstand und die Größe der Larven aus einer einzelnen Brutröhre und die Zahl der 

Larven verschiedener Brutröhren kann dabei stark variieren. Die Zuordnung der untersuchten 

Larven zu einzelnen Stadien erfolgte nach Seaver et al. (2005) anhand rein morphologischer 

Kriterien. 

Etwa im Stadium 4 durchdringen Proto- und Telotroch die Eimembran und sind ein wichtiges 

Merkmal um lichtmikroskopisch den Körper der Larven in Epi- und Hyposphäre unterteilen zu 

können. Den größten Teil der Larve nimmt hier noch die homogene Dottermasse ein. In einigen  

Fällen sind zu diesem Zeitpunkt bereits andeutungsweise Pigmentflecken anterior des Prototrochs 

zu erkennen und vereinzelt können phototaktische Reaktionen auf Lichtquellen beobachtet 

werden (Abb. 6 A, B).

Im Stadium 5 sind die beiden Cilienringe prominent und die Larve elongierter. Anterior des 

Prototrochs und lateral gelegen tritt nun ein Paar Augen in Erscheinung, erkennbar an dem 

dunkelroten bis bräunlichen Pigment. In dessen unmittelbarer Nähe entwickelt sich das Gehirn. 

Posterior des Prototrochs tritt median auf der Ventralseite eine Vertiefung auf. Hier hebt sich 

das Stomodaeum von den Resten der dunkleren Dottermasse ab (Abb. 6 C, D).

Spätestens zum Ende des Stadiums 5 und zu Beginn des Stadiums 6 werden äußerlich 

Segmentgrenzen und der ventrale Neurotroch sichtbar. Das ventrale Nervensystem zeichnet sich 

klar ab. Die Larve ist in die Länge gewachsen, hat eine weniger ellipsoide Form und reagiert 

vermehrt positiv phototaktisch auf Lichtquellen. Äußerlich ist anterior des Prototrochs 

unverändert ein Paar Augen erkennbar (Abb. 6 E, F).
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Im Stadium 8 ist der Verdauungstakt durchgängig, aber immer noch mit Dotterzellen gefüllt. 

Borsten sind jetzt zwar vorhanden, allerdings nur mit einer hohen Vergrößerung zu sehen. 

Positiv phototaktische Reaktionen erfolgen jetzt fast ausnahmslos und die Larven schwimmen 

dabei im Vergleich zu jüngeren Stadien sehr schnell. Auch in diesem Stadium ist nur ein Paar 

Augen sichtbar (Abb. 6 G, H).

Im darauffolgenden Stadium 9 ist besitzt die Larve ein Paar Augen, ist deutlich langgestreckt, 

weist meistens 13 Segmente auf und frequentiert häufiger den Boden der Hälterungsgefäße. Der  

Darm ist gewunden und liegt dorsal des mächtigen ventralen Nervensystems (Abb. 6 I, J).

Durch Zugabe von ein wenig Sediment in das Hälterungsgefäß kann die Metamorphose der 

Larven induziert werden. Innerhalb von wenigen Minuten suchen die Larven das Sediment auf 

und bohren sich ein. Die Metamorphose verläuft sehr schnell, denn bereits nach 30 bis 60 min im  

Sediment werden die Cilienkränze resorbiert und sind nicht mehr nachweisbar. Die Larve erfährt  

ein großes Längenwachstum und beginnt erste durchsichtige Schleimröhren anzulegen sowie 

Sedimentpartikel aufzunehmen. Im Prostomium sind das Gehirn und ein Paar Augen die 

prominentesten Strukturen (Abb. 6 K-N). 

Im Anschluss wurde die weitere Entwicklung der Tiere über einen Zeitraum von 24 h jeweils 

im Abstand von einer halben Stunde mittels Lichtmikroskop und Binokular verfolgt (nicht 

abgebildet). Auch in diesem Zeitfenster war immer nur ein Paar Augen zu sehen. 

Die Ultrastruktur der Augen von Larven und Adulti unterscheidet sich nach Rhode (1993) 

deutlich. Dabei geht die Autorin von einer vollständigen Resorption des Larvalauges und einer  

Neuentwicklung des Adultauges während der Metamorphose der Tiere aus. Unter dieser 

Annahme wäre zu erwarten, dass man zu einem bestimmten Zeitpunkt der Entwicklung eine 

Überschneidung dieser Vorgänge, d. h. entweder keine oder aber zwei Paar Augen beobachten 

kann. Das war allerdings nicht der Fall. Vielmehr war immer nur ein Paar Pigmentflecke zu 

sehen. In der Konsequenz ergibt sich die Frage, wann und in welcher Form sich der Übergang 

vom Larval- zum Adultauge vollzieht und in welchen Stadien welcher Augentypus vorliegt?
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Antikörperfärbungen gegen acetyliertes 3.2.2  a-Tubulin und Serotonin 

Die Kombination von immunohistochemischen Methoden mit der konfokalen Laser-Scanning- 

Mikroskopie hat neuroanatomische Studien vereinfacht, setzt aber die Verfügbarkeit 

entsprechender Antikörper voraus (Müller 2006). Für den Nachweis stabilisierter Mikrotubuli 

in Cilien und Neurotubuli von Nervenzellen eignet sich der Antikörper gegen acetyliertes a- 

Tubulin, welcher mit der stabilisierten Form von a-Tubulin reagiert (Lodish et al. 1995). Der  

evolutiv alte und in seiner Expression bei den Larven der Bilateria stark konservierte 

Neurotransmitters Serotonin eignet sich, um serotonerge Anteile des Nervensystems zu 

untersuchen (Hay-Schmidt 2000). Die Immunmarkierungen mit den Antikörpern gegen 

acetyliertes a-Tubulin und Serotonin ermöglichen so einerseits eine Beurteilung der relativen 

Lage von Expressionssignalen aus späteren Untersuchungen zum Nervensystem. Andererseits 

soll die Lage der von Müller (1999) beschriebenen, potentiell photosensitiven ciliären 

Sinnesorgane überprüft und dokumentiert werden. 

Mit dem Antikörper gegen acetyliertes a-Tubulin werden im Stadium 4 von C. teleta vor allem  

die dichte Bewimperung des anterioren Proto- und des posterioren Telotrochs sowie des 

ventralen Neurotrochs markiert. Zusätzlich dazu werden Cilienbüschel am Pygidium markiert. 

Ventral, direkt posterior des Prototrochs befindet sich die Mundöffnung. Schwächer gefärbt sind  

die beiden lateralen Nephridien im vorderen Drittel der Larve bei denen es sich um larvale Head  

Kidneys handelt (pers. Kommunikation Chiharu Kato). Sie liegen dorso-lateral der Mundöffnung 

und verlaufen bis etwa zur Hälfte der Körperlänge des Larvenkörpers. Median vor dem  

Prototroch liegen sechs scheibchenförmige, ciliäre Organe (Abb. 7 A). Markierungen von 

Nervensträngen mit dem Antikörper gegen acetyliertes a-Tubulin sind noch undeutlich. Mit 

dem Antikörper gegen Serotonin werden in diesem Stadium deutlich die beiden ventralen 

Hauptlängsnervenstränge markiert, die auf der Höhe des Proto- und des Telotrochs jeweils in die  

entsprechenden Ringnerven münden und dort auch durch eine Kommissur verbunden sind. 

Ein dritter Ringnerv bildet sich im Pygidium. Perikaryen finden sich anterior des protrochalen 

Ringnervs. Dorsolateral der Mundöffnung weisen beide Längsnervenstränge jeweils ein Paar 

Perikaryen auf. (Abb. 7 A). 

Im Stadium 6 von C. teleta nehmen die pygidialen Cilienbüschel mehr Raum ein und haben sich 

zum Telotroch hin vergrößert. Die Orientierung der mittlerweile leicht elliptischen sechs ciliären 

Organe ist gegenüber dem früheren Stadium leicht verändert. Sie liegen anterior des Prototrochs, 

aber weiter dorsal und weisen posterioventrad. Dorsolateral tritt ein Längsnervenstrang etwas 
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Abbildung 7: Antikörperfärbungen gegen acetyliertes a-Tubulin und Serotonin in verschiedenen Stadien von C. 
teleta. A-D: Lateralansicht. Anterior links, dorsal oben. E+F: Ventralansicht. Anterior links. A: Stadium 4. B: Stadium 
6. C: Stadium 7. D: Stadium 9. E: Metamorphosestadium. 1h im Sediment. F: Juvenilstadium. 48h im Sediment. clo 
- ciliäre Organe. ga - Ganglion. hln - Hauptlängsnervenstrang. km - Kommissur. kn - Konnektiv. mu - Mundöffnung. 
nep - Nephridien. no - Nuchalorgan. nt - Neurotroch. pb - Pharyngealbulbus. pk – Perikaryen. pt - Prototroch. sk - 
Schlundkonnektiv. sn - Seitennerven. tt - Telotroch. wclo - weitere ciliäre Organe. Maßstab: 100 μm. Die Cilienbänder 
des Proto- und Telotrochs werden komplett mit dem Antikörper gegen acetyliertes a-Tubulin angefärbt, sind aber 
in den Abbildungen A-D als nicht geschlossen wiedergegeben, um den Blick auf dahinter befindliche serotonerge 
Strukturen zu ermöglichen.

deutlicher als im Stadium 4 in Erscheinung, welcher direkt zum Gehirn abzuzweigen scheint 

(Abb. 7 B). Die Perikaryen des Letzteren werden erneut deutlich durch den Antikörper gegen 

Serotonin markiert und liegen anterior des Prototrochs, nun näher beieinander. Dorsolateral ist 

ein weiterer serotonerger Längsnervenstrang auszumachen und der serotonerge Ringnerv im 

Pygidium scheint vollständig ausgebildet (Abb. 7 B).
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Im Stadium 7 von C. teleta ist die Larve ist im Vergleich zu früheren Stadien deutlich elongierter. 

Die ciliären Organe sind weiter von einander entfernt, weisen stärker ventrad und sind nach  

dorsal verlagert. In jedem Segment ziehen von den Längsnervensträngen jeweils zwei 

Seitennerven dorsad (Abb. 7 C). Die beiden serotonergen Ringnerven sind deutlich zu erkennen. 

Das Gehirn ist differenzierter und die Perikaryen liegen jetzt sowohl anterior als auch posterior 

des Prototrochs und sind leicht nach dorsal verlagert. Ventral ist ein Neuritenband ausgebildet, 

dessen Perikaryen fast bis zum Telotroch reichen (Abb. 7 C).

Im Stadium 9 sind die tubulinergen ciliären Organe fast vollständig posterior des Prototrochs 

und auf die Dorsalseite der Larve verlagert. Zusätzlich haben sich die Seitennerven auf der 

Dorsalseite verbunden und bilden mit den Längsnerven eine netzartige Struktur, die den 

Larvenkörper unterhalb der Epidermis umspannt (Abb. 7 D). Die serotonergen Perikayen des 

Gehirns liegen in diesem Stadium posterior des Prototrochs und sind dorsad gerichtet. Hier hat  

eine posterio-dorsale Verlagerung stattgefunden. Das ventrale Neuritenband ist deutlich 

vergrößert und die Perikayen erreichen den Telotroch (Abb. 7 D). In den Segmenten sieben und 

acht tritt jeweils ein Paar Nephridien auf, bei denen es sich um segmentale Nephridien handelt 

(pers. Kommunikation Chiharu Kato).

In dem metamorphosierten Stadium, nach einer Stunde im Sediment, sind die sechs tubulinergen 

ciliären Organe nicht mehr auszumachen. Dafür treten die Schlundkonnektive massiv in 

Erscheinung, ebenso die Seitennerven und die Konnektive der ventralen Längsstränge. Letztere  

sind in den hinteren Segmenten vereinzelt beachtlich verlängert, so das zwischen den segmental 

angeordneten Ganglien Distanzen bis zu etwa 35 mm auftreten (Abb. 7 E). Ventral dominiert das 

serotonerge Neuritenband, in dem sich keine einzelnen Längsnervenstränge mehr unterscheiden 

lassen, dafür aber zwei deutlich aufgeteilte dicke Stränge. Anterior bilden die Neurite des Gehirns  

eine Fasermasse zwischen den Schlundkonnektiven. Posterior wird noch schwach der 

telochtrochale Nervenring markiert (Abb. 7 E).

Nach 48 h im Sediment ist die Markierung der tubulinergen Seitennerven schwächer. Dagegen 

treten Strukturen wie der Pharyngealbulbus hervor. Anterior der Schlundkonnektive werden 

jeweils dorsolateral auf dem Prostomium die Nuchalorgane markiert. In der Prostomiumsspitze 

treten weitere, scheibchenförmige ciliäre Organe auf (Abb. 7 F). Auf der Ventralseite des 

Juvenilstadiums werden die Längsstränge weiterhin durch die Antikörper gegen acetyliertes 

a-Tubulin und Serotonin markiert. Der Rumpf ist in jedem Segment von zwei Paaren 

Lateralnerven umgeben, die lateral und dorsolateral durch die bereits erwähnten Längsnerven 
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verbunden sind. Durch die Immunmarkierungen ist es gelungen, wichtige morphologische 

Landmarken für die Beurteilung von Genexpressionsdaten zu gewinnen. Die von Müller 

(1999) beschriebenen ciliären Organe konnten nachgewiesen werden. Zusätzlich konnte 

eine Verlagerung dieser Strukturen nach dorsal und eine Rückverlagerung des Gehirns im 

Laufe der Ontogenese beobachtet werden. In dem metamorphosierten Stadium von C. teleta 

konnte außerdem das Auftreten weiterer, bis dato nicht beschriebener ciliärer Organe in der 

Prostomiumsspitze beobachtet werden. Um die potentielle Lichtsensitivität der von Müller (1999) 

beschriebenen Organe weiter zu untersuchen, wurden im Verlaufe der Arbeit ultrastrukturelle 

Daten und Genexpressiondaten erhoben.

Expression des r-Opsins 3.2.3  Cte-r-ops bei C. teleta

Den Angaben von Rhode (1993) zufolge sind sowohl das Larval- als auch das Adultauge von C. 

teleta rhabdomerisch aufgebaut weshalb zu erwarten ist, dass beide ein r-Opsin exprimieren.

Um die Photorezeptorzellen der beiden Augentypen lokalisieren zu können, wurde daher 

zunächst die Expression des in 3.1 vorgestellten r-Opsins Cte-r-ops untersucht. In initialen 

Versuchen mit Larven des Stadiums 6 wurden dabei erstaunlicherweise zwei Paar Cte-r-ops-

positive Zellen gefunden. Aus den lichtmikroskopischen Untersuchungen zur Ontogenese (3.2.1) 

war jedoch bekannt, dass während der Entwicklung von C. teleta nur ein Paar Pigmentflecken 

auftritt. Deshalb wurde die Expression von Cte-r-ops über mehrere Enwicklungsstadien hinweg 

verfolgt.

Der früheste Zeitpunkt, zu dem in C. teleta eine Expression von Cte-r-ops nachgewiesen werden 

kann, ist das Stadium 4. Hier finden sich in der Episphäre zwei distinkte, aber schwach gefärbte 

Zellen anterior des Prototrochs, weit lateral und in der Horizontalebene liegend (Abb. 8 A, B). 

Bereits in diesem Stadium können vereinzelt Pigmentflecken in ähnlicher Position ausgemacht 

und positiv phototaktische Reaktionen der Larven beobachtet werden. Im darauf folgenden 

Stadium 5 wird Cte-r-ops zusätzlich in zwei weiteren Zellen exprimiert. Diese befinden sich 

jeweils anterio-dorsal des ersten Paares (Abb. 8 C, D). 

In den Stadien 6 bis 9 verringert sich in der anterior-posterior-Achse die Distanz zwischen dem 

ersten und dem zweiten Paar Cte-r-ops exprimierender Zellen und im späten Stadium 9 liegen 

sie in der dorsal-ventral-Achse in einer Ebene (Abb. 8 E-J). 
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Sobald die Larven im Sediment die Metamorphose durchlaufen haben ist die Cte-r-ops-

Expression überraschenderweise wieder nur in zwei Zellen nachweisbar. Diese beiden 

Expressionsdomänen liegen weit anterior im Prostomium auf der Dorsalseite des Tieres (Abb. 

8 K-N). 

Diese Befunde decken sich nur zum Teil mit den Aussagen von Rhode (1993) zur 

Augenentwicklung von C. teleta. Es liegt nahe anzunehmen, dass das erste Paar Cte-r-ops-

positiver Zellen die Photorezeptorzellen der Larvalaugen sind. Dafür sprechen deren Lage und 

die im selben Stadium auftretende Pigmentierung und phototaktische Reaktion. Erstaunlich 

ist das Auftreten eines zweiten Paares von Photorezeptorzellen schon im Stadium 6 der 

Ontogenese. Offensichtlich handelt es sich dabei zuerst um unpigmentierte Photorezeptoren, da 

weder an fixierten noch an lebenden Tieren an dieser Position eine Pigmentierung erkennbar ist. 

Die Beschreibungen von Rhode (1993) liefern keine Anhaltspunkte, um welche Zellen es sich 

hierbei handelt. Bei metamorphosierten Stadien liegt nur ein Paar Cte-r-ops-positiver Zellen 

vor. Da dieses Muster erhalten bleibt liegt es nahe, dass es sich dabei um die Photorezeptorzellen 

der pigmentierten Adultaugen handelt. Es bleibt dabei sehr erstaunlich, dass während der 

Metamorphose kein weiteres, neues Paar von Photorezeptorzellen (das der Adultaugen) zu 

entstehen scheint, sondern vielmehr die Cte-r-ops-Expression in einem Paar Zellen sehr rasch 

aufhört. Zum weiteren Verständnis der Genese der Photorezeptorzellen ist daher ein Abgleich mit  

ultrastrukturellen Daten unabdingbar. Davon unabhängig stellen die Befunde entscheidende 

Landmarken für spätere Kolokalisationsuntersuchungen mit verschiedenen augenrelevanten 

Genen dar. 

Larval- und Adultauge3.3 

Ultrastruktur des Larvalauges im Stadium 93.3.1 

Der prinzipielle Aufbau des Larvalauges von C. teleta (früher C. capitata sp. I) wurde bereits 

von Rhode (1993) untersucht. Danach weist dieses Auge eine einfache Organisation auf und ist 

den Larvalaugen vieler anderer Annelida sehr ähnlich. Um zu überprüfen, ob die existierende 

Beschreibung auch für Individuen der eigenen Laborkultur zutrifft und um als Grundlage für die 

Interpretation der Genexpressionsmuster die räumliche Lagebeziehungen der Zellen zueinander 

zu klären, wurde das Larvalauge des Entwicklungsstadiums 9 ultrastrukturell untersucht.  
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Abbildung 9: Ultrastruktur des Larvalauges von C. teleta im Stadium 9. A: Übersicht. Die Photorezeptorzelle 
(prc) entsendet einen Ausläufer in eine becherförmige Einsenkung der Pigmentzelle (pc). B: Von dem Ausläufer 
der Photorezeptorzelle entspringen viele Mikrovilli (mv). Submikrovilläre Zisternen (smc) unterlagern die Mikrovilli 
und ziehen auch in diese hinein. C: Mit elektronendunklen Plättchen (pl) besetzte mikrovilläre Ausläufer (ma) der 
Pigmentzelle. D: Eine Stützzelle (suc), die vereinzelte Pigmentvesikel (pv) enthält, sendet dünne Ausläufer zum 
Rand des Pigmentbechers. E: Die Photorezeptorzelle entsendet einen Zellausläufer zu den Basen der Zellen des 
Prototrochs (ptc). Maßstab: A: 2 μm. B: 500 nm. C: 200 nm. D+E: 1 μm.

In vielen Punkten decken sich die Daten gut mit der Beschreibung von Rhode (1993). Wie auch das  

Larvalaugen von P. dumerilii (Rhode 1992) ist das Larvalauge von C. teleta ein einfach 

aufgebautes, rhabdomerisches, inverses Pigmentbecherauge. 

Kurz vor dem Prototroch, in der Nähe des Nuchalorgans, also in der Region, in der 

lichtmikroskopisch die paarigen Pigmentflecken der Larvalaugen zu erkennen sind, befindet sich 

auf jeder Körperseite des Tieres genau eine Zelle, die einen dichten Besatz an elektronendunklen 

Pigmentgranula aufweist. Dabei handelt es sich eindeutig um die Pigmentzelle des Larvalauges. 

Das Larvalauge liegt in der Region, in der die frontalen Ausläufer des biloben Gehirns in Kontakt 

mit der Epidermis stehen. Die Pigmentzelle ist eingesenkt und hat keinen direkten Kontakt zur 

Kutikula. Die Zelle formt einen Pigmentbecher, der sich nach ventrolateral und leicht posterior 
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öffnet (Abb. 9 A). Der Zellkörper mit dem Nukleus liegt dorsamedian auf der Rückseite der 

becherförmigen Einstülpung. Neben Pigmentgranula ist die Pigmentzelle reich an Golgi-Stapeln, 

Mitochondrien, endoplasmatischem Retikulum und Lipidgranula. Wie auch von Rhode (1993) 

beschrieben und abweichend von den Larvalaugen anderer Annelida entsendet die Pigmentzelle 

am Rand des Bechers mivrovilläre Fortsätze, die außen mit dünnen elektronendunklen Plättchen 

belegt sind (Abb. 9 C, D). Diese Zellfortsätze formen insgesamt eine Ring entlang des inneren 

Randes der becherförmigen Einsenkung der Pigmentzelle. Die Basis der Pigmentzelle verzweigt 

sich zu vielen dünnen Zellausläufern.

Der Zellkörper der Photorezeptorzelle mit dem Nukleus liegt direkt vor, also ventrolateral und 

posterior der Öffnung des Pigmentbechers. Die Zelle ist eindeutig mikrovillär aufgebaut. Sie 

entsendet einen breiten Ausläufer in den Pigmentbecher. Zonula adhaerentes zwischen dem Rand  

des Pigmentbechers und dem Ausläufer der Rezeptorzelle stabilisieren den Kontakt und weisen 

diese Zellareale als die apikalen Oberflächen aus. Von dem Zellausläufer entspringen eine hohe  

Zahl an Mikrovilli, die den Pigmentbecher vollständig ausfüllen (Abb. 9 A, B, D). Es gibt 

keinerlei Hinweise auf ciliäre Strukturen. Licht muss erst den Zellkörper passieren, bevor es auf  

die Mikrovilli trifft. Das Auge ist also invers aufgebaut. Wie auch von Rhode (1993) beschrieben, 

sind die Mikrovilli von auffälligen submikrovillären Zisternen unterlagert (Abb. 9 B, D). Diese 

sind sehr lang, mit elektronendunklem Material gefüllt und ziehen häufig in die einzelnen 

Mikrovilli hinein. Die Rezeptorzelle ist reich an Mitochondrien und enthält sehr viele freie 

Polyribosomen. Dünne Zellausläufer ziehen proximad in das Innere des Körpers, aber ein 

Ausläufer zieht auch in Richtung Prototroch (Abb. 9 E). 

Wie von Rhode (1993) beschrieben entsendet eine dritte Zelle dünne Ausläufer zum Rand des 

Pigmentbechers (Abb. 9 D). Deren Oberfläche ist insgesamt gering, weshalb eine rezeptive 

Funktion unwahrscheinlich ist. Diese Zelle besitzt vereinzelte Pigmentvesikel. Aufgrund der 

geringen Anzahl von Vesikeln schirmt diese Zelle Licht nicht effektiv von der rezeptiven 

Membranen der Photorezeptorzelle ab.

Ultrastruktur der medialen 3.3.2  Cte-r-ops-positiven Zellen im Stadium 9

Um das zweite Paar von Zellen, das neben den Photorezeptorzellen des Larvalauges Cte-r-ops 

exprimiert, ultrastrukturell zu charakterisieren, wurde im Stadium 9 die Region anterior und  

medial des Larvalauges nach Sinneszellen durchsucht, die eine für lichtsensitive Zellen typische 

starke Vergrößerung der apikalen Oberfläche aufweisen. 
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Abbildung 10: Ultrastruktur der mikrovillären Sinneszelle frontal und medial des Larvalauges von C. teleta 
im Stadium 9. A-C: Die apikale Membran der Zelle (prc) weist eine tiefe Einsenkung auf, die in direktem 
offenen Kontakt zur Kutikula steht (cu). D: Das Lumen der Einstülpung enthält zahlreiche, zum Teil stark 
erweiterte Mikrovilli. E-G: Die Mikrovilli des Lumens entspringen (Pfeilspitzen) der Sinneszelle. H: An Basis der 
Einsenkung entsendet die Zelle auch einige Cilien (ci) in die Einsenkung. bb – Basalkörper.* markiert Mikrovillus.  
Maßstab: A-C: 2 μm. D, H: 500 nm. E-G: 100 nm.

In dieser Region gibt es nur ein Paar von Zellen, das eine solche Organisation aufweist. 

Die Zellen sind mit einem Durchmesser von 3-5 µm relativ dünn, dafür aber sehr lang. Sie 

beginnen 7 µm frontal des Larvalauges und ihr Verlauf konnte über 18 µm verfolgt werden. 

Von der Kutikula ziehen die Zellen nach posterior medial am Larvalauge vorbei. Auf Höhe 

des Larvalauges biegen die Zellen erst nach dorsal um, um dann weiter posterior direkt in 
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das Gehirn zu ziehen. Die Zellkerne befinden sich im dorsamedial des Larvalauges gelegenen 

Abschnitt der Zellen. Von Ihrer Lage und ihrem Verlauf her korrespondieren die Zellen sehr 

gut mit den medialen Cte-r-ops-Expressionssignalen. Umliegende Zellen weisen nur einen sehr 

geringen Anteil an Pigmentvesikeln auf. 

Apikal besitzen die Sinneszellen eine mindestens 8 µm tiefe und 4 µm breite Einsenkung, die in 

direktem Kontakt mit der Kutikula steht (Abb. 10 A-C). Der oberste Abschnitt der Einsenkung 

wird dabei nicht von der Sinneszelle selbst, sondern von benachbarten Zellen begrenzt. Das  

Lumen der Einsenkung wird von einer lockeren Anordnung von Mikrovilli ausgefüllt  

(Abb. 10 D), die sich stark verzweigen und z. T. stark erweitern. Diese Mikrovilli entspringen 

der von der Sinneszelle gebildeten Wandung des Lumens (Abb. 10 E-G). An der Basis der 

Einsenkung entsendet die Sinneszelle zusätzlich einige Cilien in das Lumen hinein (Abb. 10 

H). Diese Cilien verjüngen sich schnell. Verzweigungen der Cilien konnten nicht beobachtet 

werden. Die Membranoberfläche der Cilien ist gering im Vergleich zur Oberfläche der Mikrovilli 

der Sinneszelle. Die Lage der Zelle und die für rhabdomerische Photorezeptorzellen typische 

Membranvergrößerung durch Mikrovilli legen nahe, dass das beobachtete mediale und frontale 

Expressionssignal von Cte-r-ops auf diese Zelle zurückzuführen ist.

Die hier beobachteten Zellen sind von Rhode (1993) nicht beschrieben. Ursache mag das Fehlen 

assoziierter, ausgeprägter Pigmentzellen sein. Die Morphologie der Zelle ist allerdings sehr  

ähnlich zu den von Rhode in bereits metamorphosierten Stadien beschriebenen  

Photorezeptorzellen des Adultauges. In diesen Stadien besitzen die Adultaugen nur eine 

Photorezeptorzelle, erst später kommen weitere hinzu. Die Photorezeptorzellen der Adultaugen 

sind ebenfalls sehr lang und senden viele Mikrovilli und einige Cilien in eine apikale 

Einsenkung. 

Larval- und Adultauge während der Metamorphose3.3.3 

Um weiter abzusichern, dass es sich bei den unpigmentierten, ultrastrukturell charakterisierten 

Zellen des Larvalstadiums um die Photorezeptorzelle des späteren Adultauges handelt, wurde 

die Entwicklung der Augen während der Metamorphose untersucht. 

Phalloidin-Färbungen haben sich im Rahmen von Untersuchungen vergangener Jahre als 

probates Mittel für den Nachweis von rhabdomerischen Photorezeptorzellen durch die Bindung 

von Phalloidin an Actin in den Mikrovilli erwiesen (Hafner et al. 1992). Eine zeitlich eng 
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gestaffelte Serie von Phalloidinfärbungen wurde genutzt, um das Schicksal des Larvalauges 

und die Ausbildung des Adultauges während der Metamorphose zu untersuchen. 

Zu Beginn der Untersuchung im Stadium 8 liegt das Rhabdom des Larvalauges in dem nach  

lateral geöffneten Pigmentbecher. Ein weiter anterior und lateral gelegenes Phalloidinsignal 

entspricht von der Lage her der mikrovillibesetzten Einsenkung, also dem Rhabdom der ultra-

strukturell charakterisierten unpigmentierten Photorezeptorzelle. Die folgenden Daten zeigen 

klar, dass diese Zelle zur Photorezeptorzelle des Adultauges wird, daher wird sie im Folgenden 

als solche bezeichnet. In diesem Stadium liegen beide Rhabdome liegen anterior des Prototrochs 

(Abb. 11 A, G, M). Nach einigen Minuten im Sediment und im Zuge der Metamorphose der 

Larve hat sich die Distanz zwischen dem Rhabdom der Photorezeptorzelle des Adultauges und 

dem Pigmentbecher jedoch verringert und das Rhabdom des Larvalauges liegt nun posterior des 

Pigmentbechers (Abb. 11 B, H, N). Mit längerer Verweildauer der juvenilen Tiere im Sediment 

und mit Fortschreiten der Metamorphose beginnt sich das Erscheinungsbild des Pigmentbechers 

stark zu ändern. Dieser ist nicht mehr rund sondern nimmt eine fast rechteckige Form an und liegt  

quer zur Längsachse des Körpers. Zusätzlich hat sich die Entferung zwischen dem Rhabdom der  

Photorezeptorzelle des Adultauges und dem Pigment immer weiter verringert, bis das Rhabdom 

direkt anterior an das Pigment grenzt und für einen gewissen Zeitraum beide Rhabdome dem 

Pigment direkt anterior bzw. posterior anliegen (Abb. 11 C-E, I-K, O-Q). Bei den Juvenilstadien 

die etwa 3,5 h im Sediment verbrachten kann mit Phalloidin schließlich nur noch das Rhabdom  

des Adultauges nachgewiesen werden, welches in dem nun nach anterior geöffneten 

Pigmentbecher liegt. (Abb. 11 F, L, R).

Die Phalloidin-Signale der Rhabdome können auf Grund ihrer räumlichen Anordnung sehr gut 

mit den zuvor gewonnenen Daten für die zwei Paar Cte-r-ops-exprimierenden Zellen (3.2.3) und  

den ultrastrukturellen Befunden (3.3.1 und 3.3.2) in Einklang gebracht werden. Mit diesen 

Befunden wird die Grundlage geschaffen, um die Entwicklung der Augen von C. teleta verstehen 

zu können. Anders als von Rhode (1993) vermutet entsteht die eine Photorezeptorzelle des 

postmetamorphen Adultauges also nicht während der Metamorphose, sondern ist in Form eines 

unpigmentierten Cte-r-ops exprimierenden Photorezeptors schon im Larvenstadium vorhanden. 

Im Laufe der Ontogenese verändern sich die Lagebeziehungen der Rhabdome von Larval- und 

Adultaugen zueinander und zum sich morphologisch gravierend verändernden Pigmentbecher. 

Es wird ersichtlich, dass in späten Metamorphosestadien das Rhabdom der Photorezeptorzelle 

des Larvalauges reduziert wird. Zusätzlich zeigte sich, dass im Laufe der Ontogenese zunächst 
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kein weiterer separater Pigmentbecher entsteht, was die eigenen lichtmikroskopischen 

Beobachtungen (3.2.1) bestätigt. Die Daten geben keinen Hinweis darauf, dass anders als von 

Rhode (1993) vermutet, auch die Pigmentzelle des Larvalauges während der Metamorphose 

reduziert wird. Vielmehr ist anzunehmen, dass die Pigmentzelle des Larvalauges direkt in das 

Adultauge mit eingeht. 

Auf Basis dieser Daten und den daraus resultierenden Lagebeziehungen der Zellen der Augen 

zueinander wird die Bewertung von Genexpressionsmustern im weiteren Verlauf der Arbeit 

ermöglicht.

Expression einzelner Effektorgene in 3.4  C. teleta

Tryptophan 2,3-dioxygenase3.4.1 

Pigmente im Tierreich sind Produkte des Melanin-, Pteridin-, Ommochrom- und 

Papiliochromesynthesewegs (Takeuchi et al. 2005). So nutzen z. B. die Vertebraten Melanin 

exklusiv als dunkles Pigment und Melanin ist das abschirmende Pigment in den Augen von 

Tripedalia cystophora. Die Augen- und Körperfarbe von Dugesia ryukyuensis beruht auf 

Ommochrom und Pterine und Ommochrome finden sich in den Augen von Drosophila (Kozmik 

et al. 2008). Innerhalb der Protostomia und Arthropoda sind Ommochrome weit verbreitet 

(Sawada et al. 2000) und durch ihre charakteristischen Eigenschaften wie Absorption von UV- 

und sichtbarem Licht und schwerer Löslichkeit als funktionale Pigmente für die Augen 

prädestiniert (Théry & Casas 2009). 

Bei der Tryptophan 2,3-dioxygenase handelt es sich nun um ein Enzym, welches bei der 

Ommochrom-Biosynthese den Abbau der Aminosäure Tryphtophan zu Formylkynurenin 

katalysiert (Linzen 1967; Han et al. 2003; Forouhar et al. 2007) und für das eine Expression in 

den Photorzeptorzellen der Adultaugen und in den Pigmentzellen der Larvalaugen von P. 

dumerilii beschrieben ist (Guy 2008). Vor diesem Hintergrund war eine Untersuchung dieses 

Gens bei C. teleta sehr interessant, lässt sie doch Rückschlüsse auf das Pigment der Augen zu.

Bei C. teleta konnte ein 1156 bp langes, putatives Tryptophan 2,3-dioxygenase-Fragment 

(Cte-tdo2) gewonnen werden, welches in ein 384 AS langes Protein translatiert werden 

kann. Blast-Suchen in der Datenbank des NCBI und ein beispielhaftes Alignment zeigen 
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hohe Sequenzübereinstimmungen von Cte-tdo2 mit der Tryptophan 2,3-dioxygenase anderer 

Organismen (8.2). Im Vergleich mit dem Genmodell des JGI weicht die Klonsequenz an zwei 

Wobblepositionen ab und zusätzlich in einer AS, die allerdings auch durch weitere Klone 

bestätigt wird. Insofern kann hier auf einen geringfügigen Polymorphismus des Gens in der 

Population von C. teleta gegenüber dem Modell geschlossen werden.

Abbildung 12: Expression von Cte-tdo2 (Dig-UTP-Sonde) 
und Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 4 von C. teleta 
bei zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-
Kanälen (C-G). A, C-H: Dorsalansicht. Anterior oben.  
B: Lateralansicht. Anterior oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: 
Einzelbilder Cte-tdo2. C-G: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz 
Cte-r-ops. D: Kanal 2: Transmission Cte-tdo2. E: Kanal 1+2.  
F: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf Cte-r-ops. G: 
Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf Cte-tdo2. H: 
Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. 
Insert Apikalansicht. lp – Photorezeptorzelle Larvalauge.  
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

In dem frühen Stadium von C. teleta ist die Expression von Cte-tdo2 auf zwei sehr deutlich 

umrissene, anteriore Zellen beschränkt (Abb, 12, A, B, D, G). Diese liegen jeweils sehr weit  

lateral, aber in der Horizontalebene. Mit Cte-r-ops werden beide Photorezeptorzellen der 

Larvalaugen markiert (Abb. 12 C, E). Die Kolokalisationsanalyse verdeutlicht, dass Cte-tdo2  

und Cte-r-ops nicht koexprimiert werden (Abb. 12 H). Allerdings grenzen die Expressions-

domänen beider Gene direkt aneinander, wobei Cte-r-ops anterio-lateral von Cte-tdo2 liegt 

(Abb. 12 E, F, H).

Im metamorphosierten Stadium von C. teleta finden sich zwei anteriore, weit lateral und auf 

der Dorsalseite gelegene Zellen, die Cte-tdo2 exprimieren (Abb. 13 A-D, F, I). Die Intensität 

ist deutlich schwächer als die der anterioren Expressionsdomänen im früheren Stadium. Der 

restliche Körper ist bedingt durch die lange Färbezeit einheitlich gefärbt (Abb. 13 A-D). Beide 

Photorezeptorzellen der Adultaugen werden durch die Cte-r-ops-Expression markiert (Abb. 13 

E, G). Die Kolokalisationsanalyse ergibt eine Koexpression von Cte-tdo2 und Cte-r-ops in der 

Photorezeptorzelle des Adultauges (Abb. 13 J, auch H). Es gibt demnach keine Koexpression 
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der Gene in frühen Stadien, wohl aber im metamorphosierten Stadium von C. teleta in der 

Photorezeptorzelle des Adultauges. Im Stadium 9 konnte keine Expression von Cte-tdo2 

nachgewiesen werden. Die Lagebeziehungen der Expressionen lassen in Verbindung mit den 

ultrastrukturellen Daten und den Phalloidin-Färbungen auf eine Expression von Cte-tdo2 in der 

Pigmentzelle schliessen. 

Abbildung 13: Expression von Cte-tdo2 (Dig-UTP-Sonde) und Cte-
r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im metamorphosierten Stadium von C. 
teleta bei zweifarbiger WMISH im DIK (A-D) und in cLSM-Kanälen 
(E-I). A, C, E-J: Dorsalansicht. Anterior oben. B+D: Lateralansicht. 
Anterior oben, dorsal links, ventral rechts. A-D: Einzelbilder Cte-
tdo2. C: Ausschnitt aus A. D: Ausschnitt aus B. E-I: Einzelschnitte. E: 
Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. F: Kanal 2: Transmission Cte-tdo2. 
G: Kanal 1+2. H: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-r-ops. 
I: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-tdo2. J: Kolokalisa-
tionsanalyse über gesamten Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle 
Adultauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-tdo2-Expression an. 
Maßstab: A+B: 100 μm. C-G: 50 μm. H-J: 25 μm.

Sepiapterinreduktase3.4.2 

Mitglieder der Familie der Pterine fungieren neben Melaninen und Ommochromen als 

abschirmende Pigmente vieler Taxa, insbesondere bei Insekten (Fuzeau-Braesch 1972;  

Vopalensky & Kozmik 2009). Im Stoffwechselweg, der zur Umwandlung von  

Guanosintriphosphat (GTP) zu verschiedenen Pterinen führt, spielt das Enzym 

Sepiapterinreduktase als Katalysator eine Schlüsselrolle (Takeuchi et al. 2005). Das Pigment in 

den Augen des Polychaeten P. dumerilii wurde von Viscontini & Hummel (1970) als Gemisch 

dreier Pterine identifiziert und die Expression der Sepiapterinreduktase in den Pigment- und 

Photorezeptorzellen der Adultaugen, aber nicht in denen der Larvalaugen durch Guy (2008) 

nachgewiesen. 

Bei C. teleta konnte ein 977 bp langes, putatives Sepiapterinreduktase-Fragment (Cte-

spr) gewonnen werden, welches in ein 271 AS langes Protein translatiert werden kann. 

Blast-Suchen in der Datenbank des NCBI und ein beispielhaftes Alignment zeigen hohe 

Sequenzübereinstimmungen von Cte-spr mit der Sepiapterinreduktase anderer Organismen 
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(8.3). Im Vergleich mit dem Genmodell des JGI zeigen sich keine Abweichungen.

Abbildung 14: Expression von Cte-spr (Dig-UTP-Sonde) und Cte-
r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 9 von C. teleta bei zweifarbiger 
WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). A, C-H: Dor-
salansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior oben, dorsal 
links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-spr. C-G: Einzelschnitte. 
C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: z-Maximalprojektion über 
gesamten Bilderstapel. D: Kanal 2: Transmission Cte-spr. E: Kanal 
1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf ap. G: Ausschnitt aus 
E-Stapel mit Fokus auf lp. H: Kolokalisationsanalyse über gesamten 
Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptor-
zelle Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-spr-Expression 
an. Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

Der früheste Zeitpunkt, zu dem eine Expression von Cte-spr in C. teleta nachgewiesen 

werden kann, ist das Stadium 9. Anterior des Prototrochs finden sich jeweils lateral und nah 

der Epidermis gelegene Expressiondomänen auf der Dorsalseite der Larve (Abb. 14 A, B, D). 

Cte-r-ops markiert in diesem Stadium sowohl die Photorezeptorzelle der Larval- als auch der 

Adultaugen (Abb. 14 C, E) und mit der Kolokalisationsanalyse kann gezeigt werden, dass in 

den Rezeptorzellen der Larval- und Adultaugen eine Koexpression von Cte-r-ops und Cte-spr 

vorliegt (Abb. 14 H, auch F, G). 

Abbildung 15: Expression von Cte-spr (Dig-UTP-Sonde) und Cte-r-
ops (Fluo-UTP-Sonde) im metamorphosierten Stadium von C. teleta 
bei zweifarbiger WMISH im DIK (A-D) und in cLSM-Kanälen (E-I). 
A, C, E-J: Dorsalansicht. Anterior oben. B+D: Lateralansicht. Ante-
rior oben, dorsal links, ventral rechts. A-D: Einzelbilder Cte-spr. C: 
Ausschnitt aus A. D: Ausschnitt aus B. E-I: Einzelschnitte. E: Kanal 
1: Fluoreszenz Cte-r-ops. F: Kanal 2: Transmission Cte-spr. G: Kanal 
1+2. H: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-r-ops. I: Ausschnitt 
aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-spr. J: Kolokalisationsanalyse über 
gesamten Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photo- 
rezeptorzelle Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-spr- 
Expression an. Maßstab: A+B: 100 μm. C-G: 50 μm. H-J: 25 μm.
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Im metamorphosierten Stadium können im Prostomium zwei Zellen mit deutlicher Cte-spr- 

Expression ausgemacht werden, die sich wie bereits im vorangegangenen Stadium weit lateral  

und nahe der Epidermis auf der Dorsalseite des Tieres befinden (Abb. 15 A-D, F, I). Die Cte-r- 

ops-Expression markiert die Photorezeptorzellen der Adultaugen (Abb. 15 E, G) und die  

Kolokalisationsanalyse ergibt eine Koexpression von Cte-r-ops und Cte-spr in der 

Photorezeptorzelle des Adultauges (Abb. 15 J, auch H). 

Cte-spr wird mit Cte-r-ops im Stadium 9 in den Photorezeptorzellen von Larval- und Adultauge 

koexprimiert, im metamorphosierten Stadium in der Photorezeptorzelle des Adultauges. 

Gq-alpha3.4.3 

Heterotrimere G-Proteine spielen eine zentrale Rolle in der intrazellulären Weiterleitung von 

Signalen, die von einer großen Gruppe von Transmembranrezeptoren wahrgenommen werden. 

Verschiedene Rezeptoren aktivieren dabei unterschiedliche Typen der alpha-Untereinheiten der  

G-Proteine, die wiederum spezifische intrazelluläre second messenger Kaskaden auslösen 

(Milligan & Kostenis 2006; Oka & Korsching 2009). Auch Opsine stellen derart G-Protein 

gekoppelte Rezeptoren dar. Alle existierenden Daten sprechen dafür, dass die verschiedenen, 

evolutiv alten Gruppen von Opsinen jeweils spezifische G-Protein alpha-Untereinheiten 

ansprechen: c-Opsine Gi/t-alpha, Go-Opsine Go-alpha und r-Opsine Gq-alpha (Terakita 2005; 

Scheerer et al. 2008; Yau & Hardie 2009; Rogan & Roth 2011). Die Analyse der Expression 

von G-Protein alpha-Untereinheiten ermöglicht daher zum einen Rückschlüsse auf die 

Phototransduktionskaskade und Physiologie von Photorezeptorzellen. Zum anderen 

stellen die G-Proteine einen weiteren konservativen Marker für die Charakterisierung von 

Photorezeptorzellen dar. Bei P. dumerilii (pers. Kommunikation Detlev Arendt) und bei 

Perinereis brevicirris (Miyako-Shimazaki et al. 1999) wird konform zur Situation in anderen 

Organismen Gq-alpha im r-Opsin positiven Adultauge exprimiert.

Bei C. teleta konnte ein 1113 bp langes, putatives Gq-αlpha-Fragment (Cte-Gqα) gewonnen 

werden, welches in ein 350 AS langes Protein translatiert werden kann. Blast-Suchen in der 

Datenbank des NCBI und ein beispielhaftes Alignment zeigen hohe Sequenzübereinstimmungen 

von Cte-Gqα mit Gq-alpha anderer Organismen (8.4). Im Vergleich mit dem Genmodell des  

JGI weicht die Klonsequenz an zwei Wobblepositionen ab und zusätzlich in einer AS, die   

allerdings auch durch weitere Klone bestätigt wird. Insofern kann hier auf einen geringfügigen 

Polymorphismus des Gq-alpha-Gens in der Population von C. teleta geschlossen werden.
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Abbildung 16: Expression von Cte-Gqα (Dig-UTP-Sonde) und  
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 4 von C. teleta bei zwei-
farbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). A, C-H: 
Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior oben, dorsal 
links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-Gqα. C-G: Einzelschnitte. 
C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. D: Kanal 2: Transmission  
Cte-Gqα. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel mit 
Fokus auf ap. G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf lp. 
H: Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. ap – 
Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptorzelle Larvalauge.  
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

Cte-Gqα wird im frühen Stadium von C. teleta in vier großflächige Domänen exprimiert. Zwei  

davon liegen anterior des Prototrochs, lateral und in der Horizontalebene. Zwei weitere beginnen  

posterior des Prototrochs, erstrecken sich fast bis zum Telotroch und schließen das ventrale   

Nervensystem und Teile des Stomodaeums ein (Abb. 16 A, B, D). Cte-r-ops markiert die Photo-   

rezeptorzellen des Larval- und Adultauges (Abb. 16 C, E). Die Kolokalisationsanalyse ergibt 

eine Lage der Photorezeptorzelle des Adultauges direkt in einer Cte-Gqα-Expressionsdomäne 

und der Photorezeptorzelle des Larvalauges anterio-lateral davon und eine Koexpression von 

Cte-r-ops und Cte-Gqα nur in der Photorezeptorzelle des Adultauges (Abb. 16 H, auch F, G).

Abbildung 17: Expression von Cte-Gqα (Dig-UTP-Sonde) und 
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 9 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). 
A, C-H: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior 
oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-Gqα. 
C-G: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: 
z-Maximalprojektion über gesamten Bilderstapel. D: Kanal 2: 
Transmission Cte-Gqα. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel 
mit Fokus auf ap. G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf lp. 
H: Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. ap – 
Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptorzelle Larvalauge.  
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.
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Im Stadium 9 von C. teleta ist die Expression von Cte-Gqα auf den anterioren Teil der Larve vor 

dem Prototroch beschränkt. Die Markierung des ventralen Nervensystems und des Stomodaeums 

aus dem frühen Stadium ist nicht mehr vorhanden. Insgesamt gibt es vier Expressionsdomänen. 

Zwei davon sind sehr kräftig und liegen jeweils lateral in der Horizontalebene im Bereich 

des sich entwickelnden Gehirns. Zwei weitere liegen posterio-dorsal davon, sind aber deutlich 

schwächer in ihrer Intensität (Abb. 17 A, B, D). Wie bereits auch in dem früheren Stadium werden 

hier mit Cte-r-ops die Photorezeptorzellen der Larval- und Adultaugen markiert (Abb. 17 C, E).  

Die Kolokalisationsanalyse ergibt, dass die Photorezeptorzelle des Adultauges randständig 

in einer Cte-Gqα-Expressionsdomäne liegt, die Photorezeptorzelle des Larvalauges erneut 

anterio-lateral davon (Abb. 17 H, auch F, G). Wie bereits in dem früheren Stadium gibt es eine 

Koexpression von Cte-Gqα und Cte-r-ops in der Photorezeptorzelle des Adultauges, aber nicht 

in der des Larvalauges.

Abbildung 18: Expression von Cte-Gqα (Dig-UTP-Sonde) und  
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im metamorphosierten Stadium von C. 
teleta bei zweifarbiger WMISH im DIK (A-D) und in cLSM-Kanälen 
(E-I). A, C, E-J: Dorsalansicht. Anterior oben. B+D: Lateralansicht. 
Anterior oben, dorsal links, ventral rechts. A-D: Einzelbilder Cte-Gqα.  
C: Ausschnitt aus A. D: Ausschnitt aus B. E-I: Einzelschnitte. E: Kanal 
1: Fluoreszenz Cte-r-ops. F: Kanal 2: Transmission Cte-Gqα. G: Kanal 
1+2. H: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-r-ops. I: Ausschnitt 
aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-Gqα. J: Kolokalisationsanalyse 
über gesamten Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle Adultauge.  
Maßstab: A+B: 100 μm. C-G: 50 μm. H-J: 25 μm.

Im metamorphosierten Stadium von C. teleta wird Cte-Gqα in zwei Domänen exprimiert. 

Diese liegen anterior der Mundöffnung im Peristomium, lateral in der Horizontalebene 

im Bereich des Gehirns. Im Bereich des ventralen Nervensystems und des Darms finden 

sich vereinzelt sehr schwache, diffuse Färbungen. (Abb. 18 A-D, F, I). Durch Cte-r-ops 

werden beide Photorezeptorzellen der Adultaugen markiert (Abb. 18 E, G). Wie bereits im 

Stadium 9 liegt die Photorezeptorzelle lateral randständig in der Cte-Gqα-Domäne und die 

Kolokalisationsanalyse ergibt auch in diesem Stadium eine Koexpression von Cte-Gqα und 

Cte-r-ops in der Photorezeptorzelle des Adultauges (Abb. 18 J, auch H).
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Sehr erstaunlich ist, dass in allen Stadien die Expression von Cte-Gqα nur in den Photorezeptor-

zellen der Adultaugen, aber nicht in denen der Larvalaugen nachgewiesen werden konnte. 

Beide Zellen exprimieren das gleiche Opsin (Cte-r-ops) und somit war dieselbe Art der 

Signaltransduktion zu erwarten. Um sicherzustellen, dass nicht mehrere, evolutiv nahe stehende 

Typen von Gq-alpha bei C. teleta vorliegen, wurden alle verfügbaren Genmodelle von G-Protein 

alpha-Untereinheiten von C. teleta im Alignment mit anderen G-Protein Sequenzen verglichen. 

Alle Sequenzen lassen sich eindeutig verschiedenen bekannten Typen von G-Protein alpha-

Untereinheiten zuordnen (8.4) Es gibt für C. teleta nur ein einziges Genmodell, welches ortholog 

zu Gq-alpha-Untereinheiten anderer Organismen ist. Offensichtlich weisen die Larvalaugen 

eine ungewöhnliche Form der Signaltransduktion auf.

Vesikulärer Acetylcholin-Transporter3.4.4 

Caenorhabditis elegans war der erste Organismus, in dem der vesikuläre Acetylcholin-

Transporter (VAChT), der zusammen mit den vesikulären Monoamin-Transportern eine Familie 

bildet, erstmals als UNC-17 kloniert wurde (Alfonso et al. 1993; Usdin et al. 1995). Acetylcholin 

wird im Zytoplasma unter Mitwirkung des Enzyms Cholinacetyltransferase aus Cholin und 

Koenzym A gebildet und durch den als spezifischer Marker für cholinerge Neuronen geltenden 

vesikulären Acetylcholin-Transporter in die synaptischen Vesikel transportiert (Weihe et al. 

1996; Arvidsson et al. 1997). Für P. dumerilii haben Jékely et al. (2008) nachgewiesen, dass die 

Photorezeptorzellen des Larvalauges, aber nicht der Adultaugen cholinerger Natur sind.

Für C. teleta konnte ein 1710 bp langes, putatives VAChT-Fragment (Cte-VAChT) gewonnen 

werden, welches in ein 569 AS langes Protein translatiert werden kann. Blast-Suchen in der 

Datenbank des NCBI und ein beispielhaftes Alignment zeigen hohe Sequenzübereinstimmungen 

von Cte-VAChT mit den vesikulären Acetylcholin-Transportern anderer Organismen (8.5). 

Im Vergleich mit dem Genmodell weicht die Klonsequenz an drei Wobblepositionen ab und 

zusätzlich in einer AS. Da hier nur ein Klon vorliegt kann nicht endgültig beurteilt werden, ob 

es sich dabei um einen Sequenzierfehler oder einen Polymorphismus handelt. 

Im frühen Stadium von C. teleta wird Cte-VAChT in wenigen, klar umrissenen und jeweils 

anterio-lateral des Prototrochs liegenden Zellen exprimiert (Abb. 19 A, B, D, J). Cte-r-ops 

markiert zu diesem Zeitpunkt die Photorezeptorzellen der Larvalaugen (Abb. 19 C, E). Die  

Kolokalisationsanalyse zeigt eine Koexpression von Cte-r-ops und Cte-VAChT in der Photo-

rezeptorzelle des Larvalauges (Abb. 19 H, auch F, G). 
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Abbildung 19: Expression von Cte-VAChT (Dig-UTP-Sonde), Cte-
r-ops, Cte-tdo2 (Fluo-UTP-Sonden) im Stadium 4 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G,  
I-M). A, C-N: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Ante-
rior oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-VAChT.  
C-G + I-M: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Cte-r-ops. Insert: z-Maximal-
projektion. D: Kanal 2: Cte-VAChT. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt E- 
Stapel, Fokus Cte-r-ops. G: Ausschnitt E-Stapel, Fokus Cte-VAChT.  
H: Kolokalisationsanalyse I: Kanal 1: Cte-tdo2. J: Kanal 2: Cte-VAChT. 
K: Kanal 1+2. L: Ausschnitt K-Stapel Cte-VAChT. M: Ausschnitt K-
Stapel Cte-tdo2. N: Kolokalisationsanalyse. lp – Photorezeptorzelle 
Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-VAChT-Expression 
an. Maßstab: A-E + I-K: 50 μm. F-H+L-N: 25 μm.

Um zu überprüfen, ob Cte-VAChT eventuell in der Pigmentzelle exprimiert wird, wurde noch 

eine zweifarbige WMISH mit dem Pigmentzellenmarker Cte-tdo2 durchgeführt. Cte-tdo2 wird 

in nur einer anterio-lateralen Zelle exprimiert (Abb. 19 I, K). In der Kolokalisationsanalyse kann 

keine Koexpression von Cte-VAChT und Cte-tdo2 festgestellt werden. Die Cte-VAChT-positive 

Photorezeptorzelle und eine weitere Zelle grenzen die Cte-tdo2-Expression ein (Abb. 19 N,  

auch L, M).

Im Stadium 9 von C. teleta sind zu den wenigen Zellen des jüngeren Stadiums etliche, 

symmetrisch angeordnete Cte-VAChT-positive Zellen im Bereich des sich entwickelnden 

Gehirns auf der Dorsalseite und in der Horizontalebene der Larve hinzugekommen. Zusätzlich 

treten Cte-VAChT-positive Zellen im ventralen Nervensystem auf (Abb. 20 A, B, D). Die 

Photorzeptorzellen des Larval- bzw. Adultauges sind Cte-r-ops positiv (Abb. 20 C, E) und die 

Kolokalisationsanalyse zeigt wie bereits im jüngeren Stadium eine deutliche Koexpression von 

Cte-r-ops und Cte-VAChT in der Photorezeptorzelle des Larvalauges (Abb. 20 H, auch F, G). In 

der Photorezeptorzelle des Adultauges kann keine Koexpression festgestellt werden. 
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Abbildung 20: Expression von Cte-VAChT (Dig-UTP-Sonde) und  
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 9 von C. teleta bei zwei-
farbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). A, C-H: 
Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior oben, 
dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-VAChT. C-G:  
Einzelschnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: z-Maximal- 
projektion über gesamten Bilderstapel. D: Kanal 2: 
Transmission Cte-VAChT. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel 
mit Fokus auf ap. G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf lp. H: 
Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. ap – Photore-
zeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptorzelle Larvalauge. 
Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-VAChT-Expression an.  
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

Im metamorphosierten Stadium von C. teleta treten im Vergleich mit dem Stadium 9 weitere Cte-

VAChT-positive Zellen im Prostomium und insbesondere im ventralen Nervensystem auf (Abb. 

21 A-D, F, I). Die Kolokalisationsanalyse mit Cte-r-ops, welches hier die Photorezeptorzellen 

der Adultaugen markiert (Abb. 21 E, G), bestätigt keine Koexpression von Cte-rops und Cte-

VAChT in den Photorzeptorzellen der Adultaugen (Abb. 21 J, auch H). 

Abbildung 21: Expression von Cte-VAChT (Dig-UTP-Sonde) und 
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im metamorphosierten Stadium von  
C. teleta bei zweifarbiger WMISH im DIK (A-D) und in cLSM-
Kanälen (E-I). A, C, E-J: Dorsalansicht. Anterior oben. B+D: 
Lateralansicht. Anterior oben, dorsal links, ventral rechts. A-D: 
Einzelbilder Cte-VAChT. C: Ausschnitt aus A. D: Ausschnitt 
aus B. E-I: Einzelschnitte. E: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops.  
F: Kanal 2: Transmission Cte-VAChT. G: Kanal 1+2. H: Ausschnitt 
aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-r-ops. I: Ausschnitt aus G-Stapel 
mit Fokus auf Cte-VAChT. J: Kolokalisationsanalyse über 
gesamten Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle Adultauge.  
Maßstab: A+B: 100 μm. C-G: 50 μm. H-J: 25 μm.

Innerhalb des untersuchten Zeitraumes waren die Photorezeptorzellen der Larvalaugen stets 

Cte-VAChT-positiv, die Photorzeptorzellen der Adultaugen jedoch zu keinem Zeitpunkt.
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Acetylcholin-Antagonisten und die Phototaxis von 3.4.4.1  C. teleta

Aufgrund der Expressionssignale von Cte-VAChT in den Photorezeptorzellen der Larvalaugen 

von C. teleta wurde eine cholinerge Natur derselben vermutet. Deshalb wurde das phototaktische 

Verhalten junger Larven in Ab- und Anwesenheit eines Acetylcholin-Antagonisten untersucht. 

Das Resultat dieser qualitativen Experimente ist, dass das zielgerichtete Schwimmen der Larven 

zu einer einzelnen Lichtquelle hin bei einer Konzentration des Acetylcholin-Antagonisten 

α-Bungarotoxin von 500 nM nahezu vollständig gehemmt wird und keine der Larven mehr direkt 

auf die Lichtquelle zuschwimmt, die Geschwindigkeit subjektiv allerdings nicht beeinflusst 

wird. 

FVRIamid3.4.5 

Die früh evolvierten Neuropeptide stellen eine sehr diverse Gruppe von Signalmolekülen 

dar und spielen eine bedeutende Rolle bei vielen physiologischen Prozessen der Vertebraten 

und Invertebraten (Kiss 2011). Eine gut untersuchte und evolutiv konservierte Familie der 

Neuropeptide sind die FMRFamide (Wollesen et al. 2010). Diese Familie zeichnet sich durch das, 

zuerst in einem Mollusken isolierte Tetrapeptid FMRFamid aus und wurde bisher in Cnidariern, 

Plathelminthen, Mollusken, Nematoden, Arthropoden, Vertebraten und Anneliden identifiziert 

(Diaz-Miranda et al. 1991; Lefebvre & Salzet 2003; Walker et al. 2009). Das noch nicht lange 

bekannte FVRIamid gehört zu den FMRFamid ähnlichen Neuropeptiden und wurde bisher u.a. 

in P. dumerilii (Jékely et al. 2008) und Eisenia fetida (Herbert et al. 2009) nachgewiesen. Erst 

kürzlich verfügbar gemachten Daten für Helobdella robusta und C. teleta basieren dabei nur 

auf Genmodellen und die für Potamoceros lamarckii und Hirudo medicinalis auf Expressed 

Sequence Tags (Veenstra 2011). Über die Funktion ist wenig bekannt, allerdings exprimieren 

die Photorezeptorzellen der Larval- und Adultaugen von P. dumerilii FVRIamid (Guy 2008, 

Jékely et al. 2008), wodurch FVRIamid auch für C. teleta zu einem interessanten Kandidaten 

als Markergen für Photorezeptorzellen wird.

Für C. teleta konnte ein 1012 bp langes, putatives FVRIamid-Fragment (Cte-FVRI) gewonnen 

werden, welches in ein 337 AS langes Protein translatiert werden kann. Blast-Suchen in der 

Datenbank des NCBI und ein beispielhaftes Alignment zeigen hohe Sequenzübereinstimmungen 

von Cte-FVRI mit den FMRFamiden und insbesondere mit den FVRIamiden anderer Organismen 

in dem Tetrapeptid FVRI (8.6). Im Vergleich mit dem Genmodell des JGI weicht die Klonsequenz 

an einer Wobbleposition ab und zusätzlich in einer AS. Letztere wird allerdings von weiteren 
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Klonen nicht bestätigt, weshalb an dieser Stelle ein Sequenzierfehler wahrscheinlich ist.

Abbildung 22: Expression von Cte-FVRI (Dig-, Fluo-), Cte-r-ops (Fluo-) 
Cte-VAChT (Dig-UTP-Sonde) im Stadium 4 von C. teleta bei zwei- 
farbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G,  
I-M). A, C-N: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. An-
terior oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte- 
FVRI. C-G + I-M: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Cte-r-ops. D: Kanal 2:  
Cte-FVRI. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt E-Stapel, Fokus Cte-r-ops. 
G: Ausschnitt E-Stapel, Fokus Cte-FVRI. H: Kolokalisationsanalyse. 
I: Kanal 1: Cte-FVRI. Insert: z-Maximalprojektion. J: Kanal 2: Cte- 
VAChT. K: Kanal 1+2. L: Ausschnitt K-Stapel, Fokus Cte-FVRI. 
M: Ausschnitt K-Stapel, Fokus Cte-VAChT. N: Kolokalisationsanalyse. 
lp – Photorezeptorzelle Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte- 
FVRI-Expression an. Maßstab: A-E + I-K: 50 μm. F-H+L-N: 25 μm.

Die Expression von von Cte-FVRI im frühen Stadium von C. teleta ist hochspezifisch 

und beschränkt auf zwei Zellen anterior des Prototrochs (Abb. 22 A, B, D). In der 

Kolokalisationsanalyse ist keine Koexpression von Cte-FVRI und Cte-r-ops – letzteres markiert 

hier nur die Photorezeptorzelle eines Larvalauges – festzustellen (Abb. 22 C, E, H, auch F, G).  

Die beiden Expressionssignale grenzen unmittelbar aneinander, das Cte-FVRI-Signal liegt 

jedoch anterio-lateral des Cte-r-ops-Signals. Um zu prüfen, ob es wie bei P. dumerilii eine Koex- 

pression von FVRI und VAChT gibt, wurde eine weitere zweifarbige WMISH durchgeführt. In 

einem nur minimal älteren Stadium finden sich Transkripte von Cte-FVRI hochspezifisch in 

vier Zellen (Abb. 22 I), sind allerdings nicht mit Cte-VAChT koexprimiert (Abb. 22 J-N). 

Im Stadium 9 von C. teleta treten zwei weitere Cte-FVRI-positive Zellen auf (Abb. 23 A, B, D). 

Die Kolokalisationsanalyse mit Cte-r-ops – welches die Photorezeptorzellen der Larval- und  

Adultaugen markiert – ergibt eine Koexpression von Cte-FVRI und Cte-r-ops in der Photo-

rezeptorzelle des Adultauges, jedoch nicht in der des Larvalauges (Abb. 23 C-H). 
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Abbildung 23: Expression von Cte-FVRI (Dig-UTP-Sonde) und  
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 9 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G).   
A, C-H: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. 
Anterior oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder 
Cte-FVRI. C-G: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r- 
ops. Insert: z-Maximalprojektion über gesamten Bilderstapel. 
D: Kanal 2: Transmission Cte-FVRI. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt 
aus E-Stapel mit Fokus auf ap.  G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus 
auf lp. H: Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. ap – 
Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptorzelle Larvalauge.  
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

In den untersuchten Stadien lag eine Koexpression von Cte-FVRI und Cte-r-ops nur in der 

Photorezeptorzelle des Adultauges im Stadium 9 vor. In metamorphosierten Stadien konnte 

keine Expression von Cte-FRVI nachgewiesen werden.

Expression kanonischer Augengene3.5 

Bei dem RDGN-Netzwerk (Retinal Determination Gene Network) von Drosophila handelt 

es sich um ein konserviertes Netzwerk von Genen, dessen Mitglieder Pax6, Six, Eyes absent 

und Dachshund über Taxongrenzen hinweg in konzertierter Weise an der Spezifizierung von 

Zellen während der Augenentwicklung mitwirken (Silver & Rebay 2005; Jemc & Rebay 2006). 

Allerdings ist bei einigen Organismen nicht immer die Beteiligung aller dieser Gene bei der 

Augenentwicklung notwendig (Yang et al. 2009a; Yang et al. 2009b) und auch bei P. dumerilii 

gibt es Unterschiede in der Expression zwischen Larval- und Adultauge (Guy 2008). Ein 

Vergleich der Expression in den beiden Augentypen von C. teleta bietet sich daher an.

Pax63.5.1 

Pax-Gene bilden eine evolutiv sehr alte Familie von Transkriptionsfaktoren, die durch eine 

stark konservierte Paired-Domäne und in manchen der vier Unterfamilien zusätzlich durch eine 

Homeodomäne oder ein Oktapeptid zwischen beiden Domänen charakterisiert ist (Pichaud 



Ergebnisse	 61

& Desplan 2002; Kozmik 2005; Holland et al. 2007; Kozmik 2008; Hill et al. 2010). Die 

Einteilung erfolgt dabei in vier oder fünf Unterfamilien Pax2/5/8 (inklusive oder exklusive 

den Poxn-ähnlichen Genen), PaxD/3/7, Pax1/9 und Pax6. Pax6 spielt bei vielen, aber nicht 

allen Organismen eine wichtige Rolle in der Augenentwicklung (Glardon et al. 1998; Gehring 

& Ikeo 1999; Pineda et al. 2002; Gehring & Seimiya 2010). Bei P. dumerilii ist es in den 

Larvalaugen exprimiert, aber nicht in den Adultaugen. Neben dem direkten Vergleich mit P. 

dumerilii stellen die Untersuchung der Expression von Pax6 bei C. teleta auch eine Möglichkeit 

dar, die generelle Rolle von Pax6 bei der Augenentwicklung weiter zu untersuchen.

Für C. teleta konnte ein 1250 bp langes, putatives Pax6-Fragment (Cte-pax6) gewonnen werden, 

welches in ein 416 AS langes Protein translatiert werden kann. Blast-Suchen in der Datenbank 

des NCBI und ein beispielhaftes Alignment zeigen hohe Sequenzübereinstimmungen von Cte-

pax6 mit dem Pax6 anderer Organismen, insbesondere in der Paired- und Homeodomäne (8.7). 

Im Vergleich mit dem Genmodell des JGI weicht die Klonsequenz in einer Wobbleposition 

ab. Außerdem weist das Modell verteilt auf drei Abschnitte zusätzliche 160 bp auf. Davon 

kodieren 15 bp fünf stark konservierte AS, 60 bp für 20 weniger stark konservierte AS und 

die restlichen bp für einen Bereich, für den sich in anderen Taxa nur vereinzelte oder keine 

Übereinstimmungen finden. Inwiefern es sich hierbei um ein Fehler im Modell oder bei der 

Sequenzierung handelt kann nicht abschliessend beurteilt werden. 

In dem frühen Stadium von C. teleta ist die Expression von Cte-pax6 beschränkt auf zwei sehr 

deutlich umrissene, jeweils lateral und sehr nah der Epidermis gelegene Domänen anterior des 

Prototrochs, auf der Ventralseite der Larve (Abb 24. A, B, D, J). Bereits in diesem Stadium 

lassen sich durch die Cte-r-ops-Expression die Photorezeptorzellen der Larval- und Adultaugen 

lokalisieren (Abb. 24 C, E). Die durchgeführte Kolokalisationsanalyse von Cte-r-ops und 

Cte-pax6 ergibt keine Koexpression der Gene in den Photorezeptorzellen von Larval- und 

Adultaugen (Abb. 24 H). Vielmehr grenzen die beiden Cte-r-ops-positiven Zellen die weiter 

ventral liegende Cte-pax6-positive Zelle anterio-median und posterio-lateral ein (Abb. 24 F-H).  

Um zu überprüfen, ob sich bei letzterer eventuell um die Pigmentzelle handelt, wurde zusätzlich 

eine weitere zweifarbige WMISH mit dem Pigmentzellmarker Cte-tdo2 und Cte-pax6 

durchgeführt. Dabei wird ersichtlich, das die Cte-tdo2 positive Pigmentzelle direkt median der 

Cte-pax6-positiven Zelle liegt und beide Gene nicht in einer Zelle koexprimiert werden (Abb. 

24 I-N). Cte-pax6 ist in diesem frühen Stadium also weder in einer Photorezeptorzelle noch in 

der Pigmentzelle exprimiert.
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Abbildung 24: Expression von Cte-pax6 (Dig-UTP-Sonde), Cte-r-
ops und Cte-tdo2 (Fluo-UTP-Sonden) im Stadium 4 von C. teleta 
bei zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G, 
I-M). A, C-N: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Ante-
rior oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-pax6. 
C-G + I-M: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Cte-r-ops. Insert: z-Maximal-
projektion. D: Kanal 2: Cte-pax6. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt E-Sta-
pel, Fokus ap. G: Ausschnitt E-Stapel, Fokus lp. H: Kolokalisation-
sanalyse. I: Kanal 1: Cte-tdo2. J: Kanal 2: Cte-pax6. K: Kanal 1+2. 
L: Ausschnitt K-Stapel Cte-pax6. M: Ausschnitt K-Stapel Cte-tdo2. 
N: Kolokalisationsanalyse. ap – Photorezeptorzelle Adultauge. lp – 
Photorezeptorzelle Larvalauge. Maßstab: A-E + I-K: 50 μm. F-H+L-
N: 25 μm.

Abbildung 25: Expression von Cte-pax6 (Dig-UTP-Sonde) und  
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 9 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). 
A, C-H: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior 
oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-pax6. 
C-G: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: 
z-Maximalprojektion über gesamten Bilderstapel. D: Kanal 2: 
Transmission Cte-pax6. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel 
mit Fokus auf ap. G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf lp. 
H: Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. ap – 
Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptorzelle Larvalauge. 
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

Im Stadium 9 von C. teleta finden sich weiterhin zwei deutlich umrissene Expressionsdomänen 

anterior des Prototrochs, weit lateral und nahe der Epidermis gelegen. In ihrem direkten Umfeld  
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treten zusätzlich einzelne Cte-pax6-positive Zellen auf und weitere, deutlich schwächer gefärbt  

im ventralen Nervensystem (Abb. 25 A, B, D). Cte-r-ops-Transkripte markieren zu diesem 

Zeitpunkt die Photorezeptorzellen der Larval- und Adultaugen (Abb. 25 C, E). In der 

Kolokalisationsanalyse ist wie bereits im vorangegangen Stadium keine Koexpression von Cte-

r-ops und Cte-pax6 in den Photorezeptorzellen nachweisbar (Abb. 25 H). Vielmehr grenzen 

auch hier die Cte-r-ops-positiven Zellen die Cte-pax6-positive Zelle anterio-median und 

posterio-lateral ein (Abb. 25 F, G, auch H).

Abbildung 26: Expression von Cte-pax6 (Dig-UTP-Sonde) und Cte-
r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im metamorphosierten Stadium von C. tele-
ta bei zweifarbiger WMISH im DIK (A-D) und in cLSM-Kanälen (E-I). 
A, C, E-J: Dorsalansicht. Anterior oben. B+D: Lateralansicht. Ante-
rior oben, dorsal links, ventral rechts. A-D: Einzelbilder Cte-pax6.  
C: Ausschnitt aus A. D: Ausschnitt aus B. E-I: Einzelschnitte. E: Kanal 
1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: z-Maximalprojektion über gesamten 
Bilderstapel. F: Kanal 2: Transmission Cte-pax6. G: Kanal 1+2. H: Aus- 
schnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-r-ops. I: Ausschnitt aus G- 
Stapel mit Fokus auf Cte-pax6. J: Kolokalisationsanalyse über ge-
samten Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photo- 
rezeptorzelle Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-pax6-
Expression an. Maßstab: A+B: 100 μm. C-G: 50 μm. H-J: 25 μm.

Im metamorphosierten Stadium von C. teleta ist die Intensität der Expression von Cte-pax6 

im Vergleich zu früheren Stadien zurückgegangen und die Expression nun wieder nur auf den 

anterioren Teil des Tieres beschränkt. Neben der Expression in zwei größeren Domänen finden 

sich Cte-pax6-Transkripte auch in weniger stark umrissenen Zellen lateral davon (Abb. 26 A-D, 

F). Durch Cte-r-ops werden die beiden Photorezeptorzellen der Adultaugen markiert (Abb. 

26 E, G) und in der Kolokalisationsanalyse zeigt sich im Gegensatz zu früheren Stadien eine 

Koexpression von Cte-r-ops und Cte-pax6 in der Photorezeptorzelle des Adultauges (Abb. 26 

J, auch H, I).

Cte-pax6 wird in den untersuchten Entwicklungsstadien also immer in unmittelbarer Nähe der 

Photorezeptorzellen von Larval- und Adultaugen und der Pigmentzelle exprimiert, jedoch bis 

auf einen späten Zeitpunkt nie direkt in den Photorezeptorzellen. Nur im metamorphosierten 

Stadium findet sich eine Expression von Cte-pax6 in der Photorezeptorzelle des Adultauges.
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Six3.5.2 

Eine weitere Familie von Homeodomain-Proteinen wird in Anlehnung an das Drosophila-

Gen sine oculis als Six-Familie (sine oculis box) bezeichnet und ist durch das Vorhandensein 

einer konservierten Six-Domäne und einer konservierten Six-typischen Homeodomäne gekenn-

zeichnet. Ihre Mitglieder können den drei Unterfamilien Six1/Six2, Six3/Six6 und Six4/Six5 

zugeordnet werden, wobei sich die Gesamtzahl von sechs Mitgliedern bei den Vertebraten aus 

Duplikationen von sine oculis, optix und DSix4 ergibt (Kawakami et al. 2000; Kumar 2009; Hill 

et al. 2010). Bioinformatische Untersuchungen des Genoms von Helobdella robusta lassen eine 

Expansion der Unterfamilie Six1/2 auf sechs Gene für die Clitellata, jedoch nicht für die Annelida 

allgemein annehmen (Quigley et al. 2010). Als wichtiger Bestandteil des regulatorischen 

Netzwerkes Pax-Six-Eyes absent-Dachshund übernehmen diese Transkriptionsfaktoren 

Funktionen bei der Zellteilung, der Organogenese, der Differenzierung neuronaler Anlagen 

und der Entwicklung des visuellen Systems ohne aber ektopische Augen induzieren zu können 

(Cheyette et al. 1994; Arendt 2003; Fernald 2006; Schlosser et al. 2008). Für P. dumerilii ist 

bekannt, dass Six1/2 in den Photorezeptorzellen der Adultaugen, aber nicht in den Larvalaugen 

exprimiert wird (Guy 2008; Arendt et al. 2009).

Bei C. teleta konnte ein 975 bp langes, putatives Six1/2-Fragment (Cte-six1/2) gewonnen werden, 

welches in ein 325 AS langes Protein translatiert werden kann. Blast-Suchen in der Datenbank 

des NCBI und ein beispielhaftes Alignment zeigen hohe Sequenzübereinstimmungen von Cte-

six1/2 mit Six1 und Six2 anderer Organismen, insbesondere im Bereich der Homeodomäne und 

Cte-six1/2 weist das für die Unterfamilie typische Tetrapeptid ETSY auf (8.8). Im Vergleich 

mit dem Genmodell des JGI weicht die Klonsequenz an fünf Wobblepositionen sowie in einer 

AS ab. Zusätzlich weist das Modell einen Abschnitt mit 53 bp auf, der nicht in der Sequenz 

des Klones enthalten ist. Ob es sich bei diesen Abweichungen um Fehler im Modell oder 

um Sequenzierfehler handelt, kann nicht abschließend beurteilt werden, zumal Teile des 

fragwürdigen Abschnittes in anderen Modellen gar nicht enthalten sind oder Wiederholungen 

anderer Sequenzbereiche darstellen.

In dem frühen Stadium von C. teleta ist die Expression von Cte-six1/2 auf wenige Domänen im 

anterioren Teil der Larve beschränkt. Diese liegen jeweils weit lateral und in der Horizontalebene 

(Abb. 27, A, B, D). Transkripte von Cte-r-ops zeigen die Lage der Photorzeptorzellen der 

Larvalaugen an (Abb. 27 C, E), in welchen mit der Kolokalisationsanalyse allerdings keine 

Koexpression von Cte-six1/2 und Cte-r-ops festgestellt werden kann (Abb. 27 H, auch F, G).
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Abbildung 27: Expression von Cte-six1/2 (Dig-UTP-Sonde) und 
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 4 von C. teleta bei zwei-
farbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). A, C-H: 
Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior oben, dor-
sal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-six1/2. C-G: Einzel-
schnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. D: Kanal 2: Transmis-
sion Cte-six1/2. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus 
auf Cte-r-ops. G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf Cte-six1/2. 
H: Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. ap – Pho-
torezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptorzelle Larvalauge. 
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

Im sich anschließenden Stadium 9 von C. teleta ist die Expression von Cte-six1/2 immer noch 

beschränkt auf den anterioren Bereich der Larve. Zwei größere Expressionsdomänen, jeweils 

etwa drei Zellen umfassend, liegen lateral nahe der Epidermis und anterio-median davon noch 

einzelne Zellen mit Cte-six1/2-Expression (Abb. 28 A, B, D). Cte-r-ops-Expression findet sich in 

den Photorezeptorzellen der Larval- und Adultaugen (Abb. 28 C, E). Die Kolokalisationsanalyse 

ergibt eine Koexpression von Cte-r-ops und Cte-six1/2 in der Photorezeptorzelle des Adultauges 

und erneut keine in den entsprechenden Zellen des Larvalauges (Abb. 28 H, auch F, G).	

Abbildung 28: Expression von Cte-six1/2 (Dig-UTP-Sonde) und  
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 9 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen. A, C-H: 
Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior oben,  
dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-six1/2. C-G:  
Einzelschnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: z-Maximal-
projektion über gesamten Bilderstapel. D: Kanal 2: Transmission  
Cte-six1/2. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf ap.  
G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf lp. H: Kolo-
kalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. ap – Photo-
rezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptorzelle Larvalauge.  
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.
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Abbildung 29: Expression von Cte-six1/2 (Dig-UTP-Sonde) und 
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im metamorphosierten Stadium von  
C. teleta bei zweifarbiger WMISH im DIK (A-D) und in cLSM-Kanälen 
(E-I). A, C, E-J: Dorsalansicht. Anterior oben. B+D: Lateralansicht. 
Anterior oben, dorsal links, ventral rechts. A-D: Einzelbilder Cte-
six1/2. C: Ausschnitt aus A. D: Ausschnitt aus B. E-I: Einzelschnitte. 
E: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. F: Kanal 2: Transmission Cte-
six1/2. G: Kanal 1+2. H: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf 
Cte-r-ops. I: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-six1/2. 
J: Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. ap – 
Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptorzelle Larvalauge. 
Maßstab: A+B: 100 μm. C-G: 50 μm. H-J: 25 μm.

Im metamorphosierten Stadium von C. teleta findet sich die Expression von Cte-six1/2, 

bis auf einzelne Zellen im Pygidium wie auch in den vorangegangenen Stadien haupt-

sächlich anterior. Klar umrissene Expression in symmetrisch verteilten Zellen und diffuse  

Domänen erstrecken sich dabei von der Epidermis auf der Dorsalseite bis kurz oberhalb des 

ventralen Nervensystems und nehmen das vordere Drittel des Tieres ein (Abb. 29 A-D, F). Die 

Photorezeptorzellen der Adultaugen werden mit Cte-r-ops markiert (Abb. 29 E, G), weisen  

aber in der Analyse keine Koexpression mehr mit Cte-six1/2 auf (Abb. 29 J, auch H, I).

Cte-six1/2 wird bei C. teleta nur in den Photorezeptorzellen der Adultaugen exprimiert, 

allerdings nicht kontinuierlich sondern nur früh in deren Entwicklung.

Eyes absent3.5.3 

Eyes absent ist ebenfalls Teil des Pax-Six-Eyes absent-Dachshund-Netzwerkes und als Protein 

Tyrosin Phosphatase für die Augenentwicklung verschiedenster Organismen wie Drosophila, 

Cladonema oder Amphioxus notwendig, wobei es sowohl als Transkriptionsfaktor als auch 

als Enzym fungieren kann (Jemc & Rebay 2007; Kumar 2009; Vopalensky & Kozmik 2009). 

Bei den Mammalia finden sich vier Paraloge (Eya1-Eya4), wohingegen in Drosophila nur ein 

Gen vorliegt. Proteine der Eya-Familie sind durch zwei Domänen charakterisiert. C-terminal 

liegt die stark konservierte Eya-Domäne, welche für die Interaktion mit anderen Proteinen von 

Bedeutung ist und N-terminal die weniger stark konservierte Eya-Domäne 2, deren genauer 
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Beitrag für die Funktion von Eyes absent teilweise noch unklar ist (Silver et al. 2003; Jemc & 

Rebay 2007). Für P. dumerilii ist eine Expression von Eyes absent in den Photorezeptorzellen 

der Adultaugen bekannt (Arendt et al. 2009).

Für C. teleta konnte ein 1131 bp langes, putatives Eyes absent-Fragment (Cte-eya) gewonnen 

werden, welches in ein 376 AS langes Protein translatiert werden kann. Blast-Suchen in der 

Datenbank des NCBI und ein beispielhaftes Alignment zeigen hohe Sequenzübereinstimmungen 

von Cte-eya mit dem Eyes absent anderer Organismen, insbesondere im Bereich der stark 

konservierten Eya-Domäne (8.9). Im Vergleich mit dem Genmodell des JGI sind keine 

Abweichungen festzustellen. Wie bei Drosophila gibt es auf Basis der annotierten Daten des 

JGI keinen Hinweis auf die Existenz von Paralogen. 

Abbildung 30: Expression von Cte-eya (Dig-UTP-Sonde), Cte-r-
ops und Cte-tdo2 (Fluo-UTP-Sonden) im Stadium 4 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G, I-M). 
A, C-N: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior 
oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-eya. C-G 
+ I-M: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Cte-r-ops. D: Kanal 2: Cte-eya. 
E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt E-Stapel, Fokus ap. G: Ausschnitt 
E-Stapel, Fokus lp. H: Kolokalisationsanalyse. I: Kanal 1: Cte-tdo2. 
J: Kanal 2: Cte-eya. K: Kanal 1+2. L: Ausschnitt K-Stapel Cte-eya. 
M: Ausschnitt K-Stapel Cte-tdo2. N: Kolokalisationsanalyse. ap – 
Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptorzelle Larvalauge.  
Maßstab: A-E + I-K: 50 μm. F-H + L-N: 25 μm.

In dem frühen Stadium von C. teleta wird Cte-eya in vier Domänen im anterioren Drittel der 

Larve exprimiert. Zwei davon liegen anterior des Prototrochs im Bereich der Gehirnanlagen, 

nahe der Epidermis. Zwei weitere Areale mit Cte-eya-Expression befinden sich unmittelbar 

hinter dem Prototroch auf der Ventralseite der Larve, beiderseits des sich entwickelnden 
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Stomodaeums (Abb. 30 A, B, D). Mit Cte-r-ops werden in diesem frühen Stadium sowohl beide 

Photorzeptorzellen der Larvalaugen als auch eine Photorezeptorzelle des Adultauges markiert 

(Abb. 30 C, E). Die Kolokalisationsanalyse ergibt eine regelrechte Eingrenzung der Expression 

von Cte-eya durch die Cte-r-ops-Expression. In der Photorezeptorzelle der Larvalaugen kann 

keine Koexpression der beiden Gene nachgewiesen werden, wohl aber in der Photorezeptorzelle 

der Adultaugen (Abb. 30 H, auch F, G). Eine zusätzlich durchgeführte zweifarbige WMISH 

mit Cte-tdo2 als Marker für die Pigmentzelle und Cte-eya dient der Überprüfung, ob Cte-eya 

eventuell in der Pigmentzelle des Larvalauges exprimiert wird. Dies kann allerdings durch 

durch die fehlende Koexpression in der Kolokalisationsanalyse ausgeschlossen werden, denn 

Cte-eya wird noch weiter anterior exprimiert als Cte-tdo2 (Abb. 30 I-N).

Abbildung 31: Expression von Cte-eya (Dig-UTP-Sonde) und Cte-
r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 9 von C. teleta bei zweifarbiger 
WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). A, C-H: Dorsal-
ansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior oben, dorsal links, 
ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-eya. C-G: Einzelschnitte. C: Kanal 
1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: z-Maximalprojektion über gesamten 
Bilderstapel. D: Kanal 2: Transmission Cte-eya. E: Kanal 1+2. 
F: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf ap. G: Ausschnitt aus  
E-Stapel mit Fokus auf lp. H: Kolokalisationsanalyse über gesamten 
Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptor-
zelle Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-eya-Expression 
an. Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

Im Stadium 9 von C. teleta ist die Expression von Cte-eya im Vergleich zum früheren Stadium 

deutlich reduzierter. Es gibt keinerlei Expression im stomodaealen Bereich mehr, nur anterior 

und posterior des Prototrochs finden sich jeweils zwei distinkte, aber schwache Domänen auf der 

Dorsalseite der Larve (Abb. 31 A, B, D). Cte-r-ops markiert die zwei Paar Photorezeptorzellen 

der Larval- und Adultaugen (Abb. 31 C, E). In der Kolokalisationsanalyse ergibt sich – wie 

bereits im vorangegangenen Stadium – keine Koexpression in der Photorezeptorzelle des 

Larvalauges, erneut aber in der des Adultauges (Abb. 31 H, auch F, G).
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Im metamorphosierten Stadium von C. teleta ist die anteriore Expression von Cte-eya wieder 

großflächiger geworden. Im Prostomium liegen jeweils lateral zwei symmetrisch verteilte, 

längliche Expressionsdomänen, die in ihrem Verlauf an die beiden Loben des Gehirns erinnern. 

Mit einer hohen Vergrößerung wird erkennbar, dass sich anterior davon noch eine weitere, 

sehr feine Expressionsdomäne befindet. Auf der Ventralseite können nun zusätzlich auch 

noch Transkripte im beiderseits des Darms ausgemacht werden (Abb. 32 A-D, F). Cte-r-ops-

Transkripte markieren beide Photorezeptorzellen der Adultaugen (Abb. 32 E, G) und wie in den 

beiden jüngeren Stadien ergibt die Kolokalisationsanalyse eine Koexpression von Cte-eya und 

Cte-r-ops in den Photorezeptorzellen der Adultaugen (Abb. 32 J, auch H, I). 

Cte-eya wird also in allen untersuchten Stadien immer in der Photorezeptorzelle der Adultaugen 

exprimiert, jedoch nie in der Photorezeptorzelle der Larvalaugen.

Dachshund3.5.4 

Dachshund gehört auch zu den Genen des Pax-Six-Eyes absent-Dachshund-Netzwerkes, 

dessen Mitglieder die Entwicklung einer Vielzahl von Geweben beeinflussen (Pappu & Mardon 

2004; Silver & Rebay 2005; Firth & Baker 2009). Die Proteinsequenzen von Dachshund sind 

zwischen Insekten und Vertebraten hoch konserviert, insbesondere die Domänen DD1 und 

DD2 (Davis et al. 1999; Kumar 2009). Ein wichtiger Aspekt der Dachshund-Homologe der 

Bilateria ist ihre Expression und Funktion während der Entwicklung von Photorezeptoren, was 

Abbildung 32: Expression von Cte-eya (Dig-UTP-Sonde) und Cte-r-
ops (Fluo-UTP-Sonde) im metamorphosierten Stadium von C. teleta 
bei zweifarbiger WMISH im DIK (A-D) und in cLSM-Kanälen (E-I). A, 
C, E-J: Dorsalansicht. Anterior oben. B+D: Lateralansicht. Anterior 
oben, dorsal links, ventral rechts. A-D: Einzelbilder Cte-eya. C: Aus-
schnitt aus A. D: Ausschnitt aus B. E-I: Einzelschnitte. E: Kanal 1: Flu-
oreszenz Cte-r-ops. F: Kanal 2: Transmission Cte-eya. G: Kanal 1+2. 
H: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-r-ops. I: Ausschnitt aus 
G-Stapel mit Fokus auf Cte-eya. J: Kolokalisationsanalyse über ge-
samten Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photo- 
rezeptorzelle Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-eya-
Expression an. Maßstab: A+B: 100 μm. C-G: 50 μm. H-J: 25 μm.
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z. B. durch die Fähigkeit ektopische Augen zu induzieren ebenso verdeutlicht wird wie durch 

das Fehlen von Augen bei Nullmutanten in Drosophila (Mardon et al. 1994; Chen et al. 1997; 

Pappu et al. 2005; Fernald 2004). Bei P. dumerilii wird Dachshund in den Photorezeptorzellen 

der Adultaugen, jedoch nicht in denen der Larvalaugen exprimiert (Arendt et al. 2009).

Bei C. teleta konnte ein 1632 bp langes, putatives Dachshund-Fragment (Cte-dac) gewonnen 

werden, welches in ein 544 AS langes Protein translatiert werden kann. Dieses Fragment ist 

das Produkt aus verschiedenen PCR-Ansätzen, da konservierte Bereiche in unterschiedlichen 

Modellen des JGI geführt wurden. Blast-Suchen in der Datenbank des NCBI und ein beispielhaftes 

Alignment zeigen hohe Sequenzübereinstimmungen von Cte-dac mit dem Dachshund anderer 

Organismen, insbesondere im Bereich der konservierten Domänen DD1 und DD2 (8.10). 

Abbildung 33: Expression von Cte-dac (Dig-UTP-Sonde) und 
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 4 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G) 
A, C-H: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior 
oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-dac. C-G: 
Einzelschnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. D: Kanal 2: 
Transmission Cte-dac. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel 
mit Fokus auf Cte-r-ops. G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf 
Cte-dac. H: Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel.  
ap – Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptorzelle 
Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-dac-Expression an. 
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

In dem frühen Stadium von C. teleta ist die Expression von Cte-dac auf wenige, distinkte 

Domänen beschränkt. Zwei sehr feine Domänen liegen in der Horizontalebene sehr weit anterior 

und lateral, nahe der Epidermis. Weitere finden sich in unsymmetrischer Verteilung in der 

posterioren Körperhälfte der Larve, jeweils sehr nah der Epidermis gelegen (Abb. 33 A, B, D).  

Die Expression von Cte-r-ops markiert hier nur die Photorezeptorzelle eines Larvalauges (Abb. 

33 C, E) und aus der Kolokalisationsanalyse ergibt sich keine Koexpression von Cte-dac und 

Cte-r-ops in der Photorezeptorzelle des Larvalauges (Abb. 33 H, auch F, G).

Im Stadium 9 tauchen weitere Cte-dac-Expressionsdomänen auf. Anterior des Prototrochs 

befinden sich nun laterale, klar umrissene aber unsymmetrisch verteilte Domänen im Bereich 
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Abbildung 34: Expression von Cte-dac (Dig-UTP-Sonde) und Cte-
r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 9 von C. teleta bei zweifarbiger 
WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). A, C-H: Dorsal-
ansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior oben, dorsal links, 
ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-dac. C-G: Einzelschnitte. C: 
Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: z-Maximalprojektion über 
gesamten Bilderstapel. D: Kanal 2: Transmission Cte-dac. E: Kanal 
1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf ap. G: Ausschnitt aus 
E-Stapel mit Fokus auf lp. H: Kolokalisationsanalyse über gesamten 
Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptor-
zelle Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-dac-Expression 
an. Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

des sich entwickelnden Gehirns. Im sich entwickelnden ventralen Nervensystem zeigen einzelne 

Zellen eine Cte-dac-Expression, ebenso beiderseits des Darms gelegene Zellen auf der Höhe des 

Telotrochs. Vereinzelte Transkripte können zudem im Stomodaeum ausgemacht werden (Abb. 

34 A, B, D). Mit Cte-r-ops werden hier sowohl die Photorezeptorzellen der Larval- als auch der 

Adultaugen markiert (Abb. 34 C, E). Das Resultat der Kolokalisationsanalyse ist, dass es auch 

in diesem Stadium keine Koexpression von Cte-dac und Cte-r-ops in der Photorezeptorzelle 

der Larvalaugen, wohl aber in denen der Adultaugen gibt (Abb. 34 H, auch F, G).

Abbildung 35: Expression von Cte-dac (Dig-UTP-Sonde) und  
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im metamorphosierten Stadium von C. 
teleta bei zweifarbiger WMISH im DIK (A-D) und in cLSM-Kanälen 
(E-I). A, C, E-J: Dorsalansicht. Anterior oben. B+D: Lateralansicht. 
Anterior oben, dorsal links, ventral rechts. A-D: Einzelbilder Cte-
dac. C: Ausschnitt aus A. D: Ausschnitt aus B. E-I: Einzelschnitte. E: 
Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. F: Kanal 2: Transmission Cte-dac. 
G: Kanal 1+2. H: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-r-ops. I: 
Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-dac. J: Kolokalisations-
analyse über gesamten Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle 
Adultauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-dac-Expression an.  
Maßstab: A+B: 100 μm. C-G: 50 μm. H-J: 25 μm.
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Die Expression von Cte-dac im metamorphosierten Stadium von C. teleta ähnelt der im Stadium 

9. Im Gegensatz zu dem vorangegangenen Stadium wird Cte-dac im Prostomium aber nur noch 

sehr schwach in vier Zellen exprimiert. Im ventralen Nervensystem ist die Expression dafür 

stärker geworden, ebenso in den pygidialen Zellen beiderseits des Darms (Abb. 35 A-D,F, I). 

Mit der Cte-r-ops-Expression werden die beiden Photorezeptorzellen der Adultaugen markiert 

(Abb. 35 E, G). Durch die Kolokalisationsanalyse wird eine Koexpression von Cte-dac und 

Cte-r-ops in den Photorezeptorzellen der Adultaugen wie auch bereits in früheren Stadien 

nachgewiesen (Abb. 35 H, auch I).

Cte-dac wird in allen untersuchten Stadien in der Photorezeptorzelle der Adultaugen exprimiert, 

jedoch nie in der Photorezeptorzelle der Larvalaugen.

Expression weiterer Kandidatengene3.6 

Chx103.6.1 

Chx10 gehört zu der evolutiv alten Klasse der Prd-Gene, die sich durch eine Homeodomäne 

mit sechs diagnostischen Aminosäuren sowie einer ca. 60 AS umfassenden CVC-Domäne 

mit bislang unbekannter Funktion auszeichnen. Letztere trägt ihren Namen aufgrund der vier 

Gene ceh-10, vsx1, vsx2 und Chx10, bei denen sie zuerst identifiziert wurde (Schneitz et al. 

1993; Galliot et al. 1999; Chen & Cepko 2000; Clark et al. 2008). Chx10 spielt eine wichtige 

Rolle bei der Entwicklung der Augen der Mammalia und wird z. B. in den bipolaren Zellen 

der Retina der Vertebraten exprimiert und ist für deren Bildung wichtig und wird mit dem als 

Master-Regulator der Augenentwicklung bezeichneten Gen Pax6 während der Entwicklung 

koexprimiert (Liang & Sandell 2008; Nilsson & Arendt 2008). Da weiterhin bekannt ist, 

dass die Photorezeptorzellen und Pigmentzellen der Larvalaugen bei P. dumerilii Chx10 

exprimieren, jedoch nicht die entsprechenden Zellen der Adultaugen (Arendt et al. 2009), ist es 

nur konsequent, diese Verhältnisse auch bei C. teleta zu untersuchen. 

Bei C. teleta konnte ein 732 bp langes, putatives Chx10-Fragment (Cte-chx10) gewonnen  

werden, welches in ein 243 AS langes Protein translatiert werden kann. Blast-Suchen in der 

Datenbank des NCBI und ein beispielhaftes Alignment zeigen hohe Sequenzübereinstimmungen 

von Cte-chx10 mit dem Chx10 anderer Organismen, insbesondere im Bereich der Homeodomäne 

(8.11). Im Vergleich mit dem Genmodell des JGI weist die Sequenz des Klones Abweichungen 
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an zwei Wobblepositionen sowie in acht AS auf. Zusätzlich befindet sich in der Sequenz 

des Modells des JGI ein 32 AS langer Abschnitt, der so nicht in der Sequenz meines Klones 

vorhanden ist. Hierbei ist allerdings ein fehlerhaft zusammengesetztes Modell denkbar, da Teile 

dieses Abschnittes exakt mit vorangegangenen Sequenzbereichen übereinstimmen, andere Teile 

exakt mit nachfolgenden Sequenzbereichen. 

Abbildung 36: Expression von Cte-chx10 (Dig-UTP-Sonde) 
und Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 4 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). 
A, C-H: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior 
oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-chx10. 
C-G: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: 
z-Maximalprojektion über gesamten Bilderstapel. D: Kanal 2: 
Transmission Cte-chx10. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E- 
Stapel mit Fokus auf ap. G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus 
auf lp. H: Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. 
ap – Photorezeptor Adultauge. lp – Photorezeptor Larvalauge.  
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

Im frühen Stadium von C. teleta ist die Expression von Cte-chx10 deutlich umrissen und auf 

sehr wenige apikale Zellen beschränkt (Abb. 36 A, B, D). Die Cte-r-ops-Expression markiert 

die Photorezeptorzellen der Larval- und Adultaugen (Abb. 36 C, E, auch F, G). Durch 

die Kolokalisationsanalyse kann keine Koexpression von Cte-r-ops und Cte-chx10 in den  

Photorezeptorzellen festgestellt werden (Abb. 36 H).

Im Stadium 9 exprimieren anterior des Prototrochs deutlich mehr Zellen Cte-chx10. Transkripte 

finden sich erneut in apikalen Zellen und in Zellen, die sich von diesem Punkt ausgehend auf 

die Dorsal- und Ventralseite der Larve erstrecken sowie in Zellen im ventralen Nervensystem 

(Abb. 37 A, B, D). Cte-r-ops markiert in diesem Stadium die Photorezeptorzellen der Larval- 

und Adultaugen (Abb. 37 C, auch E-G). Die Kolokalisationsanalyse ergibt eine Koxexpression 

von Cte-r-ops und Cte-chx10 in den Photorezeptorzellen der Adultaugen, jedoch nicht in denen 

des Larvalauges (Abb. 37 H).
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Abbildung 37: Expression von Cte-chx10 (Dig-UTP-Sonde) 
und Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 9 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). 
A, C-H: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior 
oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-chx10. 
C-G: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: 
z-Maximalprojektion über gesamten Bilderstapel. D: Kanal 2: 
Transmission Cte-chx10. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E- 
Stapel mit Fokus auf ap. G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus 
auf lp. H: Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. 
ap – Photorezeptor Adultauge. le – Photorezeptor Larvalauge.  
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

Im metamorphosierten Stadium von C. teleta findet sich im Gegensatz zu jüngeren Stadien keine 

Expression mehr von Cte-chx10 im ventralen Nervensystem und anterior ist sie beschränkt 

auf vier, symmetrisch verteilte Zellen auf der Dorsalseite des Tieres. Zusätzlich finden 

sich Transkripte in einem Teil des Oesophagus (Abb. 38 A-D, F, I). Cte-r-ops markiert die 

Photorezeptorzellen der Adultaugen (Abb. 38 E, G). Das Resultat der Kolokalisationsanalyse 

von Cte-chx10 und Cte-r-ops ist eine Koexpression beider Gene in der Photorezeptorzelle des 

Adultauges (Abb. 38 J, auch H).

Abbildung 38: Expression von Cte-chx10 (Dig-UTP-Sonde) und 
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im metamorphosierten Stadium von C. 
teleta bei zweifarbiger WMISH im DIK (A-D) und in cLSM-Kanälen (E-
I). A, C, E-J: Dorsalansicht. Anterior oben. B+D: Lateralansicht. An-
terior oben, dorsal links, ventral rechts. A-D: Einzelbilder Cte-chx10. 
C: Ausschnitt aus A. D: Ausschnitt aus B. E-I: Einzelschnitte. E: Ka-
nal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. F: Kanal 2: Transmission Cte-chx10. 
G: Kanal 1+2. H: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-r-ops. 
I: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-chx10. J: Kolokalisa-
tionsanalyse über gesamten Bilderstapel. ap – Photo-rezeptorzelle 
Adultauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-chx10-Expression an. 
Maßstab: A+B: 100 μm. C-G: 50 μm. H-J: 25 μm.
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Cte-chx10 wird in den untersuchten Stadien nie in den Photorezeptorzellen der Larvalaugen 

exprimiert, dafür aber in den entsprechenden Zellen der Adultaugen im Stadium 9 und im 

metamorphosierten Stadium.

Single-minded3.6.2 

Bei Single-minded handelt es sich um einen Transkriptionsfaktor, der zur Familie der bHLH-

PAS-Proteine (basic-helix-loop-helix/Per-ARNT-Sim) gehört. Diese kontrolliert eine Vielzahl 

von entwicklungsbiologischen und physiologischen Vorgängen wie circadiane Rhythmik, 

Neurogenese oder Toxinmetabolismus und ist durch das Vorhandensein einer bHLH-Domäne 

und einer PAS-Domäne charakterisiert (Nambu et al. 1991; Crews 1998; Gu et al. 2000; 

Coumailleau et al. 2003). Single-minded spielt eine Schlüsselrolle bei der Entwicklung der 

Zellen der Mittellinie und des zentralen Nervensystems bei Drosophila und ist auch bei der 

Entwicklung des zentralen Nervensystems in der Maus von Bedeutung (Crews & Fan 1999; 

Coumailleau & Duprez 2009). Auch wenn Single-minded vermutlich keine zentrale Rolle bei der 

Augenontogenese spielt, so ist es doch an der Entwicklung des optischen Systems in Drosophila 

beteiligt und wird, in sich entwickelnden Augenscheiben gefunden (Pielage et al. 2002; Umetsu 

et al. 2006) und kann bei ektopischer Expression mit dem Gen fish scheinbar synergistisch die 

Augenentwicklung beeinflussen (Ma et al. 2000). Zusätzlich wird es in den Augen von Adulti 

von Danio rerio (Wen et al. 2002) und in den Photorezeptor- und Pigmentzellen der Larvalaugen 

von P. dumerilii, jedoch nicht in den Zellen seiner Adultaugen exprimiert (Guy 2008; Arendt 

et al. 2009). Diese Beispiele machen Single-minded zu einem interessanten Kandidaten für 

Untersuchungen in C. teleta. 

Bei C. teleta konnte ein 1131 bp langes, putatives Single-minded-Fragment (Cte-sim) gewonnen 

werden, welches in ein 377 AS langes Protein translatiert werden kann. Blast-Suchen in der 

Datenbank des NCBI und ein beispielhaftes Alignment zeigen hohe Sequenzübereinstimmungen 

von Cte-sim mit dem Single-minded anderer Organismen, insbesondere im Bereich der 

bHLH- und der PAS-Domäne (8.12). Im Vergleich mit dem Modell des JGI weist die Sequenz 

meines Klones Abweichungen an drei Wobblepositionen und einer AS auf. Da letztere aber  

durch weitere Klone bestätigt wird, wird hier auf einen geringfügigen Polymorphismus 

geschlossen. 

Die Expression von Cte-sim im frühen Stadium von C. teleta ist anterior beschränkt auf zwei 

sehr feine und distinkte laterale Domänen. Zusätzlich dazu findet sich eine weitaus stärkere und 
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sehr weitläufige Expression, die ab der Hälfte der Larve einseitig den kompletten posterioren 

Bereich einnimmt. Diese Expressionsdomäne erstreckt sich dabei vom ventralen Nervensystem 

fast bis zur Dorsalseite der Larve (Abb. 39 A, B, D). In diesem frühen Stadium wird mit Cte-

r-ops nur eine larvale Photorezeptorzelle markiert (Abb. 39 C, E). Die Kolokalisationsanalyse 

bestätigt, dass keine Koexpression von Cte-sim und Cte-r-ops in der Photorezeptorzelle des 

Larvalauges vorliegt (Abb. 39 H, auch F, G).

Abbildung 39: Expression von Cte-sim (Dig-UTP-Sonde) und 
Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 4 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). 
A, C-H: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior 
oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-sim.  
C-G: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. D: Kanal 
2: Transmission Cte-sim. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel 
mit Fokus auf Cte-r-ops. G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus  
auf Cte-sim. H: Kolokalisationsanalyse über gesamten 
Bilderstapel. lp – Photorezeptorzelle Larvalauge. Pfeilspitzen 
zeigen schwache Cte-sim-Expression an.	   
Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

Abbildung 40: Expression von Cte-sim (Dig-UTP-Sonde) und Cte- 
r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 9 von C. teleta bei zweifarbiger  
WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). A, C-H: Dorsal- 
ansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior oben, dorsal links, 
ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-sim. C-G: Einzelschnitte. 
C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-rops. Insert: z-Maximalprojektion 
über gesamten Bilderstapel. D: Kanal 2: Transmission Cte-sim. 
E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf ap. 
G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf lp. H: Kolokalisationsanalyse 
über gesamten Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle Adultauge. lp –  
Photorezeptorzelle Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-
sim-Expression an. Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

Die beiden feinen anterioren Expressionsdomänen von Cte-sim aus dem frühen Stadium 

bestehen scheinbar im Stadium 9 fort und es finden sich weitere in direkter Nachbarschaft. 
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Die überaus dominante, posteriore Expressionsdomäne ist nicht mehr vorhanden, der posteriore 

Bereich der Larve ist komplett frei von Cte-sim-Expression. Dafür finden sich nun zwei distinkte 

Areale latero-ventral des Stomodaeums mit Cte-sim Expression (Abb. 40 A, B, D). In diesem 

Stadium werden durch die Cte-r-ops-Expression beide larvalen und adulten Photorezeptorzellen 

markiert (Abb. 40 C, auch E). Aus der Kolokalisationsanalyse ergibt sich weiterhin keine 

Koexpression von Cte-sim und Cte-r-ops in der larvalen Photorezeptorzelle, dafür aber in der 

Photorezeptorzelle des Adultauges (Abb. 40 H, auch F, G). 

Auch im metamorphosierten Stadium von C. teleta findet sich eine feine anteriore Cte-sim-

Expression, jetzt allerdings nur noch auf einer Körperseite und weiter dorsal gelegen als 

in früheren Stadien. Die weiteren Expressionsdomänen in der direkten Nachbarschaft in 

vorangegangenen Stadien treten nicht mehr auf. Die Expression im Bereich des Stomodaeums 

aus dem Stadium 9 hat sich hier vergrößert und nimmt nun mehr Raum ein (Abb. 41, A-D, 

auch F, I). Die Cte-r-ops-Expression markiert in diesem Stadium die beiden Photorzeptorzellen 

der Adultaugen (Abb. 41 E, G) und die Kolokalisationsanalyse ergibt wie im Stadium 9 eine 

schwache Koexpression von Cte-r-ops und Cte-sim in der Photorezeptorzelle des Adultauges 

(Abb. 41 J, auch H).

Abbildung 41: Expression von Cte-sim (Dig-UTP-Sonde) und Cte-r-
ops (Fluo-UTP-Sonde) im metamorphosierten Stadium von C. teleta 
bei zweifarbiger WMISH im DIK (A-D) und in cLSM-Kanälen (E-I). 
A, C, E-J: Dorsalansicht. Anterior oben. B+D: Lateralansicht. An-
terior oben, dorsal links, ventral rechts. A-D: Einzelbilder Cte-sim. 
E-I: Einzelschnitte. E: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: z-Maxi- 
malprojektion über gesamten Bilderstapel. F: Kanal 2: Transmission 
Cte-sim. G: Kanal 1+2. H: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf  
Cte-r-ops. I: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-sim. J: Kolo- 
kalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel. ap – Photorezeptor-
zelle Adultauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-sim-Expression 
an. Maßstab: A+B: 100 μm. C-G: 50 μm. H-J: 25 μm.

In den untersuchten Stadien wird Cte-sim stets in der Photorezeptorzelle des Adultauges, aber 

nicht in der Photorezeptorzelle des Larvalauges exprimiert.
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Lhx2/93.6.3 

Eine weitere Unterfamilie der Homeobox-Gene ist die der LIM-Homeobox-Gene, deren 

Mitglieder in sechs Gruppen eingeteilt werden können und durch zwei LIM-Domänen und 

die Homeodomäne charakterisiert sind. Die LIM-Domäne ist nach den Genen lin-11, islet-1 

und mec-3 benannt und wichtig für Protein-Protein Interaktionen. Die evolutiv alten Lhx-

Transkriptionsfaktoren sind an einer Vielzahl von Entwicklungs- und Differenzierungsprozessen 

sowohl in Vertebraten als auch in Invertebraten beteiligt. Dazu gehören z. B. die Entwicklung von 

Gliedmaßen, Augen, die Spezifizierung neuronalen Gewebes und die neuronale Verknüpfung 

sensorischer Strukturen (Porter et al. 1997; Bach 2000; Hobert & Westphal 2000; Holland et 

al. 2007; Farfán et al. 2009; Srivasta et al. 2010). Für P. dumerilii ist bekannt, dass Lhx2 zwar 

in den Photorezeptor- und Pigmentzellen der Larvalaugen, aber nicht denen der Adultaugen 

exprimiert wird (Arendt et al. 2009).

Bei C. teleta konnte ein 834 bp langes Fragment eines LIM-Homeobox-Gens kloniert werden, 

welches in ein 278 AS langes Protein translatiert werden kann. Die Sequenz von C. teleta wurde 

mit MAFFT unter der E-INS-i Option mit Sequenzen verschiedener Typen von LIM-Homeobox 

Genen von Vertretern der Bilateria aligniert. Positionen mit vielen Gaps wurden manuell aus dem 

Alignment entfernt. Die Wahl des besten Substitutionsmodells und die Maximum Likelihood 

Analyse (CAT Modell für rapid bootstraping, automatischer Abbruch nach 250 replicates, 

DAYHOFFF Modell für ML Suche) erfolgte mit RaXML 7.04. In der phylogenetischen Analyse  

(8.13) clustert die Sequenz gut gestützt zusammen mit dem Gen Pdu-lhx2 von P. dumerilii und 

Lhx2 und Lhx9 Genen von Vertebraten. Es handelt sich um ein Ortholog zu diesen Genen und 

erhält die Bezeichnung Cte-lhx2/9. Im Vergleich mit dem Genmodell des JGI weicht die Klon-

sequenz an zwei Wobblepositionen und in zwei anderen AS ab, die durch weitere Klone nicht 

bestätigt werden. Insofern wird hier auf einen PCR- bzw. Sequenzierartefakt geschlossen. 

In dem frühen Stadium von C. teleta ist die Expression von Cte-lhx2/9 auf wenige apikale, 

symmetrisch verteilte Zellen nahe der Epidermins beschränkt (Abb. 42, A, B, D). Cte-r-ops 

markiert in diesem Stadium sowohl die Photorezeptorzellen der Larvalaugen als auch der 

Adultaugen (Abb. 42 C, E). Die Kolokalisationsanalyse ergibt eine Koexpression von Cte-lhx2/9 

und Cte-r-ops in der Photorezeptorzelle des Adultauges, jedoch nicht in der des Larvalauges 

(Abb. 42 H, auch F, G).
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Abbildung 42: Expression von Cte-lhx2/9 (Dig-UTP-Sonde) 
und Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 4 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). 
A, C-H: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior 
oben, dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-lhx2/9. 
C-G: Einzelschnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. D: Kanal 
2: Transmission Cte-lhx2/9. E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus 
E-Stapel mit Fokus auf ap. G: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus 
auf lp. H: Kolokalisationsanalyse über gesamten Bilderstapel.  
ap – Photorezeptorzelle Adultauge. lp – Photorezeptorzelle 
Larvalauge. Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.

Im Stadium 9 von C. teleta finden sich Transkripte von Cte-lhx2/9 erneut nur in wenigen apikalen 

Zellen, etwas dorsaler als im vorangegangenen Stadium (Abb. 43 A, B, D). Transkripte von 

Cte-r-ops markieren die Photorezeptorzellen von Adult- und Larvalaugen (Abb. 43 C, E). Aus 

der Kolokalisationsanalyse von Cte-r-ops und Cte-lhx2/9 resultiert erneut eine Koexpression 

der Gene in der Photorezeptorzelle des Adultauges, jedoch abermals nicht der des Larvalauges 

(Abb. 43 H, auch F, G).

Abbildung 43: Expression von Cte-lhx2/9 (Dig-UTP-Sonde) 
und Cte-r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im Stadium 9 von C. teleta bei 
zweifarbiger WMISH im DIK (A+B) und in cLSM-Kanälen (C-G). A, 
C-H: Dorsalansicht. Anterior oben. B: Lateralansicht. Anterior oben, 
dorsal links, ventral rechts. A+B: Einzelbilder Cte-lhx2/9. C-G: Einzel- 
schnitte. C: Kanal 1: Fluoreszenz Cte-r-ops. Insert: z-Maximalprojektion 
über gesamten Bilderstapel. D: Kanal 2: Transmission Cte-lhx2/9. 
E: Kanal 1+2. F: Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf ap. G: 
Ausschnitt aus E-Stapel mit Fokus auf lp. H: Kolokalisationsanalyse 
über gesamten Bilderstapel. ap – Photorezeptorzelle Adultauge. lp –  
Photorezeptorzelle Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-
lhx2/9-Expression an. Maßstab: A-E: 50 μm. F-H: 25 μm.
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Im metamorphosierten Stadium von C. teleta ist die Cte-lhx2/9-Expression wie bereits in den 

jüngeren Stadien auf wenige dorsale Zellen im anterioren Teil des Tieres beschränkt (Abb. 44 

A-D, F). Die Photorezeptorzellen der Adultaugen werden durch die Expression von Cte-r-ops 

markiert (Abb. 44 E, G) und die Kolokalisationsanalyse von Cte-lhx2/9 und Cte-r-ops ergibt 

dort eine Koexpression beider Gene (Abb. 44 J, auch H, I). 

Abbildung 44: Expression von Cte-lhx2/9 (Dig-UTP-Sonde) und Cte- 
r-ops (Fluo-UTP-Sonde) im metamorphosierten Stadium von C. teleta 
bei zweifarbiger WMISH im DIK (A-D) und in cLSM-Kanälen (E-I) A, 
C, E-J: Dorsalansicht. Anterior oben. B+D: Lateralansicht. Anterior 
oben, dorsal links, ventral rechts. A-D: Einzelbilder Cte-lhx2/9. C: 
Ausschnitt aus A. D: Ausschnitt aus B. E-I: Einzelschnitte. E: Kanal 1: 
Fluoreszenz Cte-r-ops. F: Kanal 2: Transmission Cte-lhx2/9. G: Kanal 
1+2. H: Ausschnitt aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-r-ops. I: Ausschnitt 
aus G-Stapel mit Fokus auf Cte-lhx2/9. J: Kolokalisationsanalyse über 
gesamten Bilderstapel. ap – Photorzeptorzelle Adultauge. lp – Photo- 
rezeptorzelle Larvalauge. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-lhx2/9-
Expression an. Maßstab: A+B: 100 μm. C-G: 50 μm. H-J: 25 μm.

Cte-lhx2/9 wird somit in allen untersuchten Stadien stets in den Photorezeptorzellen der 

Adultaugen, jedoch nie in den Photorzeptorzellen der Larvalaugen exprimiert. 

Strukturelle Charakterisierung 3.7  Cte-ops2-positiver Zellen bei C. teleta

Expression von 3.7.1  Cte-ops2

Wie bei Cte-rops ist die Expression des Opsins Cte-ops2 auf wenige Zellen beschränkt. Im jungen 

Stadium liegen zwei Cte-ops2 positive Zellen eingesenkt ins Gewebe im anterioren Bereich der  

Larve (Abb. 45 A, B, E). Die Zellen nehmen eine mediale Position in der Sagittalebene des 

Tieres ein. Im weiteren Verlauf der Ontogenese verlagern sich die Zellen. Im Stadium 9 sind sie  

ebenfalls tief in das Gewebe eingesenkt aber sie liegen weiter posterior kurz hinter dem Prototroch 

und in der dorsalen Hälfte des Tieres (Abb. 45 C, D, F). Die Position der Zellen unterscheidet 

sich in allen Stadien deutlich von der Lage der Larval- und Adultaugen. Dies deutet darauf hin, 

dass C. teleta weitere, von den Augen unabhängige Photorezeptorzellen besitzt.
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Abbildung 45: Expression von Cte-ops2 (Dig-UTP-Sonde) im Stadium 4 und im Stadium 9 von C. teleta bei ein-
farbiger WMISH im DIK (A-F). A, C, E: Dorsalansicht. Anterior oben. B, D, F: Lateralansicht. Anterior oben, dorsal 
links, ventral rechts. A, B, E: Stadium 4. C, D, F: Stadium 9. Pfeilspitzen zeigen schwache Cte-ops2-Expression 
an. Maßstab: A-F: 50 μm.

Ultrastrukturelle Untersuchungen3.7.2 

Da Cte-ops2 in der evolutiven Analyse der Opsine mit anderen r-Opsinen clustert lag es nahe, 

die Region der Cte-ops2-Expression ultrastrukturell nach weiteren mikrovillären Sinneszellen 

zu durchsuchen. Diese Suche blieb allerdings ohne Erfolg. Allerdings befindet sich im Stadium 

9 in dieser Region eine Gruppe anderer auffälliger Sinneszellen. Diese Zellen liegen posterior 

des Prototrochs dorsal dem Gehirn an. Die Zellen besitzen eine große intrazelluläre Vakuole, 

in die sie eine hohe Zahl von langen, unverzweigten Cilien entsenden (Abb. 46 A, B). Der 

Zellkörper ist um den Zellkern herum stark erweitert und reich an rauem endoplasmatischen 

Retikulum und Mitochondrien. Raues endoplasmatisches Retikulum zieht allerdings auch in 

die dünneren Bereiche der Zellen hinein, die die intrazelluäre Vakuole umschliessen. 

Die Cilien enstpringen an verschiedenen Stellen von der Wandung der Vakuole (Abb. 46 B). 

Sie besitzen einen wohl ausgebildeten Basalkörper, aber keine Cilienwurzeln (Abb. 46 C). 

Das Axonem ist basal nach dem 9 x 2 + 2-Muster (Abb. 46 D) aufgebaut. Weiter apikal fehlt 

das zentrale Mikrotubulipaar jedoch (Abb. 46 E). Dies stützt die Annahme einer sensorischen 

Funktion der Cilien, da Reduktionen des Axonems häufig bei immotilen, sensorischen Cilien 

zu beobachten sind (Purschke et al. 2006; Berbari et al. 2009). Die ultrastrukturell untersuchten 

Zellen korrespondieren in ihrer Lage sehr gut mit den im Abschnitt 3.2.2 immunhistochemisch 

charakterisierten ciliären Sinnesorganen. In dieser Region gibt es außer den beschriebenen 

Zellen keine Strukturen, für die ein so intensives Tubulin-Signal zu erwarten ist, wie es hier 

beobachtet wurde.
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Abbildung 46: Ultrastruktur eines ciliären Phaosoms dorsal im Gehirn von C. teleta im Stadium 9. A: Das Cyto- 
plasma des Zellkörpers (sc cy) ist reich an rauem endoplasmatischem Retikulum (rer) und umschliesst eine mit 
Cilien (ci) gefüllte intrazelluläre Vakuole (sc v). B: Die Cilien enstpringen an verschiedenen Stellen der Wandung der  
Vakuole. C: Die Cilien weisen wohl ausgebildete Basalkörper auf (bb). D: Basal besitzen die Cilien ein vollständi-
ges Axonem nach dem 9*2+2-Muster. E: Im apikalen Bereich der Cilien weist das Axonem kein zentrales  
Mikrotubulipaar auf. mi – Mitochondrien. nu – Zellkern. prc cy – Cytoplasma Photorezeptorzelle. Maßstab: A: 1 μm. 
B: 500 nm. C-E: 200 nm.

Expression von 3.7.3  Cte-ops2 und Antikörperfärbung

Um zu überprüfen, ob wirklich diese ciliären Sinneszellen für die Expression von Cte-ops2 

verantwortlich sind, wurde die Detektion der Genexpression mit dem immunhistochemischen 

Nachweis von acetyliertem a-Tubulin im jungen Stadium und im Stadium 9 kombiniert. 
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Abbildung 47: Antikörperfärbungen gegen acetyliertes a-Tubulin und Expression von Cte-ops2 bei einfarbiger 
WMISH im Stadium 4 und im Stadium 9 von C. teleta in cLSM-Kanälen (A-E). A-F: Dorsalansicht. Anterior oben. 
A-C: Stadium 4. D-F: Stadium 9. A: Kanal 1: Fluoreszenz a-Tubulin. B: Kanal 2: Transmission Cte-ops2. C: Kanal 
1+2. D: Fluoreszenz a-Tubulin. E: Kanal 2: Transmission Cte-ops2. F: Kombinierte z-Maximalprojektion jeweils 
über gesamten Bilderstapel von Kanal 1+2. Maßstab: A-F: 25 μm

Wie zuvor konnten wieder nur zwei Cte-ops2-Signale aber sechs Tubulin-Signale nachgewiesen 

werden. Die Cte-ops2-Signale grenzen dabei direkt an ihnen benachbarte Tubulin-Signale an 

(Abb. 47 A-F). Die hochauflösende Detektion des Expressionssignals im Reflektionsmodus 

(Jékely & Arendt 2007) am cLSM zeigt, dass die Signale dabei zwar nicht überlappen, aber 

dass das Cte-ops2-Signal das Tubulin-Signal zum Teil umhüllt (Abb. 47 F).

Ciliäre Photorezeptoren bei 3.8  M. vesiculosum

Für M. vesiculosum konnte ausgehend von Material der Branchialkrone ein 1093 bp langes 

Fragment eines Orthologs des c-Opsins von P. dumerilii kloniert werden, welches in ein 364 AS 

langes Protein translatiert werden kann. Damit handelt es sich um das zweite c-Opsin bei einem 

Polychaeten, für das Expressionsdaten vorliegen. 

Das extracerebrale Auge (Richter et al. 2010) von M. vesiculosum hebt sich in unbehandelter 

Form durch das dunkle Pigment deutlich von dem helleren Radiolus und den Pinulae der Krone 

ab (Abb. 48 A, B). Durch die Behandlung während einer WMISH verlieren diese Strukturen 

jene typische Färbung jedoch (Abb. 48 C). Die Expression von Mve-c-ops ist in Kronenmaterial 

von M. vesiculosum scharf umrissen und nur auf den Bereich des Auges beschränkt (Abb. 48 D). 
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Abbildung 48: Expression des ciliären Opsins Mve-c-ops (Dig-UTP-Sonde) in den Augen der Branchialkrone von 
M. vesiculosum bei einfarbiger WMISH im DIK. Distales Ende des Radiolus jeweils links. A+B: Unbehandelte 
Präparate. C: Kontrolle. D: Expression Mve-c-ops. a – Auge. p – Pinnulus. rd – Radiolus. Maßstab: A: 200 μm.  
B: 20 μm. C+D: 100 μm.
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Diskussion4 

Opsine 4.1 

Als Photorezeptormoleküle visueller Systeme sind Opsine von immenser Bedeutung. Alle 

Sehvorgänge im Tierreich basieren auf der Detektion des Lichts durch diesen Typ G-Protein 

gekoppelter Rezeptoren (Nilsson 2009; Shichida & Matsuyama 2009). Das erste Opsin wurde 

1982 sequenziert (Shichida & Matsuyama 2009). Heute sind bereits über 1000 bekannt, die 

aufgrund der Sequenzevolution konservierter Protein-Interaktionsstellen zu verschiedenen 

Gruppen zusammengefasst werden und als spezifische Marker von Photorezeptorzellen in 

unterschiedlichen Taxa genutzt werden können. So exprimieren ciliäre und rhabdomerische 

Photorezeptorzellen unterschiedliche Opsine (c-Opsine und r-Opsine), die schon sehr früh in der  

Evolution der Metazoa, wahrscheinlich in der Stammlinie der Bilateria oder der Cnidaria und 

Bilateria entstanden sind (Arendt et al. 2004; Nilsson 2004; Terakita 2005; Yau & Hardie 2009; 

Ullrich-Lüter et al. 2011). 

Die meisten Opsine sind von Vertebrata und Arthropoda bekannt. Von Vertretern der 

Lophotrochozoa liegen hingegen bisher nur wenige Opsinsequenzen vor, die meisten von 

Molluska. Vor diesem Hintergrund ist es auf den ersten Blick erstaunlich, dass im Rahmen dieser  

Arbeit im Genom von Capitella teleta, einem überwiegend im Sediment lebenden Organismus, 

acht verschiedene Opsinsequenzen gefunden wurden. Da sieben von ihnen auch aus cDNA 

kloniert wurden, ist offensichtlich, dass diese auch tatsächlich exprimiert werden. Diese hohe 

Zahl an Opsinen deckt sich allerdings mit Resultaten bei anderen Invertebraten, bei denen 

genomische Daten zur Verfügung stehen. So wurden auch bei dem Seeigel Strongylocentrotus 

purpuratus, bei dem bis vor kurzem keinerlei Photorezeptoren beschrieben waren, sechs 

verschiedene Opsine gefunden (Raible et al. 2006; Ullrich-Lüter et al. 2011). Auch bei dem 

Gastropoden Lottia gigantea, dessen gesamter Körper dorsal von einer Kalkschale bedeckt ist,  

gibt es im Genom den Hinweis auf die Existenz von 13 verschiedenen Opsinen (pers. 

Kommunikation Harald Hausen). Bei einzelnen Vertretern der Cnidaria sind sogar bis zu 20 

verschiedene Opsine beschrieben (Suga et al. 2008). Der evolutive Ursprung dieser Diversität 

von Opsinen in den einzelnen Organismen kann allerdings sehr unterschiedlich sein. So gehört  

die überwiegende Zahl von Opsinen der Cnidaria einer Gruppe von Sequenzen an, den 

Cnidopsinen, die keine Opsine anderer Organismen enthält (Suga et al. 2008). Diese Opsine 
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divergierten somit rein innerhalb der Cnidaria und zu der beobachteten Vielfalt gibt es keine 

Entsprechung bei anderen Tieren. Die evolutive Analyse der Opsine von S. purpuratus ergab 

dagegen, dass zumindest vier der sechs im Genom vorhandenen Opsine verschiedenen 

Opsintypen angehören (Raible et al. 2006), die sowohl bei anderen Deuterostomia als auch bei  

Protostomia vorkommen und deren vergleichende Charakterisierung Hinweise auf den 

evolutiven Ursprung verschiedener Photorezeptortypen gibt (Ullrich-Lüter et al. 2011). Wie 

später diskutiert wird, weisen innerhalb der Protostomia vor allem Lophotrochozoa, zu denen 

auch C. teleta gehört, einen ähnlich breiten Fundus an evolutiv alten Opsintypen auf. Sie sind 

daher für die Rekonstruktion der Evolution von besonderem Interesse.

Evolution von Opsinen4.1.1 

Die frühe Evolution der Opsine ist noch in vielen Punkten umstritten (Suga et al. 2008; 

Plachetziki et al. 2010). Außerhalb der Bilateria sind Opsine bisher nur von Cnidaria bekannt und  

die meisten ihrer Opsine, die Cnidopsine besitzen wie dargelegt keine direkten Orthologa 

innerhalb der Bilateria. Die Position der wenigen weiteren Opsine von Cnidaria in Opsinbäumen 

ist unsicher und der evolutive Zusammenhang zwischen Cnidopsinen und den von Bilateria 

bekannten c-Opsinen und r-Opsinen daher umstritten (Koyanagi et al. 2008c; Kozmik et al. 

2008). Hier liefert die eigene evolutive Analyse auch keinen weiteren Aufschluss. Einige Autoren  

hypothetisieren die Duplikation eines Ur-Opsin noch in der gemeinsamen Stammlinie der 

Cnidaria und Bilateria, aus der dann einerseits die c-Opsine und andererseits alle anderen Opsine 

inklusive der Cnidopsine hervorgegangen sind (Suga et al. 2008; Nilsson 2009; Vopalensky &  

Kozmik 2009). Eng damit verknüpft ist die Frage nach dem Ursprung der ciliären und 

rhabdomerischen Photorezeptorzellen, für den Suga et al. (2008) zwei mögliche Szenarien 

skizzieren, die sich u. a. darin unterscheiden, ob im letzten gemeinsamen Vorfahren der Cnidaria 

und Bilateria ciliäre und rhabdomerische Photorezeptorzellen bereits getrennt waren oder ob 

es eine Photorezeptorzelle gab, die beide Typen vereinte. Für eine Klärung sind hier weitere 

Untersuchungen notwendig.

Innerhalb der Bilateria sind die Verhältnisse klarer. Es gibt einige Typen von Opsinen, bei denen 

mittlerweile viel dafür spricht, dass sie schon in der Stammart der Bilateria vorhanden waren und  

dann im Laufe der Evolution weiter diversifizierten (Arendt et al. 2004; Terakita 2005; Raible et  

al. 2006; Suga et al. 2008). C-Opsine waren lange Zeit zwar nur für die Vertebraten bekannt, bei  

denen sie z. B. zahlreich zum Farbensehen diversifizierten (Terakita 2005) und bei denen 
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zusätzlich auch den c-Opsinen ähnliche, nicht-visuelle Opsine wie Pinopsin oder Encephalopsin 

vorhanden sind (Shichida & Matsuyama 2009). Sukzessive wurden c-Opsine auch bei Tunicata  

(Kusakabe et al. 2001; Kusakabe & Tsuda 2007) und Echinodermata (Raible et al. 2006) 

gefunden. Sehr viel erstaunlicher war aber die Beschreibung des ersten c-Opsins für die 

Protostomia durch Arendt et al. (2004) bei Platynereis dumerilii und später der Fund 

eines orthologen Gens bei Apis mellifera durch Velarde et al. (2005) und kürzlich auch bei  

Brachiopoda (Passamaneck et al. 2011). Diese Opsine gruppieren in den jeweiligen Analysen klar 

mit den c-Opsinen der Deuterostomier zusammen und die c-Opsine der Proto- und Deuterostomia 

weisen charakteristische, konservierte Sequenzbereiche auf (Velarde et al. 2005; Passamaneck 

et al. 2011). Im Rahmen dieser Arbeit wurde ein weiteres c-Opsin (Mve-c-ops) bei dem  

Polychaeten Megalomma vesiculosum gefunden. Für C. teleta konnte hingegen kein c-Opsin  

gefunden werden. Auch im Genom von Helobdella robusta und L. gigantea gibt es keine  

Hinweise auf die Existenz von c-Opsinen (pers. Kommunikation Harald Hausen). Bei C. teleta, 

H. robusta und L. gigantea fehlt dieser Opsintyp sicher sekundär und offensichtlich wurden 

c-Opsine innerhalb der Annelida und Molluska unabhängig voneinander reduziert, denn die evo-

lutive Analyse der Opsine zeigt deutlich, dass die c-Opsine von M. vesiculosum und P. dumerilii 

einen gemeinsamen Vorläufer gehabt haben und die Annahme einer konvergenten Entwicklung 

nicht sparsam wäre. Angesichts des positiven Befundes bei M. vesiculosum ist nun klar,  

dass c-Opsine innerhalb der Annelida nicht auf die Teilgruppe der Errantia beschränkt sind, der 

P. dumerilii angehört. Die Stellung von M. vesiculosum innerhalb der nach neuen molekularen 

Daten gut begründeten Sedentaria (Struck et al. 2011), legt vielmehr nahe, dass dieser Opsintyp 

innerhalb der Annelida recht weit verbreitet sein kann. Wie später diskutiert wird, weisen die 

eigenen Befunde daraufhin, dass die Funktion der c-Opsine innerhalb der Annelida variabler 

ist, als bisher angenommen wurde. 

Im Gegensatz zu c-Opsinen sind r-Opsine seit Langem von Invertebraten bekannt (Yau & Hardie  

2009) und als visuelle Photopigmente der Arthropoda und anderer Protostomia zum Teil intensiv  

bearbeitet worden. Bei Vertebraten hingegen wurde dieser Opsintyp erst spät in Form des  

Melanopsins entdeckt (Provencio et al. 1998). Dieses wird nicht von den visuellen 

Photorezeptorzellen der Retina, sondern in den retinalen Ganglienzellen exprimiert und dient der  

circadianen Rhythmik (Kumbalasiri & Provencio 2005; Panda et al. 2005; Hankins et al. 2008). 

Innerhalb der Deuterostomia wurden r-Opsine dann auch bei Cephalochordata und  

Echinodermata gefunden (Koyanagi et al. 2005, Raible et al. 2006; Koyanagi & Terakita 2008b; 

Ullrich-Lüter et al. 2011). Diese Organismen besitzen jeweils nur einen Vertreter dieses 



Diskussion	 88

Opsintyps. Innerhalb der Protostomia besitzen Vertreter der Arthropoda in der Regel mehrere  

verschiedene r-Opsine, die im Zuge der Evolution des Farbensehens diversifizierten (Wakakuwa  

et al. 2005; Koyanagi et al. 2008a). Bei Lophotrochozoa sind r-Opsine bekannt aus 

Plathelminthes, Molluska und Anneliden (Arendt et al. 2002; Terakita 2005). In der Regel 

besitzen die Vertreter dieser Taxa jeweils immer nur ein solches Opsin. Selbst bei Cephalopoda 

mit ihren leistungsfähigen Augen gibt es nur wenige Hinweise auf die Existenz paraloger r- 

Opsine (Matsui et al. 1988). Im Rahmen dieser Arbeit wurde bei C. teleta nach intensiver Suche 

in den genomischen Ressourcen auch nur ein klares r-Opsin (Cte-r-ops) gefunden. Dieses 

gruppiert mit anderen r-Opsinen von Annelida und Lophotrochozoa zusammen und weist auch 

den für r-Opsine typischen Sequenzabschnitt zwischen der 7. und 8. Helix auf. Klare Hinweise 

auf die Existenz mehrere r-Opsine gibt es dagegen im Genom des Clitellaten H. robusta, aber 

auch bei P. dumerilii (pers. Kommunikation Gáspár Jékely). Während die evolutive Analyse der 

Opsine zeigt, dass die vier Opsine von H. robusta direkt zusammen gruppieren, sind die beiden r- 

Opsine von P. dumerilii offensichtlich älter. Da Cte-r-ops und die Opsine von H. robusta gut  

unterstützt mit dem erst seit kurzem bekannten Pdu-r-ops3 von P. dumerilii gruppieren, gehen 

diese Opsine auf einen Vorläufer in der letzten gemeinsamen Stammart von C. teleta, P.  

dumerilii und H. robusta zurück. Aufgrund der entfernten phylogenetischen Stellung von C. 

teleta und P. dumerilii liegt es nahe, dass es sich hier um den Vorfahr der Annelida handelte. Da 

Pdu-r-ops1 nicht in diese Gruppe von r-Opsinen fällt, waren hier also schon zwei verschiedene r- 

Opsine (r-ops1 und r-ops3) vorhanden. Offensichtlich sind beide Varianten bei P. dumerilii 

erhalten geblieben, wogegen r-ops1 in der Linie zu C. teleta und H. robusta verloren gegangen 

ist. 

Die evolutive Herkunft der zwei weiteren Opsine von C. teleta (Cte-ops2, Cte-ops3), die sehr 

gut gestützt mit r-Opsinen gruppieren, ist schwer zu beurteilen. Aufgrund der relativ kurzen  

Astlängen, sind Cte-ops2 und Cte-ops3 erst vor kürzerer Zeit aus einem nur ihnen  

gemeinsamen Vorläufer hervorgegangen. Ihre Position an der Basis aller r-Opsine spricht gegen 

einen direkten Bezug zu anderen r-Opsinen von Lophotrochozoa. Aufgrund des langen Astes bis  

zur Aufspaltung kann long branch attraction als Ursache für die basale Einordnung aber nicht 

ausgeschlossen werden. Gegen eine Stellung innerhalb der bisher bekannten r-Opsine spricht  

aber auch die fehlende Übereinstimmung in dem in allen r-Opsinen hoch konservierten 

Sequenzabschnitt zwischen der 7. und 8. Helix. Eventuell können erst künftige Analysen, die 

weitere Opsinsequenzen integrieren, genaueren Aufschluss über die Evolution dieser Opsine 

geben. Aus Perspektive der Evolution von Photorezeptorzellen bleibt es jedoch außerordentlich 
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interessant, dass Cte-ops2 nicht in rhabdomerischen, sondern in ciliären Photorezeptorzellen 

exprimiert wird, wie später noch diskutiert wird.

Von den Protostomia sind aber auch noch andere Opsine bekannt wie z. B. das Go-Opsin bei 

Molluska, welches in ciliären Photorezeptoren exprimiert wird (Kojima et al. 1997; Shichida &  

Matsuyama 2009). Diese Go-Opsine existieren auch in Cephalochordata (Koyanagi et al. 2002) 

und Echinodermata (Raible et al. 2006), weshalb auch dieser Opsintyp schon im letzten 

Vorfahren der Bilateria vorhanden gewesen sein muss. Allerdings gibt es für das Vorhandensein 

dieses Opsins innerhalb der Annelida keinerlei Hinweise und auch die Suche im Genom von C.  

teleta hat keine Hinweise darauf ergeben. Dafür wurde aber bei C. teleta mit Cte-ops7 das erste 

Ortholog von Neuropsin (Opn5) bei einem Protostomier gefunden. Dieses gehört zu einer 

Gruppe von Opsinen über deren Funktion bisher nur sehr wenig bekannt ist, die offensichtlich 

näher mit den Go-Opsinen verwandt sind und die z. B. bei der Maus und bei dem Menschen 

beschrieben sind (Tarttelin et al. 2003; Terakita 2005; Yau & Hardie 2009). Ingesamt fünf Gene 

(Cte-ops4 – Cte-ops8) clustern in der eigenen Analyse gut unterstützt miteinander und gruppieren 

sich in die Neuropsine ein. In der Konsequenz kann die Existenz eines weiteren Opsintyps – 

Neuropsin (Opn5) – im letzten gemeinsamen Vorfahren der Bilateria angenommen werden. 

Zusammengefasst lässt sich sagen, dass die Lophotrochozoa deutlich mehr unterschiedliche und  

evolutiv alte Opsintypen aufweisen als die Arthropoda. Auch wenn funktionelle Daten oft noch 

fehlen sind die Lophotrochozoa daher besonders interessant für die Rekonstruktion der Evolution 

von Photorezeptorzellen. Aus dem Vergleich von Photorezeptorzellen von Lophotrochozoa und 

Vertebrata lassen sich besser Hypothesen zum Grundmuster der Bilateria ableiten als bei einem 

Vergleich mit Arthropoda.

Larval- und Adultaugen4.2   von C. teleta und P. dumerilii im Vergleich

Die Homologie von Larval- und Adultaugen innerhalb der Annelida ist nicht klar und anhand 

rein struktureller Daten bisher nicht abschliessend zu bewerten. Es bietet sich ein integrativer 

Vergleich eines sedentären Polychaeten (C. teleta) mit einem erranten Polychaeten (P. dumerilii) 

auf der Grundlage von ultrastrukturellen Daten sowie den Opsinen und anderen molekularen 

Markern an, haben sich doch z. B. Opsine als probater Marker für Photorezeptorzellen erwiesen 

(Arendt 2003; Passamaneck et al. 2011; Ullrich-Lüter et al. 2011) Dafür spricht auch das bereits 

diskutierte Vorhandensein von zwei r-Opsinen (r-ops3, r-ops1) innerhalb der Annelida.
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Sowohl auf molekularem als auch auf ultrastrukturellem Niveau gibt es jeweils deutliche 

Übereinstimmungen zwischen den Larval- bzw. Adultaugen von C. teleta und P. dumerilii, die 

Befunde decken sich aber nicht komplett. 

Die Ultrastruktur der Larvalaugen von C. teleta ähnelt der von P. dumerilli stark. Es handelt sich 

in beiden Fällen um einfach aufgebaute, rhabdomerische, inverse Pigmentbecheraugen (Rhode 

1992, 1993), wie sie auch bei Larven vieler anderer Anneliden zu finden sind (Purschke et al. 

2006). Strukturell betrachtet gibt es Evidenzen für eine Homologie (Bartolomaeus 1992). Die 

Adultaugen wiederum sind klar von den Larvalaugen abgrenzbar und es gibt Übereinstimmungen 

zwischen beiden Taxa. Sowohl bei P. dumerilii als auch bei C. teleta handelt es sich um 

multizelluläre, rhabdomerische, everse Augen, die bei C. teleta aber kleiner sind. Im Fall von P.  

dumerilii enthält die Photorezeptorzelle des Adultauges zudem noch Pigmentgranula die weder in  

eigenen Untersuchungen noch durch Rhode (1993) bei C. teleta beobachtet wurden. Die 

Stützzellen formen bei P. dumerilii zusätzlich eine ausgeprägte Linse. Die Ontogenese der 

Adultaugen unterscheidet sich zwischen C. teleta und P. dumerilii. Während die Adultaugen von  

C. teleta sehr früh entstehen und nicht erst nach der Metamorphose der Larven wie von Rhode 

(1993) angenommen und lange unpigmentiert sind, entstehen die Adultaugen von P. dumerilii 

spät in der Ontogenese und weisen direkt eine Pigmentierung auf. Die verfügbaren strukturellen 

Daten liefern hier also keine deutlichen Hinweise auf Homologien, weshalb sie mit molekularen 

Daten kombiniert werden.

Unterschiede zwischen den Larval- und Adultaugen bei C. teleta spiegeln sich auch auf 

molekularer Ebene wieder. Von den untersuchten Genen werden nur drei überhaupt in den 

Photorezeptorzellen der Larvalaugen exprimiert, Cte-r-ops, Cte-spr und Cte-VAChT, wobei Cte- 

VAChT exklusiv in den Photorezeptorzellen der Larvalaugen exprimiert wird. Die Gene Cte-

chx10, Cte-dac, Cte-eya, Cte-FVRI, Cte-Gqa, Cte-lhx2/9, Cte-pax6, Cte-sim, Cte-six1/2 werden  

exklusiv in den Photorezeptorzellen der Adultaugen exprimiert. Cte-r-ops und Cte-spr werden  

sowohl in den Photorzeptorzellen der Larvalaugen als auch in denen der Adultaugen exprimiert. 

Cte-tdo2 wird zunächst nur in der Pigmentzelle und zu einem späteren Zeitpunkt in der 

Photorezeptorzelle des Adultauges exprimiert. Auch bei P. dumerilii unterscheiden sich die 

Larval- und Adultaugen deutlich auf molekularer Ebene (Guy 2008). Zum Teil decken sich diese 

Befunde, aber es gibt auch Unterschiede zwischen beiden Arten, weshalb eine differenzierte 

Betrachtung nötig ist.
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Transmitter und Neuropeptide4.2.1 

In den untersuchten Stadien von C. teleta waren stets nur die Photorezeptorzellen der 

Larvalaugen Cte-VAChT-positiv, die der Adultaugen jedoch nie. Diese Ergebnisse stehen im 

Einklang mit den Daten von Jékely et al. (2008), welche die Photorezeptorzelle des Larvalauges 

von P. dumerilii u. a. durch VAChT-Expression als cholinerg und das Larvalauge der Phototaxis 

dienend identifiziert haben. Im Fall von P. dumerilii haben Jékely et al. (2008) gezeigt, dass ein 

axonaler Kontakt zwischen der Photorezeptorzelle des Larvalauges und einzelnen, multiciliären 

Zellen des Protrotrochs besteht. Der Cilienschlag dieser Zellen ändert sich in Abhängigkeit von 

der Belichtung der Photorezeptorzelle und bestimmt die Schwimmrichtung der Larve und ist an  

Acetylcholin gekoppelt. Deshalb wurde mit einem einfachen Versuchsaufbau die Phototaxis 

früher Larvenstadien von C. teleta in Ab- und Anwesenheit des Acetylcholin-Antagonisten 

α-Bungarotoxin untersucht. Das Resultat dieser qualitativen Experimente ist, dass wie auch bei  

P. dumerilii die Phototaxis und das zielgerichtete Schwimmen der Larven von C. teleta durch  

α-Bungarotoxin gehemmt wird, allerdings erst bei etwa 10-fach höherer Konzentration des 

Blockers (500 nM). Da hier verschiedenste Faktoren wie z. B. Dicke der Kutikula oder Anzahl  

der entsprechenden Rezeptoren eine Rolle spielen können, bleibt eine Erklärung für die 

Unterschiede in der Konzentration spekulativ. Auch wenn die ultrastrukturellen Daten für einen 

Zellausläufer der Photorezeptorzelle des Larvalauges nicht ganz eindeutig sind, so zieht er doch 

in Richtung des Prototroch, was angesichts der Situation bei P. dumerilii eine direkte Innervation  

multiciliärer Zellen des Prototrochs auch bei C. teleta durchaus wahrscheinlich macht. Die 

Ergebnisse lassen grundsätzlich auf eine Regulierung der Phototaxis bei C. teleta durch die  

Photorezeptorzellen des Larvalauges unter Beteiligung von Acetylcholin schließen, wohingegen  

eine Beteiligung der in den untersuchten Stadien zudem unpigmentierten Adultaugen 

unwahrscheinlich ist. Anhand der vorliegenden Daten für P. dumerilii und C. teleta eine 

cholinerge Natur der Larvalaugen von Anneliden hypothetisieren. Für P. dumerilii gibt Guy 

(2008) auch Hinweise auf eine glutamerge Natur der Adultaugen durch den vesikulären 

Glutamat-Transporter, einen Neurotransmitter, der u. a. an der Einlagerung von Glutamat in 

synaptische Vesikel beteiligt ist und als Marker für glutamerge Neuronen genutzt werden kann 

(Bai et al. 2001). Bei der Überprüfung der Sequenzdaten von C. teleta konnte ein Kandidat 

ausgemacht werden (jgi|Capca1|177109|estExt_Genewise1Plus.C_170134), dessen Orthologie 

und Expression aber experimentell zu überprüfen sind.
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Das FMFRamid ähnliche Neuropeptid Cte-FVRI wird bei C. teleta nur in der Photorezeptorzelle 

des Adultauges im Stadium 9 mit dem r-Opsin Cte-r-ops koexprimiert. Auch wenn die genaue 

Funktion von FVRIamid derzeit noch unbekannt ist, so findet es sich doch ebenfalls bei P. 

dumerilii (Guy 2008; Jékely et al. 2008) in den Photorezeptorzellen der Adultaugen, wodurch 

eine weitere Verbreitung innerhalb der Annelida und eine konservierte Funktion denkbar ist. 

Prinzipiell scheint FVRIamid weiter verbreitet zu sein, da sich z. B. ein adäquates Modell 

(jgi|Lotgi1|228288|estExt_fgenesh2_pg.C_sca_20198) auch im Genom des Mollusken L. 

gigantea findet. 

Das RDGN-Netzwerk in der Augenentwicklung bei Annelida4.2.2 

Nach Jemc & Rebay (2007) zeichnen sich die Mitglieder des RDGN-Netzwerkes Pax-Six-

Eyes absent-Dachshund bei Drosophila u. a. dadurch aus, dass das Resultat eines Verlustes der  

Genfunktion völlig fehlende oder defekte Augen sind und das ektopische Augen durch eine 

Fehlexpression induziert werden können. Allerdings greifen Kozmik et al. (2007) auf den Begriff 

Pax-Six-Eyes absent-Dachshund-Netzwerk (PSEDN) zurück, um zu verdeutlichen, dass diese  

Gene auch bei anderen Entwicklungsprozessen eine wichtige Rolle spielen. 

Auch bei vielen anderen Organismen nehmen diese Gene eine bedeutende Funktion in der 

Augenentwicklung ein, auch wenn scheinbar nicht immer alle der Gene beteiligt sein müssen 

(Yang et al. 2009a, 2009b). Bei Annelida gibt es offensichtlich deutliche Unterschiede 

zwischen Larval- und Adultauge. Sowohl bei C. teleta als auch P. dumerilii unterscheidet sich 

die Expression von Pax6, Six, Eyes absent und Dachshund in Larval- und Adultaugen deutlich.  

Bei C. teleta werden diese Gene ausschließlich in den Photorezeptorzellen der Adultaugen 

exprimiert, jedoch nicht in denen der Larvalaugen. Drei der Gene (Six, Eyes absent und  

Dachshund) sind bei P. dumerilli ebenfalls adultaugenspezifisch, Pax6 jedoch 

larvalaugenspezifisch (Guy 2008). Damit scheint die Entwicklung der Larvalaugen von C. teleta 

vollständig und bei P. dumerilii weitgehend nicht mehr auf die Aktivität der RDGN-Gene in den 

Zellen angewiesen zu sein. Vor dem Hintergrund, dass alle vier Gene bei C. teleta nicht in der 

larvalen Photorezeptorzelle selbst, aber in relativer Nähe dazu exprimiert werden, ist allerdings 

die Argumentation von Baker & Firth (2011) interessant. Dieser zufolge können Mitglieder des 

RDGN-Netzwerkes dynamisch durch Zell-Zell-Signale reguliert werden und die Ausprägung der  

Augen kann durch sekundäre Transkriptionsfaktoren bestimmt werden, die selbst keine RDGN-

Gene sind, wohl aber ein primäres Ziel derselben. Dafür würde auch sprechen, dass Winchell 
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et al. (2010) für Neanthes arenaceodentata (Annelida) keine Dachshund-Expression in den 

sich entwickelnden Augen nachweisen konnten, wohl aber in peripheren Zellen davon.

Pax64.2.2.1 

Durch seine scheinbar essentielle Funktion bei der Augenentwicklung in verschiedenen 

Organismen und der Fähigkeit ektopische Augenbildung zu induzieren wird Pax6 häufig als 

Master-Regulator oder master control gene der Augenentwicklung der Bilateria bezeichnet  

und ist bei allen bisher untersuchten Bilateria mit der Augenentwicklung verknüpft (Gehring &  

Ikeo 1999; Ashery-Padan & Gruss 2001; Gehring & Seimiya 2010). Allerdings wird dieser 

Begriff von anderen Autoren abgelehnt, da er eine Stellung von Pax6 an der Spitze einer 

Genkaskade impliziert (Fernald 2000; Vopalensky & Kozmik 2009) und eine exklusive Funktion 

von Pax6 bei der Entwicklung von Photorezeptorzellen wird diskutiert (Simpson & Price 2002; 

Arendt 2003). Die Larvalaugen von C. teleta und die Adultaugen von P. dumerilii sind nicht der 

einzige Fall, bei dem Pax6 nicht exprimiert wird. So gibt es z. B. keine Expression von Pax6 in 

den Hesse-Organen und den Joseph-Zellen von Branchiostoma floridae (Glardon et al. 1998), 

in sich regenerierenden Augen von Planarien (Pineda et al. 2002) oder in sich entwickelnden 

Augen von Limulus polyphemus (Blackburn et al. 2008). Zudem wird zumindest für Lineus 

viridis von Loosli et al. (1996) eine Expression von Pax6 in den Augen zur Disposition gestellt, 

da sie nur durch eine Expression in der Augenregion allgemein begründet wäre. Angesichts einer 

Pax6-unabhängigen Entwicklung der Joseph-Zellen und Hesse-Organe von Branchiostoma 

hat Friedrich (2006) eine Beteiligung von Pax6 bei der Differenzierung visueller Organe in 

Abhängigkeit von ihrer Komplexität diskutiert, dieses aber bedingt durch die Expression von 

Pax6 im Larvalauge von P. dumerilli verworfen. Auch die Expression von Pax6 im relativ 

einfach gebauten Auge von C. teleta spricht nicht für diese Hypothese. Die genannten Beispiele 

zusammen mit den Daten von C. teleta untermauern die Zweifel an einer master control gene-

Funktion bzw. die Stellung von Pax6 an der Spitze einer Kaskade. Kozmik (2005) geht davon 

aus, dass sich die heutigen Pax2 und Pax6 Gene von einem PaxB der Cnidaria ableiten und 

durch Veränderung bzw. Verlust einzelner Domänen Funktionen bei der Expression von 

Opsinen, der Augenmorphogenese und bei der Pigmentierung übernahmen, was z. B. durch 

die Expression eines Pax2/5/8-Orthologs exklusiv in der Pigmentzelle der Adultaugen von P. 

dumerilii unterstrichen wird (Guy 2008). In den genomischen Daten von C. teleta konnte bei einer 

Überprüfung derselben ein Kandidat (jgi|Capca1|119889|e_gw1.819.21.1) für ein Pax2/5/8-

Ortholog ausgemacht werden. Ob es sich dabei wirklich um ein Pax2/5/8-Ortholog handelt und 
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ob dieses eventuell sogar in der Pigmentzelle der Larvalaugen von C. teleta exprimiert wird, gilt 

es in weiteren Experimenten zu überprüfen. Hinsichtlich der Frage, wer anstelle von Pax6 eine 

Rolle bei der Differenzierung der Augen spielen könnte, nennt Guy (2008) für P. dumerilii zwei 

mögliche Gene, nämlich Otx und Prox. Sowohl für Otx (jgi|Capca1|146865|e_gw1.151.68.1) 

als auch für Prox (jgi|Capca1|102014|e_gw1.120.5.1) finden sich in den genomischen Daten 

C. teleta Kandidaten, deren Orthologie und Expressionmuster in zukünftigen Arbeiten zu 

überprüfen sind.

Phototransduktion rhabdomerischer Photorezeptorzellen4.2.3 

Als wichtiger Bestandteil der Signaltransduktionskaskade stellen die Gq-alpha-Untereinheiten 

einen konservativen Marker für rhabdomerische Photorezeptorzellen dar (Shichida & 

Matsuyama 2009; Yau & Hardie 2009). Die Ergebnisse dieser Arbeit werfen allerdings die 

Frage auf, inwiefern bei dem Vorhandensein einer rhabdomerischen Photorezeptorzelle 

bzw. der Expression eines rhabdomerischen Opsins in einer solchen Photorezeptorzelle 

grundsätzlich auf eine, die Gq-alpha-Untereinheit involvierende Phototransduktionskaskade 

geschlossen werden kann. Wie auch bei P. dumerilii (pers. Kommunikation Detlev Arendt) 

und bei Perinereis brevicirris (Miyako-Shimazaki et al. 1999) wird bei C. teleta ein Gq-a-

Homolog (Cte-Gqa) in allen untersuchten Entwicklungsstadien in den Photorezeptorzellen der 

Adultaugen exprimiert, jedoch nicht in den Photorezeptorzellen der Larvalaugen. Dieses ist 

sehr erstaunlich, handelt es sich doch bei beiden um rhabdomerische Photorezeptorzellen, die 

das gleiche rhabdomerische Opsin (Cte-r-ops) exprimieren. Zudem besteht nach Plachetzki et 

al. (2007, 2010) eine signifikante Korrelation zwischen einzelnen Aminosäurepositionen in der 

vierten cytoplasmatischen Schleife des Opsins und dem Phenotypen des bindenden G-Proteins. 

Kann in der Konsequenz ein Opsin also durchaus verschiedene alpha-Untereinheiten der 

G-Proteine ansprechen? Matsushita et al. (2000) haben das in ihren Untersuchungen zumindest 

in Form einer Kolokalisation von Pinopsin mit zwei verschiedenen Typen von G-Protein alpha-

Untereinheiten, nämlich Gt1a und Gq/11a festgestellt und schließen auch auf eine funktionelle 

Kopplung. Aufgrund der Sequenzanalysen ist bekannt, dass bei C. teleta nur ein Gen (Cte-

Gqa) vorliegt, welches ortholog zu den Gq-alpha-Untereinheiten anderer Organismen ist. Es 

kann aber nicht ausgeschlossen werden, dass z. B. eine alternative Splicevariante von Cte-

Gqa in der Photorezeptorzelle des Larvalauges exprimiert wird. Im Rahmen der eigenen 

Sequenzanalysen wurden Genmodelle für weitere G-Protein alpha-Untereinheiten ausgemacht, 

die eine Verwandtschaft zu Go-, Gi/t- und Gs-alpha Untereinheiten nahelegen. Inwiefern diese 
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Gene tatsächlich exprimiert werden, in welchen Strukturen und ob sie an der Phototransduktion 

in der Photorezeptorzelle des Larvalauges beteiligt sind, kann hier nicht abschließend beurteilt 

werden. So werfen die vorliegenden Ergebnisse interessante Fragen nach der Funktionsweise, 

den beteiligten Kanälen und der Physiologie der Larvalaugen auf, die es experimentell zu 

beantworten gilt. Es ist aber festzuhalten, dass die Signaltransduktion in den rhabdomerischen 

Photorezeptorzellen der Adultaugen von P. dumerilii und C. teleta wie zu erwarten auf Gq-

alpha-Untereinheiten zurückgreift, während dies bei den Larvalaugen unwahrscheinlich ist. 

Allenfalls kommt hier einer stark abgewandelte, mit den existierenden Sonden nicht detektierbare 

Splicevarinate zum Einsatz, vermutlich aber eher ein anderer G-Protein Typ. Die Befunde sind 

sehr wertvoll für die Charakterisierung der Larvalaugen von Annelida. 

Pigmentzellen4.2.4 

Eine Sonderrolle im Vergleich der Larval- und Adultaugen von C. teleta mit denen von P.  

dumerilii im Speziellen und der Annelida allgemein nimmt die Pigmentzelle ein. Wie  

beschrieben liegt bei C. teleta das Rhabdom des Larvalauges zunächst in dem nach lateral 

geöffneten Pigmentbecher und das Rhabdom des Adultauges liegt anterio-lateral davon. Im Laufe 

der fortschreitenden Metamorphose ändert der Pigmentbecher seine Form und beide Rhabdome 

lagern sich ihm scheinbar an. Diese Situation unterscheidet sich von der bei P. dumerilii, wo 

beide Augentypen von Beginn an eigene Pigmentzellen aufweisen. Da Augen von Adulti von 

C. teleta mehrere Pigmentzellen besitzen (Rhode 1993), ist aber davon auszugehen, dass auch 

hier später in der Entwicklung adultaugenspezifische Pigmentzellen gebildet werden.

Interessant ist aber nun die Verteilung der Expression der Pigmentgene. Bei beiden Arten sind sie 

nicht auf die Pigmentzellen beschränkt, sondern werden teilweise auch von Photorezeptorzellen 

selbst exprimiert. Sepiapterinreduktase ist bei C. teleta in den Photorezeptorzellen von Larval- 

und Adultaugen nachzuweisen, aber nicht in der Pigmentzelle. Tryptophan 2,3-dioxygenase 

hingegen wird nur in der Pigmentzelle und zu einem späten Zeitpunkt der Metamorphose in der 

Photorezeptorzelle des Adultauges exprimiert. Letztere exprimiert also beide Pigmentgene, die 

Photorezeptorzelle des Larvalauges nur eines und zwar ein anderes als die Pigmentzelle. Bei P. 

dumerilii exprimieren die Photorezeptorzellen der Adultaugen ebenfalls beide Pigmentgene, die 

Pigmentzelle des Adultauges nur Sepiapterinreduktase und die Pigmentzelle des Larvalauges nur  

Tryptophan 2,3-dioxygenase. Nach Vopalensky & Kozmik (2009) folgt die Verteilung von 

abschirmenden Pigmenten im Tierreich weder einer bestimmten Regel noch ist sie mit einem 
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bestimmten Photorezeptorzelltyp verknüpft. Der Fakt, dass die Pigmentzelle des Larvalauges 

eines sedentären und eines erranten Polychaeten eindeutig durch die Expression von Tryptophan  

2,3-dioxygenase angesprochen werden kann und das die Photorezeptorzellen der Adultaugen 

sowohl Tryptophan 2,3-dioxygenase als auch Sepiapterinreduktase exprimieren, lässt zumindest  

für die Anneliden Zweifel daran aufkommen und zeigt, dass die Expression von Pigmentgenen 

bei diesen Arten doch spezifisch für bestimmte Zelltypen ist. Zudem liegt es nahe für C. teleta  

anzunehmen, dass Ommochrom als abschattendes Pigment Verwendung findet, bedingt durch die  

Expression des für die Ommochrom-Biosynthese wichtigen Gens Tryptophan 2,3-dioxygenase. 

Die Expression von Pigmentgenen in den Photorezeptorzellen deckt sich zumindest bei den 

Adultaugen von P. dumerilii mit ultrastrukturellen Befunden. Die Photorezeptorzellen weisen 

hier wie auch bei vielen anderen erranten Polychaeten Pigmentvesikel auf (Rhode 1992; 

Purschke et al. 2006). Die Expression in den Photorezeptorzellen der Larvalaugen und der 

Adultaugen von C. teleta führt offensichtlich nicht zur Bildung von Pigmentvesikeln. Dies 

kann bedeuten, dass diese Fähigkeit sekundär verloren gegangen ist. 

Evolution der Larval- und Adultaugen der Annelida4.3 

Argumente für eine Homologie der Larvalaugen der Annelida sind (i) ihre einheitliche 

Morphologie als einfach aufgebautes, rhabdomerisches, inverses Pigmentbecherauge, (ii) die  

exklusive Expression des vesikulären Acetylcholin-Transporters VAChT in ihrer 

Photorezeptorzelle und ihre cholinerge Natur, (iii) die Expression des Pigmentgens Tryptophan 

2,3-dioxygenase in ihrer Pigmentzelle, (iv) die Abkehr von Gq-alpha-Untereinheiten als Teil der 

Phototransduktionskaskade in ihrer Photorezeptorzelle sowie (v) die bei P. dumerilii bestätigte 

und bei C. teleta wahrscheinliche Funktion bei der Steuerung der Phototaxis.

Argumente für eine Homologie der Adultaugen der Annelida sind (i) ihre grundsätzlich  

einheitliche Morphologie als multizelluläres, rhabdomerisches everses Auge und ihre 

Lagebeziehung zum Larvalauge, (ii) die exklusive Expression von Gq-alpha sowie (iii) die bei C.  

teleta vollständige und bei P. dumerilii weitestgehend vollständige Expression der 

Schlüsselmitglieder des RDGN in ihren Photorezeptorzellen.

Widersprüchliche molekulare Marker sind im Vergleich zunächst Chx10, Single-minded  

und Lhx. Alle drei Gene sind bei P. dumerilii larvalaugenspezifisch, bei C. teleta jedoch 

adultaugenspezifisch. 
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Für die Erklärung der Evolution der unterschiedlichen Zelltypen, welche die Larval- bzw. 

Adultaugen bilden, gibt es verschiedene Möglichkeiten. Zum einen wäre eine, von den 

Adultaugen unabhängige (de novo) Entstehung der Larvalaugen denkbar. Allerdings erscheint 

selbige eher unwahrscheinlich. Die Larval- und Adultaugen liegen bei beiden Arten dicht 

beieinander und entstehen bei P. dumerilii in einem Areal, das die für die Augenentwicklung 

wichtigen Gene Otx und Prox exprimiert (Guy 2008), was für eine Duplikation der Augenanlage 

spricht. Außerdem exprimiert bei P. dumerilii nicht nur die Photorezeptorzelle ein Opsin (Pdu-r- 

ops3), sondern auch die Pigmentzelle (Pdu-r-ops1). Es müssten also zweimal unabhängig 

voneinander Opsine in direkt benachbarten Zellen aktiviert worden sein. Die Präsenz von Opsin  

in der Pigmentzelle ist schwer zu erklären. Einen anderen Erklärungsansatz liefert die Hypothese, 

dass neue Zelltypen in der Evolution häufig durch Duplikation vorhandener Zelltypen mit 

anschließender Diversifikation der neuen Schwesterzelltypen entstehen (Arendt 2003, 2008). 

Dieser Ansatz wurde auch von anderen Autoren aufgegriffen und mit seiner Hilfe kann die 

Evolution verschiedener Zelltypen gut erklärt werden (Tessmar-Raible et al. 2008; Jékely 2011; 

Richter et al. 2011). Während der Diversifikation von Zelltypen gibt es einerseits die 

Möglichkeit, dass Zellen immer komplexer werden und ihren Funktionsumfang ausweiten, was 

sich auch auf ihren molekularen Fingerabdruck auswirkt. Andererseits besteht die Möglichkeit, 

dass die Zellen ursprünglich viele Funktionen ausgeübt haben, einige davon im Zuge einer 

Spezialisierung verlieren und ihr ursprünglich breiter molekularer Fingerabdruck eingeschränkt 

wird. Mit diesem Ansatz lassen sich die erhobenen Daten gut erklären. Indizien für eine 

Multifunktionalität der Zellen in einem gemeinsamen Vorfahren von P. dumerilii und C. teleta 

liefern heute die Expression eines r-Opsins (Pdu-r-ops1) in der Pigmentzelle des Larvalauges von  

P. dumerilii, die sogar ein Axon besitzt (pers. Kommunikation Detlev Arendt) sowie die 

Expression der Pigmentgene Sepiapterinreduktase und Tryptophan 2,3-dioxygenase in den 

Photorezeptorzellen der Adultaugen von C. teleta und P. dumerilii. Bei letzterem enthält die 

Photorezeptorzelle des Adultauges sogar noch Pigmentgranula, die bei C. teleta offensichtlich 

nicht mehr gebildet werden.

Folgendes Szenario bietet sich an. Ursprünglich lag ein – mindestens zweizelliges – Auge vor, 

dessen multifunktionale Zellen Opsine und Pigmentgene exprimierten und sowohl über die  

sensorischen Eigenschaften einer rhabdomerischen Photorezeptorzelle als auch über die 

abschattenden Eigenschaften einer Pigmentzelle verfügten. Dieses Auge wird in der Stammlinie 

der Annelida früh in der Ontogenese angelegt, überdauert die Metamorphose und persistiert im 

Adultus. Ein solches zweizelliges Auge wird dann in der Stammlinie der Annelida dupliziert, was 
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die Grundlage für die späteren Larval- und Adultaugen bildet. Die Analyse der Opsinevolution  

hat gezeigt, dass die beiden r-Opsin-Varianten r-ops1 und r-ops3 erst innerhalb der Stammlinie  

der Annelida aus einem gemeinsamen Vorläufer, im Folgenden r-ops1/3 genannt,  

hervorgegangen sind. Die noch multifunktionalen Zellen exprimieren in der Stammlinie 

der Annelida noch dieses gemeinsame Vorläuferopsin. Selbiges hat sich mit einsetzender 

Spezialisierung der Zellen zu rhabdomerischen Photorezeptor- und Pigmentzellen dupliziert. Es  

ist gut denkbar, dass r-ops1 und r-ops3 in einigen Zellen über einen gewissen Zeitraum 

koexprimiert waren. Dafür sprechen neue Daten von G. Jékely, wonach genau das in den 

Photorezeptorzellen der Adultaugen von P. dumerilii geschieht (pers. Kommunikation). In der 

Photorezeptorzelle der Larvalaugen blieb dann nur r-ops3 präsent und in der Pigmentzelle r-ops1. 

Bei C. teleta fehlt jeweils r-ops1, weil dieses Opsin, wie aus der Analyse der Opsinevolution 

ersichtlich, in der Linie zu Capitellidae und Clitellata verloren ging und nur das Ortholog Cte-

r-ops zu Pdu-r-ops3 ist präsent. 

Hinsichtlich der genetischen Ausstattung des gemeinsamen Vorläufers der Larval- bzw. 

Adultaugen von P. dumerilii und C. teleta neben den Opsinen und den Pigmentgenen wird davon  

ausgegangen, dass die in dieser Arbeit untersuchten Gene Chx10, Dachshund, Eyes absent, 

FVRIamid, Gq-alpha, Lhx, Pax6, Single-minded, Six und VAChT aktiv waren. Bis auf VAChT 

werden sie alle in den Photorezeptorzellen der Adultaugen von C. teleta exprimiert. Dieser 

Zustand entspricht bis auf die bereits erwähnten Unterschiede (FVRI, Chx10, Single-minded, 

Lhx, Pax6) der Situation bei P. dumerilii. 

Es sollte in diesem Zusammenhang auch festgehalten werden, dass die Definitionen von Larval- 

bzw. Adultaugen evtl. einer Überarbeitung bedürfen. Wie sich am Beispiel von C. teleta gezeigt 

hat – sowohl das Larval- als auch das Adultauge werden hier früh im Larvenstadium angelegt –  

ist z. B. der Zeitpunkt der Entstehung als Kriterium durchaus fragwürdig. Anhand der in dieser 

Arbeit vorgelegten Daten ist es vorstellbar, dass z. B. für die Definition eines Larvalauges neben  

der Morphologie Kriterien wie (i) die Expression des vesikulären Acetylcholin-Transporters 

VAChT in der Photorezeptorzelle, (ii) die Expression des Pigmentgens Tryptophan 2,3- 

dioxygenase in der Pigmentzelle oder (iii) die Abkehr von Gq-alpha-Untereinheiten als Teil der 

Phototransduktionskaskade in der Photorezeptorzelle berücksichtigt werden sollten.

Den zusammengetragenen Argumenten zufolge kann eine Homologie der Larvalaugen der 

Anneliden sowie der Photorezeptorzellen der Adultaugen der Anneliden angenommen werden. 

Zudem gehen die Larval- und Adultaugen der Anneliden auf einen gemeinsamen Vorläufer 
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zurück. Die Annahme, dass es in der Stammlinie der Annelida nur ein Auge gab, welches früh in 

der Ontogenese entsteht und in die Adultorganisation eingeht wird auch dadurch gestützt, dass 

dies bei den Molluska der Fall ist (Land 1984; Messenger 1981; Rosen et al. 1978; Rosen et al. 

1979). Die Frage, welcher Augentyp der Annelida mit dem der Molluska homolog ist, stellt sich 

demnach nicht mehr. Vielmehr sprechen die vorliegenden Daten dafür, dass der gemeinsame 

Vorläufer der Larval- und Adultaugen dem Auge der Mollusken homolog ist. Vergleichende 

molekulare Daten von Mollusken werden wertvoll sein, um diese These weiter zu testen. 

Zusätzlich ist es außerordentlich interessant, dass mikrovilläre Phaosomen des Clitellaten 

H. robusta sowohl ein r-Opsin, welches eng mit dem Opsin von C. teleta (Cte-r-ops)  

verwandt ist als auch eine Gq-alpha-Untereinheit exprimieren (pers. Kommunikation Günter  

Purschke und Carmen Döring). Die Struktur der Phaosomen ähnelt derjenigen der 

Photorezeptorzelle des Adultauges von C. teleta. Seit Langem wird darüber diskutiert, ob es sich 

bei den rhabdomerischen Phaosomen der Clitellaten um eine unabhängig evolvierte Form von 

Photorezeptorzelltypen handelt (Purschke 2003) oder ob sie sich auf einen, in den Polychaeten 

vorhandenen Zelltyp zurückführen lassen. Angesichts der hier gezeigten nahen Verwandschaft 

der r-Opsine ist eine enge Verwandtschaft der rhabdomerischen Phaosomen der Clitellaten mit 

den rhabdomerischen Photorezeptorzellen der Adultaugen der Anneliden sehr wahrscheinlich. 

Ciliäre Photorezeptorzellen der Annelida4.4 

Im Gegensatz zu cerebralen Augen mit vornehmlich rhabdomerischen Photorezeptorzellen sind 

ciliäre Photorezeptorzellen innerhalb der Annelida nicht so weit verbreitet und finden sich z. T. 

in ektopischen Augen und sind häufig durch die nicht vorhandene Pigmentierung schwerer als 

solche auszumachen (Purschke et al. 2006). 

Ciliäre Phaosomen bei 4.4.1  C. teleta

Die festgestellte enge Kopplung des Cte-ops2- und des Tubulin-Signals deckt sich gut mit der 

Beobachtung, dass beide Signale im Verlauf der Ontogenese von einer anterioren mittigen 

Position posterior und dorsal verlagert werden. Auch wenn nur zwei Cte-ops2 positive Zellen 

nachzuweisen sind, sprechen die Daten für eine Expression von Cte-ops2 durch einen Teil der 

ciliären Sinneszellen. Eine direkte Überlappung der Cte-ops2- und Tubulin-Signale ist nicht zu 

erwarten, denn die für den Nachweise der Expression von Cte-ops2 erforderliche mRNA ist nicht 
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in den Cilien selbst, sondern im zugehörigen Zellkörper und in der dünnen Zellschicht, welche 

die Vakuole umgibt anzunehmen, die beide raues Endoplasmatisches Reticulum enthalten, an 

dem die Translation von mRNA stattfindet. Die Umhüllung des Tubulin-Signals durch das Cte- 

ops2-Signal ist daher kongruent zur beobachteten Lage der Cilien in einer intrazellulären 

Vakuole. Die Expression eines Opsins weist diese Zellen als Photorezeptorzellen aus und die 

hohe Anzahl an Cilien liefert die strukturelle Vorraussetzung für eine effiziente Detektion von 

Licht. Da die Zellen ihre Cilien in intrazelluläre Vakuolen entsenden, handelt es sich um ciliäre 

Phaosomen. Damit ist einerseits nachgewiesen, dass die auf Antikörperfärbungen basierende 

Vermutung von Müller (1999), dass es sich bei diesen Strukturen um ciliäre Sinnesorgane 

handelt, richtig war und das es sich dabei um ciliäre Phaosomen handelt. Andererseits sind die  

Daten auch für phylogenetische Fragen interessant. Phaosomen sind generell bei Polychaeten 

sehr selten (Purschke et al. 2006) und zuletzt z. B. bei dem Polychaeten Scoloplos armiger 

(Wilkens & Purschke 2009) nachgewiesen, die denen von C. teleta sehr ähneln. Die  

Orbiniidae und damit auch S. armiger wurden lange den sedentären Polychaeten zugeordnet 

und erst neue phylogenomische Analysen platzieren sie innerhalb der erranten Polychaeten 

(Struck et al. 2011). Hier wird nun das erste Beispiel für die Expression eines Opsins in 

einem Phaosom erbracht und ein Nachweis für ciliäre Phaosomen bei einem sedentären 

Polychaeten. Es ist also durchaus denkbar, dass derartige Strukturen innerhalb der Anneliden 

weiter verbreitet sind, als bisher bekannt ist, zumal eine nicht vorhandene Pigmentierung die 

Suche danach erschwert. Eine engere Verwandtschaft der ciliären Phaosomen von C. teleta 

mit den ciliären Photorezeptorzellen von P. dumerilii wirkt aufgrund der Ultrastruktur und der 

Expression unterschiedlicher Opsine sehr unwahrscheinlich. Bemerkenswert bleibt in diesem 

Zusammenhang, dass das in den ciliären Phaosomen von C. teleta exprimierte Opsin (Cte-

ops2) in der Analyse mit anderen r-Opsinen clustert und definitiv kein c-Opsin ist. Allerdings ist 

das Opsin abgeleitet und seine basale Position könnte auf dem Effekt der long branch attraction 

beruhen. Für S. armiger fehlen Genexpressionsdaten für die Phaosomen. Mt einer Aufklärung 

der Expressionsmuster phaosomaler Organe könnte die Homologie dieser Organe innhalb der 

unterschiedlichen Annelidentaxa geprüft werden.

Ciliäre Photorezeptorzellen bei 4.4.2  M. vesiculosum

Arendt et al. (2004) haben mit ihren Experimenten und dem Fund eines c-Opsins bei P. dumerilii  

(Pdu-c-ops) erstmals Hinweise darauf erhalten, dass die ciliären Photorezeptorzellen eines 

Anneliden homolog zu den ciliären Photorezeptorzellen der Vertebraten sind. Im Rahmen der  
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vorliegenden Arbeit ist es nun gelungen, ein Ortholog des c-Opsins von P. dumerilii bei M. 

vesiculosum (Mve-c-ops) und damit von einem weiteren Anneliden zu erhalten. Dieses wird 

eindeutig in den ektopischen Augen der Branchialkrone bei Adulti von M. vesiculosum 

exprimiert. In der Analyse clustert das Opsin mit dem c-Opsin von P. dumerilii, was die 

evolutive Konservierung von c-Opsin sowohl in erranten als auch in sedentären Polychaeten 

nachweist. Die Versuche, WMISH-Signale auch bei Larven von M. vesiculosum zu erhalten 

waren nicht eindeutig. In einem Versuch konnten in der Episphäre einer Larve zwei Mve-c-ops- 

exprimierende Zellen identifiziert werden, bei denen es sich möglicherweise um ciliäre 

Photorezeptorzellen handeln kann, allerdings ließ sich das Ergebnis nicht reproduzieren. 

Spekulativ bleibt deshalb der Zusammenhang zwischen solchen larvalen Strukturen und den 

Augen der Branchialkrone. 

Die vorliegenden Daten weisen darauf hin, dass innerhalb der Annelida einerseits verschiedene, 

evolutiv weiter voneinander entfernte Typen von ciliären Photorezeptorzellen existieren. 

Andererseits kann c-Opsin offensichtlich auch in verschiedenen Funktionszusammenhängen 

stehen. Bei P. dumerilii sind die ciliären Photorezeptorzellen unpigmentiert und ein 

Zusammenhang mit der circadianen Rhythmik ist durch die Expression von dafür relevanten 

Genen wie bmal wahrscheinlich (Arendt et al. 2004). Dieser Funktionszusammenhang ist bei M.  

vesiculosum hingegen fraglich, zumal der Rückzugsreflex wohl unter Beteiligung der 

Photorezeptorzellen in der Branchialkrone abläuft (Nicol 1950; Krasne & Lawrence 1966). Eine  

andere schnelle Schutzreaktion wie der Rückzug in die Röhre bei M. vesiculosum ist der  

Schalenschluss von Pecten (Molluska). Dort werden Go-Opsin-positive, ciliäre 

Photorezeptorzellen, die bei Anregung hyperpolarisieren, dafür verantwortlich gemacht (Nasi et  

al. 2000). Eine Hyperpolarisation ist auch für M. vesiculosum bekannt (Nilsson 1994). Allerdings  

wird diese Reaktion bei M. vesiculosum offenbar nicht durch ein Go-Opsin ausgelöst, sondern 

vermutlich durch das hier nachgewiesene c-Opsin. Somit ergibt sich nach den Daten für 

Brachiopoden von Passamaneck et al. (2011) der zweite Hinweis innerhalb der Lophotrochozoa, 

dass c-Opsin-positive Zellen nicht zwangsläufig in die circadiane Rhythmik involviert sind. Die  

vorliegenden Daten könnten also als Hinweis auf eine Homologie der ciliären  

Photorezeptorzellen von P. dumerilii und M. vesiculosum dienen. 
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Zusammenfassung5 

Die Wahrnehmung von Licht spielt für viele Tiere eine herausragende Rolle, wobei 

die zum Einsatz kommenden, lichtsensitiven Strukturen unterschiedlich komplex sein 

können. Innerhalb der Metazoa können die zentralen Komponenten, die Photorezeptorzellen, 

in Abhängigkeit von ihrem Aufbau in einen ciliären und einen rhabdomerischen Typ 

unterschieden werden. Die Entstehung dieser morphologisch unterschiedlichen Typen wurde 

kontrovers diskutiert und die Interpretationen basierten maßgeblich auf ultrastrukturellen   

Befunden. Mit dem Aufkommen molekularer Methoden können die Photorezeptorzellen 

zusätzlich anhand der zelltypspezifischen Expression von Genen charakterisiert werden. 

So wurde gezeigt, dass sich ciliäre bzw. rhabdomerische Photorezeptorzellen signifikant in ihrem 

molekularen Fingerabdruck unterscheiden und z. B. verschiedene Typen von Opsinen  

(c- bzw. r-Opsine) exprimieren. Molekulare Daten können so einen weiterführenden 

Vergleich von Photorezeptorzellen auch aus entfernt stehenden Organismen ermöglichen.  

Bei Annelida sind verschiedene Typen von ciliären und rhabdomerischen Photorezeptorzellen  

beschrieben und ultrastrukturell untersucht. Des Weiteren besitzen Annelida im Unterschied zu 

anderen Gruppen der Lophotrochozoa distinkte Larval- und Adultaugen, was sie für evolutive 

Fragestellungen interessant macht. Auf molekularem Niveau wurden Photorezeptorzellen 

und Augen bisher nur von einem einzigen Vertreter der Annelida untersucht, dem erranten 

Polychaeten Platynereis dumerilii. Das Ziel dieser Arbeit ist deshalb die integrative 

Charakterisierung von Zelltypen verschiedener lichtsensitiver Organe bei den sedentären 

Polychaeten Capitella teleta und Megalomma vesiculosum mit molekularen, ultrastrukturellen 

und immunohistochemischen Methoden, um Aussagen bezüglich der Existenz von Larval-  

und Adultaugen in der Stammlinie der Annelida zu ermöglichen. Darüber hinaus soll bei 

C. teleta Hinweisen auf potentiell lichtsensitive Strukturen nachgegangen werden, die bisher  

nur auf Antikörperfärbungen beruhen. Untersuchungen an M. vesiculosum sollen zeigen, 

welcher Bezug zwischen dessen ciliären Photorezeptorzellen und denen anderer Annelida 

besteht. Da Opsine spezifische Marker für Photorezeptorzellen in unterschiedlichen Taxa 

darstellen, ist ihre Klonierung die Grundlage für alle weiteren Untersuchungen. Für C. teleta 

können Daten für insgesamt acht Opsine generiert werden. Sieben davon können kloniert 

werden, wobei mit der Klonierung der Opsine Cte-ops4 – Cte-ops8 die ersten Orthologe von 

Neuropsin bei Protostomia nachgewiesen werden. Für die beiden anderen klonierten Opsine 

werden im Rahmen dieser Arbeit Expressionsdaten erhoben. Bei dem ersten (Cte-r-ops) handelt 

es sich um ein klares r-Opsin, welches in den rhabdomerischen Photorezeptorzellen der Larval- 
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und Adultaugen von C. teleta exprimiert wird. Diese Photorezeptorzellen von C. teleta stehen 

zunächst im Fokus. Für sie wird ein molekularer Fingerabdruck anhand der Expressionsanalyse 

von Genen erhoben, welche für die Entwicklung und Funktion von Photorezeptorzellen 

bedeutend sind. Damit ist die Grundlage für Kolokalisationsanalysen dieses Opsins mit anderen 

Genen und damit deren Expression in den entsprechenden Photorezeptorzellen gegeben. Durch 

Übereinstimmungen im Vergleich der erhobenen Daten für C. teleta mit denen von P. dumerilii 

wird deutlich, dass die Photorezeptorzellen der Larval- und Adultaugen anhand der Expression 

von ausgesuchten Genen, ihrer Projektion und Funktion charakterisiert werden können. 

Daraus ergibt sich für das Larvalauge der Annelida zunächst, dass seine Entwicklung ohne die 

Aktivität wichtiger Gene (Six, Eyes absent, Dachshund) des konservierten RDGN-Netzwerkes 

in den Zellen verläuft und es die Phototaxis der Larven steuert. Zusätzlich ist das Larvalauge 

acetylcholinerger Natur und seine Pigmentzelle besitzt nur Ommochrom, aber keine Pterine als 

abschirmende Pigmente. Darüber hinaus greifen die rhabdomerischen Photorezeptorzellen der 

Larvalaugen im Unterschied zu denen der Adultaugen und zu allen anderen darauf untersuchten 

r-Opsin exprimierenden Photorezeptorzellen im Tierreich für die Phototransduktion nicht 

auf Gq-alpha-Untereinheiten zurück. Der molekulare Fingerabdruck der rhabdomerischen 

Photorezeptorzellen der Adultaugen der Annelida ist ursprünglicher, beinhaltet er doch u. a. 

alle untersuchten Gene des RDGN-Netzwerkes sowie Gq-alpha. Eine Verwandtschaft dieser 

Zellen mit den rhabdomerischen Phaosomen der Clitellata ist wahrscheinlich, bedingt durch 

die ihnen gemeine Expression von r-Opsin und Gq-alpha neben spezifischen morphologischen 

Ähnlichkeiten. Dies unterstützt auch neueste phylogenomische Analysen, die für eine nahe 

Verwandtschaft von Clitellata und Capitellidae sprechen. Die zusammengetragenen Befunde 

weisen auf eine Homologie der Larvalaugen der Annelida sowie der Photorezeptorzellen der 

Adultaugen der Annelida hin. Die Larval- und Adultaugen gehen in dieser Interpretation auf 

einen multifunktionalen Vorläufer zurück, dessen Zellen sowohl Opsin als auch abschirmendes 

Pigment aufweisen. Die vorliegenden Daten sprechen dafür, dass dieser gemeinsame Vorläufer 

der Larval- und Adultaugen der Annelida dem Auge der Mollusken homolog ist. Durch den 

integrativen Ansatz wird außerdem gezeigt, dass C. teleta ciliäre Phaosomen besitzt. Die 

vorliegende Arbeit liefert dabei mit Cte-ops2 die ersten Opsinexpressionsdaten für solche 

Strukturen und weist sie als Photorezeptorzellen aus. In diesem Zusammenhang ist es interessant, 

dass es sich bei dem betreffenden Opsin nicht um ein c-Opsin handelt, auch wenn die evolutive 

Herkunft von Cte-ops2 nicht abschließend zu beurteilen ist. Bedingt durch den Fund eines 

klaren c-Opsins und dessen Expression in den Augen der Branchialkrone von M. vesiculosum 
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wiederum wird die evolutive Konservierung von c-Opsin in erranten und sedentären Polychaeten 

nachgewiesen. Die Daten machen dabei deutlich, dass es innerhalb der Annelida verschiedene 

Typen ciliärer Photorezeptorzellen gibt, diese aber nicht zwangsläufig ein c-Opsin exprimieren 

und dass c-Opsine in unterschiedlichen Funktionszusammenhängen stehen können. 
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Summary6 

The perception of light plays an outstanding role for many animals and the underlying light-

sensitive structures vary in their complexity. In Metazoa the photoreceptor cells as central 

components can be distinguished based on their composition in a ciliary and a rhabdomeric 

type. The origin of those mophologically different types has been the matter of controversial 

debates and the interpretations were mainly based on ultrastructural data. With the advent 

of molecular methods an additional characterization of the photoreceptor cells is possible, 

using the cell-type-specific expression of genes. It was shown that ciliary and rhabdomeric 

photoreceptor cells differ significantly in their molecular fingerprint and employ different 

opsins (c- and r-opsins respectively) for instance. In consequence molecular data can facilitate 

a comparison of photoreceptor cells from distant organisms. Different types of ciliary and 

rhabdomeric photoreceptor cells have been described and investigated at ultrastructural level 

in Annelida. Furthermore Annelida possess distinct larval and adult eyes in contrast to other 

Lophotrochozoa, what makes them interesting for evolutionary questions. So far investigations 

of photoreceptor cells and eyes on a molecular lever in Annelida have only been conducted 

for one representative, namely the errant polychaete Platynereis dumerilii. Hence the aim of 

this study is the integrative characterization of cell types from different light-sensitive organs 

in the sedentary polychaetes Capitella teleta and Megalomma vesiculosum with molecular, 

ultrastructural and immunohistochemical methods to allow statements regarding larval and 

adult eyes in the annelid stem-lineage. Beyond that indications for potentially light-sensitive 

structures in C. teleta which so far are only based on antibody stainings are being looked into. 

Investigations in M. vesiculosum deal with the question, which relation there is between its 

ciliary photoreceptor cells and those of other annelids. Cloning opsins is the groundwork for 

all further investigations since they have proven to represent specific markers for photoreceptor 

cells in different taxa. Data for eight opsins can be generated for C. teleta. Seven of them can 

be cloned, in which cloning the opsins Cte-ops4 – Cte-ops8 accounts for the first orthologs of 

Neuropsin in Protostomia. Concerning the two other cloned opsins expression data is collected 

in this study. The first opsin (Cte-r-ops) is a clear r-opsin which is expressed in the rhabdomeric 

photoreceptor cells of the larval and adult eyes in C. teleta. Those photoreceptor cells in C. teleta 

will be focused on initially. A molecular fingerprint is being compiled based on the expression 

analysis of genes which are important for the development and function of photoreceptor cells. 

On this basis colocalization analysis of opsins with other genes can be carried out and expression 

of the latter in the corresponding photoreceptor cells can be validated. Due to congruences in the 



Summary	 106

comparison of the collected data from C. teleta with data from P. dumerilii it becomes obvious, 

that the photoreceptor cells of the larval and adult eyes can be characterized based on the 

expression patterns of certain genes, their projection and function. The outcome of this concerning 

the larval eye of the Annlida is, that its development proceeds without the activity of important 

genes (Six, Eyes absent, Dachshund) belonging to the conserved RDGN-network in the cells 

themselves and that it mediates larval phototaxis. Moreover the larval eye is of acetylcholinergic 

nature and its pigment cell features only Ommochrome, but not Pterins as shading pigments. 

The rhabdomeric photoreceptor cells of the larval eyes furthermore don´t deploy Gq-alpha 

subunits for their phototransduction cascade which is in contrast to the photoreceptor cells of 

the adult eyes and to those of all investigated and r-opsin expressing photoreceptor cells in the 

animal kingdom. The molecular fingerprint of the rhabdomeric photoreceptor cells of adult 

eyes in Annelida is pristine, since it contains all investigated genes of the RDGN-network and 

Gq-alpha for instance. A closer relationship of those cells with the rhabdomeric phaosomes of 

the Clitellata is likely due to the common expression of r-opsin and Gq-alpha besides specific 

morphological similarities. This supports newest phylogenomic anlysis which argue for a closer 

relationship of Clitellata and Capitellidae. The compiled data suggests a homology of the larval 

eyes of the Annelida as well as the photoreceptor cells of the adult eyes of the Annelida. In this 

interpretation larval and adult eyes trace back to a multifunctional ancestor, whose cells possess 

opsin as well as shading pigment. The data suggests a homology of this common ancestor of 

larval and adult eyes of Annelida and the eye of the Mollusca. Using the integrative approach it is 

also shown, that C. teleta possesses ciliary phaosomes. In this study the first expression data for 

an opsin (Cte-ops2) in these structures is presented and accounts for them being photoreceptor 

cells. Noteworthy the corresponding opsin is not a c-opsin, though a final judgement on its 

evolutionary roots is not possible yet. It is obvious that c-opsins have been conserved among 

errant and sedentary polychaetes due to the discovery of a clear c-opsin and its expression in 

the eyes of the branchial crown of M. vesiculosum. In consequence the provided data shows 

that different types of ciliary photoreceptor cells exist in Annelida, that they don´t necessarily 

express a c-opsin and that c-opsins can be employed in different functional contexts. 
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Appendix8 

Opsine8.1 
                                                                                                                                                                            
Dromel-somrc MVTSVRPHLDHRNRPTQQNGSHYLEYDDDGPILKLITMILYALVCIIGLFGNTLVIYVVMRFSKMQTVTNIYILNLAIADECF-LIGIPFLLYTMQVGNWPFGNYMCKAYMVSTSITSFTSSIFLLIMSADRYIAVCHPISPRYRTPFVSKLVSAF   155
Musmu-somrc -MSSEQLNGSQVWVSSPFDLNGSLGPSNGSNTSNAVLTFIYFVVCVVGLCGNTLVIYVILRYAKMKTITNIYILNLAIADELF-MLGLPFLAMQVALVHWPFGKAICRVVMTVDGINQFTSIFCLTVMSIDRYLAVVHPISAKWRRPRTAKMINVA   154
Nemve-op209 --------------GVSSSWNEANSTTPWGSEGLVAYGVVMSLILTTGLTANILTIIVLMRREHRSKVITPFMINVAVLDLIIIALGYPVAIIANFTGRMKEGDSQCQWTAFINGATGIAAIITLTAMSIVMRNTITHPIVKKRLSCKYLFGSLCA   142
Nemve-op273 -------------------------NEALRRHEANIVLGYYIAIFVIGFVTNTIVVITFIFSKRLHTTPNLILFSMSVCDWLMAAMAKSVGIYGNARYWPTVGKVTCDYYAFATSAIGYASILHLAALAVEKRMAVASPM-TNSLNERRMLVIIAT   130
Strpu-new ---VNAKWWTNETLRTRDQFSDDHYTSVLSYEGDIWAGVYLMFISLIAFIGNISVIVISLRKREKLKPIDLLTINLAIADFLICVVSYPLPMISAFRHRWSFGKFGCVWYGFTSFLFAVGSMATLMVIALLRYAKLCRENVDQYQSRPFVIKVIVA   153
Strpu-op1 GLVTNVNALSGIGNETPTTIGLSSLVVPVSRTTYNYLTVYTGFLTIFGILNNGIVMILFARFPSLRHPINSFLFNVSLSDLIISCLASPFTFASNFAGRWLFGDLGCTLYAFLVFVAGTEQIVILAALSIQRCMLVVRPFTAQKMTHRWALFFISL   156
Cioni-op1 HDVTPTVDLTDGVPQCKDLNPYVLKGDGWVPSTYSFLCVYMTFVFLLSCSLNILVIVATLKNKVLRQPLNYIIVNLAVVDLLSGFVGGFISIAANGAGYFFWGKTMCQIEGYFVSNFGVTGLLSIAVMAFERYFVICKPFGPVRFEEKHSIFGIVI   156
Xentr-parapin -------DEALLPPMMNVTNEEMHPGKVLMPIGYTILALIMAVFCAAALFLNVTVIVVTFKYRQLRHPINYSLVNLAIADLGVTVLGGALTVETNAVGYFNLGRVGCVIEGFAVAFFGIAALCTIAVIALDRVFVVCKPMGTLTFTPKQALAGIAA   149
Petma-pineal LPSALPSATGGNGTVATMHNPFERPLEGIAPWNFTMLAALMGTITALSLGENFAVIVVTARFRQLRQPLNYVLVNLAAADLLVSAIGGSVSFFTNIKGYFFLGVHACVLEGFAVTYFGVVALWSLALLAFERYFVICRPLGNFRLQSKHAVLGLAV   156
Danre-val ------ASSAAVNAVSPAEDPFSAPLSSIAPWNYSVLAALMFVVTALSLSENFTVMLVTFRFQQLRQPLNYIIVNLSLADFLVSLTGGSISFLTNYHGYFFLGKWACVLEGFAVTFFGIVALWSLAVLAFERFFVICRPLGNIRLRGKHAALGLVF   150
Habur-va SVSVNGVSYTVAPELSTPDDPFNGPIKNIAPWNFTILAVLMFVVSSLSLTENFLVMFVTFKFKQLRQPLNYIIVNLAIADFLVSLTGGVISFLTNARGYFFLGKWACVLEGFAVTFFGIVALWSLAVLSFERFFVICRPLGNIRLQAKHAILGLVF   156
Utast-pariet ----------NDSSLATELAEGAIVKPTIFPAGYGVLAFLMFLNALFSIFNNSLVIAVTLKNPQLRNPINIFILNLSFSDLMMSLCGTTIVIATNYYGYFYLGRKFCIFQGFAVNYFGIVSLWSLTILAYERYNVVCQPLGTLQMSTKRGYQLLGF   146
Petma-rhod GTEGENFYIPFSNKTGLARSPFEYPQYYLAEWKYSVLAAYMFFLILVGFPVNFLTLFVTVQHKKLRTPLNYILLNLAVANLFMVLFGFTLTMYSSMNGYFVFGPTMCNFEGFFATLGGEMSLWSLVVLAIERYIVICKPMGNFRFGSTHAYMGVAF   156
Xenla-rhod GTEGPNFYVPMSNKTGVVRSPFDYPQYYLAEWQYSALAAYMFLLILLGLPINFMTLFVTIQHKKLRTPLNYILLNLVFANHFMVLCGFTVTMYTSMHGYFIFGPTGCYIEGFFATLGGEVALWSLVVLAVERYIVVCKPMANFRFGENHAIMGVAF   156
Danre-green GTEGNNFYIPMSNRTGLVRSPYEYPQYYLAEWQFKLLAVYMFFLMCFGFPINGLTLVVTAQHKKLRQPLNFILVNLAVAGTIMVCFGFTVTFYTAINGYFVLGPTGCAIEGFMATLGGQISLWSLVVLAIERYIVVCKPMGSFKFSSNHAFAGIGF   156
Danre-swave -------AWAVQFGNASKVSPFEGEQYHIAPWAFYLQAAFMGFVFIVGTPMNGIVLFVTMKYKKLRQPLNYILVNISLAGFIFDTFSVSQVFVCAARGYYFLGYTLCAMEAAMGSIAGLVTGWSLAVLAFERYVVICKPFGSFKFGQGQAVGAVVF   149
Petma-red DEDTTMESLFRYTNENNTKDPFEGPNYHIAPWVFNLTSVWMIIVVVLSLFSNGLVLVATVKFKKLRHPLNWIIVNLAIADILETIFASTISVCNQVYGYFILGHPMCVFEGYVVSTCGIAGLWSLAIISWERWMVVCKPFGNIKFDGKIATILIVF   156
Brabe-op5 VVNATEYGNNTTFAAWDFKRNGTGGEEEVEFFGYDAVAGVIAIIGVVGFVSNGAVVVLFLKFPQLRTPFNLLLLNMAVADLLVSVCGNTLSFASAVRHRWLWGRPGCVWYGFANHLFGLVSLISLAVISFLRYRMVVKPKGSSYLTYTKVGLAILF   156
Brabe-op4 QDPIWNDSSPSNSSEDAVVDQGRGELQDFSDAGYTAIATGLALIGLVGSMNNFVVILLIGCHRQLRTPFNLLLLNVSVADLLVSVCGNTLSFASAVQHRWLWGRPGCVWYGFANSLFGIVSLVTLSALAFERYCVVVRS--SEMLTYKSSLGMIAF   154
Fugru-tmt VSLSGCAGVNGAVCAAEGHQAGGSDRSTLTPTGNLVVSVFLGFIGTFGLVNNLLVLVLFCRYKMLRSPINLLLMNISISDLLVCVLGTPFSFAASTQGRWLIGEAGCVWYGFANSLFGVVSLISLAVLSFERYSTMMTPTEADPSNYCKVCLGITL   156
Danre-tmt SVLSCRRNSALCLGAVEGHLEASSSYRTLSPTGHILVAVSLGFIGTFGFLNNLLVLVLFGRYKVLRSPINFLLVNICLSDLLVCVLGTPFSFAASTQGRWLIGDTGCVWYGFANSLLGIVSLISLAVLSYERYCTMMGSTEADATNYKKVIGGVLM   156
Homsa-opn3 GGHGYWDGGGAAGAEGPAPAGTLSPAPLFSPGTYERLALLLGSIGLLGVGNNLLVLVLYYKFQRLRTPTHLLLVNISLSDLLVSLFGVTFTFVSCLRNGWVWDTVGCVWDGFSGSLFGIVSIATLTVLAYERYIRVVHAR---VINFSWAWRAITY   153
Danre-encephal -----------SFNETPTEAHLENYNYIFADETYKLLTFTIGSIGVLGFCNNIIVIILYSRYKRLRTPTNLLIVNISVSDLLVSLTGVNFTFVSCVKRRWVFNSATCVWDGFSNSLFGIVSIMTLSGLAYERYIRVVHAK---VVDFPWAWRAITH   142
Pdu-c-ops LMDTPINSTYFQNLNAETDGGNHYIYNAFTATDYNICAAYLFFIACLGVSLNVLVLVLFIKDRKLRSPNNFLYVSLALGDLLVAVFGTAFKFIITARKTLLREEDGCKWYGFITYLGGLAALMTLSVIAFVRCLAVLRLGSFTGLTTRMGVAAMAF   156
Mve-c-ops -----------------NSTKMASLLSHFTTADITIIWIVLLLESIIGVIANSIILFLYLTTKSLRTPMNSLFISLTIGDFTVSLFGTFVSFVFTLT-KTIMGEVTCGFYGFITFLGGTADGVALTSIAIERYLTVARPFGIGSLSYSRAGIWLGY   138
Apime-pter --------------LNRSTMEHVIYEDQVSPVMYIGAAIALGFIGFFGFTANLLVAIVIVKDAQLWTPVNVILFNLVFGDFLVSIFGNPVAMVSAATGGWYWGYKMCLWYAWFMSTLGFASIGNLTVMAVERWLLVARPM--QALSIRHAVILASF   140
Anoga-op11 -------------DVTDAAAINSDHQELMAPWAYNGAAVTLFFIGFFGFFLNIFVIALMYKDVQLWTPMNIILFNLVCSDFSVSIIGNPLTLTSAISHRWLYGKSICVAYGFFMSLLGIASITTLTVLSYERFCLISRPFAAQNRSKQGACLAVLF   143
Anoga-op12 ------------DAPNDVAASAVDYEDLMAPWAYNASAVTLFFIGFFGFFLNLFVIALMCKDMQLWTPMNIILFNLVCSDFSVSIIGNPLTLTSAISHRWIFGRTLCVAYGFFMSLLGITSITTLTVLSYERYCLISRPFSSRNLTRRGAFLAIFF   144
Brabe-op3 IPTETPYGAEEDIGESAGWRWTETDKNGFHKYDHLIVGLYLFVIGIIGTIENGITLATFSKFRSLRSPTTMLLVHLAIADLGICIFGYPFSGASSLRSHWLFGGVGCQWYGFNGMFFGMANIGLLTCVAVDRYLVICRHDLVDKVNYNTYGVMAAL   156
Homsa-perop -----------RNNLGNSSDSKNEDGSVFSQTEHNIVATYLIMAGMISIISNIIVLGIFIKYKELRTPTNAIIINLAVTDIGVSSIGYPMSAASDLYGSWKFGYAGCQVYAGLNIFFGMASIGLLTVVAVDRYLTICLPDVGRRMTTNTYIGLILG   145
Musmu-perop -----------SEASDFNSSGSRSEGSVFSRTEHSVIAAYLIVAGITSILSNVVVLGIFIKYKELRTPTNAVIINLAFTDIGVSSIGYPMSAASDLHGSWKFGHAGCQIYAGLNIFFGMVSIGLLTVVAMDRYLTISCPDVGRRMTTNTYLSMILG   145
Lotgi-cand01 -----------------------------------------------------------MKHSNSTPPLSILMMH-----------GTRQTRNMLFKPRWRFGEVTCRWYAFNGMFFGLASIGCLASIGLDRYMLTCRYHKYLELETKHYVGLSLA    86
Cte-ops7 ------------------------------------------FAAVAAVLLNTLVLRTMWHNRGQLKPIEGLIALLACNDIFMVAGGFPLQVHSSFAHTWKYGETGCSIYAFLVFLGGIANIYILMTLSVLRFIKICCSQYGRRISGRVVAILAVL   114
Cte-ops5 ------------------------------------------------------VITAFLSHLNKFRPMHWMFFFIAVNVMLMLIGAFPLTIAASFAHYYIAGQTGCQCDAFLGFFAGLSTMFTLAATGVIQAIQVYSNANASPVRLSTVVITVAA   102
Cte-ops4 -------ALTVATTADNDSIHQAVSHAPDNPVADLLIGIYVSVVGVVGLVLNATVLTTLLARKQKLKGVEIFIANLTFMELMQIMLAYPVIISNNFMHRIIVGYHGCVFEAFVVFFCGCNSIWILTMLSLYRYLKICHGPSMPKNDRPFVMTAAVL   149
Cte-ops8 ------------------------------------------ISGVGGLLLNGTVLVTLLSKKQKLKGVEILISHLVFTELMQILLAYPLVIASSFTHEVFWGHFGCIFEAFVVFFCGCNSIWILTMLSLYRYLKICHGHSSKSNDRPALICTAVL   114
Cte-ops6 -----------------------------------------------------------------------------------------------------LSISACSYEAFVVFYCGCASIWTLTALSFFRYIKICSNTQASKMNKTRVLQSLAP    55
Homsa-opn5 ---LNHTALPQDERLPHYLRDGDPFASKLSWEADLVAGFYLTIIGILSTFGNGYVLYMSSRRKKKLRPAEIMTINLAVCDLGISVVGKPFTIISCFCHRWVFGWIGCRWYGWAGFFFGCGSLITMTAVSLDRYLKICYLSYGVWLKRKHAYICLAA   153
Musmu-opn5 ---LNHTALPQDERLPHYLRDEDPFASKLSWEADLVAGFYLTIIGILSTFGNGYVLYMSSRRKKKLRPAEIMTINLAVCDLGISVVGKPFTIISCFCHRWVFGWFGCRWYGWAGFFFGCGSLITMTAVSLDRYLKICYLSYGVWLKRKHAYICLAV   153
Danre-opn5 -----NETSISSGYIPHYLLRGDPFASKLSKEADIVAAFYILVIGILSATGNGYVMYMTFKRKTKLKPPEIMTLNLAIFDFGISVSGKPFFIVSSFSHRWLFGWQGCRYYGWAGFFFGCGSLITMTVVSFDRYLKICHLRYGTWLKRHHAFLSVVF   151
Lotgi-cand03 ----------------------------------------FIISDVMAVVLNVLVLVVAKKMRKKLVIGDFYIINLAISDIGHPLLGYPMVIIALFSHRWIFGDTGCDINGFLGFQFGVASMTTLAVMSLIRYMSVCKPSAVKSFTRTNMFLSLVG   116
Lotgi-cand04 ---------------------------------------------------NSLILFVLYQHRSRLMFTDYFIVSLAITDLGSPLFAYPMACTSSYSHKWLYKDIGCQINGFLGFYFGICGMETLAVMSFVRYIKICHRRYAARLNDCWTYFMIIA   105
Strpu-op31 ----MNSFSEESYVTDPTTTQPTLFLTPLSQTGYLLTALYLTLVGIVSTIGNITVLCVLCRYGTRKRSVNILLMNMAVSDLGVSVAGYPLTAISGYRGRWVFADIGCQFSGFCVYALSCSTISTHAVVAIYRYIYIVKPYHRPRLSSSTSCLAILC   152
Strpu-op32 KYRRMAASVTESSATEAISRLEPEYMVPLTRTGYLLTAIYLTIVGSIATVGNITVICVLCRYRTRKRSINLLLINMAASDLGVSVAGYPLTTVSGYWGRWLFGDVGCQFYAFCVYTLSCSTISTHAAIAVYRYIYIVKTDLRPKLTANFTSGVIVV   156
Brabe-op1 DSPENSSEWPWTDGPTDTTWRHHQSVDSVSYEGYLASAIYITLTGLIAFFGNVITITVFLTEKERKKQQNGFVLNLAIADLSVCVFAYPSSAIAGYAGRWVLGDVGCTIYGFLCFTFALVSMVTLCVISIYRYILICKPQYAHLLTHRRTVYVIIG   156
Lotgi-cand07 --QTVSGYNLTQEKSEWDIIIEQYGIRPLSRSGYYATGIYLLITGIIATIGNLMVLVMFARDRKRRKPHNMLLLNLAISDFGVSLCGYPLTTASNFAQRYLFGSTGCIIQGFLTFTLALTDMNTLACLSVYRYITVCKPHYINKLDIKCTLRIIVF   154
Lotgi-cand09 --------------------------------------ILVFLIGVTATIGNSLVVILILTDKTKKSPHNLLLLNMAASDLGISILGYPLTTASNYAGRYLFSDYVCVIQGFWCFTFAQASLNTTIPISLYRYIAVCKPHLSYHLTKRATVLVILG   118
Lotgi-cand10a ----WAIESINSSLSKYEEMILDGRIRSLGTWGYFITAIYLTLIGITATIGNSLVVILILTDKTKKSPHNLLLLNMAASDLGISILGYPLTTASNYAGRYLFSDYVCVIQGFWCFTFAQASLNTLIPISIYRYIVVCKPHLNYYLTKRATVSVILL   152
Lotgi-cand10b ------------------------------------VVILLYFTGITATIGNSLVVILILTDKTKKSPHNLLLLNMAASDLGISILGYPLTTASNYAGRYLFSDYVCVIQGFWCFTFAQASLNTLIPISIYRYIVVCKPHLNYYLTKRATVSVILL   120
Lotgi-cand08 ----------------NLTTDGNTTVQRLSDSAYMATGIYLIFVAILATLGNILVLSVILGDPKRAKPHNVLIINLAIADIGISFSGYPLTTISGFYGQWIFSDVACTITGFISFLLSLGSMNTLMCISIYRYIMICRPENRKYLNDRNTKRVLIC   140
Lotgi-cand02 -------------------------------------GLNPGTSGIIGIFGNATAIMMFFIEKQFRTPTDLLLLNLAIADLAMTLFCFPFIVSSNYATKWLFGDVGCQIYGFLGFLFGMTTLLTSCVISIERYIVLRRKI-SGRRSNYTTIVVLVA   118
Lotgi-cand05 --------------NETKIIDLDIYNGALSDTSHTLLGVYMTFVGLLSCSGNGLIIYVFIRNRLRQPPINVFIISLASGNLLESSLGFPLCAASNFARRWLFGSVLCNFYGFTCYSATLANMSTFVVISLYRYIVICRPEVSHMLTNSNIRKAICG   142
Patye-GO -----------------FPLNRTDTALVISPSEFRIIGIFISICCIIGVLGNLLIIIVFAKRRSVRRPINFFVLNLAVSDLIVALLGYPMTAASAFSNRWIFDNIGCKIYAFLCFNSGVISIMTHAALSFCRYIIICQYGYRKKITQTTVLRTLFS   139
Lotgi-cand06 TEGDVTTIGVSDLTTGTELITESPAELLMSPISFTIFGTVMTMYCITAVLFDGCAMLVFLKNKNLRSPTNLFILGLNVCDFLMATIAAPLSGISSFHHRWLFGTIGCTYEGFAVYFLGQTSMYLLAAISFDRYYVIAKPLQASKITHRVATIAVLA   156
Strpu-op5 -----------------TTLMENSTPGWMADPAFPLIGGYLLVVVLLGTAGNSLVIYTFLRFKKLHSPINLLIVNLSASDLLVATTGTPLSMVSSFYGRWLFGTNACAFYGFVNYYCGCISLNSLAAISVFRYIIVVRGQQNNKLSLRSSIYAILV   139
Strdr-Q0ZPT9 -----------------TTLMENSTPGWIADPEFSLIGGYLLVVVLLGTAGNSLVIYTFLRFKKLHSPINLLIVNLSASDLLVATTGTPLSMVSSFYGRWLFGTNACAFYGFVNYYCGCISLNSLAAISVFRYIIIVRGKQNNKLSLRSSIYAILV   139
Strpu-op4 -----------------------------------------AVTTALPHGLNKPTIEA-RWTKSLRTPPNMLIVNLAISDFGMVITNFPLMFASTIYNRWLFGDAGCQFYAFCGALFGIMSIANMTAIALDRYYVICWSLER-SVTHRRSMIIIII   113
Danre-melan -----------------EESVYPFPTVDVPDHAHYTIGAVILTVGITGMLGNFLVIYAFSRSRTLRTPANLFIINLAITDFLMCATQAPIFFTTSMHKRWIFGEKGCELYAFCGALFGICSMITLMVIAVDRYFVITRPLAG-VLSQKRALLILLV   138
Homsa-melan SSLGRLPSISPTAPGTWAAAWVPLPTVDVPDHAHYTLGTVILLVGLTGMLGNLTVIYTFCRSRSLRTPANMFIINLAVSDFLMSFTQAPVFFTSSLYKQWLFGETGCEFYAFCGALFGISSMITLTAIALDRYLVITRPLAG-VASKRRAAFVLLG   155
Musmu-melan SVRAQLLSVSPTTSAHQAAAWVPFPTVDVPDHAHYTLGTVILLVGLTGMLGNLTVIYTFCRNRGLRTPANMFIINLAVSDFLMSVTQAPVFFASSLYKKWLFGETGCEFYAFCGAVFGITSMITLTAIAMDRYLVITRPLAG-RGSKRRTALVLLG   155
Limpo-lateral ASVVDTMPKEMLYMIHEHWYAF----PPMNPLWYSILGVAMIILGIICVLGNGMVIYLMMTTKSLRTPTNLLVVNLAFSDFCMMAFMMPTMTSNCFAETWILGPFMCEVYGMAGSLFGCASIWSMVMITLDRYNVIVRGMAAAPLTHKKATLLLLF   152
Limpo-ocell ASVVDTMPKEMLYMIHEHWYAF----PPMNPLWYSILGVAMIILGIICVLGNGMVIYLMMTTKSLRTPTNLLVVNLAFSDFCMMAFMMPTMASNCFAETWILGPFMCEVYGMAGSLFGCASIWSMVMITLDRYNVIVRGMAAAPLTHKKATLLLLF   152
Plepa-op2 TTVVDTVPKEILHMIHDHWYQF----PPLNPLWHSLLGIAMILLGIVSVIGNGMVMYLMNTTKSLKTPTNMLIVNLAFSDFCMMAFMMPTMAANCFAETWILGPFMCEIYGMAGSLFGCVSIWSMVMIAFDRYNVIVRGMNAEPLTTKKAAAQIFL   152
Plepa-op1 ISIVDLLPEDMLYMIHEHWYKY----PPMESTMHYLLGITIILIGIISVSGNSIVIYLMLSVKSLRTPANFLVTSLAVSDGGMLAFMAPTMPINCFAQTWVLGPFMCELYGMVGSLFGSASIWNMVMITLDRYNVIVRGMSGKPLTKVGALLRIIF   152
Apime-long1 QTVVDKVPPDMLHLIDANWYQY----PPLNPMWHGILGFVIGMLGFVSVMGNGMVVYIFLSTKSLRTPSNLFVINLAISDFLMMFCMSPPMVINCYYETWVLGPLFCQIYAMLGSLFGCGSIWTMTMIAFDRYNVIVKGLSGKPLSINGALIRIIA   152
Apime-long2 QTVVSKVPEEMLHLIDLYWYQF----PPLDPLWHKILGLVMIILGIMGWCGNGVVVYVFIMTPSLRTPSNLLVVNLAFSDFIMMGFMCPPMVICCFYETWVLGSLMCDIYAMVGSLCGCASIWTMTAIALDRYNVIVKGMSGTPLTIKRAMLQILG   152
Apime-blue KFLGWNVPPEYSDLVHPHWRAF----PAPGKHFHIGLAIIYSMLLIMSLVGNCCVIWIFSTSKSLRTPSNMFIVSLAIFDIIMAFE-MPMLVISSFMERMIGWEIGCDVYSVFGSISGMGQAMTNAAIAFDRYRTISCPI-DGRLNSKQAAVIIAF   150
Apime-uv RLLGWNVPAEELIHIPEHWLVY----PEPNPSLHYLLALLYILFTFLALLGNGLVIWIFCAAKSLRTPSNMFVVNLAICDFFMMIK-TPIFIYNSFNTGFALGNLGCQIFAVIGSLTGIGAAITNAAIAYDRYSTIARPL-DGKLSRGQVILFIVL   150
Plepa-op3 ETRFNGWNAAPDIYVPDYWKQF----RAPAPYLHYMLGFFYICLMSIAVVGNAIVMYIFFSAKTLRTPTNMFVIGLAMADLLMMSK-TPVFIYNCFHLGPVFGQIGCDIYGIVGTYSGIGSAFCNAIIAYDRYRVIVHPFSKSGMSITKAIAFLVI   151
Patye-Gq MTPNTGWEGPYDMSVHLHWTQF----PPVTEEWHYIIGVYITIVGLLGIMGNTTVVYIFSNTKSLRSPSNLFVVNLAVSDLIFSAVNFPLLTVSSFHQKWIFGSLFCQLYGFVGGVFGLMSINTLTAISIDRYVVITKPLQQ-TMTRRKVHLMIVI   151
Lotgi-cand11 -------------FVHPHWKNF----PPVSAAWHNFIGIFITFVGITGVIGNFVVIYTFSRTKSLRTASNMFVVNLALSDLTFSAVNFPLFSLSSFSHKWIFGRVACELYGLIGGIFGLMSINTMAMISIDRYLVITSPFTR-NMTHKRAFLMIVG   138
Schma-rhod FATLWPDDNDFASIVHSHWHKF----IQPDPLYYYLVGIYIGIVGILAVMGNSLVITLFLLCKQLRTPPNMLIVSLAISDFSFALINFPLKTIAAFNHRWGWGKLACELYGFAGSIFGFISLTTMAFIALDRYLVIVQPFES-RITYGKVIVMIFI   151
Dugja-rhod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Schme-cand04 --------------------------------------------------------------------------------------------------------------GFIGGLFGFISINTMALISLDRYFVIAQPFQK-SLTIKRAIIMLVF    45
Pdu-r-ops1 TTAHPIGNDSIETILHPYWQQF-DIENTIPDSWHYAVAAWMTFFGILGVSGNLLVVWTFLKTKSLRTAPNMLLVNLAIGDMAFSAINFPLLTISSINKRWVWGKLWRELYAFVGGIFGLMSINTLAWIAIDRFYVITNPLGQ-TMTKKRAFIILTI   154
Eurco-rops ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Lolfo-rhod IPDNETWWYNPYMDIHPHWKQF----DQVPAAVYYSLGIFIAICGIIGCVGNGVVIYLFTKTKSLQTPANMFIINLAFSDFTFSLVNFPLMTISCFMKYWVFGNAACKVYGLIGGIFGLMSIMTMTMISIDRYNVIGRPMSK-KMSHRKAFIMIIF   151
Sepor-rhod IPDNETWWYNPTMEVHPHWKQF----NQVPDAVYYSLGIFIGICGIIGCTGNGIVIYLFTKTKSLQTPANMFIINLAFSDFTFSLVNFPLMTISCFIKKWVFGMAACKVYGFIGGIFGLMSIMTMSMISIDRYNVIGRPMAK-KMSHRRAFLMIIF   151
Todpa-rhod LRDNETWWYNPSIVVHPHWREF----DQVPDAVYYSLGIFIGICGIIGCGGNGIVIYLFTKTKSLQTPANMFIINLAFSDFTFSLVNFPLMTISCFLKKWIFGFAACKVYGFIGGIFGFMSIMTMAMISIDRYNVIGRPMAK-KMSHRRAFIMIIF   151
Octo-rhod TLVNQTWWYNPTVDIHPHWAKF----DPIPDAVYYSVGIFIGVVGIIGILGNGVVIYLFSKTKSLQTPANMFIINLAMSDLSFSAINFPLKTISAFMKKWIFGKVACQLYGLLGGIFGFMSINTMAMISIDRYNVIGRPMAK-KMSHRRAFLMIIF   151
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Lotgi-cand01 VWLNALFWAVMPLLGWSQYTIDSSAIACLLDLSRPEIGLILYILAIFIFCFVIPLTIVGITYYKAWMKILEIGDGGAQIEWTNHKQITKMSVVVVVMFCFTWSPYAMVHLYCIFRTTRHIPPALSIVPALLAKSSAVYNPYIYAIVNKRFRLALKK   242
Cte-ops7 VYLLALVLSLCPLFGWGEYGPSEHGSLCTLKWRR----HRDYLATIFIVVFFVPLGSMAISYSRICCTLHRLNRTI--SSVRREVQIVRMSGFMCVGFLLAWSPYAIISMIYAFGNPDAIPPWISATMSLFAKSSTCYNPCIYFIMNRKFRKLIEK   264
Cte-ops5 CYLYALAWSLCPFFGYGEYGFELHMTNCTVNWKSLRHASRKYIIAMYVGCVALPVVVMGTSLALIVAKVNRQVM----GQTSMTSQTIKMTALLFFGFLLAWMPYAIIGLIAAFTD--SLSPESTWLSSLLAKSSCFYTPIIYFFMNDRFKRICID   252
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Lotgi-cand10a VWIYTIAWTAPPLFGWSSYTYEPFGTSCSLDWGSPKPLDVSYIYILFFSCYLLHIAIISYCYYYVYKKSVNLKLHPVRKNYRAESKITTMCVVMVVVLIIVWAPYTFVCLALIYKP--DIPVWWTTLPTMFAKLASMLNPFIYAATNSKFRATFTA   306
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Strpu-op5 IHLYTLIFSTPPLYGWNRFVLAGYHTSCDIDFHTKTPLFVSYICYMFFFLFFLPLGLISWSYFKIYQRVSKHSNSMRTKRRFNHRRTASTLFVTIVVFLFAWFPYCIVSLWVLIGDANSISKLSTTIPSLFAKSSVIYNPLIYVVLNSKFRKALIQ   295
Strdr-Q0ZPT9 IHLYTLIFSTPPLYGWNRFVLAGYHTSCDIDFHTKTPLFVSYICYMFFFLFFLPLGLISWSYFKIYQRVSQHSNSMRTKPRFNHRRTASTLLVTIVVFLFAWFPYCIVSLWVLIGDANSISKLSTTIPSLFAKSSVIYNPLIYAVLNSKFRKALIQ   295
Strpu-op4 VWCYAIFWSIPPFFGVGSYVLEGYGLGCTFDFMTKDLNHYLHVSFLFASSFVVPVTIIIVCFTRIAITVRAHRHELNKNKAKTEFQIAKVGFQVTIFYVLSWMPYSIVAVIGQYFDSDLLTPLGTVVPVIFAKCSAIWNPIIYCLSHEKFNAALKE   269
Danre-melan AWVYSLGWSLPPFFGWSAYVPEGLLTSCTWDYMTFTPSVRAYTMLLFIFVFFIPLIVIIYCYFFIFRSIRTTNEAVGKQRLKNEWKMAKIALIVILMYVISWSPYSTVALTAFAGYSDFLTPYMNSVPAVIAKASAIHNPIIYAITHPKYRLAIAK   294
Homsa-melan VWLYALAWSLPPFFGWSAYVPEGLLTSCSWDYMSFTPAVRAYTMLLCCFVFFLPLLIIIYCYIFIFRAIRETGRALQTQRLQSECKMAKIMLLVILLFVLSWAPYSAVALVAFAGYAHVLTPYMSSVPAVIAKASAIHNPIIYAITHPKYRVAIAQ   311
Musmu-melan VWLYALAWSLPPFFGWSAYVPEGLLTSCSWDYMTFTPQVRAYTMLLFCFVFFLPLLIIIFCYIFIFRAIRETGR----QRLQSEWKMAKVALIVILLFVLSWAPYSTVALVAFAGYSHILTPYMSSVPAVIAKASAIHNPIIYAITHPKYRVAIAQ   307
Limpo-lateral VWIWSGGWTILPFFGWSRYVPEGNLTSCTVDYLTKDWSSASYVVIYGLAVYFLPLITMIYCYFFIVHAVAEHEKQLREQKQSAECRLAKVAMMTVGLWFMAWTPYLIISWAGVFSSGTRLTPLATIWGSVFAKANSCYNPIVYGISHPRYKAALYQ   308
Limpo-ocell VWIWSGGWTILPFFGWSRYVPEGNLTSCTVDYLTKDWSSASYVIIYGLAVYFLPLITMIYCYFFIVHAVAEHEKQLREQKQSAECRLAKVAMMTVGLWFMAWTPYLIIAWAGVFSSGTRLTPLATIWGSVFAKANSCYNPIVYGISHPRYKAALYQ   308
Plepa-op2 IWAWAIMWTVLPFFGWSRYVPEGNMTSCTVDYLSEDLKSSSYVLIYGCAVYFIPLFTLIYNYTFIVRAVSIHEDNLREQKQSAECRLAKIALMTVGLWFIAWTPYLCIAWSGIFSSRKHLTPLATIWGAVFAKAVAVYNPIVYGISHPKYRAALFQ   308
Plepa-op1 VWVWSLGWTIAPMYGWSSYAPEGSMTGCTVDYLHTDISTMSYLIVYAIFVYFVPLFIIIYCYTYIVMQVAAHEKSLREKKASAEFRLAKVALMTICLWFMAWTPYLILSLLGIFSDREWLTPLTSIWGAVFAKAASAYNPIVYGISHPKYRAALHE   308
Apime-long1 IWLFSLGWTIAPMFGWNRYVPEGNMTACGTDYFNRGLLSASYLVCYGIWVYFVPLFLIIYSYWFIIQAVAAHEKNMREQNTSAECKLAKVALMTISLWFMAWTPYLVINFSGIFNL-VKISPLFTIWGSLFAKANAVYNPIVYGISHPKYRAALFA   307
Apime-long2 IWLFGLIWTILPLVGWNRYVPEGNMTACGTDYLSQDWTFKSYILVYSFFVYYTPLFTIIYSYYFIVSAVAAHEKAMKEQNTSAEAKLAKVALTTISLWFMAWTPYLVINYIGIFNR-SLITPLFTIWGSLFAKANAIYNPIVYGISHPKYRAALKE   307
Apime-blue TWFWVTPFTVLPLLKWGRYTTEGFLTTCSFDFLTDDEDTKVFVTCIFIWAYVIPLIFIILFYSRLLSSIRNHEKMLREKERSAEVRIAKVAFTIFFLFLLAWTPYATVALIGVYGNRELLTPVSTMLPAVFAKTVSCIDPWIYAINHPRYRQELQK   306
Apime-uv IWTYTIPWALMPVMGWGRFVPEGFLTSCSFDYLTDTNEIRIFVATIFTFSYCIPMILIIYYYSQIVSHVVNHEKALRESSQSAEIRIAKAAITICFLYVLSWTPYGVMSMIGAFGNKALLTPGVTMIPACTCKAVACLDPYVYAISHPKYRLELQK   306
Plepa-op3 IYLYITPFAILPALKWSRYVPEGFLTSCSADFFMQDFNGRSYIVGTWFFGWFIPVAAIVFFYVQIFLAVKDHEEKIKEKNSSAEVRIAKTAMCVFLMFLSSWAPYILVAFITGFSDLKRITPVISMVPAMTIKASACFDPFFYALSHPRYRLELQN   307
Patye-Gq VWVLSILLSIPPFFGWGAYIPEGFQTSCTFDYLTKTARTRTYIVVLYLFGFLIPLIIIGVCYVLIIRGVRRHDQKMLTKRARSELRISKIAMTVTCLFIISWSPYAIIALIAQFGPAHWITPLVSELPMMLAKSSSMHNPVVYALSHPKFRKALYQ   307
Lotgi-cand11 VWIWSILWAIPPIFGWGAYIPEGFQTSCTFDYLTRGDNRRSYIMCLYICGFVVPLGVIIFCYVFIIKSVMNHEKEMAKEKAKAEIKIAKVSMTIILLYLMSWTPYAIVALIAQWGPALVVTPYVSEIPVLFAKASAMHNPVIYALSHPKFRDAVSK   294
Schma-rhod TWIWSALWSIPPFFGYGSYIPEGFHTSCTFDYLSTDLPNLIFNAGLYILGFLCPVFIIIFSYYQIVKTVRLNELELMKGDKKADIEAAKTSIILVLLYLMSWSPYAIVCLMTLIGSRDSLTPFHSELPVLFAKTSAVYNPIVYAVKHPKFRMEIEK   307
Dugja-rhod ---------TPPFFGFGNYVPEGFQTSCTFDYLTQSKGNVIFNIGMYIGNFVIPVGIIIFCYYQIVKAVRVHELEMLKGAKKADVQAAKISIIIVFLYLLSWTPYAIIALMALTGRRDHLNPYTAELPVLFAKTSAMYNPFIYAINHPKFRE----   143
Schme-cand04 VWLYSLIWSTPPFFGYGNYVPEGFQTSCTFDYLTQSKGNIIFNIGMYIGNFIIPVGIIIFCYYQIVKAVRVHELEMLKGAKKADVQAAKISVIIVFLYMLSWTPYAIIALMALTGRRDHLNPYTAELPVLFAKTSAMYNPFIYAINHPKFRIQLEK   201
Pdu-r-ops1 IWANASLWALAPFFGWGAYIPEGFQTSCTYDYLTQDMNNYTYVLGMYLFGFIFPVAIIFFCYLGIVRAIFAHHAEMMAADKKSEIQIAKVAAMTIGTFMLSWTPYAVVGVFGMIKPEMFIHPLLAEIPVMMAKASARYNPIIYALSHPKFRAEIDK   310
Eurco-rops ----------------------------------SDINNITHLFGMYILAFFCPVMMIFFSYYEIVTSVFKHRQEMEKQEKRQEIQLAKVAAITVGSYLCAWVPYGTIGLFGMFFPRMFITPIMSEIPVMLAKASAAYNPIIYALSHPRFRIEINK   122
Lolfo-rhod VWIWSTIWAIGPIFGWGAYTLEGVLCNCSFDYITRDTTTRSNILCMYIFAFMCPIVVIFFCYFNIVMSVSNHEKEMAAAGANAEMKLAKISIVIVTQFLLSWSPYAVVALLAQFGPIEWVTPYAAQLPVMFAKASAIHNPMIYSVSHPKFRERIAS   307
Sepor-rhod VWMWSTLWSIGPIFGWGAYVLEGVLCNCSFDYITRDSATRSNIVCMYIFAFCFPILIIFFCYFNIVMAVSNHEKEMAAAGASAEMKLAKISIVIVTQFLLSWSPYAVVALLAQFGPIEWVTPYAAQLPVMFAKASAIHNPLIYSVSHPKFREAIAE   307
Todpa-rhod VWLWSVLWAIGPIFGWGAYTLEGVLCNCSFDYISRDSTTRSNILCMFILGFFGPILIIFFCYFNIVMSVSNHEKEMAAAGANAEMRLAKISIVIVSQFLLSWSPYAVVALLAQFGPLEWVTPYAAQLPVMFAKASAIHNPMIYSVSHPKFREAISQ   307
Octo-rhod VWMWSIVWSVGPVFNWGAYVPEGILTSCSFDYLSTDPSTRSFILCMYFCGFMLPIIIIAFCYFNIVMSVSNHEKEMAAAGASAEMKLAKISMVIITQFMLSWSPYAIIALLAQFGPAEWVTPYAAELPVLFAKASAIHNPIVYSVSHPKFREAIQT   307
Cte-r-ops AWTWAFIWSAPPLMGYGRYIPEGFQVSCTFDYLSRDLKNLIFVWCLFVFGFFIPVLAIACSYVGIIRAVGAQSKEMRKKEKKQDIAMAKVAAGTIGLFLMSWTPYAAVSMIGIAGNRSWITPYVSQIPVMFAKASAMWNPILYALSHPKFRAAL--   309
Pdu-r-ops3 IWIWALIWSGPPLIGFGSYIPEGLQTSCSFDYLTRSPTNIAFNMGLFGMGFCFPLLIIIACYVQIIAAVSRQAREMQKRKKQQEIQLAKVAAGTISLFCISWIPYALVAQFGIWGLRQFVNPITCVVPVLFAKASAMWNPILYALSHPRFRAVLDD   311
HELRO-129809 IWGWAVIWAMPPLFGWGDYIMEGFGVSCTFDYLTRTWANISFNYSLISFAFVVPLFIIVLCYVGIVREVMRRPKEQQCQNFRQEIQITRVLACCVVSFCVCWMPYAIVTQIAISGFQDLVNPYMAEIPVMLAKSSAIWNPIIYALSHPRYINAL--   294
Helro-132379 VWCYAIGWVLPPWFGWGAFMPEGFGFSCTWDYLTRTTNNISFNMCFVTFQFILPVSLVLICYVGIVNAVAQNRKEMGRNQTKQEIQIAKVVAVNVLFFIVTWLPYVTVAMLGVAGHSHLVTPYTTEIPVMLAKASGAWNPIIYALSHPRYRDAL--   293
Helro-85596 IWTWACVWSAMPLIGWGEYILEGFGVSCTFDYLTRTTWNISFNVCLFTFCFGMPVSVIILSYIGIIRSIAKNRKEFSSSRARQEIKIAKVFAVCMTAFILCWVPYATVAQLGIYGYDQMVSPYTAELPVMLAKTSALWNPIIYAFSHPKYRKCLKE   304
Helro-84106 VWSWALIWSVMPLFGWGRFIPEAFGVSCTFDYLTRTWSNICFNYVLITCGFFLPVVIIVTSYIGIVIEVTKSTVEEDGVAVLSMLKTAKVLACCFGAFLICWTPYAIVAQLGINGFAHLVTPFTSEVPVLFAKTSSIWNPLIYALSHPRYRRAVVL   253
Schja-op4 LWLWSLIWTIPPIFGFGRYVTEGFQTSCTFDYISTDLKNRLFNIGMFGFGFLCPLFLSVFCYARIILIVRSRGKDFIESSTKSDTFVLKSSAILLGVFLLCWTPYAAICLMALIGYADYITTTMVELPCLCAKTAAVWDPCIYAFRYPRFRAIFQS   307
Schma-op2 LWIWSIIWTIPPFFGFGRYVLEGYQTSCTFDYISNDMPSLLFSGGMYIFGFMFPVLLCIYCYVNLLKIVRNNERVVLINRKRLDIEATKSVILSLLFYLMSWTPYAMVCLISILGQSYFLTPTIAEMPHIFAKMAAIYNPILYAFTNRKFKNALGI   306
Lotgi-cand13 IWVYSVSWALVPVAGWGRYVLNGGRTSCCFDYLTRDSINLAFIVCLFIFCFTIQLFVILYCYTSMLVFICRHERAFLSKKIKLELKVARLVFIIVSAFCLSWMPFAVVTLIGAFGDSSYITPTVSIVPGLLAKISTAINPMLYAISHPKFQSKLRA   308
Lotgi-cand12 VWIYSLSWSMAPVVGWSRYQLDGSGTTCTFDYLSTTWTNRSFILSIAFFNFVLPLCFILFAYSRILHLISSHSREMKSKRFRSERKTAITLLITVVVFCLSWVPYVIIALIGQFGNQSFITPQISVIPQLVAKLSTVTNPILYSLSHPVVRNKLFL   279
Cte-ops2 PWLYAFLWPVPPLYGWNGYRLDELQTICSFDIVAESFSSRVFVVCVGVFGFLLPLCIIIFCYSFIFVAINKYKKGFYEPHPKRDYKTAQIGLTCVIFFCLAWMPYAVVGWISVAGYYNKVGPYVLLMTTLFAKTSTIYNPTIYAACLPRFRRRVQY   308
Cte-ops3 PWLYAFLWSSLPLYGWNRYYVDVTQIVCSFDIVTESFSSRSFVLCVGMFGFVLPLCVIIFCYSFICVTINRYKKSFYEPHTKRDYKTAQIGTAWVVFFCIAWMPYAVMSWASIAGYHHKIGVYVSMTTTLLTKTSTIYNPTIYAACLPRLRQYVKY   204
Brabe-op2 TWLYAIAVAVPPLFNIARYTYEPSGLSCTIDFRVTTVADLVYLGSLIVLCYVIHVAVMATCYFKIIRKFSRHRFRQVRHQRSFEMGVTMRCILMTLFYLLSWTPYTAVCIWTMVGP--PPPVVVSMAAALIAKTHCAFNPILYAFMSEVYRKLVFR   291
Brabe-op6 VWVYSLLLAFPPLVGWGRYVREETYISCTFDYLSTDDATRAYVITLVMGAFGFPLLTIAYCYIRVFTTARKHAEERKFPESRTEIKTAVTACVITTSFCLCWCPYAVVATLGISGV--SVQQQTVFSAALLAKLTVIINPIVYVLSIPNFRKALFA   298
Homsa-rgr VWLSSAFWAALPLLGWGHYDYEPLGTCCTLDYSKGDRNFTSFLFTMSFFNFAMPLFITITSYSLMEQKLGK------------SGHLQVNTTLPARTLLLGWGPYAILYLYAVIADVTSISPKLQMVPALIAKMVPTINAINYALGNEMVCRGIWQ   276
Bosta-rgr VWLSSAFWAALPLLGWGHYDYEPLGTCCTLDYSRGDRNFTSFLFTMAFFNFLLPLFITVVSYRLMEQKLGK------------TSRPPVNTVLPARTLLLGWGPYALLYLYATIADATSISPKLQMVPALIAKAVPTVNAMNYALGSEMVHRGIWQ   276
Musmu-rgr VWMSSAFWASLPLMGWGHYDYEPVGTCCTLDYSRGDRNFISFLFTMAFFNFLVPLFITHTSYRFMEQKFSR------------SGHLPVNTTLPGRMLLLGWGPYALLYLYAAIADVSFISPKLQMVPALIAKTMPTINAINYALHREMVCRGTWQ   276
Podca-opC SCIYGFMWGIFPLIGWSEYAPELGSNRCTIDLHSEDNATRSYLYSLLLFCYVLPLTTMTINFYKIRKKIIEQSVKLSQNRIKRERRLAIATFVMTVVFLVAWTPYAVAIFIIGFQKRVDEAWFFMDYSSLLAKSSTFFNPLIYVLMHRKCKTAVVD   275
Clara-opK1 AWINGLVWSIAPFLGWGAYKREPIDKRCSVLMSDVSFVSWSYTIMLLTFAYAIPLLVILYCCLKVQCTLNAMSKNISDATKQAEKRHYYMVCAIIVTFFVAWTPYATSALLFSFLE--NVPNTLITYSAFFAKFSVVANPVIYVIFYKDCRKQVKK   276
Clara-opC SWIIGFVWAFFPFLGWGEYMREANHSRCSIVGTSNSVNAQSYNYTMLIVFFFLPIIIITYLCVRIQMQLVKTRKKAAEGRRKYEKQHFVLVCINIIAYFVTWAPYAISTCWYTFFN--SAPDDVIGYSALFAKSSLVTNPIIYVFFYREFREILKA   270
Clara-opF SWLFGFVWAFLPIFGWGGYIREKLHTRCSVIATDNSAVAQSYNYSLLVLYYFLPSSLIIFCCVCVQLEIQKMTRRISNRTKKTERNHFILVCIVIISYFLSWTPYAISACWFTFFN--TAPDELVSYSALFAKSCMITNPLVYAFFYKEFRETLKN   273
Clara-opM IWALGAFWACAPLFGWSNYQKETDDSRCNINFTRKDANNASYLCTLLVSCYVIPVSIMVSSYTLVKNSMRRMSVYADQNSKKSEKQQTLLTILMIFAFLYAWTPYTTVVFFLMIDK--RVSPTIYTIAALNAKTSSFYCPLLYGFVYKRFRRRLKD   277
Dromel-carrc AWLISALFSLPILVLYEEKLIQGHP-QCWIELGS-PIAWQVYMSLVSATLFAIPALIISACYAIIVKTIWAKGSRASSIIPRAKVKTVKMTLTIVFVFIICWSPYIIFDLLQVFGQHSQTNIAIATFIQSLAPLNSAANPLIYCLFSSQVFRTLSR   309
Musmu-vasrc SWGLSFVLSIPQYFIFSVIEFEVNNGKAQDCWATPPWGTRAYVTWMTSGVFVVPVIILGTCYGFICYHIWRRGKRQSKSISRAKIRTVKMTFVIVSAYILCWTPFFIVQMWSVWDTNFWTDSESTTITALLASLNSCCNPWIYMFFSGHLLQDCVQ   312
Nemve-op241 IYIYVLLFTFPPIAGWSSFTEEKFYFGCFIKYSDQNPASMAYSVIASVFLYLMPLILMICCYSKIFMAVRKSTRRTMTIMKRTHIQTAKMIVVVIFFSMIVWVPYVAVSLIQAFTADSIITPTASHITVLVAKSCVIYNVLIYVVLNRKLKAVILN   295
Musmu-melrc IWTFCI--------------------SCGIVFII----ESKYVIICLISMFFTMLFFMVSLYIHMFLLARNHVKRIAAVRQRTSMKGAITLTMLLGIFIVCWSPFFLHLILMISCPQNYCSCFMSYFNMILIMCNSVIDPLIYALRSQEMRRTFKE   288
Strpu-op2 PWVFSFAWAVFPLAGWGEFTYEGTGAWCSVRWDSDQPQIMSYVLAMMFLTFISSIVIMMYCYICIFLTTRRMPRWATSNRRRREQKLLKTLIAIAIAFLVAWSPYAITSMIVVFGGSELLSLTATTLPSLFAKSSVMINPIIYAVTSRVFRKSLKK   229
Dromel-5htrc GGVGCLTTTTPSELSAGTVAGSGSGEGVGTEGKNVGLG-------------------------GVLASIANPHQKLAKLEAKRERKAAQTLAIITGAFVICWLPFFVMALTMSLCKECEIHTAVASLFLWLGYFNSTLNPVIYTIFNPEFRRAFKR   266
Dromel-tyrrc VWLLSLLISSPPLIGWNDWPDEFTSAPCELTS------QRGYVIYSSLGSFFIPLAIMTIVYIEIFVATRRRLRQSSTISLSKERRAARTLGIIMGVFVICWLPFFLMYVILPFCQTCCPTNKFKNFITWLGYINSGLNPVIYTIFNLDYRRAFKR   306
Musmu-hisrc AWFLSFLWVI-PILGWHHFTPELREDKCETDFYN----VTWFKIMTAIINFYLPTLLMLWFYVKIYKAVRRHCQKARSLHLNRERKAAKQLGCIMAAFILCWIPYFIFFMVIAFCNS-CCSEPVHMFTIWLGYINSTLNPLIYPLCNENFKKTFKK   289
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Dromel-somrc ACT   314
Musmu-somrc VLC   313
Nemve-op209 IVP   301
Nemve-op273 LFI   289
Strpu-new LIC   312
Strpu-op1 LFC   315
Cioni-op1 MIF   315
Xentr-parapin FLF   308
Petma-pineal VLP   315
Danre-val LLS   309
Habur-va ---   308
Utast-pariet FIT   305
Petma-rhod TLC   315
Xenla-rhod TLC   315
Danre-green TLF   315
Danre-swave TVF   308
Petma-red LFG   315
Brabe-op5 LLC   315
Brabe-op4 RLR   313
Fugru-tmt LLC   315
Danre-tmt LLN   315
Homsa-opn3 LLC   312
Danre-encephal MLC   301
Pdu-c-ops LLG   314
Mve-c-ops KFF   297
Apime-pter IFD   297
Anoga-op11 IRR   301
Anoga-op12 VRN   302
Brabe-op3 MMK   315
Homsa-perop MFK   304
Musmu-perop MFK   304
Lotgi-cand01 MCG   245
Cte-ops7 EFR   267
Cte-ops5 TLP   255
Cte-ops4 LML   305
Cte-ops8 LMP   270
Cte-ops6 VF-   210
Homsa-opn5 GLK   312
Musmu-opn5 GLR   312
Danre-opn5 CFQ   310
Lotgi-cand03 CCR   272
Lotgi-cand04 MVR   261
Strpu-op31 LWN   309
Strpu-op32 LWS   313
Brabe-op1 SFR   314
Lotgi-cand07 LLC   311
Lotgi-cand09 VFK   275
Lotgi-cand10a VFK   309
Lotgi-cand10b VFK   277
Lotgi-cand08 IYC   297
Lotgi-cand02 VVC   272
Lotgi-cand05 LVG   299
Patye-GO IMA   296
Lotgi-cand06 LVP   315
Strpu-op5 TLS   298
Strdr-Q0ZPT9 TLS   298
Strpu-op4 KLM   272
Danre-melan YIP   297
Homsa-melan HLP   314
Musmu-melan HLP   310
Limpo-lateral RFP   311
Limpo-ocell RFP   311
Plepa-op2 KFP   311
Plepa-op1 KFP   311
Apime-long1 KFP   310
Apime-long2 KLP   310
Apime-blue RCK   309
Apime-uv RLP   309
Plepa-op3 RMP   310
Patye-Gq RVP   310
Lotgi-cand11 LMP   297
Schma-rhod RFP   310
Dugja-rhod ---   143
Schme-cand04 KFP   204
Pdu-r-ops1 HFP   313
Eurco-rops HFP   125
Lolfo-rhod NFP   310
Sepor-rhod NFP   310
Todpa-rhod TFP   310
Octo-rhod TFP   310
Cte-r-ops ---   309
Pdu-r-ops3 KMP   314
HELRO-129809 ---   294
Helro-132379 ---   293
Helro-85596 LPI   307
Helro-84106 EVS   256
Schja-op4 RFG   310
Schma-op2 RKT   309
Lotgi-cand13 SCP   311
Lotgi-cand12 RLR   282
Cte-ops2 LFQ   311
Cte-ops3 LLQ   207
Brabe-op2 TMC   294
Brabe-op6 QER   301
Homsa-rgr CLS   279
Bosta-rgr CLS   279
Musmu-rgr CLS   279
Podca-opC MFQ   278
Clara-opK1 MVC   279
Clara-opC TLF   273
Clara-opF KVF   276
Clara-opM VVA   280
Dromel-carrc FPP   312
Musmu-vasrc SFP   315
Nemve-op241 LLC   298
Musmu-melrc IVC   291
Strpu-op2 MLT   232
Dromel-5htrc ILF   269
Dromel-tyrrc LLG   309
Musmu-hisrc ILH   292

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen der für die Bayes´sche Analyse verwendeten Gene 

verschiedener Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in den Datenbanken des 

NCBI bzw. Uniprot oder die Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der 

Artname. Für die Opsine von C. teleta werden die zugehörigen Modellnummern aufgeführt und 

hinsichtlich der verwendeten Sequenz auf den Ergebnisteil verwiesen.

Anoga-op11 // XP_312503.3 // putative GPCR receptor, opsin family // •	 Anopheles gambiae

Anoga-op12 // XP_312502.2 // putative GPCR receptor, opsin family // •	 Anopheles gambiae

Apime-blue // Q2YD69 // Blue-sensitive-opsin // •	 Apis mellifera

Apime-long1 // Q2YD67 // Long wavelength sensitive opsin 1 // •	 Apis mellifera

Apime-long2 // Q2YD66 // Long wavelength sensitive opsin 2 // •	 Apis mellifera

Apime-pter // Q2YD70 // Pteropsin // •	 Apis mellifera
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Apime-uv // Q2YD68 // UV-sensitive opsin // •	 Apis mellifera

Bosta-rgr // P47803 // retinal G protein-coupled receptor // •	 Bos taurus

Brabe-op1 // Q868G4 // Opsin // •	 Branchiostoma belcheri

Brabe-op2 // Q868G3 // Opsin // •	 Branchiostoma belcheri

Brabe-op3 // Q868G0 // Opsin // •	 Branchiostoma belcheri

Brabe-op4 // Q868G2 // Opsin // •	 Branchiostoma belcheri

Brabe-op5 // Q868G1 // Opsin // •	 Branchiostoma belcheri

Brabe-op6 // Q868F9 // Opsin // •	 Branchiostoma belcheri

Cioni-op1 // Q95P33 // Opsin // •	 Ciona intestinalis

Clara-opC // A9CR30 // CropC // •	 Cladonema radiatum

Clara-opF // A9CR39 // CropF // •	 Cladonema radiatum

Clara-opK1 // A9CR48 // CropK1 // •	 Cladonema radiatum

Clara-opM // A9CR26 // CropM // •	 Cladonema radiatum

Cte-r-ops // jgi|Capca1|202516|fgenesh1_pg.C_scaffold_376000014 // •	 Capitella teleta

Cte-ops2 // jgi|Capca1|205283|fgenesh1_pg.C_scaffold_116000045 // •	 Capitella teleta

Cte-ops3 // jgi|Capca1|54244|gw1.332.13.1 // •	 Capitella teleta

Cte-ops4 // jgi|Capca1|197851|fgenesh1_pg.C_scaffold_99000023 // •	 Capitella teleta

Cte-ops5 // jgi|Capca1|226303|estExt_fgenesh1_pg.C_3460005 // •	 Capitella teleta

Cte-ops6 // wird von keiner Voraussage erfasst // •	 Capitella teleta

Cte-ops7 // jgi|Capca1|140269|e_gw1.219.26.1 // •	 Capitella teleta

Cte-ops8 // jgi|Capca1|132789|e_gw1.47.128.1 // •	 Capitella teleta

Danre-encephal // A9NJI7 // opsin 3 // •	 Danio rerio

Danre-green // Q8AYM7 // Green-sensitive opsin-3 // •	 Danio rerio

Danre-melan // Q2KNE5 // Melanopsin // •	 Danio rerio

Danre-opn5 // Q5RIV6 // Novel protein similar to vertebrate opsin 5 // •	 Danio rerio

Danre-swave // Q9W6A9 // Opsin-1, short-wave-sensitive 1 // •	 Danio rerio

Danre-tmt // 169646828 // teleost multiple tissue opsin a // •	 Danio rerio

Danre-val // Q9IB88 // VAL-opsin // •	 Danio rerio

Dromel-5htcr // Q5MT65 // 5-hydroxytryptamine receptor 2B // •	 Drosophila melanogaster

Dromel-carrc // Q868T3 // Cardioacceleratory peptide receptor // •	 Drosophila melanogaster

Dromel-somrc // Q8I943 // Somatostatin receptor // •	 Drosophila melanogaster

Dromel-tyrrc // P22270 // Tyramine/octopamine receptor // •	 Drosophila melanogaster

Dugja-rhod // 40643306 // opsin // •	 Dugesia japonica

Eurco-rops // lcl|lf01_35K-CL1105Contig1 // •	 Eurythoe complanata

Furgru-tmt // Q8JI05 // Multiple tissue opsin // •	 Fugu rubripes

Habur-va // B2CKZ8 // vertebrate ancient opsin // •	 Haplochromis burtoni 

Helro-129809 // jgi|Helro1|129809|gw2.47.141.1 // •	 Helobdella robusta

Helro-132379 // jgi|Helro1|132379|gw2.39.178.1 // •	 Helobdella robusta

Helro-84106 // jgi|Helro1|84106|e_gw1.39.176.1 // •	 Helobdella robusta

Helro-85596 // jgi|Helro1|85596|e_gw1.47.45.1 // •	 Helobdella robusta

Homsa-melan // Q9UHM6 // Melanopsin // •	 Homo sapiens

Homsa-opn3 // Q9H1Y3 // Opsin-3 // •	 Homo sapiens

Homsa-opn5 // Q6U736 // Opsin-5 // •	 Homo sapiens

Homsa-perop // O14718 // Visual pigment-like receptor peropsin // •	 Homo sapiens

Homsa-rgr // P47804 // retinal G protein-coupled receptor // •	 Homo sapiens
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Limpo-lateral // P35360 // Full=Lateral eye opsin // •	 Limulus polyphemus

Limpo-ocell // P35361 // Ocellar opsin // •	 Limulus polyphemus

Lolfo-rhod // P24603 // Rhodopsin // •	 Loligo forbesi

Lotgi-cand01 // Lotgi1_155231|cand01|fgenesh2_pg.C_sca_8000019 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand02 // Lotgi1_152675|cand02|fgenesh2_pg.C_sca_2000095 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand03 // Lotgi1_140134|cand03|e_gw1.144.33.1 // •	 Lottiga gigantean

Lotgi-cand04 // Lotgi1_103699|cand04|e_gw1.2.417.1 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand05 // Lotgi1_173452|cand05|fgenesh2_pg.C_sca_159000023 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand06 // Lotgi1_175069|cand06|fgenesh2_pg.C_sca_238000002 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand07 // Lotgi1_156508|cand07|fgenesh2_pg.C_sca_11000194 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand08 // Lotgi1_160213|cand08|fgenesh2_pg.C_sca_24000027 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand09 // Lotgi1_123097|cand09|e_gw1.42.261.1 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand10a // Lotgi1_163982|cand10a|fgenesh2_pg.C_sca_42000189 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand10b // Lotgi1_122997|cand10b|e_gw1.42.155.1 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand11 // Lotgi1_177556|cand11|fgenesh2_pm.C_sca_8000009 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand12 // Lotgi1_156440|cand12|fgenesh2_pg.C_sca_11000126 // •	 Lottiga gigantea

Lotgi-cand13 // Lotgi1_154846|cand13|fgenesh2_pg.C_sca_6000349 // •	 Lottiga gigantea

Musmu-hisrc // P70174 // Histamine H1 receptor // •	 Mus musculus

Musmu-melan // Q9QXZ9 // Melanopsin // •	 Mus musculus

Musmu-melrc // P41149 // Melanocortin receptor 5 // •	 Mus musculus

Musmu-opn5 // Q6VZZ7 // Opsin-5 // •	 Mus musculus

Musmu-perop // O35214 // Visual pigment-like receptor peropsin // •	 Mus musculus

Musmu-rgr // Q9Z2B3 // retinal G protein-coupled receptor // •	 Mus musculus

Musmu-somrc // P30875 // Somatostatin receptor type 2 // •	 Mus musculus

Musmu-vasrc // Q62463 // Vasopressin V1a receptor // •	 Mus musculus

Nemve-op209 // A9UMY2 // Opsin Nvop209.3 predicted // •	 Nematostella vectensis

Nemve-op241 // A9UMX9 // Opsin Nvop241 predicted // •	 Nematostella vectensis

Nemve-op273 // A9UMX5 // Opsin Nvop273 predicted // •	 Nematostella vectensis

Octdo-rhod // P09241 // Rhodopsin // •	 Octopus dofleini

Patye-GO // O15974 // Rhodopsin // •	 Patinopecten yessoensis

Patye-Gq // O15973 // Rhodopsin, GQ-coupled // •	 Patinopecten yessoensis

Petma-pineal // O42490 // Pineal opsin // •	 Petromyzon marinus

Petma-red // B2D1T1 // Red-sensitive opsin // •	 Petromyzon marinus 

Petma-rhod // Q98980 // Rhodopsin // •	 Petromyzon marinus

Pdu-c-ops // 55740264 // ciliary opsin // •	 Platynereis dumerilii

Pdu-r-ops1 // 19309911 // rhabdomeric opsin // •	 Platynereis dumerilii

Pdu-r-ops3 // pers. Kommunikation // •	 Platynereis dumerilii

Plepa-op1 // 170676067 // kumopsin1 // •	 Plexippus paykulli

Plepa-op2 // 170676069 // kumopsin2 // •	 Plexippus paykulli

Plepa-op3 // 170676071 // kumopsin3 // •	 Plexippus paykulli

Podoc-opC // A9CR60 // PcopC // •	 Podocoryne carnea

Schja-op4 // 226479150 // opsin 4 (melanopsin) // •	 Schistosoma japonicum 

Schma-op2 // C4QPM6 // opsin-like receptor, putative // •	 Schistosoma mansoni

Schma-rhod // 8132429 // RHO G-protein coupled receptor // •	 Schistosoma mansoni

Schme-cand04 // elongation of published opsin sequence // •	 Schmidtea mediterranea
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Sepof-rhod // O16005 // Rhodopsin // •	 Sepia officinalis

Strpu-new // Sequence 1-predicted // •	 Strongylocentrotus purpuratus

Strpu-op1 // GLEAN3_05569 pred.ops1 // •	 Strongylocentrotus purpuratus 

Strpu-op2 // GLEAN3_03451 pred.ops2 // •	 Strongylocentrotus purpuratus

Strpu-op3 1 // GLEAN3_27633 pred.ops3 1 // •	 Strongylocentrotus purpuratus 

Strpu-op3 2 // GLEAN3_27634 pred.ops3 2 // •	 Strongylocentrotus purpuratus 

Strpu-op4 // GLEAN3_22851 pred.ops4 // •	 Strongylocentrotus purpuratus 

Strpu-op5 // GLEAN3_06737 pred.ops5 // •	 Strongylocentrotus purpuratus 

Todpa-rhod // P31356 // Rhodopsin // •	 Todarodes pacificus

Utast-pariet // Q1L4C8 // Parietopsin // •	 Uta stansburiana

Xenla-rhod // P29403 // Rhodopsin // •	 Xenopus laevis

Xentr-parapin // Q75R39 // Parapinopsin // •	 Xenopus tropicalis
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Tryptophan 2,3-dioxygenase (8.2  Cte-tdo2)
                                                                    *  ** *  :: .  :            *** :**: **.******::: *.:::  ::           :* .   :   : *:  *:::* :*. ::***:.
Tricas-tdo2 ------MSCP-LRPSE--------------AQEGDQLSEEC--GMLYGEYLMLDKILEAQRLLSEQNN---QPVHDEHLFIVTHQAYELWFKQIIYELDSIRNIFS-------DVLEESQTLEILKRLNRVVLILKVLVDQVMILETMTP   117
Apime-tdo2-pred ------MACP-LSDSI--------------AEDHDQENDQLAEGMLYGEYLRLDKILTAQRLLSAEYN---KEVHDEHLFIVTHQAYELWFKQIIYELDSVRALFNSEPTNRGTLNDESRTLEILKRLNRIVLILKLLVDQVTILETMTP   126
Aedae-tdo2 ------MSCP-VGNHN--------------GDPQGGQRLGSEAGMLYGEYLMLDKVLSAQRMLSVESN---KPVHDEHLFIVTHQAYELWFKQIIFELDSIRSLFS------TEHMEESRTLEILKRLNRIVMILKLLVDQVPILETMTP   120
Dromel-vermilion ------MSCPYAGNGN--------------DHDDSAVPLTTEVGKIYGEYLMLDKLLDAQCMLSEEDK---RPVHDEHLFIITHQAYELWFKQIIFEFDSIRDMLD------AEVIDETKTLEIVKRLNRVVLILKLLVDQVPILETMTP   121
Lotgi-mod ---------------------------------MSN-----KVPSSYSDYLGLHGLLDSLSMTS--------AVHDEHLFIITHQAYELWFKQILFEIDSVRDVFR------APLLDESKTLLIVNRLNRVVLILKLLVDQINILETMTP    98
Chlaf-tdo2 ---------------------------------MSEADSNMDKPKLYGEYLQLPSLLKCQSMTSAEAG---KPVHDEHLFIITHQAYELWFKQILFELDSVREIFT------APVLDEGKARHINNRLSRITLILKLLVDQFLILETMTP   108
Cte-tdo2 GAAFVEMACPYLSGGAVGDTN---------DEHQKGVNKATEGKRNYGEYLELNTLLDCQNLQSTAAG---KEVHDEHLFIITHQAYELWFKQILFEIDSVRKLFME-----APVMDESKTLLIISRMNRVVIILKLLADQFHILETMTP   133
Strpu-tdo2-pred ------MSCPFGGGG-----N---------RVPKGGTGKDDDKKLTYGSYLQLDKLLSCVDLQSAAVS---TPVHDEHLFIVTHQAYELWFKQILFEVNSIIDLLG------QVPVDEKKQLVMMNRLERIVQILKLLVDQIYVLETMTP   121
Nemve-pred ------MSCPYAG-------D---------SDSSTAVTDEKDTRLNYSDYLKLDQLLSCQELQSEVVGGPASKAHDELLFIVTHQAYELWFKEIIHEIDTVRSMFM------EEDFNESKTLFVISCLHRVVAILKLLKDQILLLETMTP   122
Sakow-vermilion-pred ------MSCPVASPD-----T---------KQSDKSYNAAANKAKTYGEYLQLDKLLSSQGMK--------SKAHDEHMFIIIHQVYELWFKQIIFEIDSVRGVFE------ESFVDEREMFVVTSRLKRVVQILKLLVDQIGVIETMSP   116
Brafel-hyp ---------------------------------QEGKNMLNHGGLDYTTYLKLDQVLGAQCLQSEVHG---DPAHDEHLFIITHQAYELWFKQILWEVDSIRDVFN------NVTLDEGKTLLILSRLNRVNQILKLLVDQVMILETMTP   108
Musmu-tdo2 -----MSGCPFAGNSVGYTLKNLSMEDNEEDRAQTGVNRASKGGLIYGNYLQLEKILNAQELQSEVKG---NKIHDEHLFIITHQAYELWFKQILWELDSVREIFQN-----GHVRDERNMLKVIARMHRVVVIFKLLVQQFSVLETMTA   137
Ratno-tdo2 -----MSGCPFSGNSVGYTLKNLSMEDNEEDGAQTGVNRASKGGLIYGDYLQLEKILNAQELQSEIKG---NKIHDEHLFIITHQAYELWFKQILWELDSVREIFQN-----GHVRDERNMLKVMTRMHRVVVIFKLLVQQFSVLETMTA   137
Homsa-tdo2 -----MSGCPFLGNNFGYTFKKLPVEGSEEDKSQTGVNRASKGGLIYGNYLHLEKVLNAQELQSETKG---NKIHDEHLFIITHQAYELWFKQILWELDSVREIFQN-----GHVRDERNMLKVVSRMHRVSVILKLLVQQFSILETMTA   137
Xenla-tdo2 -----MSGCPFMAKKHHFTFSELSLEDKHEDNSQEGLNKASKGGLIYGDYLQLDKVLNAQELQSEKKG---NKIHDEHLFIVTHQAYELWFKQILWELDSVREIFQN-----GHVRDERNMLKVVARIHRISMILKLLVEQFSVLETMTA   137
Danre-tdo2 -----MSGCPYFQRKF-LSTSKQHLKEEENDEAQTGINKASKGGLIYGDYLQLDKIVTSQVLQSELKG---NKIHDEHLFIVTHQAYELWFKQVLWELDSVREIFIS-----GHVRDERNMLKVNTRIHRIVMIFRLLLDQFAVLETMTA   136

                      :.*  **  * .****** ***::***:*:    *     :.*             :  :  . :*  ::   : ** * **:     * **                           :                : .   :.     *
Tricas-tdo2 LDFMDFRCYLRPASGFQSLQFRLLENKLGVRQENRVKYN-QNYSKVFGNDEKALEQIAKSEKEPSLTDLV---QRWLERTPGLE-LEGFNFWGKYQKAVEKLLTE-QKELAEKEEAETLKRYKLNDLEKRREVYESIFKVEVHEALMSRG   261
Apime-tdo2-pred LDFMAFRDYLCPASGFQSLQFRLLENKLGVKQEHRVKYN-QNYTRVFGRDPKAIEAIKRSEEEPSLSCLV---QKWLARTPGLE-THNFDFWEKYKRSVENLLDE-QEQLARKYTKEQLRNYHLANVHSRKAVFETIFNESLHNALVSRG   270
Aedae-tdo2 LDFMDFRDFLSPASGFQSLQFRLLENKLGVKTEHRVKYN-QKYSEVFASDPCAIERLSITESEPSLADLV---QKWLERTPGLE-TNGFNFWGKFEESVEQLLAD-QEASAMEEEHENVKNYRLMDIEKRREVYKSIFDASVHDALVARG   264
Dromel-vermilion LDFMDFRKYLAPASGFQSLQFRLIENKLGVLTEQRVRYN-QKYSDVFS-DEEARNSIRNSEKDPSLLELV---QRWLERTPGLE-ESGFNFWAKFQESVDRFLEA-QVQSAMEEPVEKAKNYRLMDIEKRREVYRSIFDPAVHDALVRRG   264
Lotgi-mod LDFLEFRTGLATASGFQSLQFRLFENKMGVKEDHRVKYNQQHYIRVFNDPKS-IAQLKDSIDSPSLLTLV---ERWLERTPGLNEDDGFNFWDIFQQVVKRWQDDSYLYPAQTEDDEDIKESHLADYHKSRETFESLFDVEKYNSQRERG   244
Chlaf-tdo2 LDFLEFRTHLATASGFQSLQFRLIENKLGLKEDSRVKYNQQHYMEVFNDPEN-IAMLQDSISSPSLLTLV---ERWLERTPGLAKAE-FHFWERYQSAVNRWLEDQWYQPVKNESNPEVKETLMAEYQKQKDSFDTVFDPEKHQKSMERG   253
Cte-tdo2 LDFMDFRGFLDPASGFQSLQFRLLENKLGVRQESRVKYNQQHYKSVFHDSKS-YEMIDKSIDDPSLLDVV---ECWLERTPGL--DVGFGFWGKYMRAAKTWIENGYLQPAREEQDPKLREEKMADYRKQMETYDSVADIDVYNTHVARG   277
Strpu-tdo2-pred LSFSEFRDYLSPASGFQSFQFRLLENKLGLKPGMRVSYQRQNYASVYS-EEL-QATLKKSEEDPTLLNVLGGNKRWLERCPGLE-EDGFNFWEKYNYQVRAYLND-HLTRAEAAESEAQRDQILNDHKSVKETFDVILDTDKYKALLARG   267
Nemve-pred LGFMEFRNYLAPASGFQSQQFRLIENKLGVRRASRFCLANQEYSKQLR-EKD-VEQVEQAESEDSLQELV---QRWLCRTPGLE-TDGFNFWGKYKRSVHAWMVD-LKAEAENAPSKALKSERLKTLKGTVETFETIFSEERHNQLVARG   265
Sakow-vermilion-pred MDFVEFRNMLGSASGFQSYQFRVLENKLGLPQANRQKYSQKDYKTVLESETDNMSTVVKSETETSLSELL---QRWLERTPGIE-KDGFNFWSKFSDKVNEMLQK-QYNSNQDDLDQSAKDNLKIQYQKQRETFDSIFNEDKHKELRSKG   261
Brafel-hyp LDFADFRGYLAPASGFQSLQFRLLENKLGLKQEHRVRYNQKHYQEVFKTHPQYVQMLEDSETEDSLHVLV---QRWLERTPGLE-EDGFNFWGKFKASVMDMLAD-ELQEADSEEDPLIKEDKMAQYKKQKDAFESIFDEDKHNILVMKG   253
Musmu-tdo2 LDFNDFREYLSPASGFQSLQFRLLENKIGVLQSLRVPYNRKHYRDNFGGDYN--ELLLKSEQEQTLLQLV---EAWLERTPGLE-PNGFNFWGKFEKKILKGLEE-EFLKIQAKKDSEEKEEQMAEFRKQKEVLLCLFDEKRHDYLLSKG   280
Ratno-tdo2 LDFNDFREYLSPASGFQSLQFRLLENKIGVLQSLRVPYNRKHYRDNFEGDYN--ELLLKSEQEQTLLQLV---EAWLERTPGLE-PHGFNFWGKFEKNILKGLEE-EFLKIQAKKDSEEKEEQMAEFRKQKEVLLCLFDEKRHDYLLSKG   280
Homsa-tdo2 LDFNDFREYLSPASGFQSLQFRLLENKIGVLQNMRVPYNRRHYRDNFKGEEN--ELLLKSEQEKTLLELV---EAWLERTPGLE-PHGFNFWGKLEKNITRGLEE-EFIRIQAKEESEEKEEQVAEFQKQKEVLLSLFDEKRHEHLLSKG   280
Xenla-tdo2 MDFFDFRDYLSPASGFQSLQFRLLENKIGVPEILRVPYNRRHYRDNFKGETN--ELLLRSEQEPTLLGLV---EAWLERTPGLE-EEGFHFWGKLEVNIFRALEE-ELQAAKTKPDSEDKEEHLAELQKQKELFGALFDERRHEHLLSKG   280
Danre-tdo2 LDFYDFRGYLSPASGFQSLQFRLLENKIGVPHNQRVPYNRRHYRDNFRDQES--ELLLHSEQEPTLLQLV---EQWLERTPGLE-EDGFNFWGKLEKNIFEGLRR-EKEHIEQKPASERKEEMLAELIKQRDIFLSLFDEKRHDHLVSTG   279

                       : :::: *::**::*  **:* **  *.:::  *:::*:*: ****.** :*:**:*  : *:*****  **::*: ******:****::.:::**  :* :                                               
Tricas-tdo2 -ERRFSHKALQGAIMITFYRDEPRFSQPHQILTLLMDIDSLITKWRYNHVLMVQRMIGSSQLGTGGSSGYQYLRSTLSDRYKVFVDLFNLSTFLIPRSYIPPLSTSMRSHLCN-----WGSANSTNIVSNGNN-----------------   388
Apime-tdo2-pred -ERRFAYAALQGAVLITLYRDEPRFSQPHQILNALMDIDSLITKWRYNHVLMVQRMIGSQQLGTGGSSGYQYLKSTLSDRYKVFLDLFNLSTFLIPRHMIPPLTKEMKSMLS-------VSCNGWNSDDN--------------------   392
Aedae-tdo2 -DRRFTHRALQGAIMITFYRDEPRFSQPHQLLMLLMDIDSLITKWRYNHVIMVQRMIGSQQLGTGGSSGYQYLRSTLSDRYKVFIDLFNLSTFLIPRGSIPPLTCEMQKALNLAWGSPVHQAKQINYAAK--------------------   393
Dromel-vermilion -DRRFSHRALQGAIMITFYRDEPRFSQPHQLLTLLMDIDSLITKWRYNHVIMVQRMIGSQQLGTGGSSGYQYLRSTLSDRYKVFLDLFNLSTFLIPREAIPPLDETIRKKL-------------INKSV---------------------   379
Lotgi-mod -ERRLSHLAFQGALLISLYREEPRFNQPFQILTLLMDIDSLITKWRYNHVLMVQRMIGS-KVGTGGSSGYQYLRATISDRYKVFLDLFNLSTYIIPRAYIPPMTNRMKRRLSV-----LSTEDLLK------------------------   363
Chlaf-tdo2 -ERRLSHKAFQGALMISLYRDESRFNQPFHLLTLLVDIDSLMTKWRYNHVMMVQRMIGS-KVGTGGSSGYHYLRSTISDRYKVFLDLFNLSTFLIPRDYIPPLTTTMKRTLSS-----VINGDCME------------------------   372
Cte-tdo2 -DRRFSHMAFQGAMMISLYRDEPRFHQPFQILTLLMDLDSLLTKWRYNHVMMVQRMIGS-KVGTGGSSGYQYLRSTVGDRYKVFLDLFNLSTFLIPREYIPPLTPHMKQ-----------------------------------------   384
Strpu-tdo2-pred -DVRISHKALQGALLISHYREEVRFHQPFQFMTRLMDIDSLLTKWRYNHVMMVQRMIGS-KPGSGGSSGYHYLRSTVSDRYKVFLDLFNLSNYLLPRNYIPPLTPGMKRTLSI-----PNLNTSVDGSMFRRFQIGSPNRGGAGPLSSSP   410
Nemve-pred -ERKFSHKALQGALMISFYRDEPRFNQPYQILNLLMDIDSLLIKWRYNHVLIVQRMLGS-KAGTGGSSGYQYLRSTISDRYKVFLDLFNMSNFLVPRDRIPPLTSDMKMRLCS-------------------------------------   376
Sakow-vermilion-pred -DRRFTHKAFQGAMMIFFYRDEPRFNLPYQMLQLLMDIDALVMKWRYTHVLMVHRMLGS-KPGTGGSSGVDYLKSTVTDRYKVFLDLFNLSTFLIPRSELPVLDLQMMKQLSK-----PSSSAEIAE-----------------------   381
Brafel-hyp KDRKFTHKAMQGAMMISLYRDEPRFHQPFQLLTQLMDIDSLLTKWRYNHVTMVQRMLGS-KVGTGGSSGYHYLRSTVSDRYKVFLDLFNLSTFLIPRDRIPRLTQSMHRKLSIFD---RNNDSGISMDDLRDLSN---------------   384
Musmu-tdo2 -ERRLSYRALQGALMIYFYREEPRFQVPFQLLTSLMDIDTLMTKWRYNHVCMVHRMLGT-KAGTGGSSGYHYLRSTVSDRYKVFVDLFNLSTYLVPRHWVPKMNPIIHKFLYTAEYSDSSYFSS-DESD---------------------   406
Ratno-tdo2 -ERRLSYRALQGALMIYFYREEPRFQVPFQLLTSLMDIDTLMTKWRYNHVCMVHRMLGS-KAGTGGSSGYYYLRSTVSDRYKVFVDLFNLSSYLVPRHWIPKMNPIIHKFLYTAEYSDSSYFSS-DESD---------------------   406
Homsa-tdo2 -ERRLSYRALQGALMIYFYREEPRFQVPFQLLTSLMDIDSLMTKWRYNHVCMVHRMLGS-KAGTGGSSGYHYLRSTVSDRYKVFVDLFNLSTYLIPRHWIPKMNPTIHKFLYTAEYCDSSYFSS-DESD---------------------   406
Xenla-tdo2 -ERRLSYKALKGALMINFYREEPRFQVPFQLLTSLMEIDTLMTKWRYNHVCMVHRMIGS-KAGTGGSSGYQYLRSTVSDRYKVFVDLFNLSTYLVPRHWVPRLNPSIHKFLYTAECCDSSYFSS-DDSD---------------------   406
Danre-tdo2 -QRRLSYKALQGALMIYFYREEPRFQVPFQLLTSLMDIDTLMTKWRYNHVCMVHRMIGR-KDGTGGSSGYQYLRSTVSDRYKVFVDLFNLATFLIPRDWVPKLDPSEHTFLYMAECCDSSYCSSSDDSD---------------------   406

                                                                   
Tricas-tdo2 ---------------------------------------------   388
Apime-tdo2-pred ---------------------------------------------   392
Aedae-tdo2 ---------------------------------------------   393
Dromel-vermilion ---------------------------------------------   379
Lotgi-mod MKQRNGSKSDLINGVRDRLSLNEDDGEDEEEKKTGPVKFEI----   404
Chlaf-tdo2 DEVR-------------------------ASKECSP---------   383
Cte-tdo2 ---------------------------------------------   384
Strpu-tdo2-pred GSLGRGSLPGTPEDAIFEVLSSSDGDEEDDSDQSPPANGQIVFSA   455
Nemve-pred ---------------------------------------------   376
Sakow-vermilion-pred ---------------------------------------------   381
Brafel-hyp ---------------------------------------------   384
Musmu-tdo2 ---------------------------------------------   406
Ratno-tdo2 ---------------------------------------------   406
Homsa-tdo2 ---------------------------------------------   406
Xenla-tdo2 ---------------------------------------------   406
Danre-tdo2 ---------------------------------------------   406

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta wird 

die Modellnummer aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Aedae-tdo2 // XP_001656460.1 // tryptophan 2,3-dioxygenase // Aedes agypti •	

Apime-tdo2-pred // XP_394304.2 // tryptophan 2,3-dioxygenase-like // •	 Apis mellifera

Brafel-hyp // XP_002611396.1 // hypothetical protein BRAFLDRAFT_210874 // •	 Branchiostoma floridae

Chlaf-tdo2 // AAY32933.1 // tryptophan 2,3-dioxygenase // •	 Chlamys farreri

Cte-tdo2 // jgi|Capca1|225408|estExt_fgenesh1_pg.C_12700005 // •	 Capitella teleta

Danre-tdo2 // NP_001096086.1 // tryptophan 2,3-dioxygenase A // •	 Danio rerio

Dromel-vermilion // NP_511113.1 //| vermilion // •	 Drosophila melanogaster

Homsa-tdo2 // NP_005642.1 // tryptophan 2,3-dioxygenase // •	 Homo sapiens

Lotgi-mod // jgi|Lotgi1|202558|estExt_Genewise1.C_sca_3020005 // •	 Lottia gigantea

Musmu-tdo2 // AAB60491.1 // tryptophan-2,3-dioxygenase // •	 Mus musculus

Nemve-mod // XP_001641768.1 // predicted protein // •	 Nematostella vectensis

Ratno-tdo2 // NP_071798.1 // tryptophan 2,3-dioxygenase // •	 Rattus norvegicus

Sakow-vermilion-pred // XP_002732444.1 // vermilion-like // •	 Saccoglossus kowalevskii

Strpu-tdo2-pred // XP_798322.1 // similar to tryptophan 2,3-dioxygenase •	 Strongylocentrotus purpuratus

Tricas-tdo2 // NP_001034499.1 // tryptophan 2,3-dioxygenase // •	 Tribolium castaneum

Xenla-tdo2 // NP_001088604.1 // tryptophan 2,3-dioxygenase // •	 Xenopus laevis
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Sepiapterinreduktase (8.3  Cte-spr)
                                  ::**.*:*:*  :*  .            . : .     *      :               ::                          .: :..:*..:: : .    :    .      :   *:     :    
Cte-spr --MAASDGRDIFSLKTFCLVTGASRGLGQCMAIRFAEKLPAQ---SMLVLMARSLNGLESTSDQIAARASH-VRTKVVQRDLSSQTETSLDALLRGLFEELKVAPRDFDQALLVHNAATLGDVSKMMTEID--SASDLNAYWDMNLTSPLLLNTVF   148
Brafel-hyp --MAAAD----LKVATFCVVTGASKGLGQALAINLAETVGEG---SLIVITARGEGGLNDTKKKIEATAPH-VEVKIVAGDIAGPYS---DELHKRICAVP--SPQSFKHAIIVHNAASLGDVSKLTSELS--DPKVITDYYQMNVSSVLCLNSQF   139
Strpu-spr-pred --MATAQV---FDSKTFCIITGGSRGIGRAIAVTLSAKFGPG---SVLVLTGRSAADLNETQRQVQATAPG-VSVNVITADLSKAET--LSDSFSSLTKAV--NPSDFQHVLLVNNAGSINDMSRYMRQITTLDVDNLQQYFMLNLTSALLLTTHF   143
Nemve-pred --MFAS------GSSTCCIITGASRGLGCCIAVSIAEVAQAQNCEVTFILVARNKEGLEKTLNQVRQVKSS-IKGFLIVGDLGKLDT--LQGLLDDIFQCV--TPSAFSHSLLVNNAGSLGDLSRPMKDFT--DPDEVQQYMGLNLTSPFIIASRF   141
Ratno-spr ------GR---LG-CAVCVLTGASRGFGRALAPQLAGLLSPG---SVLLLSARSDSMLRQLKEELCTQQPG-LQVVLAAADLGTESG--VQQLLSAVRELP--RPERLQRLLLINNAGTLGDVSKGFLNIN--DLAEVNNYWALNLTSMLCLTTGT   136
Musmu-spr ---MEAGG---LG-CAVCVLTGASRGFGRALAPQLARLLSPG---SVMLVSARSESMLRQLKEELGAQQPD-LKVVLAAADLGTEAG--VQRLLSAVRELP--RPEGLQRLLLINNAATLGDVSKGFLNVN--DLAEVNNYWALNLTSMLCLTSGT   139
Homsa-spr ----MEGG---LG-RAVCLLTGASRGFGRTLAPLLASLLSPG---SVLVLSARNDEALRQLEAELGAERSG-LRVVRVPADLGAEAG--LQQLLGALRELP--RPKGLQRLLLINNAGSLGDVSKGFVDLS--DSTQVNNYWALNLTSMLCLTSSV   138
Xentr-spr --MAATGA---LG-SVLCVLTGASRGFGRTLAHLLCPRLLPG---STLLLVSRTEEALKGLAGELAHKYPG-VRVRWEAADLGTSEG--VSAAVRAAGELQ--VG-AAQKLLIINNAGSIGDVSKMFVDFS--DPKEVTDYMMFNVSSPLCLTASL   139
Danre-spr --MSTASG---FG-KALVIITGASRGFGRALALSVAARVSPG---SVLVLAARSEEQLLELKSALTRGETG-LTVRCVPVDLGCEAG--VEKLIAETRDIQ--PD--IQHLLLFHNAASLGDVSRYCRDFT--NMEELNSYLSLNVSSALCLTAGV   138
Sakow-spr-pred MAASMPDV---FNVRTFCLITGASKGIGRGIATSLGDKVGDN---SVMVLVARSEAGLLETKRLITCRRGGEVDVRILVCDLGVMMS--ISSHIQPMFTDI--EPETFQHAILINNAGSLGDVSSKLREFG--DPFELQNYYGLNVTTAICVTSQF   144
Cioni-spr-pred --MSVFGV------STFCVVTGASRGIGQCIAVKLSSRFGKD---SKIVIIARSEEGLIETKNQIKVVCPT-CEVVCVVADLSDPAS--TKVACEKIPSLA--NDGFYQHAMFVHNAGSLADVSKKLSDTT--DTVEMSHFWHLNVSSAVALNAAF   138
Apime-spr-pred --MSVKILSG----KVFLVITGASRGIGRQLAISFGS-ILEKG--SHILLLATNLNALKETAKNIP----PSIFVDTVSIDLAKATKDKLYDIIIQSLKNE--ILDQFDHVVVIHNVGSIGNINQYANDLT--ELNVWHDYYDLNVFIPAILNGVI   139
Dromel-spr --MDLKQRT-------YLLVTGASRGIGREFAQQLAKRIKAEG--SMVTLLGRNQTLLQESKAEIVA-TVPDLSVQTYSLELETAKTEDFTKILEASGG-----KNNFERAIVIHNAGTVGDTSKRAKEIG--DTDFLQRYYHSNVFSAISLNCEF   137

                .          : : ::::  .  .      **  :*:* :   .:* *:      .:.*:** :..:*         :  :         .        : . :  .*    :..* *:.  *            
Cte-spr FRHFTQDVVDQRVVINITSLCSIKPFKSWSIYCAGKAARDMLFNTMAAEDSSIR--VLSYAPGPIDTEMQVLARRDTADDDLRQMFIGMKSEGTLLSCDQSIDRLVPLLQKNKFQSGAHLDYYDI-----------   271
Brafel-hyp FS--ATESIVRRTVVNITSLCALQPFKSWALYCGGKAARDMIFKVLAQEQPDVR--VLSYAPGPLQTEMVEVAAQNTADPDIRAFFVGLSKNRTALDPDESAKKMVKLLLENKFENGAHVDFYD------------   259
Strpu-spr-pred LRTFPHREGLRRTIINITSLAAIKPMKTCGLYCMVKAARDMMMMTLAAEEPDVR--FLNYAPGPVDTDMYREICNESIDQELREMMIGVETNNVLLKPHQTAEKLALFLEGDGYESGAHVDYFDVPEKQENSSS--   275
Nemve-pred VNEFKS---TKRYIANISSLMAIQAWKGFSLYCVGKASRDMAHSVLATEEDDVR--ILNYAPGPLDTDMNNIIQEWSYNQEVKQMLN----KGNVLRPKQSSDKLVQILLDDTYKSGAHLDYFDY-----------   257
Ratno-spr LNAFSNSPGLSKTVVNISSLCALQPFKGWGLYCAGKAARDMLYQVLAVEEPSVR--VLSYAPGPLDTNMQQLARETSMDPELRSRLQKLNSEGELVDCGTSAQKLLSLLQRDTFQSGAHVDFYDI-----------   259
Musmu-spr LNAFQDSPGLSKTVVNISSLCALQPYKGWGLYCAGKAARDMLYQVLAAEEPSVR--VLSYAPGPLDNDMQQLARETSKDPELRSKLQKLKSDGALVDCGTSAQKLLGLLQKDTFQSGAHVDFYDC-----------   262
Homsa-spr LKAFPDSPGLNRTVVNISSLCALQPFKGWALYCAGKAARDMLFQVLALEEPNVR--VLNYAPGPLDTDMQQLARETSVDPDMRKGLQELKAKGKLVDCKVSAQKLLSLLEKDEFKSGAHVDFYDK-----------   261
Xentr-spr LKTFPRRPDLQRVVVNVSSLAALQPFKSWALYCSGKAARDMIFRVLAEEEKDVR--VLNYAPGPLDTDMHVVARTQTADPELRRFLMDRKEKGKMVDIQVSAKKMLDLLEADAYKSGDHIDFFD------------   261
Danre-spr LRTYPKRSGLTRVIVNISSLCALRPFPTWVQYCSGKAARDMMFRVLAEEEPELR--VLNYAPGPLDTDMQREARSSCADSKLRNTFSQMHANGQLLTCDQSIQKLMSVLLEDKYSSGEHLDYYDL-----------   261
Sakow-spr-pred LTNFPKRDKLRRTVVNITSLCAIQPFKYSSLYCSSRAARDMLFQVLAAEEPDVR--VVSYSPGPIDTDMQRDLRENLGDPEMQKVYADLETNGALLTVDQTMKTLIALLEEDSFKSGSHVDYYDINK---------   269
Cioni-spr-pred LGYFSGNPKIRKTVVQISSRASEEPVPGLGLYCSAKAARLILFKVLAIEEPGIR--VISYAPGPVKTEMWDSLAN-IHNLDMKSMFQTMAESGVVREPSATVDYLLQILEADEFESGSHVKLADEPVTNDHSQDNE   271
Apime-spr-pred MKIFNKNTNTKKLVINITSLLGIKPEKSMAYYCSGKAAREMFFKVFALENPQVN--VLNYSPGPVETDMYHEVCTKIADEEVKTQFNDLLTKKTILTCEKTVNRLLTILEEQKYKSGDHVDYYDEL----------   263
Dromel-spr MRVFKG---IPKLVVNLSTLAAIAPISSMAHYCTVKAAREMYFRVLATEESAEDTLVLNYAPGVIDTQMTVQVQREAHDPAVVAMFREQRESKTMLTPAQTTERFIKVLEAFKFKSGDHVDYRDEQF---------   261

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta wird 

die Modellnummer aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Apime-spr-pred // XP_003250598.1 // sepiapterin reductase-like // •	 Apis mellifera

Brafl-hyp // XP_002613806.1 // hypothetical protein BRAFLDRAFT_85347 // •	 Branchiostoma floridae

Cioni-spr-pred // XP_002123470.1 // similar to sepiapterin reductase // •	 Ciona intestinalis

Cte-spr // jgi|Capca1|98918|e_gw1.65.59.1 // •	 Capitella teleta

Danre-spr // ABC68460.2 // sepiapterin reductase // •	 Danio rerio

Dromel-spr // NP_727265.1 // sepiapterin reductase // •	 Drosophila melanogaster

Homsa-spr // NP_003115.1 // sepiapterin reductase // •	 Homo sapiens

Musmu-spr // NP_035597.2 // sepiapterin reductase // •	 Mus musculus

Nemve-pred // XP_001638505.1 // predicted protein // •	 Nematostella vectensis

Ratno-spr // AAA42130.1 // sepiapterin reductase (EC 1.1.1.153) // •	 Rattus norvegicus

Sakow-spr-pred // XP_002730621.1 // sepiapterin reductase a-like // •	 Saccoglossus kowalevskii

Strpu-spr-pred // XP_783056.1 // similar to sepiapterin reductase // •	 Strongylocentrotus purpuratus

Xentr-spr // NP_001120067.1 // sepiapterin reductase // •	 Xenopus tropicalis
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Gq-alpha 8.4  (Cte-Gqα)

                         .  .        :.  :   : : :    :.:::: :. :*    : :::*:  *.     . ..      :         :   . :   *                 :    *              * : . :   .. : :.:
Aplca-Gqa ------MACCIPDELKEQKRINQEIERQLKRDKKDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGAGYSDDDKRSHIKIVYQNIFMAMNAMIRAMDTLNIQYTNPAN-RENGNMIRQIDYETVTTFDRPCVDAIMSLWSDDGIQECYDRRREYQL   147
Lymst-Gqa ------MACCIPDELKEQKRINQEIERQLKRDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGAGYSDEDKRSHIKIVYQNIFMAMHAMIRAMDTLNIQYINPAN-RENGNMIRQIDYETVTTFDKPCVDAIISLWNDDGIQECYDRRREYQL   147
Lotgi-mod ------MACCLTEELKEQKRINQEIERQLRKDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGSGYSDEDKRSFIKIVYQNIFMAMNAMTRAMDTLKISYRDSAN-IEHATLIKQIDYETVTTFERQFVEAIKSLWEDEGIQECYDRRREYQL   147
Cte-Gqa ------MACCLSEEAKEQKRINQEIEKQLKRDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGSGYSDDDKRNFIKLVYQNIFMAMNSMIRAMDTLKIPYRDPINEKENGKMVKEVDYETVTTFEQPYVDAIRSLWCDPGIQECYDRRREYQL   148
Mizye-Gqa ------MACCLSEEAKEQKRINCEIEKELRKAKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGTGYSEEDKRGFIKIVYQNIFMAMHSMIRAMDTIKISFEVADN-EENAIMIRQVDYETVTTLDSQSVEAILSLWADAGIQECYDRRREYQL   147
Aedae-Gqa ------MECCLSEEAKEQKRINQEIERQLRRDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGSGYSDEDKRGFIKLVYQNIFMAMQSMIRAMDLLKIQYSDPAN-IEHAELIRSVDFETVTTFEPPYVQAIKDLWADAGIQECYDRRREYQL   147
Tricas-Gqa-pred ----MTMQCCQSDEAREQKRINAEIEKQLRRDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGAGYSDEDKRGFIKLVYQNIFMAMQSMIKAMDLLKIQYAESSS-PGKAELIKSVDYETVTTFESPFVDAIKDLWNDAGIQECYDRRREYQL   149
Dromel-Gqa ------MECCLSEEAKEQKRINQEIEKQLRRDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGSGYSDEDKRGYIKLVFQNIFMAMQSMIKAMDMLKISYGQGEH-SELADLVMSIDYETVTTFEDPYLNAIKTLWDDAGIQECYDRRREYQL   147
Apime-Gqa-pred ------MACCLSEEAREQKRINQEIERQLRKDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGSGYSDDDKRGFIKLVYQNIFMAMQSMIRAMDLLKIQYTESSN-IEKAELVRSVDFETVTTFESPYVEAIKDLWADGGIQECYDRRREYQL   147
Ratno-Gqa MTLESIMACCLSEEAKEARRINDEIERQLRRDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGSGYSDEDKRGFTKLVYQNIFTAMQAMVRAMDTLKIPYK-YEHNKAHAQLVREVDVEKVSAFENPYVDAIKSLWNDPGIQECYDRRREYQL   153
Musmu-Gqa MTLESIMACCLSEEAKEARRINDEIERHVRRDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGSGYSDEDKRGFTKLVYQNIFTAMQAMIRAMDTLKIPYK-YEHNKAHAQLVREVDVEKVSAFENPYVDAIKSLWNDPGIQECYDRRREYQL   153
Homsa-Gqa MTLESIMACCLSEEAKEARRINDEIERQLRRDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGSGYSDEDKRGFTKLVYQNIFTAMQAMIRAMDTLKIPYK-YEHNKAHAQLVREVDVEKVSAFENPYVDAIKSLWNDPGIQECYDRRREYQL   153
Xenla-Gqa MTLESIMACCLSEEAEEARRINDEIERQLRRDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGSGYSDEDKRGFTKLVYQNIFSAMQAMIRAMETLKIPYK-YEHNKGHALLVREVDVEKVASFENPYVDAIKYLWNDPGIQECYDRRREYQL   153
Danre-Gqa MTLDSIMACCLSEEAKEARRINDEIDRQLRRDKKDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGSGYSEEDRKGFTKLVYQNIFTSSQSMIRAMDTLQILYK-YEHNKANANIVREVDVEKVFLFVNPYVDAIKSLWNDPGIQECYDRRREYQL   153
Sakow-Gqa-pred ------MACCLSEEAKEQKRINQEIEKQLRKDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGAGYTEDDRKTYTKLVYQNIFMAMNSMIRAMETLKIHSGQKQEHHEHANLIRGVDHEVVTTLESHFVEAIKNVWNDPGIQECYDRRREYQL   148
Strpu-Gqa ------MACCLSEEAKEQKRINQEIEKQLRKDKRDARRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGAGYTEEDRKTFTKLVYQNIFMAINAMIRAMDTLKIAYG-DPTNEKKAQEVRLIDHETVTVFHEPYIGYVDCIWNDSGIQECYDRRREYQL   147
Nemve-pred ------MDCCLSEEAKERKRINAEIEKQIRQDKRNQRRELKLLLLG-TGESGKSTFIKQMRIIHGQGYSDEDKRGYIPLVYQNIITAMHSLTRAMETLKIPYKDSSN-LEKASYIRTVDPKNVTTFEREYYEATKSLWSDAGMQECYDRRREYQL   147
Helro-mod -MAGILRPSLISLVYFFVVLVSMTMWSLVVRRRLMWFQRIRFFTVSYAGLHLLAIYLRQFSTIDMLWKEHVGESSLMDRLLGLTRFINISQSDCTEPQFIYLRTELHPLCYVHLTVIIILYFVLTAEIR-RWMLKHAWKNYAYKYFIHNMKFFSI   153

                 .   :: . :   : :      :*     ::      *  .    *      : .  *. *: :  :  *         *.::  : *:.**        .   *   . :::: :*:.::  :..* ::  *  : : :    *.  :.     
Aplca-Gqa T---DSAKYYLDSVERISQLDYLPTLQDILRVRVPTTGIIEYPFDLDSIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMHSHLVDYFPEYDGP   292
Lymst-Gqa T---DSAKYYLDSVERISQQDYLPTLQDILRVRVPTTGIIEYPFDLDSIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMHSHLVDYFPEFDGP   292
Lotgi-mod T---DSAKYYLDSVNRIAEPDYLPSLQDILRVRVPTTGIIEYPFDLDSIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMHSHLVDYFPEFDGT   292
Cte-Gqa T---DSAKYYLDSVDRIAEPDYLPSLQDILRVRVPTTGIIEYPFDLDSIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKILNSHLVDYFPEFDGP   293
Mizye-Gqa T---DSAKYYLDAVDRIAEPNYLPTLQDILRVRVPTTGIIEYPFDLDSIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMHSHLVDYFPEFDGQ   292
Aedae-Gqa T---DSAKYYLMEIDRVAATDYLPTEQDILRVRVPTTGIIEYPFDLEEIRFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIIFLVALSEYDQILFESENENRMEESKALFKTIITYPWFQHSSVILFLNKKDLLEEKIMYSHLVDYFPEYDGP   292
Tricas-Gqa-pred T---DSAKYYLQEIDRVAAPDYLPTEQDILRVRVPTTGIIEYPFDLDEIRFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIIFLVALSEYDQILFESENENRMEESKALFKTIITYPWFQHSSVILFLNKKDLLEEKIMYSHLVDYFPEYDGL   294
Dromel-Gqa T---DSAKYYLKDLDRVAQPAYLPTEQDILRVRVPTTGIIEYPFDLEEIRFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIIFLVALSEYDQILFESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMYSHLVDYFPEYDGP   292
Apime-Gqa-pred T---DSAKYYLSDLDRIEKPDFLPTEQDILRARAPTTGIIEYPFDLDSIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIIFLVALSEYDQILFESENENRMEESKALFKTIITYPWFQQSSVILFLNKKDLLEEKIMYSHLVDYFPEYNGP   292
Ratno-Gqa S---DSTKYYLNDLDRVADPSYLPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLQSVIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMYSHLVDYFPEYDGP   298
Musmu-Gqa S---DSTKYYLNDLDRVADPSYLPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLQSVIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMYSHLVDYFPEYDGP   298
Homsa-Gqa S---DSTKYYLNDLDRVADPAYLPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLQSVIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMYSHLVDYFPEYDGP   298
Xenla-Gqa S---DSTKYYLNDLDRIATHGYLPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLQSVIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMYSHLVDYFPEYDGP   298
Danre-Gqa S---DSTKYYLNSLDRIANPSYIPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLQSVIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMFSHLVDYFPEYDGP   298
Sakow-Gqa-pred T---DSAKYYLSELDRISNPDYVPTEQDVLRVRVPTTGIIEYPFELETVIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDNENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMSSHLVDYFPEFDGP   293
Strpu-Gqa T---DSAKYYLSDLKRISDSNYIPTEQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLDSIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQLLVESDSENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSVILFLNKKDLLEEKIMHSHLVDYFPEFDGP   292
Nemve-pred S---DSAKYYLTDLDRLAKPDYLPTEQDVLRARAPTSGIIEYPFDLETIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFEN-------VTSIMFLVALSEYDQVLVESDSENRMEESKALFRTIITYPWFQNSSIILFLNKKDLLEEKIMFSHLVEYFPEFDGP   292
Helro-mod KSILNANSIHQKILLKTGDAEEVPIKFLNFQIIKLFIGGQSD-ETLRPGVAGLPSQEGSTSNDQFGMSTFGLDAHRNPLVNALSPFYAVKEYALKQSYIGTLIVMMVWSIMYHSWLTFAFLMCACFIWIMPLKRSMCQGLSPIILFYAISLLILQ   307

                    .       *   :. . :  .*   ::  .:..  *:*     :: : *.::   ::           
Aplca-Gqa KKDASTAREFILKMFVELNPDPDKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   353
Lymst-Gqa KKEASTAREFILKMFVELNPDPDKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   353
Lotgi-mod KKDAISAREFILKMFVELNPDPDKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   353
Cte-Gqa QKDAQAAREFILKMFVDLNPDPDKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKE----------   350
Mizye-Gqa KKDAQGAREFILRMFVDLNPDPDKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   353
Aedae-Gqa QRDAIAAREFILRMFVDLNPDSEKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQSNLKEYNLV------   353
Tricas-Gqa-pred QRDAIAAREFILRMFVDLNPDSEKIIYSHFTCATDTENIKF----VFAAVKDTILQSNLREYNLV------   355
Dromel-Gqa QRDAITAREFILRMFVDLNPDSEKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQSNLKEYNLV------   353
Apime-Gqa-pred QRDAIPAREFILQMFVDLNPDIEKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   353
Ratno-Gqa QRDAQAAREFILKMFVDLNPDSDKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   359
Musmu-Gqa QRDAQAAREFILKMFVDLNPDSDKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   359
Homsa-Gqa QRDAQAAREFILKMFVDLNPDSDKINYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   359
Xenla-Gqa QRDAQAAREFILKMFVDLNPDSDKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   359
Danre-Gqa QRDAQTAREFILKMFVDLNPDSEKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLTLKEYNLV------   359
Sakow-Gqa-pred QRDAQAAREFILRMFVDLNPDSDKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   354
Strpu-Gqa SRDATAAREFILKMFVELNPDSDKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   353
Nemve-pred QCDAQAAREFILKMFVDLNPDTDKIIYSHFTCATDTENIRF----VFAAVKDTILQLNLKEYNLV------   353
Helro-mod YIYGLDLTTDELPTSIKEGFQLRDIGLVQYENPAGPLAIKFGVLKKLSDLYDNLMAVVVHVCVLADTEAPS   378

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta wird 

die Modellnummer aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Aedae-Gqa // XP_001660884.1 // GTP-binding protein alpha subunit // •	 Aedes aegypti

Apime-Gqa-pred // XP_623211.2 // guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha-like // •	 Apis 
mellifera

Aplca-Gqa // NP_001191660.1 // guanine nucleotide-binding protein G(q), alpha subunit // •	 Aplysia 
californica

Cte-Gqa // Capca1|112050|e_gw1.451.34.1 // •	 Capitella teleta

Danre-Gqa // NP_001138271.1 // guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Danio rerio

Dromel-Gqa // NP_523718.1 // G protein alpha49B, isoform H // •	 Drosophila melanogaster

Helro-mod // jgi|Helro1|18482|fgenesh1_pg.C_scaffold_32000043 // •	 Helobdella robusta

Homsa-Gqa // AAB06875.1 // G alpha-q // •	 Homo sapiens

Lotgi-mod // jgi|Lotgi1|194019|estExt_Genewise1.C_sca_560181 // •	 Lottia gigantea

Lymst-Gqa // P38411.1 Guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Lymnea stagnalis

Mizye-Gqa // O15975.1 // Guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Mizuhopecten 
yessoensis

Musmu-Gqa // AAA63306.1 // G alpha q subunit // •	 Mus musculus

Nemve-pred // XP_001633528.1 // predicted protein // •	 Nematostella vectensis

Ratno-Gqa // NP_112298.1 // guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Rattus norvegicus

Sakow-Gqa-pred // XP_002740104.1 // guanine nucleotide binding protein, alpha q // •	 Saccoglossus 
kowalevskii

Strpu-Gqa // NP_999835.1 // guanine nucleotide-binding protein G(q) alpha // •	 Strongylocentrotus 
purpuratus



Appendix	 129

Tricas-Gqa-pred // XP_966311.2 // similar to GTP-binding protein alpha subunit // •	 Tribolium castaneum

Xenla-Gqa // NP_001084029.1 // guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Xenopus laevis

                                                              :                                                                                                                                        :      
Cte-GNAQ|jgi|Capca1|112050|scaffold_451_35514-45644 ------MA----------------------------------------------------------------------------------------C-----------CLSEE-----------------AKEQKR---INQEIEKQLKR    25
Lymst-GNAQ|P38411 ------MA----------------------------------------------------------------------------------------C-----------CIPDE-----------------LKEQKR---INQEIERQLKR    25
Homsa-GNAQ|P50148 MTLESIMA----------------------------------------------------------------------------------------C-----------CLSEE-----------------AKEARR---INDEIERQLRR    31
Xenla-GNAQ|P38410 MTLESIMA----------------------------------------------------------------------------------------C-----------CLSEE-----------------AEEARR---INDEIERQLRR    31
Homsa-GNA11|P29992 MTLESMMA----------------------------------------------------------------------------------------C-----------CLSDE-----------------VKESKR---INAEIEKQLRR    31
Xenla-GNA11|P43444 MTLDSTMA----------------------------------------------------------------------------------------C-----------CLSEE-----------------VKESKR---INAEIEKQLRR    31
Danre-GNAQ|113682158 MTLESMMA----------------------------------------------------------------------------------------C-----------CMSEE-----------------AKESKR---INAEIDKQLRR    31
Homam-GNAQ|P91950 ------MA----------------------------------------------------------------------------------------C-----------CLSEE-----------------AKEQKR---INQEIERQLRK    25
Homsa-GNA14|O95837 ------MAGC--------------------------------------------------------------------------------------C-----------CLSAE-----------------EKESQR---ISAEIERQLRR    27
Xenla-GNA14|O73819 ------MAG---------------------------------------------------------------------------------------C-----------CLSAE-----------------EKESQR---INAEIEKQLRR    26
Dromel-GNAQ|P23625 ------ME----------------------------------------------------------------------------------------C-----------CLSEE-----------------AKEQKR---INQEIEKQLRR    25
Lolfo-GNAQ|P38412 ------MA----------------------------------------------------------------------------------------C-----------CLSEE-----------------AKEQKR---INQEIEKQLRR    25
Danre-GNA14|57524689 ------MEE---------------------------------------------------------------------------------------C-----------CLSGE-----------------EKEKMR---IHQEIERKLKM    26
Geocy-GNAQ|Q9XZV4 ------MS----------------------------------------------------------------------------------------C-----------LLSEE-----------------ERLQKR---INTRINRELQR    25
Homsa-GNA16 ------MARSLTWRC---------------------------------------------------------------------------------C---------PWCLTED-----------------EKAAAR---VDQEINRILLE    34
Musmu-GNA15 ------MARSLTWGC---------------------------------------------------------------------------------C---------PWCLTEE-----------------EKTAAR---IDQEINRILLE    34
Cte-GNAO|jgi|Capca1|120382|scaffold_56_73060-80748 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------C-----------TMSAE-----------------ERAALE---RSKAIEKNLKE    25
Lymst-GNAO|P30683 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------C-----------TLSAE-----------------ERAAME---RSKAIEKNLKE    25
Mizye-GNAO|O15976 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------C-----------TMSAE-----------------DRAAAE---RSRDIEKKLKE    25
Dromel-GNAO|P16378 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------C-----------AQSAE-----------------ERAAAA---RSRLIERNLKE    25
Ratno-GNAO|P59215 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------C-----------TLSAE-----------------ERAALE---RSKAIEKNLKE    25
Cte-GNAI1|jgi|Capca1|178654|scaffold_137_391782-401064 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------C-----------AVSND-----------------DKAAQE---RSKAIDKGLRA    25
Ratno-GNAI1|P10824 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------C-----------TLSAE-----------------DKAAVE---RSKMIDRNLRE    25
Homsa-GNAT1|P11488 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------A-----------GASAE-----------------EK-------HSRELEKKLKE    21
Canfa-GNAT1|Q28300 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------A-----------GASAE-----------------EK-------HSRELEKKLKE    21
Bosta-GNAT1|P04695 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------A-----------GASAE-----------------EK-------HSRELEKKLKE    21
Caele-GPA16|Q9N2V6 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------C-----------IMSQE-----------------DEAAKR---RSKKIDRLLKE    25
Dicdi-GPA1|P16894 ------MGNI--------------------------------------------------------------------------------------C----------GKPELG-----------------SPEEIK---ANQHINSLLKQ    28
Geocy-GNAO|Q9XZV3 ------MGG---------------------------------------------------------------------------------------C----------VSATPE-----------------EREAKT---RSSVIDRQQRQ    27
Cte-GNAI2|jgi|Capca1|227716|scaffold_416_93901-100875 ------MGS---------------------------------------------------------------------------------------C----------LSYDFE-----------------DRKAQA---RSVEIDKQLMD    27
Caebr-GPA1|Q60MJ0 ------MGN---------------------------------------------------------------------------------------------------CDSRE-----------------LAEQTK---QSKKINTELAI    25
Cte-GNA13|jgi|Capca1|3994|scaffold_114_31433-37912 ------MADFL-----------------------------------------------------------------------------------LGC-----------CLSDE-----------------ERNQRN---RSRSIDKQLCK    30
Homsa-GNA12|Q03113 ------MSGVV---RTLSRCLLP-------------------------------------------------------------AEAGGARERRAGS-----------GARDA-----------------EREARR---RSRDIDALLAR    49
Homsa-GNA13|Q14344 ------MADFLPSRSVLSVCF-------------------------------------------------------------------------PGC-----------LLTSG-----------------EAEQQR---KSKEIDKCLSR    40
Musmu-GNA13|P27601 ------MADFLPSRSVLSVCF-------------------------------------------------------------------------PGC-----------VLTNG-----------------EAEQQR---KSKEIDKCLSR    40
Dromel-GNAL|P25157 ------MSGITLTKLTQERISIPNNNVITNGVENNIDSDTLSGTLTHLMEEHRTRVGAVTGPEAATTSTDGLISNGAERLRLQGSRLQTSRFACFRCCGNIITYLVRLRSTPE-----------------ELEQRY---KSKEIDKFLEK   124
Daphp-GNA12/13|321479271 ------MTNLVH------------------------------------------------------------------------------------C-------CLQWKYSDE-----------------EIEQIQ---RSIKIDKQIER    33
Caele-GPA12|Q19572 ------MV----------------------------------------------------------------------------------------C-----------CFGK---------------------KDE---RTKTIEKELHK    21
Cte-GNAI3|jgi|Capca1|197606|scaffold_3141_206-3638 ------MQVLWFS-----------------------------------------------------------------------------------C------------------------------------------NSHNVQ-----    14
Cte-GNAS|jgi|Capca1|164626|scaffold_186_37306-50143 MSFA--MG----------------------------------------------------------------------------------------CF-------RPSKEDED-----------------ERVRKE---ANKKIEKQLQK    33
Anoga-GNAS|Q7PD79 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------CFGSAGSKQSDSNSSED-----------------TKSQKR---RSDAITRQLQK    36
Homsa-GNAS2|P63092 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------CLGNS----KTEDQRNE-----------------EKAQRE---ANKKIEKQLQK    32
Xenla-GNAS|P24799 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------CLGNS----KTEDQRNE-----------------EKVQRE---TNKKIEKQLQK    32
Schma-GNAS|P30669 --MV--IG----------------------------------------------------------------------------------------CC-------TLNNISED-----------------AKTRSD---ANKQIEKLIEK    31
Geocy-GNAS|Q9XZV5 ------MS----------------------------------------------------------------------------------------CFGG-------GVEDDR-----------------TKEQKR---QNKLIDQQLKK    29
Cte-GNAS2|jgi|Capca1|109140|scaffold_353_23039-25906 ------MY-----------------------------------------------------------------------------LASGVAESSIGC----------------------------------------------IVGYLYS    21
Caele-GPA11|O76584 ------MS--------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------AADMAR---KNSLINRQLEK    19
Dicdi-GPA12|Q54VG1 ------M-----------------------------------------------------------------------------------------C-------------TRN-----------------KKDITTEYLNSKKIDRELKQ    25
Caebr-GPA14|Q4VT38 ------MFSCFNNLGLDY------------------------------------------------------------------------------CYQCMHGPEGCMVPSRQGDGGELYAHSEELEAKLRGLAKK---ESLEIEKSLEN    63
Caele-GPA13|Q9XTB2 ------MG----------------------------------------------------------------------------------------C-----------NFSSQ-----------------SKLQVPEIRASRSITPASQK    28

                                                                         ..**::. :*:  :                                :  *       .          .                                                :    ::         
Cte-GNAQ|jgi|Capca1|112050|scaffold_451_35514-45644 DKRDARRELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGSG-YSDD---------------DKRNFIKLVYQNIFMAMNSMIRAMDTLK--IPYRDPINE---ENGKMVK-EVDYET--------VTTFEQPYVDAIRSLWCDPGIQECYDRRRE-   144
Lymst-GNAQ|P38411 DKRDARRELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGAG-YSDE---------------DKRSHIKIVYQNIFMAMHAMIRAMDTLN--IQYINPANR---ENGNMIR-QIDYET--------VTTFDKPCVDAIISLWNDDGIQECYDRRRE-   144
Homsa-GNAQ|P50148 DKRDARRELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGSG-YSDE---------------DKRGFTKLVYQNIFTAMQAMIRAMDTLK--IPYKYEHNK---AHAQLVR-EVDVEK--------VSAFENPYVDAIKSLWNDPGIQECYDRRRE-   150
Xenla-GNAQ|P38410 DKRDARRELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGSG-YSDE---------------DKRGFTKLVYQNIFSAMQAMIRAMETLK--IPYKYEHNK---GHALLVR-EVDVEK--------VASFENPYVDAIKYLWNDPGIQECYDRRRE-   150
Homsa-GNA11|P29992 DKRDARRELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGAG-YSEE---------------DKRGFTKLVYQNIFTAMQAMIRAMETLK--ILYKYEQNK---ANALLIR-EVDVEK--------VTTFEHQYVSAIKTLWEDPGIQECYDRRRE-   150
Xenla-GNA11|P43444 DKKDSRRELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGSG-YSEE---------------DKKGFTKLVFQNIFTAMQSMIRAMETLK--ILYKYEQNK---ANAQVVR-EVDVEK--------VCTFEQPYVNAIKNLWSDPGIQECYDRRRE-   150
Danre-GNAQ|113682158 DKRDARRELKLLLL--GESGKSTFIKQMRIIHGTG-YTDE---------------DKRGYTKLVYQNIFTSMQAMIRATEHLK--IPFRFEDNK---KNALLVR-EVDVEK--------VCSFEQPYVAAINKLWMDPGIQEAYDRRRE-   148
Homam-GNAQ|P91950 DKRDARRELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGAG-YSDE---------------DKRGFIKLVFQNIFMAMQSMIRAMDLLQ--ISYGDSANI---EHADLVR-SVDYES--------VTTFEEPYVTAMNSLWQDTGIQHCYDRRRE-   144
Homsa-GNA14|O95837 DKKDARRELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGSG-YSDE---------------DRKGFTKLVYQNIFTAMQAMIRAMDTLR--IQYVCEQNK---ENAQIIR-EVEVDK--------VSMLSREQVEAIKQLWQDPGIQECYDRRRE-   146
Xenla-GNA14|O73819 DKRDARRELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGSG-YTDE---------------DRKGFTKLVYQNIFTSMQSMIRAMDTLR--IQYTSEQNM---ENALVIR-EVEVDK--------VSSLERKHVEAIKKLWEDEGIQECYDRRRE-   145
Dromel-GNAQ|P23625 DKRDARRELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGSG-YSDE---------------DKRGYIKLVFQNIFMAMQSMIKAMDMLK--ISYGQGEHS---ELADLVM-SIDYET--------VTTFEDPYLNAIKTLWDDAGIQECYDRRRE-   144
Lolfo-GNAQ|P38412 DKRDARRELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGSG-YSEE---------------DRKGFEKIVYQNIFSAIQTLIAAMETLS--LEYKDPSNN---EHAEFLN-SIDADS--------ADIFEDGHVTAIKGCWTDPGMQECYDRRRE-   144
Danre-GNA14|57524689 DRRSSNKELKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGKG-YTEE---------------DKRSFAKLVYQNVFTSIQSMLKAMENLK--IPFAESKNE---TFAAMLK-EVEAES--------VQTMEAKYAEAIKSVWKDQGLQKCYERRRE-   145
Geocy-GNAQ|Q9XZV4 DHKDAKKEIKLLLLGTGESGKSTFIKQMRIIHGKG-YSKQ---------------DCLEYKNLVFRNILMSMHSMLQATAELK--IAYIDPDAQ---RHVQLLM-ALRPET--------AQSLGGETCEAIRKLWQDAGVQECYQRRNE-   144
Homsa-GNA16 QKKQDRGELKLLLLGPGESGKSTFIKQMRIIHGAG-YSEE---------------ERKGFRPLVYQNIFVSMRAMIEAMERLQ--IPFSRPESK---HHASLVM-SQDPYK--------VTTFEKRYAAAMQWLWRDAGIRACYERRRE-   153
Musmu-GNA15 QKKQEREELKLLLLGPGESGKSTFIKQMRIIHGVG-YSEE---------------DRRAFRLLIYQNIFVSMQAMIDAMDRLQ--IPFSRPDSK---QHASLVM-TQDPYK--------VSTFEKPYAVAMQYLWRDAGIRACYERRRE-   153
Cte-GNAO|jgi|Capca1|120382|scaffold_56_73060-80748 DGLQAAKDIKLLLLGAGESGKSTIVKQMKIIHEGG-FTNE---------------DNKQYKPVVYSNTIQSLVAIIRAMATLH--IDFGDPERE---SDAKMVL-DVIARMED------TEPFSEELLAAMKRLWADTGVQECFGRSNE-   146
Lymst-GNAO|P30683 DGMQAAKDIKLLLLGAGESGKSTIVKQMKIIHEGG-FTSE---------------DNKQYKPVVYSNTIQSLVAIIRAMGTLS--IPFGDNERE---SDAKMVL-DVIARMED------TEPFSEELLAAMKRLWVDSGVQECLGRANE-   146
Mizye-GNAO|O15976 DGIQAAKDIKLLLLGAGESGKSTIVKQMKIIHEGG-FTSE---------------DNKQYKPVVYSNTIQSLVAIVRAMSTLN--IPYGDNEREEIKSDAKIVL-DVIARMED------TEPFSEELLAAMKRLWTDTGVQECFGRSNE-   149
Dromel-GNAO|P16378 DGIQAAKDIKLLLLGAGESGKSTIVKQMKIIHESG-FTAE---------------DFKQYRPVVYSNTIQSLVAILRAMPTLS--IQYSNNERE---SDAKMVF-DVCQRMHD------TEPFSEELLAAMKRLWQDAGVQECFSRSNE-   146
Ratno-GNAO|P59215 DGISAAKDVKLLLLGAGESGKSTIVKQMKIIHEDG-FSGE---------------DVKQYKPVVYSNTIQSLAAIVRAMDTLG--VEYGDKERK---ADSKMVC-DVVSRMED------TEPFSAELLSAMMRLWGDSGIQECFNRSRE-   146
Cte-GNAI1|jgi|Capca1|178654|scaffold_137_391782-401064 DGEKASREVKLLLLGAGESGKSTIVKQMKIIHEKG-YSSE---------------ECLQYKPVVYSNTIQSMIAIIRSMGQLK--IDFGHPDRA---EDARQLF-ALAGNAE-------EGDLTQDLAAIMKRLWKDSGVQECFSRSRE-   145
Ratno-GNAI1|P10824 DGEKAAREVKLLLLGAGESGKSTIVKQMKIIHEAG-YSEE---------------ECKQYKAVVYSNTIQSIIAIIRAMGRLK--IDFGDAARA---DDARQLF-VLAGAAE-------EGFMTAELAGVIKRLWKDSGVQACFNRSRE-   145
Homsa-GNAT1|P11488 DAEKDARTVKLLLLGAGESGKSTIVKQMKIIHQDG-YSLE---------------ECLEFIAIIYGNTLQSILAIVRAMTTLN--IQYGDSARQ---DDARKLM-HMADTIE-------EGTMPKEMSDIIQRLWKDSGIQACFERASE-   141
Canfa-GNAT1|Q28300 DAEKDARTVKLLLLGAGESGKSTIVKQMKIIHQDG-YSLE---------------ECLEFIAIIYGNTLQSILAIVRAMTTLN--IQYGDSARQ---DDARKLM-HMADTIE-------EGTMPKEMSDIIQRLWKDSGIQACFERASE-   141
Bosta-GNAT1|P04695 DAEKDARTVKLLLLGAGESGKSTIVKQMKIIHQDG-YSLE---------------ECLEFIAIIYGNTLQSILAIVRAMTTLN--IQYGDSARQ---DDARKLM-HMADTIE-------EGTMPKEMSDIIQRLWKDSGIQACFDRASE-   141
Caele-GPA16|Q9N2V6 DGENSMRTIKLLLLGAGESGKSTILKQMRIIHDVG-YTTE---------------ERKVFRGVVYGNIILSLNAIIHAMEQLK--ISFTTLDHE---SDARKLL-MFSTTGE-------EDELPEELVVLMKSVWSDSGIQKALERSRE-   145
Dicdi-GPA1|P16894 ARSKLEGEIKLLLLGAGESGKSTIAKQMKIIHLNG-FNDE---------------EKSSYKTIIYNNTVGSMRVLVNAAEELK--IGISENNKE---AASRISN-DLGDHF--------NGVLTAELAQDIKALWADPGIQNTFQRSSE-   147
Geocy-GNAO|Q9XZV3 DARQYENTIKILLLGAGESGKSTVVKQMKIIHGDG-YSQT---------------EXRSFKSVIYGNLAASMRVVLNAMEKLG--IPYGNQASQ---EQARVIL-SLSNSLSS------YESFPPDVTSAFISLWRDAGVQECFSRAYE-   148
Cte-GNAI2|jgi|Capca1|227716|scaffold_416_93901-100875 MAHEDRRVIKLLLLGAGESGKSTLVKQMKIIYTSG-FSEN---------------ELMAFRPAVLDNLLFSMKFVLSGMGMLR--INLERPYNR---ANAQIIL-SCQRCYDD------HLIILPNVAVSLQSLWKDGGVRRAISRGYE-   148
Caebr-GPA1|Q60MJ0 AKKDDENVIKLLLLGAGESGKSTVLKQMRIIHNSG-FSQE---------------ESMTKRNVVCANTIQAMGALIEGMRQLR--IDFVNRICN---AHEKLIR-ETLSENTE------YNPFNDAMYTALSDLWADKGIQSAYGKREL-   146
Cte-GNA13|jgi|Capca1|3994|scaffold_114_31433-37912 EKLQLRRTVKILLLGSGESGKSTFLKQMRIINGRD-YKED---------------ELISFKPIIYGNIVKGMKVLIDAREKLH--IPWGDENNI---KHANVVF-MYDNNVKM------DEVLFLQYVHPMSELWADSGIKTAFDRRRE-   151
Homsa-GNA12|Q03113 ERRAVRRLVKILLLGAGESGKSTFLKQMRIIHGRE-FDQK---------------ALLEFRDTIFDNILKGSRVLVDARDKLG--IPWQYSENE---KHGMFLM-AFENKAGLP----VEPATFQLYVPALSALWRDSGIREAFSRRSE-   172
Homsa-GNA13|Q14344 EKTYVKRLVKILLLGAGESGKSTFLKQMRIIHGQD-FDQR---------------AREEFRPTIYSNVIKGMRVLVDAREKLH--IPWGDNSNQ---QHGDKMM-SFDTRAPMAAQGMVETRVFLQYLPAIRALWADSGIQNAYDRRRE-   167
Musmu-GNA13|P27601 EKTYVKRLVKILLLGAGESGKSTFLKQMRIIHGQD-FDQR---------------AREEFRPTIYSNVIKGMRVLVDAREKLH--IPWGDNKNQ---LHGDKLM-AFDTRAPMAAQGMVETRVFLQYLPAIRALWEDSGIQNAYDRRRE-   167
Dromel-GNAL|P25157 EKHTFRRQVKLLLLGAGESGKSTFLKQMRIIHGVN-FDYE---------------LLLEYQSVIYQNVIRGMQVLLDAREKLN--IAWGSDGRE---QDAYDAK-LMECNSL-------DVPKFMEYAPPISRLWQDRGIRRAFERRRE-   244
Daphp-GNA12/13|321479271 EKHNNRRQVKLLLLGAGESGKSTFLKQMRIIHGVK-FDTE---------------AIHEFQSIVYQNIIRGMRVLVDAREKLQ--IPWENPNNA---NLAPFLL-RVDNVMQF------DTKVFMEYAVYIQQLWCDHGIREAYDRRRE-   154
Caele-GPA12|Q19572 ERKIMRRQINLLLLGSGESGKSTFVKQMHIIHGAGEFTAD---------------EVRAYRQQIYQNAISAMRVLLDARNKLG--IAWEDPKRQ---VEVEKVM-RFSVGDLLKGI---DFTTFVEVAPIISDFWNDAAIRKTYEQRNL-   146
Cte-GNAI3|jgi|Capca1|197606|scaffold_3141_206-3638 --------------GAAESGKSTLAKQIRIIHQKG-FDMA---------------ERQSYKHLIHTNVLDSICAILKAMVQIG--IPLDQSNNR--VELKNRVM-SLQTCVDRG-----DVCIDEELGNAINTLWNDKGVQEAYARASE-   123
Cte-GNAS|jgi|Capca1|164626|scaffold_186_37306-50143 DKQLYRATHRLLLLGAGESGKSTIVKQMRILHVNG-FGAE---------------ERRKKIEDIKKNIRDAILTITGAMSTINPPVQLADSSNQ---FRVDYIQ-DTASQP--------DFEYPTEFYEHTEILWKDGGVQGCFERSNE-   154
Anoga-GNAS|Q7PD79 DKQVYRATHRLLLLGAGESGKSTIVKQMRILHVNG-FSDS---------------ERKQKIEDIKKNIRDAILTITGAMSTLTPPIQLEKPENQ---ARVDYIQ-DYASGP--------DFNYPPEFYEHTEELWKDRGVQQTYERSNE-   157
Homsa-GNAS2|P63092 DKQVYRATHRLLLLGAGESGKSTIVKQMRILHVNG-FNGEGGEEDPQAARSNSDGEKATKVQDIKNNLKEAIETIVAAMSNLVPPVELANPENQ---FRVDYIL-SVMNVP--------DFDFPPEFYEHAKALWEDEGVRACYERSNE-   168
Xenla-GNAS|P24799 DKQVYRATHRLLLLGAGESGKSSIVKQMRILHVNG-FNAE---------------EKKTKVQDIKNNIKEAIETIVTAMGNLSPPVELVNPENQ---FRIDYIL-NLPNYK--------DFEFSPEFYEHTKTLWQDEGVRACYERSNE-   153
Schma-GNAS|P30669 EKKNFKSTHRLLLLGAGESGKSTIVKQMRILHIDG-FSER---------------EKKEKIDAIRKNLRDAICSIAGAMGSLKPPVKLELSENR---KLRDYIL-ETASKP--------DFDYPPEFFTYCAKLWKDGGIQETFERSNE-   152
Geocy-GNAS|Q9XZV5 DKKAYRALHRLLLLGAGESGKSTVVKQMKILHKDG-FSDE---------------ERKEKLVDIKSNIRDIVVTVTKAMSELDPPVSLGSPENE---EHLQYLWSDEVTRK--------DYDYPEKFFEAVSKVWNDSGVQTCSARSNE-   151
Cte-GNAS2|jgi|Capca1|109140|scaffold_353_23039-25906 SNHCTDFPF-LSAVGTGESGKSTITKQMKIIHING-FTKE---------------EKDEKVLQIRKNLRDSILSILGAMNHLD--IKLENYENE---ESVRYLM-SYAAAE--------RQDYPEEFYYHTARLWQDAGVQECHGLSYK-   139
Caele-GPA11|O76584 EKIDSKKMLKILLLGGPECGKSTIFKQMKIIHMNG-FSDL---------------DYVNFRYLIYSNIMQSMDQLLEAAEFFH--FPPDDSPSI--RRALNHYK-SYKVRYSTS-----EVELNRELADSLSKLYNAEFIKSVLNRKNE-   142
Dicdi-GPA12|Q54VG1 ESTTL-QPLKLLLLGSGECGKSTIFKQIISFQDEA-TKKE------------YTPPSDYVIKNIFLNILTATSTFVRVAPSYN--IEFSEEENQ---KIQSILN-VFSDLENL------DQTVFTSVSDNIKYLWNSKQIQSIYNNTNRI   149
Caebr-GPA14|Q4VT38 DKKTYGSHIKILILGGPSSGKSTIFKQMQIIHSNG-FKTE--------------QELIQYRGLIDTNIRQTYRQLVSGARVVG--ISLESLESL--VHDINKVY-APMAADEF------SIRTIPDVVEPLTAFWNSREIQEVYKRRYE-   186
Caele-GPA13|Q9XTB2 S-EDPYSHIRLLLLGSAESGKTTVLEQVRLLYKQH-FTES---------------EYFHRRAFIYHNIFKSIKALCRAMRMSD--IQFADPINM---GRAQSII-ADEHGH--------YGLFSKDLAEKIKHIWNDKSMQKLYARRSQ-   146
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Cte-GNAQ|jgi|Capca1|112050|scaffold_451_35514-45644 YQLTDSAKYYL--DSVDRIAE-------------------------------------------PDYLPSLQDILRVRVPTTGIIEYPFDLD----SIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVTSIMFLVALSEYDQVLVESDN------   238
Lymst-GNAQ|P38411 YQLTDSAKYYL--DSVERISQ-------------------------------------------QDYLPTLQDILRVRVPTTGIIEYPFDLD----SIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVTSIMFLVALSEYDQVLVESDN------   238
Homsa-GNAQ|P50148 YQLSDSTKYYL--NDLDRVAD-------------------------------------------PAYLPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLQ----SVIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVTSIMFLVALSEYDQVLVESDN------   244
Xenla-GNAQ|P38410 YQLSDSTKYYL--NDLDRIAT-------------------------------------------HGYLPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLQ----SVIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVTSIMFLVALSEYDQVLVESDN------   244
Homsa-GNA11|P29992 YQLSDSAKYYL--TDVDRIAT-------------------------------------------LGYLPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLE----NIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVTSIMFLVALSEYDQVLVESDN------   244
Xenla-GNA11|P43444 YQLSDSTKYYL--TDVDRISK-------------------------------------------PGYLPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLE----NIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVTSIMFLVALSEYDQVLVESDN------   244
Danre-GNAQ|113682158 YQLSDSTKYYL--NDLERISSRGYMPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLENIIFSYLSDLERISDPSYLPTQQDVLRVRIPTTGIIEYPFDLQ----SIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVTSIMFLVALSEYDQVLVESDN------   285
Homam-GNAQ|P91950 YQLTDSAKYYL--TDLDRIAA-------------------------------------------KDYVSTLQDILRVRAPTTGIIEYPFDLE----EIRFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVTSIIFLVALSEYDQILFESDN------   238
Homsa-GNA14|O95837 YQLSDSAKYYL--TDIDRIAT-------------------------------------------PSFVPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLE----NIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-SVTSIIFLVALSEYDQVLAECDN------   240
Xenla-GNA14|O73819 YQLSDSTKYYL--SDIDRISN-------------------------------------------PGFIPTQQDVLRVRVPTTGIIEYPFDLE----NIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVTSIIFLVALSEYDQVLAECDN------   239
Dromel-GNAQ|P23625 YQLTDSAKYYL--SDLARIEQ-------------------------------------------ADYLPTEQDILRARVPTTGILEYPFDLD----GIVFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVTSIIFLVALSEYDQILFESDN------   238
Lolfo-GNAQ|P38412 YQLTDSAKYYL--DDVERIHE-------------------------------------------PGYIPTLQDILRVRVPTTGIIEYPFDLY----SIIFRMVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVTSIMFLVALSEYDQVLVESDN------   238
Danre-GNA14|57524689 YQLSDSTKYYL--DDMDRIAA-------------------------------------------GFYMPTLQDILRVRVPTTGIIEYVFDLQ----SVLFRMVDVGGQKSERRKWIHCFE-NVTSVIFLVALSEYDQFLFESAN------   239
Geocy-GNAQ|Q9XZV4 YQLSDSTKYYL--DDLPRISS-------------------------------------------NDYVPTTQDVLRVRVPTTGINEYPFTIN----KIIFKMVDVGGQRSERRKWIHCFD-HVTSVMFLVAISEYDQILVEADS------   238
Homsa-GNA16 FHLLDSAVYYL--SHLERITE-------------------------------------------EGYVPTAQDVLRSRMPTTGINEYCFSVQ----KTNLRIVDVGGQKSERKKWIHCFE-NVIALIYLASLSEYDQCLEENNQ------   247
Musmu-GNA15 FHLLDSAVYYL--SHLERISE-------------------------------------------DSYIPTAQDVLRSRMPTTGINEYCFSVK----KTKLRIVDVGGQRSERRKWIHCFE-NVIALIYLASLSEYDQCLEENDQ------   247
Cte-GNAO|jgi|Capca1|120382|scaffold_56_73060-80748 YQLNDSAKYFL--DDVQRLGA-------------------------------------------KDYMPTEQDILRTRVKTTGIVEVHFHFK----NLNFKLFDVGGQRSERKKWIHCFE-DVTAIIFCVAMSEYDQVLHEDET------   240
Lymst-GNAO|P30683 YQLNDSAKYFL--DDLDRLGA-------------------------------------------KDYMPTEQDILRTRVKTTGIVEVHFSFK----NLNFKLFDVGGQRSERKKWIHCFE-DVTAIIFCVAMSEYDQVLHEDET------   240
Mizye-GNAO|O15976 YQLNDSAKYFL--DDLDRLGS-------------------------------------------KDYMPTEQDILRTRVKTTGIVEVHFSFK----NLNFKLFDVGGQRSERKKWIHCFE-DVTAIIFCVAMSEYDQVLHEDET------   243
Dromel-GNAO|P16378 YQLNDSAKYFL--DDLDRLGA-------------------------------------------KDYQPTEQDILRTRVKTTGIVEVHFSFK----NLNFKLFDVGGQRSERKKWIHCFE-DVTAIIFCVAMSEYDQVLHEDET------   240
Ratno-GNAO|P59215 YQLNDSAKYYL--DSLDRIGA-------------------------------------------ADYQPTEQDILRTRVKTTGIVETHFTFK----NLHFRLFDVGGQRSERKKWIHCFE-DVTAIIFCVALSGYDQVLHEDET------   240
Cte-GNAI1|jgi|Capca1|178654|scaffold_137_391782-401064 YQLNDSAEYYL--NALDRISQ-------------------------------------------QGYVPTEQDVLRTRVKTTGIVETHFTFK----DLHFKMFDVGGQRSERKKWIHCFE-GVTAIIFIVGMSEYDLTLAEDQE------   239
Ratno-GNAI1|P10824 YQLNDSAAYYL--NDLDRIAQ-------------------------------------------PNYIPTQQDVLRTRVKTTGIVETHFTFK----DLHFKMFDVGGQRSERKKWIHCFE-GVTAIIFCVALSDYDLVLAEDEE------   239
Homsa-GNAT1|P11488 YQLNDSAGYYL--SDLERLVT-------------------------------------------PGYVPTEQDVLRSRVKTTGIIETQFSFK----DLNFRMFDVGGQRSERKKWIHCFE-GVTCIIFIAALSAYDMVLVEDDE------   235
Canfa-GNAT1|Q28300 YQLNDSAGYYL--SDLERLVT-------------------------------------------PGYVPTEQDVLRSRVKTTGIIETQFSFK----DLNFRMFDVGGQRSERKKWIHCFE-GVTCIIFIAALSAYDMVLVEDDE------   235
Bosta-GNAT1|P04695 YQLNDSAGYYL--SDLERLVT-------------------------------------------PGYVPTEQDVLRSRVKTTGIIETQFSFK----DLNFRMFDVGGQRSERKKWIHCFE-GVTCIIFIAALSAYDMVLVEDDE------   235
Caele-GPA16|Q9N2V6 YQLNDSAGYYL--SQLDRICA-------------------------------------------PNYIPTQDDILRTRIKTTGIVETQFVYK----DRLFLVFDVGGQRSERKKWIHCFE-DVTALIFCVALSEYDMVLVEDCQ------   239
Dicdi-GPA1|P16894 FQLNDSAAYYF--DSIDRISQ-------------------------------------------PLYLPSENDVLRSRTKTTGIIETVFEIQ----NSTFRMVDVGGQRSERKKWMHCFQ-EVTAVIFCVALSEYDLKLYEDDT------   241
Geocy-GNAO|Q9XZV3 YQLNDSAPYYF--QNMDRLLR-------------------------------------------EDYVPDEQDVLRSRVQTTGIIETSFRVK----QLTYRVVDVGGQRSERRKWIQCFD-DVRAVLFVCALSGYDMTLFEDGK------   242
Cte-GNAI2|jgi|Capca1|227716|scaffold_416_93901-100875 FELNDSAIYYF--ENMHRLCS-------------------------------------------EKFVPTVTDVLRARVRTQGVIETCFKFR----HCMFRMFDVGGQRSERRKWIHCFD-NVHAIIFVAALSGYDMTLAEDPS------   242
Caebr-GPA1|Q60MJ0 FYLADSAKYFF--DSLARINE-------------------------------------------PNYIPTENDILHTRVPTMGVIEVKFQMK----GKVFRVFDVGGQRSQRKKWIHCFD-DAKALIYVASLSEYDQVLLEDNT------   240
Cte-GNA13|jgi|Capca1|3994|scaffold_114_31433-37912 FQLGDSVRYFL--NSLQRIGT-------------------------------------------KGYMPSRLDILHSRKATKGIVEHTFDIR----GVPFKFVDVGGQRSQRQKWYQCFE-CVTSILFLVSSSEFDQVLFEDRK------   245
Homsa-GNA12|Q03113 FQLGESVKYFL--DNLDRIGQ-------------------------------------------LNYFPSKQDILLARKATKGIVEHDFVIK----KIPFKMVDVGGQRSQRQKWFQCFD-GITSILFMVSSSEYDQVLMEDRR------   266
Homsa-GNA13|Q14344 FQLGESVKYFL--DNLDKLGE-------------------------------------------PDYIPSQQDILLARRPTKGIHEYDFEIK----NVPFKMVDVGGQRSERKRWFECFD-SVTSILFLVSSSEFDQVLMEDRL------   261
Musmu-GNA13|P27601 FQLGESVKYFL--DNLDKLGV-------------------------------------------PDYIPSQQDILLARRPTKGIHEYDFEIK----NVPFKMVDVGGQRSERKRWFECFD-SVTSILFLVSSSEFDQVLMEDRQ------   261
Dromel-GNAL|P25157 FQISDSVSYFL--DEIQRLAT-------------------------------------------PDYVPTHKDILHCRKATKGVYEFCVKVQ----NIPFVFVDVGGQRTQRQKWTRCFDSSVTSIIFLVSSSEFDQVLAEDRK------   339
Daphp-GNA12/13|321479271 FQLSDSVKYFF--ENLERIAI-------------------------------------------KDYLPNNQDILHARKATKGVTEFVMTIN----SIPFRFVDVGGQRSQRQKWLQCFD-SVTAILFLVSSSEYDQVLMEDRR------   248
Caele-GPA12|Q19572 FQISDSCQYFF--EHIPRIAM-------------------------------------------PDFYPTNRDILFCRKATRGISEHIFEIN----KIPFRFIDVGGQRSQRQKWFQCFT-DITSILFMVASNEYDQVILEDRR------   240
Cte-GNAI3|jgi|Capca1|197606|scaffold_3141_206-3638 FHIIDSTSYYL--DAVSRLMK-------------------------------------------PDYIPTDQDILRARLPTTGIIETKFVFN----GKPFRLMDVGGQRSERRKWIHVFD-NVTAIIFTVSMSGYAEVLREDAN------   217
Cte-GNAS|jgi|Capca1|164626|scaffold_186_37306-50143 YQLIDCAKYFL--DRVNIVKQ-------------------------------------------TDYLPSEQDILRCRVLTSGIFETKFTVE----KVNFHMFDVGGQRDERRKWIQCFN-DVTAIIFVTACSSYNLVLREDPS------   248
Anoga-GNAS|Q7PD79 YQLIDCAKYFL--DRVSEIKQ-------------------------------------------PNYTPTEQDILRCRVLTSGIFETRFQVD----KVNFHMFDVGGQRDERRKWIQCFN-DVTAIIFVTACSSYNMVLREDPT------   251
Homsa-GNAS2|P63092 YQLIDCAQYFL--DKIDVIKQ-------------------------------------------ADYVPSDQDLLRCRVLTSGIFETKFQVD----KVNFHMFDVGGQRDERRKWIQCFN-DVTAIIFVVASSSYNMVIREDNQ------   262
Xenla-GNAS|P24799 YQLIDCAQYFL--DKIDIVKQ-------------------------------------------NDYTPSDQDLLRCRVLTSGIFETKFQVD----KVNFHMFDVGGQRDERRKWIQCFN-DVTAIIFVVASSSYNMVIREDNH------   247
Schma-GNAS|P30669 YQLIDCAKYFL--DKALEVGA-------------------------------------------PNYIPSEQDILRCRVLTSGIFETKFSVD----KVNFHMFDVGGQREERRKWIQCFN-DVTAIIFVAACSSYNMVLREDPS------   246
Geocy-GNAS|Q9XZV5 YQLIDSAAYFMASEKQAQLKE-------------------------------------------PNYIPNDQDILRCRVLTSGIFETRFVVD----KVHFYMFGVGGQRIERRKWIQCFN-DVTAIIFVVACSSFNMVIREDLY------   247
Cte-GNAS2|jgi|Capca1|109140|scaffold_353_23039-25906 YQLIDSAKYFL--DRISSIRK-------------------------------------------NDYTPTDQDVLRCRVMTNSIQKMDFEVKDGRANVRFSVYDVGGQQGERRKWISVFD-SATAILFVVDCSCFDQVLREDHS------   237
Caele-GPA11|O76584 LKLLDSAVYFL--DDIDRISA-------------------------------------------HEYKPTEMDVLRARVPTTGITEIEFPFK----QASLRMVDVGGQRSEQRKWIHCFD-NVNGVLFIAAISGYNLYDEDEEN------   236
Dicdi-GPA12|Q54VG1 FQLNDSTEYLM--SNIDRYSK--------------------------------------------PFKPTQNDFLRVRVKTTGIVEADFKIE----AVPFKLVDVGGQKNQRRKWIHCFQ-DITCVLFVTSINDYDTLLEEDNS------   242
Caebr-GPA14|Q4VT38 FELLDSTKYYL--ENLNRISK-------------------------------------------SDYLPNEEDIVHSRKATVSINSIVFQYT----GVSLLMVDVGGQRSERKKWLHLFD-DAKVVIFVIDLTGYAKKSEESRTELSRFP   286
Caele-GPA13|Q9XTB2 FNLNDSASYFL--NNIDKINM-------------------------------------------VDYKPSERDLIMAYVPTCGVQNVIFTAC----NQSFQLFDIGGQKIDRRKWALQYE-GIDAIFFCIAISEYDQVMSEDMV------   240
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Cte-GNAQ|jgi|Capca1|112050|scaffold_451_35514-45644 ---------ENRMEESKALFRTIITYPWF-QNSSVILFLNKKDLLEEKI--LNS-H--LVDYFPEFD---------------GPQKDAQAA----------REFILKMFVDL------------NP----D-PDKIIYSHFTC-ATDTEN   330
Lymst-GNAQ|P38411 ---------ENRMEESKALFRTIITYPWF-QNSSVILFLNKKDLLEEKI--MHS-H--LVDYFPEFD---------------GPKKEASTA----------REFILKMFVEL------------NP----D-PDKIIYSHFTC-ATDTEN   330
Homsa-GNAQ|P50148 ---------ENRMEESKALFRTIITYPWF-QNSSVILFLNKKDLLEEKI--MYS-H--LVDYFPEYD---------------GPQRDAQAA----------REFILKMFVDL------------NP----D-SDKIIYSHFTC-ATDTEN   336
Xenla-GNAQ|P38410 ---------ENRMEESKALFRTIITYPWF-QNSSVILFLNKKDLLEEKI--MYS-H--LVDYFPEYD---------------GPQRDAQAA----------REFILKMFVDL------------NP----D-SDKIIYSHFTC-ATDTEN   336
Homsa-GNA11|P29992 ---------ENRMEESKALFRTIITYPWF-QNSSVILFLNKKDLLEDKI--LYS-H--LVDYFPEFD---------------GPQRDAQAA----------REFILKMFVDL------------NP----D-SDKIIYSHFTC-ATDTEN   336
Xenla-GNA11|P43444 ---------ENRMEESKALFRTIITYPWF-QNSSVILFLNKKDLLEDKI--MYS-H--LVDYFPEFD---------------GPQRDAATA----------REFILKMFVDL------------NP----D-SDKIIYSHFTC-ATDTEN   336
Danre-GNAQ|113682158 ---------ENRMEESKALFRTIITYPWF-QNSSVILFLNKKDLLEEKI--LCS-H--LVDYFPEFD---------------GPQNDAQSA----------REFILKMFVDL------------NP----D-SDKIIYSHFTC-ATDTEN   377
Homam-GNAQ|P91950 ---------ENRMEESKALFKTIITYPWF-QHSSVILFLNKKDLLEEKI--MYS-H--LVDYFPEYD---------------GPRKDAIAA----------REFILRMFVEL------------NP----D-PEKIIYSHFTC-ATDTEN   330
Homsa-GNA14|O95837 ---------ENRMEESKALFKTIITYPWF-LNSSVILFLNKKDLLEEKI--MYS-H--LISYFPEYT---------------GPKQDVRAA----------RDFILKLYQDQ------------NP----D-KEKVIYSHFTC-ATDTDN   332
Xenla-GNA14|O73819 ---------ENRMEESKALFKTIITYPWF-QNSSVILFLNKKDLLQEKI--MYS-H--LIDYFPEFT---------------GPKQDSQAA----------RDFILKLYQDQ------------NP----D-KEKVIYSHFTC-ATDTEN   331
Dromel-GNAQ|P23625 ---------ENRMEESKALFRTIITYPWF-QNSSVILFLNKKDLLEEKI--MYS-H--LVDYFPEYD---------------GPKQDHAAA----------KQFVLKKYLAC------------NP----D-PERQCYSHFTT-ATDTEN   330
Lolfo-GNAQ|P38412 --------EENRMEESKALFRTIITYPWF-QNSSVILFLNKKDLLEEKI--MTS-H--LADYFPDYD---------------GPKCDYEAA----------REFMMDSYMDL------------NE----D-KEKMLYYHYTC-ATDTEN   331
Danre-GNA14|57524689 ---------ENRMEESKALFKTIISYPWF-QDSSVILFLNKTDILKDKI--LKS-D--LAKYYPQFT---------------GPKNDADAA----------MKFILKMYEEQ------------NP----D-KQKRIYAHFTC-ATDTEN   331
Geocy-GNAQ|Q9XZV4 --------RVNRMVESLHLFNTIISYPWF-NKSSIILFLNKKDLLEEKV--MHS-H--LIDYFEEYD---------------GPKCDHVSA----------RESIAKMFISI------------ND----M-RSADIYPHFTC-ATDTEN   331
Homsa-GNA16 ---------ENRMKESLALFGTILELPWF-KSTSVILFLNKTDILEEKI--PTS-H--LATYFPSFQ---------------GPKQDAEAA----------KRFILDMYTRMYTGCVDGPEGSKKG----A-RSRRLFSHYTC-ATDTQN   351
Musmu-GNA15 ---------ENRMEESLALFSTILELPWF-KSTSVILFLNKTDILEDKI--HTS-H--LATYFPSFQ---------------GPRRDAEAA----------KSFILDMYARVYASCAEPQDGGRKG----S-RARRFFAHFTC-ATDTQS   351
Cte-GNAO|jgi|Capca1|120382|scaffold_56_73060-80748 ---------TNRMQESLKLFDSICNNKWF-TDTSIILFLNKKDLFEEKI--KKS-S--LTICFPEYT---------------GKQ-TYEEA----------AQYIQAQFEAK------------NK----S-TTKEIYCHQTC-ATDTNN   331
Lymst-GNAO|P30683 ---------TNRMQESLKLFDSICNNKWF-TETSIILFLNKKDLFEEKI--KKS-P--LTICFPEYT---------------GKQ-MYQEA----------SAYIQAQFEAK------------NK----S-SAKEIYCHQTC-ATDTNN   331
Mizye-GNAO|O15976 ---------TNRMQESLKLFDNICNNKWF-TDTSIILFLNKKDLFEEKI--KKS-S--LTICFNEYT---------------GNQ-TYEEA----------AAYIQAQFEAK------------NK----S-SSKEIYCHQTC-ATDTNN   334
Dromel-GNAO|P16378 ---------TNRMQESLKLFDSICNNKWF-TDTSIILFLNKKDLFEEKI--RKS-P--LTICFPEYT---------------GGQ-EYGEA----------AAYIQAQFEAK------------NK----S-TSKEIYCHMTC-ATDTNN   331
Ratno-GNAO|P59215 ---------TNRMHESLMLFDSICNNKFF-IDTSIILFLNKKDLFGEKI--KKS-P--LTICFPEYP---------------GSN-TYEDA----------AAYIQTQFESK------------NR----S-PNKEIYCHMTC-ATDTNN   331
Cte-GNAI1|jgi|Capca1|178654|scaffold_137_391782-401064 ---------MNRMMESMKLFDSICNNKWF-TDTSIILFLNKKDLFEEKI--KKS-P--LTICFPEFT---------------GSN-TYEEA----------AAYIQMQFENL------------NKR---K-DTKEIYTHFTC-ATDTNN   331
Ratno-GNAI1|P10824 ---------MNRMHESMKLFDSICNNKWF-TDTSIILFLNKKDLFEEKI--KKS-P--LTICYPEYA---------------GSN-TYEEA----------AAYIQCQFEDL------------NKR---K-DTKEIYTHFTC-ATDTKN   331
Homsa-GNAT1|P11488 ---------VNRMHESLHLFNSICNHRYF-ATTSIVLFLNKKDVFFEKI--KKA-H--LSICFPDYD---------------GPN-TYEDA----------GNYIKVQFLEL------------NMR---R-DVKEIYSHMTC-ATDTQN   327
Canfa-GNAT1|Q28300 ---------VNRMHESLHLFNSICNHRYF-ATTSIVLFLNKKDVFSEKI--KKA-H--LSICFPDYD---------------GPN-TYEDA----------GNYIKVQFLEL------------NMR---R-DVKEIYSHMTC-ATDTQN   327
Bosta-GNAT1|P04695 ---------VNRMHESLHLFNSICNHRYF-ATTSIVLFLNKKDVFSEKI--KKA-H--LSICFPDYN---------------GPN-TYEDA----------GNYIKVQFLEL------------NMR---R-DVKEIYSHMTC-ATDTQN   327
Caele-GPA16|Q9N2V6 ---------TNRMRESLKLFDSICNNKWF-VETSIILFLNKKDLFEEKI--VRS-P--LTHCFPEYT---------------GAN-NYEEA----------SAYIQQQFEDM------------NKRTTGE-KNQEIYTQFTC-ATDTNN   334
Dicdi-GPA1|P16894 ---------TNRMQESLKLFKEICNTKWF-ANTAMILFLNKRDIFSEKI--TKT-P--ITVCFKEYD---------------GPQ-TYEGC----------SEFIKQQFINQ------------NE----N-PKKSIYPHLTC-ATDTNN   332
Geocy-GNAO|Q9XZV3 ---------TNRLEESLNLFQAICNNKFF-VKTSMILFLNKADLFRDKI--TNS-DRHLRLYFTQYT---------------GPDRDVEAA----------SRFIQSEFMER------------NL----N-KQKIIYPHLTT-ATDTTN   336
Cte-GNAI2|jgi|Capca1|227716|scaffold_416_93901-100875 ---------INRLEESLRIFKQICSIPFF-RRAILILFLNKMDLFTDKITRFNR-H--LKYYFHNFK---------------GPIHEAQPA----------AEFIRDMFISH------------AI----EAGKHHVYSHVTT-ATDTNQ   337
Caebr-GPA1|Q60MJ0 ---------TNRMQESLQLFKQVVNNKYF-VNTSVILFLNKVDLFEEKIIIKKR-S--LTIAFDAYT---------------GPQEDVEAA----------ITFIDSKYRAM------------AD----N-KDKNIYVHKTC-ATDTHQ   334
Cte-GNA13|jgi|Capca1|3994|scaffold_114_31433-37912 ---------TNRLIESCNIFETIVNNKAF-ENVSIILFLNKIDLLKEKI--QVV-S--LSDYFPQFT---------------GNPRSVTDV----------QNFLLHLFDSR------------RR----E-KSTPLFHHLTT-AVDTDN   337
Homsa-GNA12|Q03113 ---------TNRLVESMNIFETIVNNKLF-FNVSIILFLNKMDLLVEKV--KTV-S--IKKHFPDFR---------------GDPHRLEDV----------QRYLVQCFDRK------------RR----N-RSKPLFHHFTT-AIDTEN   358
Homsa-GNA13|Q14344 ---------TNRLTESLNIFETIVNNRVF-SNVSIILFLNKTDLLEEKV--QIV-S--IKDYFLEFE---------------GDPHCLRDV----------QKFLVECFRNK------------RR----DQQQKPLYHHFTT-AINTEN   354
Musmu-GNA13|P27601 ---------TNRLTESLNIFETIVNNRVF-SNVSIILFLNKTDLLEEKV--QVV-S--IKDYFLEFE---------------GDPHCLRDV----------QKFLVECFRGK------------RR----DQQQRPLYHHFTT-AINTEN   354
Dromel-GNAL|P25157 ---------TNRLEESKNIFDTIVNNATF-KGISIILFLNKTDLLEQKVCNPET-D--IRWYYPHFN---------------GNPHSVLDV----------QNFILQMFMSV------------RR----SSSISRIYHHFTT-AIDTRN   434
Daphp-GNA12/13|321479271 ---------TKRLEESKNIFDTIVNIRYL-LSVAFILFLNKTDLLKAKLLTRAS-N--IALYFPEYQ---------------DDPFDLSKV----------QAFILNMFVST------------RR----N-NHQVLYHHFTT-AVDTEN   342
Caele-GPA12|Q19572 ---------TNRVVESRSVFETIVNNRAF-SNVSIILFMNKNDLLQEKV--PKS-D--IRQYFTDFT---------------GDHTLVRDV----------QFFLVDKFEAS------------RR----D-RARPFFYHFTT-AVDTEN   332
Cte-GNAI3|jgi|Capca1|197606|scaffold_3141_206-3638 ---------TNQMKESLQLFRSICNHSSF-KETAMLLFLNKKDIFQERI--RKV-P--LKECFTKYT---------------GDN-TYEEA----------SIYIKRRFIKE------------NL------TQKEVYTHFTN-ATDTAN   307
Cte-GNAS|jgi|Capca1|164626|scaffold_186_37306-50143 ---------QNRLKESLELFRNIWNNRWL-RTISVILFLNKQDLLTEKVKAGRS-R--IEDYFPEYSRYTT----DATPEP-GEDPEVVRA----------KFFIRDEFLKI--A---------QS----D-GRHYCYPHFTC-AVDTEN   353
Anoga-GNAS|Q7PD79 ---------QNRLRESLDLFKSIWNNRWL-RTISVILFLNKQDLLAEKIKAGKS-K--LSDYFGEFNRYQTPA--DAVCEM-GEDPEVIRA----------KYFIRDEFLRISTA---------SG----D-GKHYCYPHFTC-AVDTEN   360
Homsa-GNAS2|P63092 ---------TNRLQEALNLFKSIWNNRWL-RTISVILFLNKQDLLAEKVLAGKS-K--IEDYFPEFARYTTPE--DATPEP-GEDPRVTRA----------KYFIRDEFLRISTA---------SG----D-GRHYCYPHFTC-AVDTEN   371
Xenla-GNAS|P24799 ---------TNRLQEALNLFKSIWNNRWL-RTISVILFLNKQDLLAEKVNAGKS-K--IEDYFPEFARYTTPD--DATPEV-GEDPRVTRA----------KYFIRDEFLRISTA---------SG----D-GRHYCYPHFTC-AVDTEN   356
Schma-GNAS|P30669 ---------QNRVKESLELLASIWNNRWL-RNISVILFLNKQDLLTEKVLAGKS-K--IEVYFPHYATYQAPA--DTLAEYRHENSEVVRA----------RFFFRDEFLKVTSN---------NN----G-GRHYCYPHLTC-AVDTEN   356
Geocy-GNAS|Q9XZV5 ---------TNRLRESLDLFEQIWNNRWL-RTVSIILFLNKQDILKEKIDAGK--R--VENYFLEFNSYRPPDNLDLSKEPPGSSSTFLKA----------RYFFRDMFLRITNK---------SH----D-GRHFCYPHFTT-AVDTEN   358
Cte-GNAS2|jgi|Capca1|109140|scaffold_353_23039-25906 ---------KNRLLEAIQIFEQVWNSRFL-RYQSIIIFLNKIDLLAEKIMNGKTLDMLIENFIDSYPRGEP-----------GSDQRSRSSISMRSRSSSCAPLLDDEVIRT------------AV----WHAGHSCEFYYTC-AVDTHT   349
Caele-GPA11|O76584 RKDDGTPTKTNRLRYSMELFKRIANHQCFSKKTAMILFLNKIDIFKEKI--GKY-P--LTTCFKNYK---------------GVN-AFEPA----------CKYVTDRFSRLVSG---------DI----Q-HEKPLYTHITN-ATDTRN   340
Dicdi-GPA12|Q54VG1 ---------TSRFTDSLELFREMVNSNWF-TKSPFVLFFNKIDLFKEKI--KRI-P--VSQHLKDFN---------------GNDHSYEET----------SQFIKNKFHTT------------IK----N-SNKIVYHHFTC-ALDSRA   334
Caebr-GPA14|Q4VT38 NFFNEIGNDAFDMKVALKIFNDVAGSHAL-ANAVFLLFFNKVDLFKELL--PQV-S--LQPCFSKF----------------AEENSYDNT----------SKFICDKFIRA------------AK------PKKSVFPHFTT-ATNTEN   385
Caele-GPA13|Q9XTB2 ---------TNRLDDALNLLQSISEDPAF-ATTPIYLFLNEIDVFCEKL--SVI-P--LSKYKPDFK---------------GGDQ--DDA----------IDFMENLACEA------------LG----K-RDRSLYRVYRCIAIDTQM   331

                                                        :  ::      :            
Cte-GNAQ|jgi|Capca1|112050|scaffold_451_35514-45644 IRFVFAAVKDTILQLNLKEYNLV-   353
Lymst-GNAQ|P38411 IRFVFAAVKDTILQLNLKEYNLV-   353
Homsa-GNAQ|P50148 IRFVFAAVKDTILQLNLKEYNLV-   359
Xenla-GNAQ|P38410 IRFVFAAVKDTILQLNLKEYNLV-   359
Homsa-GNA11|P29992 IRFVFAAVKDTILQLNLKEYNLV-   359
Xenla-GNA11|P43444 IRFVFAAVKDTILQHNLKEYNLV-   359
Danre-GNAQ|113682158 IRFVFAAVKDTILQHNLKEYNLV-   400
Homam-GNAQ|P91950 IRFVFAAVKDTILQLNLKEYNLV-   353
Homsa-GNA14|O95837 IRFVFAAVKDTILQLNLREFNLV-   355
Xenla-GNA14|O73819 IRFVFAAVKDTILQLNLREFNLV-   354
Dromel-GNAQ|P23625 IKLVFCAVKDTIMQNALKEFNLG-   353
Lolfo-GNAQ|P38412 IRFVFAAVKDTILQLNLKEYNLV-   354
Danre-GNA14|57524689 IRFVFEAVKDTILRNTLSAFNLG-   354
Geocy-GNAQ|Q9XZV4 IKFVFDVVKNHILQQHITEVVPGL   355
Homsa-GNA16 IRKVFKDVRDSVLARYLDEINLL-   374
Musmu-GNA15 VRSVFKDVRDSVLARYLDEINLL-   374
Cte-GNAO|jgi|Capca1|120382|scaffold_56_73060-80748 IQFVFDAVTDVIIANNLRGCGLY-   354
Lymst-GNAO|P30683 IQFVFDAVTDVIIANNLRGCGLY-   354
Mizye-GNAO|O15976 IQFVFDAVTDVIIANNLRGCGLY-   357
Dromel-GNAO|P16378 IQFVFDAVTDVIIANNLRGCGLY-   354
Ratno-GNAO|P59215 IQVVFDAVTDIIIANNLRGCGLY-   354
Cte-GNAI1|jgi|Capca1|178654|scaffold_137_391782-401064 VQFVFDAVTDVIIKNNLKDCGLF-   354
Ratno-GNAI1|P10824 VQFVFDAVTDVIIKNNLKDCGLF-   354
Homsa-GNAT1|P11488 VKFVFDAVTDIIIKENLKDCGLF-   350
Canfa-GNAT1|Q28300 VKFVFDAVTDIIIKENLKDCGLF-   350
Bosta-GNAT1|P04695 VKFVFDAVTDIIIKENLKDCGLF-   350
Caele-GPA16|Q9N2V6 IRFVFDAVTDIIIRDNLRTCGLY-   357
Dicdi-GPA1|P16894 ILVVFNAVKDIVLNLTLGEAGMIL   356
Geocy-GNAO|Q9XZV3 IKVVFGVVLDTIIRENLEAANLL-   359
Cte-GNAI2|jgi|Capca1|227716|scaffold_416_93901-100875 VQSVFCQVVEGIVQANLSQAQLL-   360
Caebr-GPA1|Q60MJ0 VQYVLDAVLDTILSSKLKGCGLF-   357
Cte-GNA13|jgi|Capca1|3994|scaffold_114_31433-37912 IKFVFQAVRDTILHDNLKSLMLQ-   360
Homsa-GNA12|Q03113 VRFVFHAVKDTILQENLKDIMLQ-   381
Homsa-GNA13|Q14344 IRLVFRDVKDTILHDNLKQLMLQ-   377
Musmu-GNA13|P27601 IRLVFRDVKDTILHDNLKQLMLQ-   377
Dromel-GNAL|P25157 INVVFNSVKDTILQRNLNALMLQ-   457
Daphp-GNA12/13|321479271 INKVFGAVKDFILQKHLKEIMLQ-   365
Caele-GPA12|Q19572 IRRVFRDVRESILEQNLKTLMMQ-   355
Cte-GNAI3|jgi|Capca1|197606|scaffold_3141_206-3638 IQFVFDASMAVVLKMNLREAGIY-   330
Cte-GNAS|jgi|Capca1|164626|scaffold_186_37306-50143 IRRVFNDCRDIIQRMHLRQYELL-   376
Anoga-GNAS|Q7PD79 IKRVFNDCRDIIQRMHLRQYELL-   383
Homsa-GNAS2|P63092 IRRVFNDCRDIIQRMHLRQYELL-   394
Xenla-GNAS|P24799 IRRVFNDCRDIIQRMHLRQYELL-   379
Schma-GNAS|P30669 IRRVFNDCRDIIQRMHLRQYELL-   379
Geocy-GNAS|Q9XZV5 IRRVFDSCRDIIQRMHLQKYELL-   381
Cte-GNAS2|jgi|Capca1|109140|scaffold_353_23039-25906 IKKVLEGCRSVIIKKYLEAWGI--   371
Caele-GPA11|O76584 IDRVFDSCMDVIFKISMEKVGFM-   363
Dicdi-GPA12|Q54VG1 IEVVFNSIQHSLLMNVAEIL----   354
Caebr-GPA14|Q4VT38 IKMVFRACMESVFKANSKATGLS-   408
Caele-GPA13|Q9XTB2 MAELLSTVFKDIAKRKK-------   348

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. In einigen Fällen 

sind die Zugangsnummern bereits in der Abkürzung für das Alignment enthalten. Für C. teleta 

werden die Modellnummern aufgeführt.

Anoga-GNAS|Q7PD79 // Guanine nucleotide-binding protein G(s) subunit alpha // •	 Anopheles gambiae 

Bosta-GNAT1|P04695 // Guanine nucleotide-binding protein G(t) subunit alpha-1 // •	 Bos taurus

Caebr-GPA1|Q60MJ0 // Guanine nucleotide-binding protein alpha-1 subunit // •	 Caenorhabditis briggsae 

Caebr-GPA14|Q4VT38 // Guanine nucleotide-binding protein alpha-14 subunit // •	 Caenorhabditis briggsae 

Caele-GPA11|O76584 // Guanine nucleotide-binding protein alpha-11 subunit // •	 Caenorhabditis elegans

Caele-GPA12|Q19572 // Guanine nucleotide-binding protein alpha-12 subunit // •	 Caenorhabditis elegans 

Caele-GPA13|Q9XTB2 // Guanine nucleotide-binding protein alpha-13 subunit // •	 Caenorhabditis elegans 

Caele-GPA16|Q9N2V6 // Guanine nucleotide-binding protein alpha-16 subunit // •	 Caenorhabditis elegans

Canfa-GNAT1|Q28300 // Guanine nucleotide-binding protein G(t) subunit alpha-1 // •	 Canis familiaris

Cte-GNA13|jgi|Capca1|3994|scaffold_114:31433-37912 // •	 Capitella teleta

Cte-GNAI1|jgi|Capca1|178654|scaffold_137:391782-401064 // •	 Capitella teleta

Cte-GNAI2|jgi|Capca1|227716|scaffold_416:93901-100875 // •	 Capitella teleta
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Cte-GNAI3|jgi|Capca1|197606|scaffold_3141:206-3638 // •	 Capitella teleta

Cte-GNAO|jgi|Capca1|120382|scaffold_56:73060-80748 // •	 Capitella teleta

Cte-GNAQ|jgi|Capca1|112050|scaffold_451:35514-45644 // •	 Capitella teleta

Cte-GNAS|jgi|Capca1|164626|scaffold_186:37306-50143 // •	 Capitella teleta

Cte-GNAS2|jgi|Capca1|109140|scaffold_353:23039-25906 // •	 Capitella teleta

Danre-GNA14|57524689 // guanine nucleotide binding protein (G protein), alpha 14 // •	 Danio rerio

Danre-GNAQ|113682158 // guanine nucleotide binding protein (G protein), alpha 11 (Gq class) // •	 Danio 
rerio

Daphp-GNA12/13|321479271 // guanine nucleotide binding protein, alpha 12/13 // •	 Daphnia pulex

Dicdi-GPA1|P16894 // Guanine nucleotide-binding protein alpha-1 subunit // •	 Dictyostelium discoideum 

Dicdi-GPA12|Q54VG1 // Guanine nucleotide-binding protein alpha-12 subunit // •	 Dictyostelium discoideum 

Dromel-GNAL|P25157 // Guanine nucleotide-binding protein subunit alpha homolog // •	 Drosophila 
melanogaster 

Dromel-GNAO|P16378 // Guanine nucleotide-binding protein G(o) subunit alpha // •	 Drosophila 
melanogaster

Dromel-GNAQ|P23625 // Guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Drosophila 
melanogaster 

Geocy-GNAO|Q9XZV3 // Guanine nucleotide-binding protein G(o) subunit alpha // •	 Geodia cydonium

Geocy-GNAQ|Q9XZV4 // Guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Geodia cydonium 

Geocy-GNAS|Q9XZV5 // Guanine nucleotide-binding protein G(s) subunit alpha // •	 Geodia cydonium 

Homam-GNAQ|P91950 // Guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Homarus americanus

Homsa-GNA11|P29992 // Guanine nucleotide-binding protein subunit alpha-11 // •	 Homo sapiens

Homsa-GNA12|Q03113 // Guanine nucleotide-binding protein subunit alpha-12 // •	 Homo sapiens

Homsa-GNA13|Q14344 // Guanine nucleotide-binding protein subunit alpha-13 // •	 Homo sapiens 

Homsa-GNA14|O95837 // Guanine nucleotide-binding protein subunit alpha-14 // •	 Homo sapiens

Homsa-GNA16 // AAA35860.1 // G-alpha-16 protein // •	 Homo sapiens

Homsa-GNAQ|P50148 // Guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Homo sapiens

Homsa-GNAS2|P63092 // Guanine nucleotide-binding protein G(s) subunit alpha isoforms // •	 Homo sapiens 

Homsa-GNAT1|P11488 // Guanine nucleotide-binding protein G(t) subunit alpha-1 // •	 Homo sapiens 

Lolfo-GNAQ|P38412 // Guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Loligo forbesi

Lymst-GNAO|P30683 // Guanine nucleotide-binding protein G(o) subunit alpha // •	 Lymnaea stagnalis 

Lymst-GNAQ|P38411 // Guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Lymnaea stagnalis 

Mizye-GNAO|O15976 // Guanine nucleotide-binding protein G(o) subunit alpha // •	 Mizuhopecten 
yessoensis 

Musmu-GNA13|P27601 // Guanine nucleotide-binding protein subunit alpha-13 // •	 Mus musculus 

Musmu-GNA15 // NP_034434.1 // guanine nucleotide-binding protein subunit alpha-15 // •	 Mus musculus

Ratno-GNAI1|P10824 // Guanine nucleotide-binding protein G(i) subunit alpha-1 // •	 Rattus norvegicus 

Ratno-GNAO|P59215 // Guanine nucleotide-binding protein G(o) subunit alpha // •	 Rattus norvegicus

Schma-GNAS|P30669 // Guanine nucleotide-binding protein G(s) subunit alpha // •	 Schistosoma mansoni 

Xenla-GNA11|P43444 // Guanine nucleotide-binding protein subunit alpha-11 // •	 Xenopus laevis

Xenla-GNA14|O73819 // Guanine nucleotide-binding protein subunit alpha-14 // •	 Xenopus laevis

Xenla-GNAQ|P38410 // Guanine nucleotide-binding protein G(q) subunit alpha // •	 Xenopus laevis

Xenla-GNAS|P24799 // Guanine nucleotide-binding protein G(s) subunit alpha // •	 Xenopus laevis 
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Vesikulärer Acetylcholin-Transporter (8.5  Cte-VAChT)
                                                                                                                                                                            
Musmu-VAChT ----------------------------------------------------------------------------------------------------------MEPTAPTG---------------QARAAATKLSEA---------VGAA    24
Homsa-VAChT ----------------------------------------------------------------------------------------------------------MESAEPAG---------------QARAAATKLSEA---------VGAA    24
Bosta-VAChT-pred ----------------------------------------------------------------------------------------------------------MEPEAPAG---------------QAPAAASKLSEA---------VGAA    24
Danre-VAChT ----------------------------------------------------------------------------------------------------------MATEESGG---------------LAQTAAVKLSEMGERTK---QLGNA    30
Cioni-VAChT ----------------------------------------------------------------------------------------------------------MDVCRQYGN----------IVATLAHGCINKLRDLTAP------LRDR    32
Strpu-VAChT-pred -------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MQMPQFNIDETKERMTEFIG--TAKTR    25
Brafl-VAChT -------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MTVLGFETPSLQGLRERFM------EK    21
Cte-VAChT -----------------------------------------------------------------------------------------------------------MG----------------WLIPIINVDIGELWQRLKD---------K    22
Pdu-VAChT -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MIIPIINVDLHDIHERIETRL-------N    22
Lotgi-mod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MYFQKFNERVHN----------    12
Lymst-VAChT ----------------------------------------------------------------------------------------------------------MAS----------------KVVDVLSIKWQNFQDRIRD----------    22
Dromel-VAChT ----------------------------------------------------------------------------------------------------------MAS----------------FQIPVINLEVREVKDIVWE---------K    23
Caele-UNC17 ----------------------------------------------------------------------------------------------------------MG-----------------FNVPVINRDSEILKADAKK---------W    22
Sakow-VAChT-pred --------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MADYKTQGNIQHRKEDILSTDTTYGS    26
Nemve-mod --------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MSAKPAFKRLQSLE------DKEFKR    20

                                        .     :..:    .                                                                                                                     
Musmu-VAChT LQEPQRQRRLVLVIVCVALLLDNMLYMVIVPIVPDYIA--------------------HMRGGS---ESPTLISEVWEPTLPP---------PTLANASAYLAN------------------TSASPTAAGSA---------------------   107
Homsa-VAChT LQEPRRQRRLVLVIVCVALLLDNMLYMVIVPIVPDYIA--------------------HMRGGG---EGPTRTPEVWEPTLPL---------PTPANASAYTAN------------------TSASPTAAWPA---------------------   107
Bosta-VAChT-pred LQDPRRQRRLVLVIVCVALFLDNMLYMVIVPIVPYYVH-----------------------AAS---EKPTPT-----PSPTP---------PTPTNASAVTVN------------------TSEPPTAAMPA---------------------    99
Danre-VAChT IQDPERQRRIILVIVCVALLLDNMLYMVIVPIVPDYLA-----------------------------------------HLE-----------------------------------------SESEQAHVKG---------------------    81
Cioni-VAChT ISDGKSQRKLVLVIVCVALLLDNMLYMVIVPIITEYFN-------------------------------KNETKSAMLSTTS---------QIMNDFISTPYIN-------------------NVTPPAALQS---------------------   106
Strpu-VAChT-pred ITNPVMQKRMILIIVCIALLLDNMLYMVIVPIIPDYLR----------------------------------SIGAWDTITP--------------------------------------TPIPGTNMSLYANLTN------------------    89
Brafl-VAChT IQDPKSQRKLVLVIVCIALLLDNMLYMVIVPIIPDYLH----------------------------------SIGAFEPIQEK-------------------------------------TAWNGTDNKTYWNTT-------------------    85
Cte-VAChT VHEPDKQRRLVLVIVCIALLLDNMLYMVIVPIIPVFLR---------------------------SIN--AWQPEPIGHFYIYN--------------------------------------DTTWAEDDFQDLNL----------------TH    93
Pdu-VAChT LHDPERQRRLVLVIVCIALLLDNMLYMVIVPIIPIYLH---------------------------DIYGGGEKASTVKQVFTYV--------------------------------------NYTFENGTIFNS--------------------    91
Lotgi-mod ---PTHQRRLVLVTVCIALLLDNMLYMVIVPIIPNYLR---------------------------------TLN---GVSYG----------------------------------------NCEWKK--------------------------    61
Lymst-VAChT ---PKSQRRLVLVIVCIALLLDNMLYMVIVPIIPNFLTRDKKQD--------------EPTYMYRYYNVTQSSNDQIGVTHSYVM-------------------------------AHKLDKNVEFENGASVNVPEQAVLATNTSIHSEKHDNR   128
Dromel-VAChT IQEPVNQRRLILVIVSIALLLDNMLYMVIVPIIPDYLR----------------------------------EIG----SFD----------------------------------------DGPTPPPLRDNITG------------------    81
Caele-UNC17 LEQQDNQKKCVLVIVSIALLLDNMLYMVIVPIIPKYLR----------------------------------DIHNYQVTFEGY--------------------------------------HNETSQLANGTYLV------------------    86
Sakow-VAChT-pred IDRDQGRDNSESHKPTKTSFTAN-QKWTLFSISLANFS-------------------------------------------------------------------------------------DFVSYSILAP---------------------    73
Nemve-mod TQR-SASESTEVNAPAEKLWGSTRRKLILVSLCFVYFS-------------------------------------------------------------------------------------SCASFSILSP---------------------    67

                                        * :*.  ::: :  .*. *  : : .    :  *      .  ::.               :  * :.. *.: :  : :.::*  : ..       *    * .:* : .* :*. *.   *    **: :
Musmu-VAChT -----RSILRPRYPTESEDVKIGVLFASKAILQLLVNPLSGPFIDRMSYDVPLLIGLGVMFASTVMFAFAEDYA-------TLFAARSLQGLGSAFADTSGIAMIADKYPEEPERSRALGVALAFISFGSLVAPPFGGILYEFAG-KRVPFLVL   248
Homsa-VAChT -----GSALRPRYPTESEDVKIGVLFASKAILQLLVNPLSGPFIDRMSYDVPLLIGLGVMFASTVLFAFAEDYA-------TLFAARSLQGLGSAFADTSGIAMIADKYPEEPERSRALGVALAFISFGSLVAPPFGGILYEFAG-KRVPFLVL   248
Bosta-VAChT-pred -----KSIVKPQHPRDNEDVKIGVLFASKAILQLLVNPLSGTFIDRMSYDLPLLLGLGVLFASTVMFAFAEDYA-------TLFAARSLQGLGSAFADTSGIAMIADKYPEEPERSRALGLALAFISFGSLVAPPFGGFLHEFAG-KSAPFLVL   240
Danre-VAChT -----NSSINITQ-NENFDLQIGVLFASKAILQLLVNPLTGTFIDRVGYDIPLLIGLSIMFVSTCIFAFAENYA-------TLFMARSLQGLGSAFADTSGIAMIADKYAEESERSRALGIALAFISFGSLAAPPFGGVLYEFAG-KRFPFIAL   221
Cioni-VAChT -----HLQTSGPDKDGTEDTLTGILFASKAIVQLMANPFTGTFIDRVGYIKPLTLGLMVMFLSTALFACAEGFA-------VLFLARSLQGLGSALADTASLGLIADRFQDEAERSKALGLALAFISFGSLVAPPFGGILYEFAG-REWPFLIL   247
Strpu-VAChT-pred -----TTHEDVAVEYKNENVAIGALFASKALIQLLVNPFSGTLIDKIGYDIPMMIGLVVMFVATTVFAFGKSYG-------VLFFARSLQGVGSAFADTAGLAMIADRFTSEHERSRALGIALAFISFGCLVAPPFGGILYEFAG-KIVPFMIL   230
Brafl-VAChT -----------TVGYENEDINIGFLFASKAIVQLIVNPLSGTLIDRTGYEKPMVIGISVMFISTAVFAFGSSYT-------VLFIARSLQGVGSAFADSAGLAMIADRFTEEGERSKALGIALAFISFGCLVAPPFGGILYQYAG-KRVPFLTL   220
Cte-VAChT LNLTKHHLFPLATFNGEEDASVGILFASKAIVQLMVNPLSGTLIDRMGYDRPMILGLFILFLSTGIFAFGTTYF-------VLFFARSLQGVGSAFADTAGLAMIADRYKEEHARSKAQGIALAFISFGCLFAPPFGGVLYEFAG-KAVPFLLL   239
Pdu-VAChT --TKKANIAPMIPYTGNEDASIGILFASKAIVQLLVNPLSGTFIDRIGYETPMLIGLIVIFVSTLMFAFGGSYS-------ALFLARSLQGVGSAFADTSGMAMIADRYTEEQGRSKALGIALAFISFGSLFAPPFGGVLFSLMGSKSAPFVFL   236
Lotgi-mod ------KLPPPPINYGNEGGAIGVLFASKAILQLMVNPFTGHLIDRIGYDYPMMIGLIIMFFSTSVFAFGESYF-------VLFFARSLQGVGSAFADTSGLAMIADRYTEEAERSKALGIALAFISFGCLFAPPFGGILYEFAG-KLVPFLLL   201
Lymst-VAChT IFLLRIPVPPPPISYGDEGMAIGILFASKAIVQLCVNPFTGGLIDRIGYDMPMMIGLTIMFFSTSVFAFGESYA-------VLFLARSLQGLGSAFADTAGLAMIADRFTEEAERTKSLGIALAFISFGCLFAPPFGGILYEFSG-KTVPFVIL   274
Dromel-VAChT ------KIIPVHHDHHGQDSATGILFASKAIVQLMVNPFSGGLIDKIGYDLPMMIGLTIMFFSTAVFACGSSYS-------VLFFARSLQGAGSAFADTAGLAMIADRFTEENERSQALGIALAFISFGCLVAPPFGGALYQFAG-KEVPFLIL   221
Caele-UNC17 ------REVGGRINFLDEELELGWLFASKALLQIFVNPFSGYIIDRVGYEIPMILGLCTMFFSTAIFALGKSYG-------VLLFARSLQGFGSAFADTSGLAMIADRFTEENERSAALGIALAFISFGCLVAPPFGSVLYSLAG-KPVPFLIL   226
Sakow-VAChT-pred ------FFPEEANKMGMSDSVVGLVFGCFALVMFITSPVFGKFLTKIGVKFMFIAGSFTCGVCCIIYGFLIRLDKGTEFIVFCFVVRSIEAVGSAASATAAFAIIAKTFPEN--IATTLGVLEIFSGLGFMLGPLIGGYLYQVGG-FTLPFLVL   218
Nemve-mod ------FFPNEAAIKGADSASIGIIFGVYSLVTFLMSPLMGIWLPKVGPRFMITSGLFLMGGAETLFGFVADMPNGSVFIVFCILLRIVSALGGSMADVAIFAIVAGEFPNS--IGAVTGSMEVFSGLGFMAGPPLGGVLFTAGG-FRLPFIVM   212

                  .   :        :                     .: ..:  * :   .  :   .. *.**:**::  :            *. :*     :  .  .   :     .        *          :                     ::.
Musmu-VAChT AAVSLFDALLLLAVAKPFSAAA--RARAN-LPVGTPIHRLMLDPYIAVVAGALTTCNIPLAFLEPTIATWMKHTMAASE-WEMGMVWLPAFVPHVLGVYLTVRLAARYPHLQWLYGALGLAVIGVSSCVVP-------------ACRSFAPLVV   385
Homsa-VAChT AAVSLFDALLLLAVAKPFSAAA--RARAN-LPVGTPIHRLMLDPYIAVVAGALTTCNIPLAFLEPTIATWMKHTMAASE-WEMGMAWLPAFVPHVLGVYLTVRLAARYPHLQWLYGALGLAVIGASSCIVP-------------ACRSFAPLVV   385
Bosta-VAChT-pred AAVSLFDALLLLVVAKPFSAAA--RARAN-LPVGTPIHRLMLDPYIAVVAGALTTCNIPLAFLEPTIATWMERTMAASE-WEAGIAWLPAFVPHVLGVYLTVRLAARYPHLQWLYGAFGLAVIGASSCLVP-------------ACRSFAPLVI   377
Danre-VAChT ACVCLADGILCLTVLKPFSS----RTREN-MPVGTPIYKLMIDPYIAVVAGALTTCNIPLAFLEPTIANWMEETMNASQ-WQIGITWLPAFFPHILGVYLTVKLAAKYPHLQWFYGALGMVIIGASSCIVP-------------ACKNFEQLII   356
Cioni-VAChT AFVCLIDAMLLLLVQIPREDET--KAKVGNLPVGTPIYKLFIDPYIAVIAAALMAANFPLAFLEPTIAKWMHETMGSSK-WQIGLVWLPAFLPHLLGVYLTVRLSVKYFRFQWLYGAIGLLLIGVSTAAVP-------------TCHTYGILMI   385
Strpu-VAChT-pred ALISLSDGLMLLVVVKPYAER------RWQMPRGTPIYKLIIDPYIAVAAGALSMSNVALAFLEPTMALWMEDTMQAVS-WQTGIIWLPAFFPHVFGVILTVKLASRAPHYQWLMAAIGMTIIGLSTFIVP-------------FCKTFGVLIV   364
Brafl-VAChT SFICLVDGILLLFVTRPDRESG-----KDNTLVGTPMWKLLIDPYIAIAGGALVMCNVSLAFLEPTIAIWMKETMHSTE-WEMGIVWLPCFIPYIVGVCLTVWLAGKYWHYQWLLALVGLVVQGLSTFIVP-------------EATSFAVLIL   355
Cte-VAChT SLLALVDGGMLYLVMQPQRKER--QSLSEEVPKGTPIYKLIMDPYILVCAGALVMANVSLAFLEPTIALWMKGKMNASE-WEIGMVWLPAFFPHVAGVYLTVKLLQKYPNTQWMICAVGLVVEAISCLIIP-------------FCTNYGAVIV   377
Pdu-VAChT ALIALVDGLLVFYVMKPVRLERNMLKASGDHPKGTPIHHLIMDPYIAVCAGGLVMANVSLAFLEPTIAMWMTETMNATE-WEIGLVWLPAFFPHVAGVYMTVKLMKKYPEHPWLITAIGLCLEGASCLIVP-------------FCTNYGAVII   376
Lotgi-mod AFLCLVDGILLLFVMKPVRKERD-MIPNEERPKGTPIHRLLLDPYIAVVAGALAMANVSLAFLEPTISLWMKDTMKADD-WAIGFVWLPAFIPHLCGVYLTVKLARNYPHKTWLMGAIGLAMEGTFCLILP-------------FSQSYGVVIV   340
Lymst-VAChT ALVCLIDGVLMVLVMKPVRLERS-MLTREERPKGTPIYRLLMDPYIAIAAGALAMSNISLAFLEPTISLWMKVTMGADE-WQIGFCWLPSFVTHVLGVYMTVKLARKFPQYQWLMAMIGLSMEGIFCFFVP-------------FSTAYFAVIF   413
Dromel-VAChT ALVCLLDGLMLLLVMKPVKEAMK--QSKDVQDQVIPIWRLLMDPYIAVCAGALTMSNVALAFLEPTISLWMEDNMTTDN-WKIGMVWLPAFFPHVLGVVITVKMARKYPQHQWLMAAGGLALEGFSCFIIP-------------FCSGYKMLML   359
Caele-UNC17 SFVCLADAIAVFMVINPHRRGT---DSHGEKVQGTPMWRLFMDPFIACCSGALIMANVSLAFLEPTITTWMSEMMPDTPGWLVGVIWLPPFFPHVLGVYVTVKMLRAFPHHTWAIAMVGLAMKGIACFAIP-------------YTTSVMQLVI   364
Sakow-VAChT-pred GIFTIVITLCNIYILPRQQDEGT-------LKS-GSMTEFLKIPSVIMTSLCVLAGSVALSFLDPTLAKHLNQFNFNST--TVGLMFLIMAGSYTLSAFFWGWITDKK-NIPKLLMIIGNIGCGAAYLYLGPTPL--FNVKTELWMVIFSLVLL   359
Nemve-mod GASILLSLPLVMFVLPMPRETTS-------RESKGSLLKVMKIPGIIMLGSCIILSGVVLGFLDPTLAPHLKPFKLNPT--QIGLMFLLMGAVYAISSPIVGWIGDKT-KKTKLLIVLGVAFADLGYLALGPTPLVPFLPQKSVWFAAIALILL   356

                   :       . .   : .            .:* : .: .   .:.  .** :.*      *:      :          :  :                                                                      
Musmu-VAChT SLCGLCFGIALVDTALLPTLAFLVDVRHVSVYGSVYAIADISYSVAYALGPIVAGHIVHSLGFEQLSLGMGLANLLYAPVLLLLRNVGLLTRSRSERD-----VLLDEPPQ-----------------------------------GLYDAMRL   499
Homsa-VAChT SLCGLCFGIALVDTALLPTLAFLVDVRHVSVYGSVYAIADISYSVAYALGPIVAGHIVHSLGFEQLSLGMGLANLLYAPVLLLLRNVGLLTRSRSERD-----VLLDEPPQ-----------------------------------GLYDAVRL   499
Bosta-VAChT-pred SLCGLCFGIALVDTALLPTLAFLVDVRHVSVYGSVYAIADISYCVAYALGPIVAGHIVHSLGFAQLSLGMGLANLLYAPVLLLLRNVGLLKRSRSERD-----VLLDEPPQ-----------------------------------GLYDAVRL   491
Danre-VAChT PLCGVCFGIALVDTALLPTLAFLVDVRHVSVYGSVYAIADISYCVAYALGPIVAGKIVHDLGFVQLNLGMGLANVLYAPALLLLRNVSLMKPSHSERN-----MLLEEGAT-----------------------------------GLYDTIRM   470
Cioni-VAChT PLAIMCFGIALIDTALLPTMAFLVDVRHTSVYGSVYAIVDISYSVAYSLGPILAGQAVQKIGYLKMNVAIGLANMLFSPLLIFLREVYDWKPDKSERA-----VLIEEPTVNSDCESPESNVSEVQKQLPT----QSDN-------SLYVVQRP   523
Strpu-VAChT-pred PLCGICFGIALVDTALLPILGYIVDVRHNPVYGSIYAIADISYSLAYAIGPILAGQIIQGVGFLNLNIIIGVFTLAYVPLLFLLRRVYDMKPQSHEDT-----ILLTEEPATGLYQSVKDDYKRSQK-------DGSN--SSYKQYDAFGMEKL   504
Brafl-VAChT PVAGICFGEALVSTAMLPTLAYIVDVRHTSVYGSIYAIADISYSLAYAMGPMLAGKIMHDLGFLQLNIGIGLVNILYAPVLLFLKNIYTIKPDFQEHS-----VLLDDPPVTGSYK----TYLQQAN-------EGK---------EPMEIPPE   484
Cte-VAChT PIMVNCFGIALVDTAILPLLGYIVVIRHTSVYGSVYAIADISYSLAYAFGPIVAGGIVASIGFTWLNIGIFLATLLYAPLLFTLRNVKRYDQFENEEDGEDAVIQVSNTPGGNYKTYMMNNLTGST--------PKDEL-------AKEDMANG   516
Pdu-VAChT PLMIDCFGIALVDTAILPTLGYLVDTRHVSVYGSVYAIADISYSLAYAFGPIVAGSIVATVGFTWLNIGIFVSNIMYAPLLIFLKKAYKYKPFEERGDGSN-----------------------------------------------------   477
Lotgi-mod PIMGICFGIALVDTSLLPTLGYLVDVRYVSVYGSVYAIADIAYSVAYAFGPIVAGSIVHAIGFLWLNILIFITNIGYAPIMIILRHIYEYKPFENECD-----VLVDDPPSKNYMTCIQNGSVD----------------------GKPSTLEK   467
Lymst-VAChT PIMGICFGIALVDTALLPTLGYLVDVRYASVYGSVYAIADISYSLAYAIGPIVAGSIVSSIGFTWLNILIFLSNILYAPLLFFLRNIYMYKPFDNDDE-----VLIDDPPAKGYNTYVQNGGLT----------------------GKPHVLNG   540
Dromel-VAChT PICVICFGIALIDTALLPTLGYLVDVRYVSVYGSIYAIADISYSIAYAVGPIIAGGVVEAIGFTALNFLIAFSNLAYVPVLRKLRNIYDFKPFENEAN-----ILMQDPPNKEYQTYVMHDQKPVEGGVKNHLEYGQQYQ-------QEQETNL   501
Caele-UNC17 PLSFVCFGIALIDTSLLPMLGHLVDTRHVSVYGSVYAIADISYSLAYAFGPIIAGWIVTNWGFTALNIIIFATNVTYAPVLFLLRKVHSYDTLGAKGD-----TAEMTQLN---------SSAPAGG-------YNG----------KPEATTA   487
Sakow-VAChT-pred GLAVGCALVPTFTDMIGTAR-WYGMQDNFVTYGIVSGVFNGLFSLGSFIGPTVGGAMEQAYGFSWAASVMALIYFTVTTLLIIFCLWEYQCGKGRRIA--------------------------------------------------THREN-   461
Nemve-mod GLSCSFYLVPCLPDMMETAIKYHGLPDDITTHGVLSGIFGSLISVGAFLGPTIGGAMNRWLGFPWSATILAAILTFQGLLLAVFSIFEAAHRRKRFAS--------------------------------------------------YHQVAS   460

                                                                                                                                                                            
Musmu-VAChT RE-------VQGKDGG---------EPCSPPGPFDGC------------EDDYN-YYSRS----------------------------------------------------------------------------------------------   530
Homsa-VAChT RERP-----VSGQDG----------EPRSPPGPFDAC------------EDDYNYYYTRS----------------------------------------------------------------------------------------------   532
Bosta-VAChT-pred RERP-----MSDRDG----------APRSPPGPFDAC-----------EEDDYD-YYTRS----------------------------------------------------------------------------------------------   524
Danre-VAChT EERQRKKHGYSSSGNC---------VPIDENGTFAGQ------------SKSFSEEETSEPEYI------------------------------------------------------------------------------------------   513
Cioni-VAChT RTRQGS--VVSSEDDE---------SPDIPNRRFSKSDALKITN-HPSHVSKYNVQSAREETFKSRPRPQPRMKTSVKKSAEQHPIGRYNTTVLNGENQGHTNDISNKYNTLTTSLSKGEFTALADSGLEVRNPCFENDGHTYQRK--------   657
Strpu-VAChT-pred GNGRLEGSFNVEKSD-----------SSDNMNGFAGSRTDTKGKSKNPCVHKVVARQPDYSS-----------LSEQED---------------------------------------------------------------------------   561
Brafl-VAChT EQNHVAPPPQVEDER-----------IKKLQGSFAQDSWDDEY---------------------------------------------------------------------------------------------------------------   516
Cte-VAChT GAGQHTLLGNGMTNE----------GAAPVNPFYQNATTAQN-------VKHIRYDRDSVED-----------DSDFQS---------------------FR----------------------------------------------------   569
Pdu-VAChT ----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   477
Lotgi-mod G--HVNHLKIGKQKS----------YDSEELDCYPP-NDSGF-------LFEKPSS-GFYQR--------------------------------------------------------------------------------------------   508
Lymst-VAChT GDNFANHLKISNRK-------------SNEIDCYPPPTEPEY-------VYNKDSSYNFYNS-----------QLH------------------------------------------------------------------------------   585
Dromel-VAChT DDQQYEYQQQQQG----------YQQGYQQDQGYQPGYQEQGGSYAPQGQPRVANPFQQQQQ------QQQQQQQQVQS------------RGPAAPANPFRQGF-------------------------------------------------   578
Caele-UNC17 ESYQ----------------------GWEDQQSYQN--QAQ--------IPNHAVSFQDSRP-----------QAEF----------------PAG-YDPLNPQW-------------------------------------------------   532
Sakow-VAChT-pred --VIVVPPDLTNDIN------------SPLLNP-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   480
Nemve-mod GTENGLPPSAPTTSN------------YGTMNTPNNVKV-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   487

                                                 
Musmu-VAChT -------------------------------   530
Homsa-VAChT -------------------------------   532
Bosta-VAChT-pred -------------------------------   524
Danre-VAChT -------------------------------   513
Cioni-VAChT -------------------------------   657
Strpu-VAChT-pred -------------------------------   561
Brafl-VAChT -------------------------------   516
Cte-VAChT -------------------------------   569
Pdu-VAChT -------------------------------   477
Lotgi-mod -------------------------------   508
Lymst-VAChT -------------------------------   585
Dromel-VAChT -------------------------------   578
Caele-UNC17 -------------------------------   532
Sakow-VAChT-pred -------------------------------   480
Nemve-mod -------------------------------   487

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta wird 

die Modellnummer aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Bosta-VAChT-pred // XP_001253716.2 // vesicular acetylcholine transporter-like // •	 Bos taurus

Brafl-VAChT // ABO38804.1 // vesicular acetylcholine transporter // •	 Branchiostoma floridae

Caele-UNC17 // CCA65517.1 // UNC-17 protein // •	 Caenorhabditis elegans
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Cioni-VAChT // NP_001027961.1 // vesicular acetylcholine transporter // •	 Ciona intestinalis

Cte-VAChT // jgi|Capca1|147365|e_gw1.10.10.1 // •	 Capitella teleta

Danre-VAChT // NP_001071018.1 // probable vesicular acetylcholine transporter-A // •	 Danio rerio

Dromel-VAChT // NP_477138.1 // VAChT // •	 Drosophila melanogaster

Homsa-VAChT // NP_003046.2 // vesicular acetylcholine transporter // •	 Homo sapiens

Lotgi-mod // jgi|Lotgi1|107236|e_gw1.6.509.1 // •	 Lottia gigantea

Lymst-VAChT // AAO83850.1 // vesicular acetylcholine transporter //•	 Lymnaea stagnalis

Musmu-VAChT // NP_068358.2 // vesicular acetylcholine transporter // •	 Mus musculus

Nemve-mod // jgi|Nemve1|171569|estExt_gwp.C_1810031 // •	 Nematostella vectensis

Pdu-VAChT // ABO93216.1 // VAChT // •	 Platynereis dumerilii

Sakow-VAChT-pred // XP_002732493.1 // vesicular acetylcholine transporter-like // •	 Saccoglossus 
kowalevskii

Strpu-VAChT-pred // XP_782213.1 // similar to VAChT CG32848-PA // •	 Strongylocentrotus purpuratus
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FVRIamid (8.6  Cte-FVRI)
                                                                                                                         :                           :                      
Aplca-FMRF ----MRPWCQLALLACLSLKWLTSHVTAESFL-------------------CDDSELCENGYLRFGRSMSVEEPHFRLERRSYPPVVY--------------HKRFLRFGRS------QEPDIED-----YARAIALIESEEPLY----RKRRSADADG   107
Lymst-FMRF -------MYSPTLIVCLS--FFHSAVTKRFLR-------------------FGRALDTTDPFIRLRR------QFYRIGRGGYQPYQ---------------DKRFLRFGRS------EQPDVDD-----YPRDVVLQ-SEEPLY----RKRRSTEAGG    94
Myted-FMRF ----MWTKSYATLIVAAIINWISVKVHADELSRWCLDNQEICSNLIQNLRDTDDTNAQKRNFLRFGRALAG-DHFFRFGRSPYQTED----------------KRFLRFGRSGGGGGFDNVGLAD-----ILKAALVKVESANQNGLKIRKRRSIDAVK   133
Musdo-FMRF --------MVAPLLVFLFSLQLCHTTSWAYVG---------------GNSLNSNSLHASYSEFPAGTSNEVPEDAANGQDDNDDSQLTEPNDNNAPLVQSIDDETEMQFPKP-----IQWVSIDH-----LRNSIILRFQNPTPKILNKLDPEEMKRLR   126
Dromel-FMRF --------MGIALMFLLALYQMQSAIHSEIID---------------TPNYAGNSLQDADSEVSPPQDNDL-VDALLGNDQ--------------------TERAELEFRHP-----ISVIGIDY-----SKNAVVLHFQKHGRKPRYKYDPELEAKRR   105
Cte-FVRI --VHLSLLLVTAASGVLASLTPVCSDLCQKLD----------------VQQLNCVLVCESILVEG--------PSQVANELDNYDEDDMDKR---------QKSSFVRIGRN----FLPFVRTQR------HKSAFVRIGRSTDS--------------   100
Pdu-FVRI ---MKGAPYVIPLTLVAVTSWLVCACVAANFH----------------ENDAEQQAEEIAELEND--------PYPKRRVSGFVRIGRDPSK---------KASSFVRIGRG----SSSFVRIGRNPWGDKRVSSFVRIGKKSNDDVPAYLPYDDALVE   119
Lotgi-mod MECDESSVRRHQPILWSKDSLLSVIDIGQHLH----------------MTTFDEMIQLTRQIMEINLVFSLLLVCSISFVLSHPFTDDSNND---------DQDLKSAIQDG----DTVPQAVKR-------PSSFVRIGRNPSS--------------   109
Caele-FMRF -------MNSRGLILTLGVVIAVAFAQQDS--------------------EVEREMMKRK-------------------------------------------SAYMRFGRSD---GGNPMEMEK------RKSAYMRFGKRSSG--------------    66

                                                                     . ::*:*                                          * *                                    . ::*.*        
Aplca-FMRF QSEK---VLHRARREAESEHKSLEEVSPDTKQDVEKRD---------ADDVLDA-EKRFMRFGKRFMRFGRGSSDDDESGDDDVQDLTDIGDGLGGEGEVNKRFMRFGKR-----FMRFGKREDGEPDKRFMRFGKSMADNDLDKRFMRFG--------   240
Lymst-FMRF QSEE---MTHRTARSAP-------EPAAENREIMKRET---------GAEDLDE-EKRFMRFGR-------------------------------GDEEAEKRFMRFGKS-----FMRFG---------------RDMSD--VDKRFMRFG--------   172
Myted-FMRF DVPEKKSVTDNTEPEAEIK-----KRNVDNSYATNEDS---------ADENLKAADKRFMRFGKRFMRFG-------------------------KRENADKRFMRFGKRG----DEDFGEEE------------GDDTYGVEDKRFMRFGRG------   231
Musdo-FMRF SLQENAMRWGKRSYESYPLNRNGLADKSSVGRMGFLSN---------HQVIRDSRGDNFMRFGRSVG----------------------------GSGGNDDNFMRFGRASGSSDFMRFGRAG--------------------QDNFMRFGR-------   221
Dromel-FMRF SVQDNFMHFGKRQAEQLPPEGSYAESDELEGMAKRAAM---------DRYGRDPKQD-FMRFGRDP----------------------------------KQDFMRFGRDP-KQDFMRFGRDP--------------------KQDFMRFGR-------   192
Cte-FVRI -LEKRPSS-FVRIGRSP--YMKRPSSFVRIGKKSDN-----------EEE---KRASSFVRIG-----------------------------------KAGSKFVRIG-KSYDGLDNGEEEQG---------------------DRYVRVGEA------   178
Pdu-FVRI DQEKRARSGFVRIGKSVGDEEKRASSFVRIGKSVDEPNYIEDFGHEYEEESPEKRASAFVRIGRPSSFVRIGR----------------------DPYKRASSFVRIGKRSADSSEMEDSKRA---------------------SSFVRIGKS------   229
Lotgi-mod ---------FVRIGKAFG-------RFIRIGKNDPN-----------------KRLSSFVRIGKS------------------------------DPNKRISSFVRIG-KSQE-FNQEPEKRQ---------------------SSFVRIGKSPELNEN   182
Caele-FMRF ----------------------GDEQELVGGDDIDME----------------KRKSAYMRFGK-----------------------------------------RSGPQE---DDMPMEKRK---------------------SAYMRFGKR------   116

                    . :  :*.                   : :                      . ::*:*:                                                                    :::                     
Aplca-FMRF -------KRFMRFGKSLP------DSEVDKRFMRFGKSVDGDVDKRFMRFGKSVDGDVDKRFMRFGKSVDG----------DVDKRFMRFGKSVDGDVDKRFMRFGKSVDGDVDKRFMRFGK----SVDDDVDKRFMRFGKSVDGDVDKRFMRFGKSVD   372
Lymst-FMRF -------KRFMRFGR---------EPGTDKRFMRFGR-----------------EPGADKRFMRFGKSFDG----------EEEN-----------DDDLYYN------ESDADS-------------NDDVDKRFMRFGKSAE---------------   243
Myted-FMRF ---GTEDKRFMRFGR----------AGEDKRFMRFGKRADENFGEDE---GDETYGVEDKRFMRFGR--GG----------TEDKRFMRFGKSMDNDDEKRFMRFG--KSAEADKRFMRFG------KSLEADKRFMRFGKSGDD--------------   340
Musdo-FMRF ----AAGQDFMRFGR-----------GSGQDFMRFGRSPGSQDFMR------FGRNPGSQDFMRFGRSPGS----------QDFMRFGRN------PGSQDFMRFGRNPGSQDFMRFGRNP----------GSQDFMRFGRASGG--------------   319
Dromel-FMRF ----DPKQDFMRFGR-----------TPAEDFMRFGRTP-AEDFMR------FGR---SDNFMRFGRSP------------HEELRSPK----------QDFMRFGR---PDNFMRFGRS-----------APQDFVRSGKMDS---------------   275
Cte-FVRI -LVNKRPSSFVRIGKKSD----EEEEKRASAFVRIGKALAE--------------KRP-SSFVRIGKKSDD---------GIETMEETP------MKRPSSFVRIGKSLAESD--GALIPVD-----EEEKRASSFVRIG-------------------   276
Pdu-FVRI -VDEEKRNHFVRIGKSSE----EDLDKRVSSFVRIGKSLSDEE------------KRARESFVRIGKALEDEEEKRGIREGFVRIGKAKSGFVRIGKAKSGFVRIGKSMDDEKRASSFVRIGKKDVGDEEKRASSFVRIGNPLGE--------------   357
Lotgi-mod EIPNKRYSSFVRIGKSMDDGSLENPDKRYSSFVRIGKNIENELTNAG------LEKRP-SSFVRIGKSYFAE---------PGDMDAEK--------RLSNFVRIGKSGLEEP---------------EMEQKRAFVRIG-------------------   283
Caele-FMRF ------SSDMEVIGN----------EGVDGDAHDLFKRK--------------------SAYMRFGKRSMG----------------------------------------------------------EEEDHDMMKRK-------------------   162

                   ::*:*:                                                                                                                                                   
Aplca-FMRF DAVDKRFMRFGKSVD-SDLDKRFMRFGKSVGSDEVDKRFMRFGKSVGSDEVDKRFMRFGKSLGTDDVNKRFMRFGKSLGTDDVNKRFMRFGKSLGTEDVDKRFMRFGKSLGTDDVDKRFMRFGKSLGTDDVDKRFMRFGKSLGTEDVDKRFMRFGKSLG   530
Lymst-FMRF ---EKRFMRFGKSQD-ASRDK------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   260
Myted-FMRF ---EKRFMRFGKSVDGEDKEKRFMRFGKSTE--------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   368
Musdo-FMRF ----QDFMRFGRAPSGQDFMRFGRPDNFMRFG-RTPAQ-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   352
Dromel-FMRF -----NFIRFGKSLKPAAPESKPVKSNQGNPGERSPVD-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   308
Cte-FVRI KRPSS-FVRIGKSLSETSELDNEKR--------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   300
Pdu-FVRI KRPSGGFVRIGKNYEGDEVLEEAKR--------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   382
Lotgi-mod KIPSSAFVRIGRMPLYDAILQKPLG--------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   308
Caele-FMRF ----SAYMRFGR---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   170

                                                                                         
Aplca-FMRF TDDVDKRFMRFGKSLGTEDVDKRFMRFGKRFMRFGRS--------VGDSKYRSASSESVMTTDSKQTTEQATNKS-   597
Lymst-FMRF ---------------------KEFLRIGKR-------------------ESRSAEVENNIQIAAKQS---------   287
Myted-FMRF --------------------DKRFMRFGRD-----------------PAEKRFMRFGKSTTEDKRFMRFGRK----   403
Musdo-FMRF --------------------SSDFMRFGRT----------------PTQSSDFMRFGKSLDKSENKTSDLQK----   388
Dromel-FMRF --------------------KAMTELFKKQ----------------ELQD-QQVKNGAQATTTQDGSVEQDQFFGQ   347
Cte-FVRI -------------------ASS-FVRIGKSFPEGQDEELLDQV----KRASSFVRIGKRSS---------------   337
Pdu-FVRI -------------------PSSGFVRIGKSMDIVQEDGLAEPVDEAQKRASNFVRIGKRSADSMSDMTEEH-----   434
Lotgi-mod -------------------YYNVARRMGK---------------------SSFVRIGKRNNEA-------------   331
Caele-FMRF ----------------------------------------------------------------------------   170

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta wird 

die Modellnummer aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Aplca-FMRF // P08021.3 // FMRF-amide // •	 Aplysia californica

Caele-FMRF // NP_505444.1 // FMRF-Like Peptide family member // •	 Caenorhabditis elegans

Cte-FVRI // jgi|Capca1|226516|estExt_fgenesh1_pg.C_1950010 // •	 Capitella teleta

Dromel-FMRF // NP_523669.2 // FMRFamide-related // •	 Drosophila melanogaster

Lotgi-mod // jgi|Lotgi1|228288|estExt_fgenesh2_pg.C_sca_20198 // •	 Lottia gigantea

Lymst-FMRF // AAA63280.1 // FMRFamide precursor protein // •	 Lymnaea stagnalis

Musdo-FMRF // A6P3B2.1 // FMRFamide neuropeptides // •	 Mus domestica

Myted-FMRF // CAA10949.1 // neuropeptide FMRFamide precursor // •	 Mytilus edulis

Pdu-FVRI // ACI88787.1 // FVRIamide neuropeptide precursor // •	 Platynereis dumerilii
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Pax6 (8.7  Cte-pax6)
                                                                    *      .::.:    * ..:  : : . ..  . *:*.  :                           **:.: .     . .*      :   ::  :: . 
Eupsc-pax6 MKNTTENHQHSVSHDTNSTSLNSSGASPNEQSPTAWKWSTNPVITEESPRDKPTGHSGVNQLGGVFVNGRPLPDSTRQRIVELAHSGARPCDISRILQ--------------VSNGCVSKILGRYYETGSIRPRAIGGSKPRVATPEVVQKIAQFKRECP   146
Dorop-pax6 -MSCVESDQH------------------------------------------PNGHSGVNQLGGVFVNGRPLPDSTRQRIVELAHSGARPCDISRILQ--------------VSNGCVSKILGRYYETGSIRPRAIGGSKPRVATPEVVQKIAQFKRECP   103
Cte-pax6 -----------------------------------------------------SGHSGVNQLGGVFVNGRPLPDSTRQRIVELAHSGARPCDISRILQ--------------VSNGCVSKILGRYYETGSIRPRAIGGSKPRVATNDVVGRIAQYKRECP    93
Pdu-pax6 -MFKIQPTENNPGPGTGSENSNGSLPSVKDEDVSKN-------------ARPKRGHSGVNQLGGVFVNGRPLPDSTRQRIVELAHSGARPCDISRILQ--------------VSNGCVSKILGRYYETGSIRPRAIGGSKPRVATPEVVNKVAQYKRECP   132
Ratno-pax6 ---------------------------------------------------MQNSHSGVNQLGGVFVNGRPLPDSTRQKIVELAHSGARPCDISRILQ--------------VSNGCVSKILGRYYETGSIRPRAIGGSKPRVATPEVVSKIAQYKRECP    95
Musmu-pax6 ---------------------------------------------------MQNSHSGVNQLGGVFVNGRPLPDSTRQKIVELAHSGARPCDISRILQTHADAKVQVLDNENVSNGCVSKILGRYYETGSIRPRAIGGSKPRVATPEVVSKIAQYKRECP   109
Homsa-pax6 ---------------------------------------------------MQNSHSGVNQLGGVFVNGRPLPDSTRQKIVELAHSGARPCDISRILQ--------------VSNGCVSKILGRYYETGSIRPRAIGGSKPRVATPEVVSKIAQYKRECP    95
Xentr-pax6 ---------------------------------------------------MQNSHSGVNQLGGVFVNGRPLPDSTRQKIVELAHSGARPCDISRILQ--------------VSNGCVSKILGRYYETGSIRPRAIGGSKPRVATPEVVSKIAQYKRECP    95
Xenla-pax6 ---------------------------------------------------MQNSHSGVNQLGGVFVNGRPLPDSTRQKIVELAHSGARPCDISRILQ--------------VSNGCVSKILGRYYETGSIRPRAIGGSKPRVATPEVVNKIAHYKRECP    95
Sakow-pax6 -------------------------------------------MMEF-STDSANGHSGVNQLGGVFVNGRPLPDSTRQKIVELAHSGARPCDISRILQ--------------VSNGCVSKILGRYYETGSIRPRAIGGSKPRVATPPVVGKIAQFKRECP   102
Paliv-pax6 -------------------------------------MAHKDSFPDWGSTDGGKGHSGVNQLGGVFVNGRPLPDSTRQKIVELAHSGARPCDISRILQ--------------VSNGCVSKILGRYYETGSIRPRAIGGSKPRVATPHVVTRIAHYKRECP   109
Helro-mod -------------------------------------------------------MSQNVTPHNLWFKYILKPLKVKFSLGKWGLKSEGAGDVSEDYN---------------------------YESDAEEDDDRWDRSPLKKRVRLSTPLTGVRKAS-    77

            .*   *:   :*     .:   . *. :    . *:                                                                                    .     .   *:   :* . *           :*   : :
Eupsc-pax6 SIFAWEIRDRLLSEGVCTQDNIPSVSSINRVLRNLASENQKVLGQGTTMYDKLGLLNG--QAWPRPNPWYAPNA------SMAGLSAPSSYTQPNAPSAVSGKKEMENLSTSSDNGQGDGSQNGETDEQMRIRLKRKLQRNRTSFTAAQIEALEKEFERT   298
Dorop-pax6 SIFAWEIRDRLLSEGVCTQDNIPSVSSINRVLRNLAGENQKVLGQGTTMYDKLGLLNG--QAWPRPNPWYAPNA------SMAGLSAPSSYTQPNAPPTVAGKKEMENMSTNSDNGQGDGSQNGETDEQMRIRLKRKLQRNRTSFTAAQIEALEKEFERT   255
Cte-pax6 SIFAWEIRDRLLSEGCCNQDNIPSVSSINRVLRNLTTETQKSP-LGGAMYDKFGLLNG--QAWPRHNPWYAAEG------SSA---------------LTTDKKE----STPCGSDSSATSRNSDSDEQMRMRLKRKLQRNRTSFTTQQIEELEKEFEKT   225
Pdu-pax6 SIFAWEIRDRLLSEGVCNQDDIPSVSSINRVLRNLASETQKTTLSQNPMYDKLGFLNG--QAWPRTNPWYAPNA------PMHGLSMSPPYQPPNPPIPPPEKKD----SASTGS-SGSDNPNCD-EEQMRMRLKRKLQRNRTSFTNAQIEALEKEFERT   278
Ratno-pax6 SIFAWEIRDRLLSEGVCTNDNIPSVSSINRVLRNLASEKQ-QMGADG-MYDKLRMLNGQTGSWGTRPGWYP---------------GTSVPGQPTQDG--CQQQ--EGQG--ENTNSISSNGEDSDEAQMRLQLKRKLQRNRTSFTQEQIEALEKEFERT   232
Musmu-pax6 SIFAWEIRDRLLSEGVCTNDNIPSVSSINRVLRNLASEKQ-QMGADG-MYDKLRMLNGQTGSWGTRPGWYP---------------GTSVPGQPTQDG--CQQQ--EGGG--ENTNSISSNGEDSDEAQMRLQLKRKLQRNRTSFTQEQIEALEKEFERT   246
Homsa-pax6 SIFAWEIRDRLLSEGVCTNDNIPSVSSINRVLRNLASEKQ-QMGADG-MYDKLRMLNGQTGSWGTRPGWYP---------------GTSVPGQPTQDG--CQQQ--EGGG--ENTNSISSNGEDSDEAQMRLQLKRKLQRNRTSFTQEQIEALEKEFERT   232
Xentr-pax6 SIFAWEIRDRLLSEGVCTNDNIPSVSSINRVLRNLASEKQ-QMGADG-MYDKLRMLNGQTGTWGTRPGWYP---------------GTSVPGQPAQDG--CQPQ--EGGGGGENTNSISSNGEDSDEAQMRLQLKRKLQRNRTSFTQEQIEALEKEFERT   234
Xenla-pax6 SIFAWEIRDRLLSEGVCTNDNIPSVSSINRVLRNLASDKQ-QMGSEG-MYDKLRMLNGQTATWGSRPGWYP---------------GTSVPGQPAQEG--CQPQ--EGVG--ENTNSISSNGEDSDEAQMRLQLKRKLQRNRTSFTQEQIEALEKEFERT   232
Sakow-pax6 SIFAWEIRDRLLQEQVCTQDNIPSVSSINRVLRTLAAEKNGPMGGEP-VFDKLRLLNGQT--WPRTGPWYSTGPPPIPHNVPISTNGTTPTNTSSTEGLVCSKKDIDAGEISDHKDGTDASGDD-DEAQARLRLKRKLQRNRTSFTQYQIETLEKEFERT   258
Paliv-pax6 SIFAWEIRDRLLAEKICNQENIPSVSSINRVLRNLASEKT--MGHGD-MFDKLRMLN---GQWARSGPWYA------------------PNVNAAMPG---QPLGHHTMEPFKKEGEHESKAEDDEDAQARLRLKRKLQRNRTSFTAQQIEELEKEFERT   242
Helro-mod EITKSELDRVILDPRIKKKYTGSHVELFYLKHEHLTTCHQ------------------------------------------------------------------------------CRQKTDDMKTICRLSDGKKCSVN-----------MEVPDDTS   148

            :  .* ::..:. :.:: :  ::   .        : **:::*               .: : *.                                                                                               
Eupsc-pax6 HYPDVFARERLAQKIDLPEARIQVWFSNRRAKWRREEKLRNQRREAANGS-------TRLPINSSFPH---SMYPTINQPLAS-----MAESYRDLKGWDVASGLGSMPTVPNYSLSNNITGNPACLQSN-ASSYSCMLP--DYVSG---TARSYDPLSL   437
Dorop-pax6 HYPDVFARERLAQKIDLPEARIQVWFSNRRAKWRREEKLRNQRREAANGS-------TRLPINSSFPH---SMYPTINQPLAS-----MAESYRDLKGWDVASGLGSMPTVPNYSLSNNITGNPACLQSN-ASSYSCMLP--DYVSG---TARSYDPLSL   394
Cte-pax6 HYPDVFARERLAQKLDLPEARIQVWFSNRRAKWRREEKLRNQRREVETGV-------NRIPINSSFPN---GMYPSIHQPIAS-----MPG------GPDSYSGLSSMP---NYSLSNNLTSNPACLQSNNSSSYSCMLP--DCTG------RGYDPLAL   353
Pdu-pax6 HYPDVFTRERLAKKFDIDETRIQVWFSNRRAKWRREEKLRQQRREAANGG-------NHIPINSSFPN---SMYPSIHQPIVS-----MPDSYN-----SGFGSFSSMPPMPTYTLSNNIAPNPACLQSSNTSSYSCMIPAMDCSS----AARGYDPLSL   414
Ratno-pax6 HYPDVFARERLAAKIDLPEARIQVWFSNRRAKWRREEKLRNQRRQASNTP-------SHIPISSSFST---SVYQPIPQPTTP-VSSFTSGSMLGRTDTALTNTYSALPPMPSFTMANNLPMQPPV--PSQTSSYSCMLPTSP-------SVNGRSYDTY   372
Musmu-pax6 HYPDVFARERLAAKIDLPEARIQVWFSNRRAKWRREEKLRNQRRQASNTP-------SHIPISSSFST---SVYQPIPQPTTP-VSSFTSGSMLGRTDTALTNTYSALPPMPSFTMANNLPMQPPV--PSQTSSYSCMLPTSP-------SVNGRSYDTY   386
Homsa-pax6 HYPDVFARERLAAKIDLPEARIQVWFSNRRAKWRREEKLRNQRRQASNTP-------SHIPISSSFST---SVYQPIPQPTTP-VSSFTSGSMLGRTDTALTNTYSALPPMPSFTMANNLPMQPPV--PSQTSSYSCMLPTSP-------SVNGRSYDTY   372
Xentr-pax6 HYPDVFARERLAAKIDLPEARIQVWFSNRRAKWRREEKLRNQRRQASNTP-------SHIPISSSFST---SVYQPIPQPTTP-VSSFTSGSMLGRTDTALTNSYSALPPMPSFTMGNNLPMQPPV--PSQTSSYSCMLPTSP-------SVNGRSYDTY   374
Xenla-pax6 HYPDVFARERLAAKIDLPEARIQVWFSNRRAKWRREEKLRNQRRQASNTP-------SHIPISSSFST---SVYQPIPQPTTP-VSSFTSGAMLGRTDTALTNSYSALPPMPSFTMGNNLPMQPPV--PSQTSSYSCMLPTSP-------SVNGRSYDTY   372
Sakow-pax6 HYPDVFARERLAQKIDLPEARIQVWFSNRRAKWRREEKLRNQRRQMSSAPTSS----SHLPINSSFTN---SVYQPIPQPTTP-MVPRTA------------DSYSALPPVPSFSMAT--PPNLSG--PRDTSSYSCMIPPSARSYEHHLSLGGYSSNST   394
Paliv-pax6 HYPDVFARERLAQKIDLPEARIQVWFSNRRAKWRREEKLRNQRRQQAEVGGVHTQSSSHLPLSSGYSSNNVSVYQPIPQPSAATMVPRTAP-----------DSYSAIPPMPSFSMASGPNIGMQ---PRDTSSYTRMLHQPT---------HGYDSLYS   379
Helro-mod NGGSVRAHSEFCDEVEIKKEALDGEND--------DVKLKENR--------------ANLDFLSS-----------------------------------------------------------------------------------------------   191

                                                                                       
Eupsc-pax6 SNYSRSSCNPAAGMQSHMPPHST-------NGGSTGLISPGVSVPIQVPGGG--PQDMSTHHMSSMASQYWPRLQ   503
Dorop-pax6 SNYSRSSCNPAAGMQSHMTPHST-------NGASTGLISPGVSVPIQVPGGG--PQDMSTHHMSSMASQYWPRLQ   460
Cte-pax6 GSYSRSSCNPPGNTSGMPMSHNS-------NGAST-----GVSVPVQVPGGGAFQDQVTANAMGSMASQYWPRIQ   416
Pdu-pax6 SSYSRPACNPNTPGLQGHMSHSA-------NGASAG-------LPFYAF--------------------------   449
Ratno-pax6 TP---PHMQTHMNS---QPMGTS-------GTTSTGLISPGVSVPVQVPGSEPD------------MSQYWPRLQ   422
Musmu-pax6 TP---PHMQTHMNS---QPMGTS-------GTTSTGLISPGVSVPVQVPGSEPD------------MSQYWPRLQ   436
Homsa-pax6 TP---PHMQTHMNS---QPMGTS-------GTTSTGLISPGVSVPVQVPGSEPD------------MSQYWPRLQ   422
Xentr-pax6 TP---PHMQTHMNS---QPMGTS-------GTASTGLISPGVSVPVQVPGSEPD------------MSQYWPRLQ   424
Xenla-pax6 TP---PHMQTHMNS---QPMGTS-------GTTSTGLISPGVSVPVQVPGSEPD------------MSQYWPRLQ   422
Sakow-pax6 HPIGQPPIQSHVSS---ACMTQTSGGHGGYGGKYLGLISPGVSVPVQVPASAVDSSH---------TSQYWPRIQ   457
Paliv-pax6 TPPNHHTMSSHGHAPAHHGMHQSHMN----SACNNGLISPGVSVPVQVPGSSPADTHP--------SHQYWPRIQ   442
Helro-mod ---------------------------------------------------------------------------   191

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta wird 

die Modellnummer aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Cte-pax6 // jgi|Capca1|52961|gw1.29.76.1 // •	 Capitella teleta

Dorop-pax6 // AAB40616.1 // Pax-6 // •	 Doryteuthis opalescens

Eupsc-pax6 // AAM74161.1 // Pax-6 protein // •	 Euprymna scolopes

Helro-mod // jgi|Helro1|8037|fgenesh1_pg.C_scaffold_4000533 // •	 Helobdella robusta

Homsa-pax6 // NP_000271.1 // paired box protein Pax-6 isoform a // •	 Homo sapiens

Musmu-pax6 // NP_038655.1 // paired box protein Pax-6 isoform 1 // •	 Mus musculus

Paliv-pax6 // AAA75363.1 // Pax-6 // •	 Paracentrotus lividus

Pdu-pax6 // CAJ40659.1 // Pax6 protein // •	 Platynereis dumerilii

Ratno-pax6 // NP_037133.1 // paired box protein Pax-6 // •	 Rattus norvegicus

Sakow-pax6 // NP_001158383.1 // paired box 6 // •	 Saccoglossus kowalevskii

Xenla-pax6 // AAB05932.1 // Xpax6 // •	 Xenopus laevis

Xentr-pax6 // NP_001006763.1 // paired box 6 // •	 Xenopus tropicalis
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Six (8.8  Cte-six1/2)
                                                                                         * :*:*::*  .. .. *  :: :**        *:*: :.. : :      :**.::*   *.   *  :* **  .** * 
Helro-six1/2f-mod ------------------------------------------------------------------FNDEQIACLCEVLLRSSDISPLYKLVPTLP--ERAMKVESVLKARAYLAFHSGSFKDLYKILEENQFTPSSHPSMQSLWTTAHYLEA    85
Challo-six1/2 --------------------------------------MQSLSFARNIMNGYQLTAAMAIPYNAYGLSQEQVACVCDVLQQSGNIERLARFLWSLPACEQIQKNESVLKAKALIAFHQGNFPELYRIIELNSFTPESHPKMQQLWLQAHYIEA   115
Helro-six1/2a-mod ------------------------------------------------------------------FTEEQVACVCEVLQHSGNIERLARFLWSLPSCEQIQKNESVLKARAIVTFQRGHFKELYNIVENNHFSPHNHAKLQSLWLKAHYAEA    87
Cte-six1/2 --------------------------------------------------MLHEQMPTPSPRLQFGFTQEQVACVCEVLQNSGNIERLARFLWSLPACEHLHKNESVLKAKAVVAFHRGNFKELYKILESQTFSPHNHPKLQALWLKAHYIEA   103
Helro-six1/2b-mod ------------------------------------------------------------------FTQEQVACVCEVLQNSGNVERLARFLWSLPACDHLHKNESVLKAKAVVSFHRGNFKELYRILESHQFSPHNHNKLQSLWLKGHYTEA    87
Pdu-six2 --------------------------------------------------ML------PS----FGFTQEQVACVCEVLQQGGNIERLARFLWSLPACEHLHKNESVLKAKAVVAFHRGNFKELYKLLESHQFSPHNHPKLQALWLKAHYIEA    93
Tricas-sineoculis ----------------------------------------------------------------FGFTQEQVACVCEVLQQAGNVERLGRFLWSLPACDKLHNNESVLKAKAIVAFHRGNFKELYKILESHQFSPHNHAKLQALWLKAHYIEA    89
Lotgi-mod --------------------------------------------------ML------PS----FGFTQEQVACVCEVLQQGGNIDRLARFLWSLPACEHLHKNESVLKAKCVVAFHRGNFKELYKIMENNQFSPHNHPKLQALWLKAHYIEA    93
Musmu-six1 ---------------------------------------------------------------------GQGACVCEVLQQGGNLERLGRFLWSLPACDHLHKNESVLKAKAVVAFHRGNFRELYKILESHQFSPHNHPKLQQLWLKAHYVEA    84
Homsa-six1 ----------------------------------------------------------MSMLPSFGFTQEQVACVCEVLQQGGNLERLGRFLWSLPACDHLHKNESVLKAKAVVAFHRGNFRELYKILESHQFSPHNHPKLQQLWLKAHYVEA    95
Ovar-six1 ----------------------------------------------------------MSMLPSFGFTQEQVACVCEVLQQGGNLERLGRFLWSLPACDHLHKNESVLKAKAVVAFHRGNFRELYKILESHQFSPHNHPKLQQLWLKAHYVEA    95
Xenla-six1 ----------------------------------------------------------MSMLPSFGFTQEQVACVCEVLQQGGNLERLGRFLWSLPACDHLHKNESVLKAKAVVAFHRGNFRELYKILESHQFSPHNHPKLQQLWLKAHYVEA    95
Danre-six1 ----------------------------------------------------------MSMLPSFGFTQEQVACVCEVLQQGGNLERLGRFLWSLPACDHLHKNESVLKAKAVVAFHRGNFRELYKILESHQFSPHNHPKLQQLWLKAHYIEA    95
Helro-six1/2c-mod ------------------------------------------------------------------FTQEQVACVCEVLQSGGNVDRLARFLWSLPACDRLQKCESVLKAKAVVCYHRGHFKELYRILESHQFSPHSHPKMQMLWLKGHYAEA    87
Musmu-six2 ---------------------------------GGRGGGEAAMRGAKREGGGGRGSPDHVHARHFGFTQEQVACVCEVLQQGGNIERLGRFLWSLPACEHLHKNESVLKAKAVVAFHRGNFRELYKILESHQFSPHNHAKLQQLWLKAHYIEA   120
Homsa-six2 --------------------------------------------------------------PTFGFTQEQVACVCEVLQQGGNIERLGRFLWSLPACEHLHKNESVLKAKAVVAFHRGNFRELYKILESHQFSPHNHAKLQQLWLKAHYIEA    91
Danre-six2 ----------------------------------------------------------MSMLPTFGFTQEQVACVCEVLQQGGNIERLGRFLWSLPACEHLHKNESVLKAKAVVAFHRGNFRELYKILESHQFSPHNHPKLQQLWLKAHYIEA    95
Xentr-six2 ----------------------------------------------------------MSMLPTFGFTQEQVACVCEVLQQGGNIERLGRFLWSLPACEHLHKNESVLKAKAVVAFHRGNFRELYKILEGHQFSPHNHPKLQQLWLKAHYIEA    95
Sakow-six1-pred ------------------------------------------------------------MLPSFGFTQEQVACVCEVLQQSGNIERLGRFLWSLPACEHLHKNESVLKAKAIVAFHRGNFRELYKILESNNFNPQNHPKLQALWLKAHYIEA    93
Nemve-mod ------------------------------------------------------------MLPSFSFTPEQVACVCEVLQQSGDIERLGRFLWSLPECETIQKNESVLKAKAIVSFHQQNFQELYRILENNNFSPNAHPKLQSLWLKAHYMEA    93
Helro-six1/2e-mod ------------------------------------------------------------------FTQEQVACVCEILLASAKLDRLYRFLWSLPDCPQIRQNESVVKSECVLAYCGGNYRELYNLLESREFSTHNHNCLQTLWLKAHYAEA    87
Oikdi-six1/2 MSLHQSSSNVTQQNQQNAAQSSTPNQTGQVVVSQSAGQIVVQQNPAQVGSIQAARTAPAVQATSAGLTIEQISCVCDVLQKSSAIDRLSRFIWSLPNCEVLQKHEAVLKARAVVNFHRGNFRDLYKVLESHTFSPENHSKLQQLWLKAHYIEA   153
Clara-six1/2 ----------------------------------------------MDIAPSAYVDCNNPQPSVANFTPEQIACVCEVLEQSGNIDRLSRFLWSLPSYDDVYTTESVLVAKCVVAFHQGNLQELYHIIENNNFTQQYHTKLQMLWLRGHYIEA   107
Helro-six1/2d-mod ------------------------------------------------------------------FSQDQVACVCEVLQNSGNFERLSRFLWSLPSCDQLHKQESVLVAKAFVYFHNGNYNDLYRLLENSTFSTQNHTKLQNLWLKAHYTEA    87
Dugja-six1/2 ----------------------------------MVPYEQTCLTAPALDYTSTQDSVISSDSGTMGFTQEQVACVCEVLENGGNIDRLALFIWSLPPCQQLQTNESVLTAKAAVAFHRQNFKELYRILESYTFSPHNHYKLQALWLQAHYIEE   119

                   *: :*: ** *.***:***.*** .***********:::**  *:  *  * **.* :*::*:  :.*:  **************:                                                                   
Helro-six1/2f-mod ERMRGRQLGAVGKYRIRRKYPLPRTIWDGEETSYCFKDRSRILLRDWYAKNQYPNPKEKRDLAKQTGLSSTQVSNWFKNRRQRDRTAA-----------------------------------------------------------------   173
Challo-six1/2 ERLRGKPLGAVGKYRIRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRVVLRQWYTKNPYPSPREKRQLAEQTGLTTTQVSNWFKNRRQRDRASETSKSDSSGKIKQEL--------------PPSSSSSTSSLQDLHSPKEGLSVSDLTSLPDPSSISP   254
Helro-six1/2a-mod ERSRGRPLGAVGKYRVRRKHPLPRTIWDGEETSYCFRERSRQILRTWYSANPYPSPRDKKQLAEWTGLTTIQVSNWFKNRRQRDRAAE-----------------------------------------------------------------   175
Cte-six1/2 EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRTVLREWYAHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKDREPGHSSLD---------------VGGQSQSG-LEPKQEP-DSPDLNGQTKLDLDDSPPPPI   239
Helro-six1/2b-mod EKQRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRTVLRDWYSHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAE-----------------------------------------------------------------   175
Pdu-six2 EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRTVLREWYAHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEVKDSRDGPTAQSSS----------QGSEGEQTTPGSAEPKVEPPDSPDLDGLGSPKMDDGPSPPL   236
Tricas-sineoculis ERLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRSVLRDWYSHNPYPSPREKRELADAAGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEHKDR-------------------------------------------------------------   181
Lotgi-mod EKLRGRPLGAVGKYRIRRKFPLPRTIWDGEETSYCFREKSRTHLREWYTHNPYPSPREKRELSEVTGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAADGKDR-------------------------------------------LVTSLLKYSKFETFLTPL   203
Musmu-six1 EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRGVLREWYAHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKER--ENTENN--------------------NSSSNKQNQLSPLEGGKPLMSSSEEEFSPPQSP   215
Homsa-six1 EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRGVLREWYAHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKER--ENTENN--------------------NSSSNKQNQLSPLEGGKPLMSSSEEEFSPPQSP   226
Ovar-six1 EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRGVLREWYAHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKER--ENTENN--------------------NSSSNKQNQLSPLEGGKPLMSSSEEEFSPPQSP   226
Xenla-six1 EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRGVLREWYAHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKER--ENTENN--------------------NTSTNKQNQLSPLDGGKSLMSSSEEEFSPPQSP   226
Danre-six1 EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRGVLREWYTHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKER--ENSENN--------------------NTGANKQNQLSPLDGGKSLMSSSEDEFSPPQSP   226
Helro-six1/2c-mod EKLRGRPLGAVGKYRIRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRNLLRDWYAHNPYPSPREKRELAESTGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAE-----------------------------------------------------------------   175
Musmu-six2 EKLRGRPLGRVGKYRVRRKFPLPRSIWDGEETSYCFKEKSRSVLREWYAHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKER--ENSENS--------------------NSSSHNPLASSLNGSGKSVLGSSEDEKTPSGTP   251
Homsa-six2 EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRSIWDGEETSYCFKEKSRSVLREWYAHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKER--ENNENS--------------------NSNSHNP----LNGSGKSVLGSSEDEKTPSGTP   218
Danre-six2 EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRSIWDGEETSYCFKEKSRSVLREWYTHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKER--ENNENS--------------------NTNSHNPLTSSMNGN-KTILGSSDDDKTPSGTP   225
Xentr-six2 EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRSIWDGEETSYCFKEKSRSVLREWYAHNPYPSPREKRELAEATGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKERYEENNENS--------------------NSNSHNPLSTSMNGG-KTVLGSSDDDKTPSGTP   227
Sakow-six1-pred EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRGVLREWYSHNPYPSPREKRELAEGTGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKERENTNDGDK--------------------NKLGLTADDSDEAKSIILSQHPGDNGESVVMQH   226
Nemve-mod EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRNILREWYSHNPYPSPREKRELAEGTGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAEAKIR-------------------------------------------------------------   185
Helro-six1/2e-mod EKQRGRPLGAVGKYRVRRKYPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRTTLRDWYSHNPYPTPSEKRQLSASTGLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAE-----------------------------------------------------------------   175
Oikdi-six1/2 EKLRGRPLGAVGKYRVRRKFPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRAVLRDWYTHNPYPSPREKRELAEATGLTVTQVSNWFKNRRQRDRAAEQKDGNEMKPMMLLAPV--------SPGGSQIIHGRQESPIGYSFSDGDHHGQPWDELEEKPELNE   298
Clara-six1/2 EKIRGRPLGAVGKYRVRRKYPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRAILRDWYSRNPYPSPREKKELSQGTGLSTTQVSNWFKNRRQRDRAAETKER------------------------------QEESEKKFYRVDWEKQAVTCKEILTKKYVET   230
Helro-six1/2d-mod EKLRGRPLGAVGKYRIRRKYPLPANIWDGEETSYCFKEKSRSILKDCYKKNPYPSPREKKNLAENTGLTTTQVSNWFKNRRQRDRANE-----------------------------------------------------------------   175
Dugja-six1/2 EKIKGRSLGAVAKYRIRRKYPLPRTIWDGEETSYCFKEKSRAVLRQWYLHNPYPSPREKKDLAEMTSLTTTQVSNWFKNRRQRDRAAENKDKHDDLSASDADSESLKDIKEGNHDSNGTMKKLQNYPIGVGNPSLMFPGFNETVSPFSTSATN   272

                                                                                                                                                                            
Helro-six1/2f-mod ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   173
Challo-six1/2 DLSIKEEMPTPGDNADFPSPGASPVSESSFPKISQVYSTEDHFIPETFTGSDAQNVTVSPIQEAKFYPDTSTQDYSVQTNAETAPG-YYVSYPSSTYPTNSYSTASFSGNSANEIYPNTCVSPNYLGSYQATTGKGYSWPTTPNGVGYGAFGM   406
Helro-six1/2a-mod ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   175
Cte-six1/2 RSGMFSDMPKQSHAPQAAMHPHHHGNSIPPPMLLQHPSSSLHHSQHPPGGHHSPNVPGGGGGAHLGLQGMASSAHVQDMNGLLSDY-------------------------------------------------------------------   325
Helro-six1/2b-mod ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   175
Pdu-six2 QQQQQPPPSMFTDLGKATHVGHGGGGGLG----MHHPNTA---ALMPPGLHHNP--PGGGITNEVGPHAFD-AAYWAPM--LV----------------------------------------------------------------------   307
Tricas-sineoculis ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   181
Lotgi-mod KS-------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   205
Musmu-six1 DQNS---VLLLQ--SNMGHARSSNYSLPGLTASQPSHG-------LQAHQHQLQDSLLGPLTSSLVDLGS-----------------------------------------------------------------------------------   273
Homsa-six1 DQNS---VLLLQ--GNMGHARSSNYSLPGLTASQPSHG-------LQTHQHQLQDSLLGPLTSSLVDLGS-----------------------------------------------------------------------------------   284
Ovar-six1 DQSS---VLLLQ--GNMGHARSSNYSLPGLTASQSAHS-------LQAHQHQLQDSLLGPLTSSLVDLGS-----------------------------------------------------------------------------------   284
Xenla-six1 DQNS---VLLLQ--GSLTHPGATSYSLSALSASQGSHG-------LQGHQHQLQDSLLGPLTSSLVDLGS-----------------------------------------------------------------------------------   284
Danre-six1 DQNS---VLLLQ--GNMSHPGASAYSMTGLGAAQSVHG-------MQGHPHQLQDSLLGPLTSSLVDLGS-----------------------------------------------------------------------------------   284
Helro-six1/2c-mod ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   175
Musmu-six2 DHSSSSPALLLSPPPPPGLPSLHSLGHPPGPSAVPVPVPGGGGADPLQHHHSLQDSILNPMSANLVDLGS-----------------------------------------------------------------------------------   321
Homsa-six2 DHSSSSPALLLSPPPP-GLPSLHSLGHPPGPSAVPVPVPGGGGADPLQHHHGLQDSILNPMSANLVDLGS-----------------------------------------------------------------------------------   287
Danre-six2 DHTSSSPALLLT--SNSGLQSLHGLAPPPGPSAIPVPS-----VDSVHHHHSLHDTILNPMSSNLVDLGS-----------------------------------------------------------------------------------   288
Xentr-six2 DHTSSSPALLLS--GNPGLQALHGMSHPQGPSAIPVSA-----ADPMHHHT-LQDSILNPMSSNLVDLGS-----------------------------------------------------------------------------------   289
Sakow-six1-pred TDTNSQNLSMLADLQKSTIVSPTMTSLASTTPAAPSAHAVSADVLHTQQHNTLQPTLLTSMSTNLVDLGS-----------------------------------------------------------------------------------   296
Nemve-mod ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   185
Helro-six1/2e-mod ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   175
Oikdi-six1/2 FGHVMNSSSRNSIVQSHNVNSGMSHSQSHSQSQHQLTDTLQIAAQQITNPNASSMVPMATVNSQSQHMGGAAGMSHTASDPTGQFSGWYPSYVYSTHNS----LITYSENNVLGIS-------------------------------------   410
Clara-six1/2 MHLAI----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   235
Helro-six1/2d-mod ---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   175
Dugja-six1/2 IQGGYCTPYIYNSNPTANYISYFSSGLHNLPISGQYPNILSR-ESMVNTDTSYMNSSKSEHPTKVIKLNQVSECDDIDTTDQTPNLLNPPTYETSNSDYHSMSSTNSTYLNYEKIFNTTITENPLSRTNTNSSTNSSSYNPYFSQNSYGNFHN   424

                                                           
Helro-six1/2f-mod ----------------------------------------   173
Challo-six1/2 TPSDVYQYQAQTAVYQQMAATRANYPNYFTAGQSATLPPT   446
Helro-six1/2a-mod ----------------------------------------   175
Cte-six1/2 ----------------------------------------   325
Helro-six1/2b-mod ----------------------------------------   175
Pdu-six2 ----------------------------------------   307
Tricas-sineoculis ----------------------------------------   181
Lotgi-mod ----------------------------------------   205
Musmu-six1 ----------------------------------------   273
Homsa-six1 ----------------------------------------   284
Ovar-six1 ----------------------------------------   284
Xenla-six1 ----------------------------------------   284
Danre-six1 ----------------------------------------   284
Helro-six1/2c-mod ----------------------------------------   175
Musmu-six2 ----------------------------------------   321
Homsa-six2 ----------------------------------------   287
Danre-six2 ----------------------------------------   288
Xentr-six2 ----------------------------------------   289
Sakow-six1-pred ----------------------------------------   296
Nemve-mod ----------------------------------------   185
Helro-six1/2e-mod ----------------------------------------   175
Oikdi-six1/2 ----------------------------------------   410
Clara-six1/2 ----------------------------------------   235
Helro-six1/2d-mod ----------------------------------------   175
Dugja-six1/2 PDYDTPIYSYN-----------------------------   435

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta wird 

die Modellnummer aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Challo-six1/2 // ADJ58017.1 // Six1/2 // •	 Chalinula loosanoffi

Clara-six1/2 // AAT11873.1 // sine oculis-like transcription factor Six1/2 // •	 Cladonema radiatum

Cte-six1/2 // jgi|Capca1|180303|estExt_Genewise1Plus.C_1120095 // •	 Capitella teleta

Danre-six1 // NP_996978.1 // homeobox protein SIX1 // •	 Danio rerio

Danre-six2 // NP_571858.1 // homeobox protein SIX2 // •	 Danio rerio

Dugja-six1/2 // CAD89530.1 // six1-2 protein // •	 Dugesia japonica



Appendix	 137

Helro-six1/2a-mod // DAA34942.1 // six-type transcription factor 1/2a // •	 Helobdella robusta

Helro-six1/2b-mod // DAA34943.1 // six-type transcription factor 1/2b // •	 Helobdella robusta

Helro-six1/2c-mod // DAA34944.1 // six-type transcription factor 1/2c // •	 Helobdella robusta

Helro-six1/2d-mod // DAA34945.1 // six-type transcription factor 1/2d // •	 Helobdella robusta

Helro-six1/2e-mod // DAA34946.1 // six-type transcription factor 1/2e // •	 Helobdella robusta

Helro-six1/2f-mod // DAA34947.1 // six-type transcription factor 1/2f // •	 Helobdella robusta

Homsa-six1 // NP_005973.1 // homeobox protein SIX1 // •	 Homo sapiens

Homsa-six2 // AAK16581.1 // SIX2 // •	 Homo sapiens

Lotgi-mod // jgi|Lotgi1|129577|e_gw1.66.193.1 // •	 Lottia gigantea

Musmu-six1 // CAA56585.1 // six1 // •	 Mus musculus

Musmu-six2 // CAA56584.1 // six2 // •	 Mus musculus

Nemve-mod // jgi|Nemve1|126214|e_gw.229.49.1 // •	 Nematostella vectensis

Oikdi-six1/2 // AAZ23141.1 // Six1/2 // •	 Oikopleura dioica

Ovar-six1 // NP_001167584.1 // homeobox protein SIX1 // •	 Ovis aries

Pdu-six2 // CAC86663.1 // Six2 protein // •	 Platynereis dumerilii

Sakow-six1-pred // XP_002735213.1 // SIX homeobox 1-like // •	 Saccoglossus kowalevskii

Tricas-sineoculis // ABV68546.1 // sine oculis // •	 Tribolium castaneum

Xenla-six1 // NP_001082027.1 // SIX homeobox 1 // •	 Xenopus laevis

Xentr-six2 // NP_001093745.1 // SIX homeobox 2 // •	 Xenopus tropicalis
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Eyes absent (8.9  Cte-eya)
                                                                                                                                                                            
Homsa-eya1 ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Xenla-eya -----------------------------MEMQDLTSPHSRLSGSGDSPSGTGLDNSHINSNSMTPNGT---------------------------------------------EVKTEPMSSSDIVTTTSDGHLDNFSGSVIG------------    70
Homsa-eya4 MEDSQDLNEQSVKKTCTESDVSQSQNSRSMEMQDLASPHT-LVGGGDTPGSSKLEKSNLSSTSVTTNGTGGENMTV-----------------LNIADWLLSCNTPSSATMSLLAVKTEPLNSSETTATTGDGALDTFTGSVIT------------   126
Homsa-eya3 ----------------------------MEEEQDLP---------EQPVKKAKMQESGEQTISQVSN----------------------------------------------------PDVSDQKPETSSLASNLPMSEEIMT------------    55
Strpu-eya-pred -------------MDHEDEDVRQVKRARTETEGDSNTPTPTRSLEIQQLSSPHSQVSNANGSSPQHANSPDSNNCS-----------------------------------VTSNGTDRSSSGQSSLDMNLRQPKSEFPSQYY-------------    95
Sakow-eya-pred -----------------------MWDLKTEPIVNDTVSTDTN------YSGSNTTIEIYSGSGSQNTQQ------------------------------------------------DMSYS---------RHSKSEYSSQYFP------------    58
Nemve-mod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Brafl-hyp -----------MQCLYHAAPVYQVKKARHEELSDSPANRLMDS---QQLSSPGHQTGNGNSPSSIANASYATNG-------------------------------------TDTGQGVIVTTGDSTVLTNSDWAMTGVTTQTTA------------    93
Cte-eya -------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MAGTGAAALGGGGAGSS------------    17
Dugja-eya -------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MFASGAATASLFGTSQT------------    17
Lotgi-mod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Tricas-eya ---------MPC-------NYLNAQSTRCAIID-----KMCDS----KVKRPRPDATSD--PTDRDR------------------------LAVGES--------------ACS-----PQSGHSSSTCGSPPATASTATNHNA--DVSSTTTSTC    84
Dromel-eya -----MLYNVPCYQNFSTLDYYKVKRPKTDHTDTHERNRLCNLSQQQQQQQPQQQQTHQ--QQQQQQQQSHQQSHSSTVLASNGPSSAGAGMGVGVGGGGGSGGGVGGGVGQCSPLGLPPQSQPLQPTIGSLASLSGHYSNGNANPNVNSSSCSLA   149
Aedae-eya ---------MTCGR-----FNLNRRIKEDLLVETPWSNLWANMYSNVEQRRKQNCAPSKGAHQLRKTMKFADHSDFAVCIRPASKVSPEGSAHRAETPTYNSTSVSSLSSGGSTDSCLPPSSSTLHYPTASHSAGSYSLLNNNYRPLSGSSNIHSA   142
Oikdi-eya ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Homsa-eya2 --------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MVELVISPSLTVNSDCLDKLKFN-----------    23
Helro-mod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

                                                                                                                                                                            
Homsa-eya1 --------------------------------------------------------------MFPSNAWAFYFLSFLTNSRPYPHILPTPSSQTMAAYG-QTQFTT---------------------GMQQATAYATYPQPGQPYGISSY--GALW    70
Xenla-eya -----------------------------------------------------------SSGYSPRQAHQFSPQIYPSN-RAYPHILPTPSSQTMAAYG-QTQFSS---------------------GMQQATAYATYPQPGQPYGIPPY--GALW   142
Homsa-eya4 -----------------------------------------------------------SSGYSPRSAHQYSPQLYPSK--PYPHILSTPAAQTMSAYAGQTQYS----------------------GMQQPAVYTAYSQTGQPYSLPTYDLGVML   199
Homsa-eya3 -----------------------------------------------------------CTDYIPRSSNDYTSQMYSAK--PYAHILSVPVSET--AYPGQTQYQ----------------------TLQQTQPDAVYPQATQTYGLPPF--GALW   124
Strpu-eya-pred ---------------------------------------------------------SQAYPHILPTPTAQGAN---FQPVGSQTQGTFGSQ----SASSYPYST--------------------QTS--PSPYGLVG----QAMSYGA--KSLKS   159
Sakow-eya-pred ---------------------------------------------------------SHSYPHIIPTPSAQGSNTLNYQTTQNQGTAAYMPA----NTTTYPYATG-------------------QTTGQAASYGLTQPGPYGAPGRGT--MAIKN   132
Nemve-mod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Brafl-hyp ---------------------------------------------------------SVKSEPITCDAPTSGTFTHGADFAGSTESRTMNSQGTSQNSTAYEGTAA-------------------QFAASQFPYGSPGRPYPHILPAPASQTGMPG   173
Cte-eya ---------------------------------------------------------STP-----------------------------------------------------------------------------SSQVPS------------N    27
Dugja-eya ---------------------------------------------------------NPPTFPSFMSSYGLNNSEVAQQLVASVTASTSSYLTGYSDFEGINSIAC-------------------LDATTDPNDVLTSSQAESLFNCALHQSGLYG    97
Lotgi-mod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Tricas-eya V--------PTNFT----SSWS-----------------ILG---------------ETAGIKSEIRSPGLAENDVAALTQDPLSFYGTAAELGNLYDKDYPQSYS-AQQ--------------YYNSMQQAYG-TTNSATSSYMNPASSFYNASS   180
Dromel-eya T--------ASSFAQSAGSSFSTYQQAGGTSGGVSGEDGVVGGA-TVMSHWTHDGTGSSAAVKSESRSPGQVHASLDNGSVAGSNLYGCSSASNPLDGGAVAVNSS-AVAAAAAAVYDGKHDYYYYNSMQQYTPPPFYSGYGTPYAAATAARQAKM   295
Aedae-eya HNGLSLSYGASHHSSTSGGTVVSRLNGGASSTITSGGSSSAGTAGNSLDGLPTSNALSNSSVGLNSTGHGTSATALASSELGMSHWLTDGTVKSEIRSPGLDAAISGGNLAVGSAHLDSSLFCANPNNLDALQSSTNSYDKSEYYPYAYNMQQYAP   298
Oikdi-eya ----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------MA     2
Homsa-eya2 ----------------------------------------------------------RADAAVWTLSDRQGITKSAPLRVSQLFSRSCPRVLPRQPSTAMAAYG-----------------------QTQYSAGIQQATPYTAYPPPAQAYGIPS    98
Helro-mod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

                                                                                                                                                                            
Homsa-eya1 AGIKTEGGLSQSQSPGQTGFLSYGTSFSTPQPGQAPYSYQMQGSSFTTSSG-IYTGNNSLTNSSGFNSSQQDYPS-------YPSFGQGQYAQYYNSSPYPAHYMTSSNTSPTTPSTNATYQLQEPPSGITSQAVTDP-TAEYSTIHSPSTPIKDS   217
Xenla-eya AGIKTEGGLPQPQSPGQTGFLSYGSSFTAPQPGQAPYSYQMQGSSFTTTSG-IYAGSNSLTNSTGFNSSQQEYPS-------YPSFGQGQYAQYYNSSPYPSHYMTSSNTSPTTPSTTATYQLQEPPSGITSQAVTDHSTAEYSTIHSPSTPIKDS   290
Homsa-eya4 PAIKTESGLSQTQSPLQSGCLSYSPGFSTPQPGQTPYSYQMPGSSFAPSST-IYAN-NSVSNSTNFSGSQQDYPS-------YTAFSQNQYAQYYSASTY-GAYMTSNNTADGTPSSTSTYQLQESLPGLTNQ------PGEFDTMQSPSTPIKDL   339
Homsa-eya3 PGMKPESGLIQTPSPSQHSVLTCTTGLTTSQPSPAHYSYPIQASSTNASLISTSSTIANIPAAAVASISNQDYPT-------YTILGQNQYQACYPSSSFGVTGQTNSDAESTTLAAT-TYQSEKPSVMAPAPAAQKLSSGDPSTSPSLSQTTPSK   272
Strpu-eya-pred DPATLQGQGSYLSTYGSSSFTGSPQATQSPYYGMQG--TFTTAGYTYPSTSNTTT-NSQGFNST--------HQGV-----EYG-SY-TAYSQTGFNQYYAS-QNYSPYSMSNSLSAS---TPLPN-TTTYQLAPLPSDIENTFTTDASIKLDDAN   292
Sakow-eya-pred NTLTHQGQSNYLPSY--------TQSGQNALYQVQGS-SYTTSGYTYPTATNSSTPTAHSYNTTPQVGSVSESNGV-----DYGTAYGTAYTQPGY-QYYSS-QGYSPYMPGNSTALNNTGTVLPATTTTYQLAPLPNEVDPQMATIPADTIVKSE   272
Nemve-mod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Brafl-hyp YQQVVTGQQQYMQPANPGYYN--PQTRQPYLPGAYPPGTYSTSAATYP--TNSPATNTQAYAAQQAVG-KQTQSGQ-----EYTYPPQFGQAGTYAHQYYTTPQGYSPFNTSSTTTLT-----APSTTTTYQLQPMP-DLPTTGVVHEDVTKVKST   313
Cte-eya HVYQLSS-----PPSTSENQFTQP----GLT---------------------------------------------------------------TSPSPPLKTE-------------------NGSSKGPWSNSASP--NSDGASADSKVRGGKS-    89
Dugja-eya QPYSMSSYLSDMPPTSEDNSLFATNFYNGLTGNYSSDQAHQQRNPAYVYAYGYSPYISAMYAGIHSPCHQIMNSM-------GSVVNSRSYCPPTNPSIPSTTQKYQLINLPPALPSTA---GNASVTETAVSLKAS--ESPGLSKDDSESQSKSP   241
Lotgi-mod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Tricas-eya YPYSSLGSSRGLNPSCKASSGYITSPYSSPASPFQNSGQSQYS-----PYASYTAPAS-STFAQGFSAQGVEYGS-----YGTAYSDSQTSQYASSYYASQTYSPY------VSSPSSSGSLGASSYQLAATSLPDS--PSNGITLADGSTSPLKA   317
Dromel-eya EPGAAAAAAAYLTPSYAASGNNNSQLYSSPYAGYNNFGQQDYGGYYNEQYGNYYSPANYSPYAVSSPSSSASHGHGFHVAASSNLSESPTDTHSTTPVHQTTHSPHSPLPISPSTGSGIGPLGNVSAAAAAAALNSSGGSSVGTAGSGGVATSKTT   451
Aedae-eya FTYSSYGSPYQTRTSSKIPSPNTYLPSSYAAAAANNNSAQIYSSYGYNNFAQFGTSQQ-DYYNYNDPTYSPYYQT----ATYPPYVSSPGSSGSQSFHVAAGLSAESPSEGHSAATPTMLAHSHSPQSPLSISPTIQAGSAAAVAAAAAAAAAKST   449
Oikdi-eya YPGIWANSYGQMYQGAPGNNNNYAQSSQYPPSAQTSQQAPIPAN----------------------------------------------GQAEYGAQYYATQGHYPNYHNNYYVSSTQPALTATSGSQVTYQLQEPPNEAIGEIKYTIDDTDRRR   112
Homsa-eya2 YSIKTEDSLN--HSPGQSGFLSYGSSFSTSPTGQSPYTYQMHG------TTGFYQGGNGLGNAAGFGSVHQDYPS-------YPGFPQSQYPQYYGSSYNPPYVPASSICPSPLSTST---YVLQEASHNVPNQSSESLAGEYNTHNGPSTPAKEG   236
Helro-mod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

                                                                                                                                                                            
Homsa-eya1 DSDRLRRGSDGKS-------RGRGRRNNNPSPPPDSDLERVFIWDLDETIIVFHSLLTGSYANRYGRDPPTSVSLGLRMEEMIFNLADTHLFFNDLEECDQVHIDDVSSDDNGQDLSTYNFGTDGFPAAATSAN------------LCLATGVRGG   354
Xenla-eya DSDRLRRSSDGKS-------RGRGRRNNNPSPPPDSDLERVFIWDLDETIIVFHSLLTGSYANRYGRDPPSSVSLGLRMEEMIFNLADTHLFFNDLEECDQVHIDDVSSDDNGQDLSTYNFGTDGFPAAATSAN------------LCLATGVRGG   427
Homsa-eya4 D-ERTCRSSGSKS-------RGRGRKNN-PSPPPDSDLERVFVWDLDETIIVFHSLLTGSYAQKYGKDPPMAVTLGLRMEEMIFNLADTHLFFNDLEECDQVHIDDVSSDDNGQDLSTYSFATDGFHAAASSAN------------LCLPTGVRGG   474
Homsa-eya3 DTDDQSR-KNMNS-------KNRGKKKADATSSQDSELERVFLWDLDETIIIFHSLLTGSYAQKYGKDPTVVIGSGLTMEKMIFEVADTHLFSNDLKECDQVHVEDVAPNDKGQNLNNYSFSTNGFSGSGGSGS------------HGSSVGVQGG   408
Strpu-eya-pred GIGRGRQGQGQGPKNGNRTKSAGRSRRNNPSPPPEDGLERVFVWDLDETIIIFHSLLTGSYATRFGKDAPAAVSLGLRMEEMIFNLADMHLFFNDLEECDQVHIDDVASDDNGQDLSNYNFQTDGFHAAATSAN------------LCLATGVRGG   436
Sakow-eya-pred ENGRASRNRG-----GNNRRPAARGRRNNPSPPPENDLERVFVWDLDETIIIFHSLLTGSYATRFGKDPPSSVSLGLRMEEMIFNLADTHLFFNDLEECDQVHIDDVASDDNGQDLSTYNFATDGFHAAATSAN------------LCLATGVRGG   411
Nemve-mod --GRGR-----------------RSTSSAPTPELDHSLERIFIWDLDETIIIFHSLLTGLFATKFGKDSPSSVALGLRMEEMIFNLADTHMFFNDLEDCDQVHIDDVAADDNGLDLSTYNFEADGFHAAATSAN------------LCMATGVRGG   125
Brafl-hyp P-------------------SRSKSRRKQPSPPPENDLERVFVWDLDETIIVFHSLLTGSYAQRFGKDPQQAVALGLRMEEMIFNLADNHLFFNDLEECDQVHIDDVSSDDNGQDLSTYNFATDGFHAAATSAN------------LCLATGVRGG   438
Cte-eya ---RGRRQN-----------NPSPGP--------ENDLERVFIWDLDETIIIFHSLMTGTFAQRFGKDVPRGVTAGMRMEELIFSLSDTHLFFNDLEECDQVHIDDVSSDDNGQDLSNYNFATDGFHAAATNAN------------LCLATGVRGG   211
Dugja-eya QSCNGNSET-----------NNNSGPKIPSEIVNENELERIFVWDLDETIIIFHSLLTGIYAQRYQKDASTAVALGLRMEELIFSLADNHMFFNDLEECDQVHIDDVSSDDNGQDLSNYNFLVDGFAGPASICNGVSTVIQGGPLGLPGNTSVRGG   386
Lotgi-mod -------------------------------------------------------------------------------------------------ECDQVHIDDVSSDDNGQDLSNYNFATDGFHAAANN------------ATLCLATGVRGG    47
Tricas-eya DSARRSRETSTLGTEQRGTRGRGRRTNTVSPTTPESATDRVFIWDLDETIIIFHSLLTGSYATKYQKDAQSVVQLGFKMEEMVFNLADTHFFFNDIEDCDQVHIDDVSSDDNGQDLSNYNFSSDGFHASASVTG----------GNLCLATGVRGG   463
Dromel-eya PTGKTGRARGRRHQQPSPTRSTASDTGNSEAVKPP---ERVFVWDLDETLIIFHTLLSGSYANRYTKDHSSLMTIAFRMEEMVFNMADTHFFFNEIEECDQVHIDDVSSDDNGQDLSAYNFATDGFHTNTPPGAP---------PNLCLPTGVRGG   595
Aedae-eya PSGKPGRARGRRHAHPSPTRSSTSEPGVTEKAP-----ERIFVWDLDETIIIFHSLLTGTHAAKYNKSRDHHVQLGYRMEELIFNMADAFFFFNDLEECDQVHIDDVSSDDNGQDLSNYNFSADGFHPGTAQGAP---------PNICLPNGVRGG   591
Oikdi-eya G---------------------GKKSKKRDTENGDSEIERVFIWDLDETIIIFHSLLTSSYAQRYGKDTNATLQLGLRMEELIFNLADNHLFFNDLEECDQVHCDDVAADDNGQDLANYNFQTDGFRSANAAGA------------ICLGPGVRGG   235
Homsa-eya2 DTDRPHRASDGK-------LRGRSKRSSDPSPAGDNEIERVFVWDLDETIIIFHSLLTGTFASRYGKDTTTSVRIGLMMEEMIFNLADTHLFFNDLEDCDQIHVDDVSSDDNGQDLSTYNFSADGFHSSAPGAN------------LCLGSGVHGG   373
Helro-mod ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------

                                 : ..   .  ::.    :   ::: ::.                :       *: ::  .:        :  :   *   .:    :   * .  ::    .::       :. :::  :                   
Homsa-eya1 VDWMRKLAFRYRRVKEIYNTYKNNVGGLLGPAKREAWLQLRAEIEALTDSWLTLALKALSLIHSRTNCVNILVTTTQLIPALAKVLLYGLGIVFPIENIYSATKIGKESCFERIIQRFGRKVVYVVIGDGVEEEQGAKKHAMPFWRISSHSDLMAL   510
Xenla-eya VDWMRKLAFRYRRVKEIYNTYKNNVGGLLGPAKREAWLQLRAEIEALTDSWLTLALKALTLIHSRTNCVNILVTTTQLIPALAKVLLYGLGIVFPIENIYSATKIGKESCFERIIQRFGRKVVYVVVGDGAEEEQGAKKHSMPFWRITSHSDLMAL   583
Homsa-eya4 VDWMRKLAFRYRRVKELYNTYKNNVGGLLGPAKRDAWLQLRAEIEGLTDSWLTNALKSLSIISTRSNCINVLVTTTQLIPALAKVLLYSLGGAFPIENIYSATKIGKESCFERIMQRFGRKVVYVVIGDGVEEEQAAKKHNMPFWRISSHSDLLAL   630
Homsa-eya3 VDWMRKLAFRYRKVREIYDKHKSNVGGLLSPQRKEALQKLKAEIEVLTNSWLGTALKSLLLIQSKKNCVNVLITTTQLLPALAKVLLYGLGKIFPIENIYSATKIGKESCFERIVTSLGKKLTYVVIGDGRDEEIAAKQHNMPFWRITNHGDLVSL   564
Strpu-eya-pred VDWMRKLAYRYRRIKEIYSSYKNNVGGLLGPQKREQWLQLRAEIEAMTDSWLTIALKSLSIIHSRSNCINVLVTTTQLVPAVAKVLLYGLGGVFNIENVYSATRVGKESCFERIVARFGRKVTYVAIGDAKDEETAAKQLDFPFWRVTSHSDLAAL   592
Sakow-eya-pred VDWMRKLAFRYRRIKEIYNSYKNNVGAVLGPEKRETWLQLRAEIEALTDSWLTLALKSLTLINSRSNCTNVLVTTTQLVPAVAKVLLYGLGGAFPIENIYSATKIGKESCFERIVSRFGRKVTYVAIGDGRDEEQAAKSLDIPFWRVSSHSDLAAL   567
Nemve-mod VDWMRKLAYRYRKIKEVYSSYRNNVGGLLGAAKRETWLQLRMELESTTDSWLTLALKALSIIHSRTNCLNIMVTTTQLVPALAKSLLYGLGALFPIENIYSATKIGKEACFERILNRFGKKCTYIVVGDGRDEETASRQMNFPFWRVNTHSDLINL   281
Brafl-hyp VDWMRKLAFRYRRIKEIYNSYKNNVGGMLGPAKREQWLQLRSEIEALTDSWLTIALKSLSIIHSRSNTVNVLVTTTQLVPALAKCLLYGLGGVFPVENIYSATKVGKESCFERIVSRFGRKVTYVVVGDGRDEEQAAKQLQWPFWRISSHNDLAAL   594
Cte-eya VDWMRKLAFRYRRIKEIYSSYRNNVGGLLGPQKREQWLELRSEIEALTDNWLTLALKNLAIINQRSSCVNVIVSTTQLVPILAKVLLYGLGGVFNIENIYSATKIGKESCFERIVSRFGRKCTYVVIGDGRDEEAAAKQMNWPFWRISNHSDLMAF   367
Dugja-eya VDWMRKLAFRYRRIKELYNSYRNNVGGLLGTQKREHWLQLRQDIETLTDNWLTLALKALTLISQRNNCVNVLVTTTQLVPALAKVLLYGLGGVFQIENIYSANKIGKESCFERISSRFGRKSTYVVVGDGKDEETAARQVNWPFWRISSHSDIVAL   542
Lotgi-mod VDWMRKLAFRYRRMKEIYNTYRNNVGGLLGTPKREQWLQLRQEIEQYTDNWLTTALRSLSIINSRTNCVNVLVTTTQLVPALAKVLLYGLGGVFDIDNIYSATKIGKESSFERIVSRYGRKCTYVVVGDGRDEETAAKQVNIINISLGLFRNLYIT   203
Tricas-eya VDWMRKLAFRYRKIKETYNNYRNSVGGLLGSNKREQWLQLRAEIEAVTDNWLTLANKCLTLINSRTNCVNVLVTTTQLIPALAKVLLFGLGGVFPIDNIYSATKIGKESCFERIVARFGRKCTYVVIGDGQDEEAAAKAMNFPFWRITSHSEIAAL   619
Dromel-eya VDWMRKLAFRYRKIKDIYNSYRGNVGTLLGPGKREAWLQIRSEIEVATDNWATLALKCLSMISQRENCVNVLVTSTQLAPALAKVLLFGLGGIFNIENIYSAHKIGHETCYERIVTRFGRKSTYVVIGDGNEEETAAKAMNFPFWRISAHSDIRAL   751
Aedae-eya VDWMRKLAFRYRKIKDTYNTYRNNVGGLLGPQKREHWLQVRSDIDFETDNWHSLTLKCLNMIAQRENCVNVLVTTTQLVPALAKVLLYGLGQIFPIENIYSANKIGKESCFERIVTRFGRKSTYVVVGDGQDEESAAKNLNFPFWRISSHSDIRSL   747
Oikdi-eya VDWMRKLAFRYRRIKELYDTFKDNIPELLSSPVGEAWRQLRTEIDQNTDNWCALALKALGLIHNRPGCVNIMVTTTQLVPAIAKCMLYELGPVFNIDNVYSATKIGKESCFERIIQRFGKNVTYVCVGDGREEEIAAKTHNVPFWPISTHNDLMAL   391
Homsa-eya2 VDWMRKLAFRYRRVKEMYNTYKNNVGGLIGTPKRETWLQLRAELEALTDLWLTHSLKALNLINSRPNCVNVLVTTTQLIPALAKVLLYGLGSVFPIENIYSATKTGKESCFERIMQRFGRKAVYVVIGDGVEEEQGAKKHNMPFWRISCHADLEAL   529
Helro-mod ---------------MLFHSF---FKSLVG---KDVVVELKNDLSICGT------------LHSVDQFLNIKLTDISVIDPDKYPHMLSVKNCFIRGSVIRYIQLPAEECDTQLLQDAARK-------ESAQNKQRS-------------------    97

                         
Homsa-eya1 HHALELEYL   519
Xenla-eya HHALDLEYL   592
Homsa-eya4 HQALELEYL   639
Homsa-eya3 HQALELDFL   573
Strpu-eya-pred HHALDLGYL   601
Sakow-eya-pred HHALDLTYL   576
Nemve-mod HHALDLGHL   290
Brafl-hyp HHALDLNLL   603
Cte-eya HHALLEEYL   376
Dugja-eya HHALSLGYL   551
Lotgi-mod YYTYHQ---   209
Tricas-eya YNALDMDFL   628
Dromel-eya YTALDMGFL   760
Aedae-eya HTALEMNFL   756
Oikdi-eya HQALELEYL   400
Homsa-eya2 RHALELEYL   538
Helro-mod ---------    97

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta wird 

die Modellnummer aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Aedae-eya // EAT43397.1 // eyes absent // •	 Aedes aegypti

Brafl-hyp // XP_002609675.1 // hypothetical protein BRAFLDRAFT_83679 // •	 Branchiostoma floridae

Cte-eya // jgi|Capca1|218995|estExt_fgenesh1_pg.C_1030047 // •	 Capitella teleta

Dromel-eya // AAA28723.1 // eyes absent I // •	 Drosophila melanogaster
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Dugja-eya // CAD89531.1 // eyes absent protein // •	 Dugesia japonica

Helro-mod // jgi|Helro1|10626|fgenesh1_pg.C_scaffold_9000172 // •	 Helobdella robusta

Homsa-eya1 // AAI21799.1 // EYA1 protein // •	 Homo sapiens

Homsa-eya2 // CAA71310.1 // EYA2 // •	 Homo sapiens

Homsa-eya3 // CAA71311.1 // EYA3 // •	 Homo sapiens

Homsa-eya4 // CAA76636.1 // EYA4 protein // •	 Homo sapiens

Lotgi-mod // jgi|Lotgi1|124788|e_gw1.48.319.1 // •	 Lottia gigantea

Nemve-mod // jgi|Nemve1|116873|e_gw.142.6.1 // •	 Nematostella vectensis

Oikdi-eya // AAZ23130.1 // eyes absent // •	 Oikopleura dioica

Sakow-eya-pred // XP_002735755.1 // eyes absent 1-like // •	 Saccoglossus kowalevskii

Strpu-eya-pred // XP_789024.2 // similar to Eya1 protein // •	 Strongylocentrotus purpuratus

Tricas-eya // EFA07446.1 // eyes absent // •	 Tribolium castaneum

Xenla-eya // NP_001083888.1 // eyes absent homolog 1 // •	 Xenopus laevis
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Dachshund (8.10  Cte-dac)
                                                                                                                                                                            
Brafl-dac -------------MATQPSPPLPS---------------------------------------------------------------------------------------------------PGHGHGLSPPPVASPLGLF-------------    30
Sakow-dac ---------------------MSL---------------------------------------------------------------------------------------------------AGIATSLSPP----TQVLF-------------    18
Cte-dac ----MTTVLEGSAAAPRLTPPLPSTNPTSPLEASPSPAS----------LHSSVASS---------------------------------------------------------------TPQQGLHPTLSPSAMAVAHHGLPL-----------    67
Pdu-dac --------MMMEAVPPRPTS-LPSPSRTPVLSPQPPPAP----------MHQGPPLP---------------------------------------------------------------PPPS--HSIVSMSSISTTTS---------------    56
Pehuc-dac ----MDSS----STASEHSNVSSRDSPIPRKQPSPNLSNNNNSNANNNNNSNNNNN-NLNTNNTSTNNGSINSSSPTMPTNLSNNVNMNLPPRSPSPSPVPLNVSRTPSSPVGGGGPPHLPPPPNMHSPMSPPPVSTPNSLTGLPHHRLSMTHIP   146
Tricas-dac-pred ----MDNSGM--DSASEHSSHASSGSPAVAVKPSPSPP-----------AANSNTH-QVHS------------------------------PRQASP----------------------LGPPMSMAHPLSPPPVSSASLAR-----SMALGHLP    80
Aedae-dac ----MDSAMDSASTASDHSIASSNDSRG-RNLSSPAMP----------HTHNGGSH-VLDKTRTPTPVSPVHN-SHNSSLNHGPGRQMASSPLGATP-----------------------QQMMSMPHPLSPPHVSTPTSMGMVGMPPRMAGGLT   115
Cupsa-dac ----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------RLERPMLP--VS-------------------    10
Xentr-dac MAVPAALIPPTQLVTPQAAISSSASSSSSS-TNSSSSATNSPSPSIAP-SSSGQSLYRPEPTAATPVTPSSLSSPAPNLTASN-SSSQG---AAGTG-----GGGSNGILTNCSSSS----LSPSLTTTNSSSSHHNNSIIPSTPATSTSTTSTS   140
Xenla-dac MAVPAALIPPTQLVTPQAAISSSASSSSSSSANSTSSANNSPSPSVAP-SSSGQSLYRPEPLAATTVTPSSLSGPTPNLTASSGSNSQGSGAAAGTGGVGGGGGGSNGILSNCN--------SPSTTNSSNSSHHNNNNLIIPGSTSSHIQQHHI   146
Homsa-dac MAVPAALIPPTQLVPPQPPISTSASSSGTT--TSTSSATSSPAPSIGPPASSGPTLFRPEPIASAAAAAATVTSTGGGGGGGGSGGGGGSSGNGGGGGGGGGGSNCNPNLAAASNGSGGGGGGISAGGGVASSTPINASTGSSSSSSSSSSSSSS   153
Musmu-dac MAVPAALIPPTQLVPPQPPISTSASSSGTT--TSTSSATSSPAPSIGPPASSGPTLFRPEPIASSASSSAAATVTSPGGGGGGSGGGGGSGGNGGG-----GGSNCNPSLAAGSSG-----GGVSAGGGGASSTPITASTGSSSSSSSSSSSSSS   143
Danre-dac -----------MAVSATPPVLSPTSTPG------------------------GASLFRPDSLYSSPAESPRLTSSMIN----------------------------------------------SFITGGGSTNGNG------------------    56

                                                                    * *:::: :* *:*:* :    ::****.*:********************:* *:**.*****:****************::  :*: ** ***.:*  .***
Brafl-dac --------------------------------KLDKPAYSTPPPAENTPANNVCRMIDYRGAKVAAFTVDGREVICLPQAFDLFLKHLVGGLHTVYTKLKRLDITPVVCNVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLLSKEEFDVLYEDCTNSS--SRPG   151
Sakow-dac --------------------------------KLDKPAYSTPPPVSNDPANNECKMVEYRGAKVASFSIDAREMICLPQAFDLFLKHLVGGLHTVYTKLKRLDITPVVCNVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLVTRDEFDILYNDCTTAS--SRPG   139
Cte-dac ---------------------PPAHGAMFPFFKAEKPVYNCSPQAASCPENNNCRLIEFRGAKLAAFKVDGRELICLPQAFDLFLKHLVGGLHTVYTKLKRLDITPVVCNVEQVRVLRGLGAIQPGVNRCKLIAPKEFDVLYDDCTNAS--SRPG   199
Pdu-dac --------------------------SILP-LKMEKPIYSSPPPAASNPENNTCKMIDYRGAKVAAFKVDGRELICLPQAFELFLKHLVGGLHTVYTKLKRLDITPIVCNVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLISPGEFDVLYDDCTNSS--ARPG   182
Pehuc-dac GLPPHSLGLLNSLQSLQHHASPLDLMAVAHHHGPPRSYNSPPPISCSDPTANECKLVEYRGQKVAAFIISGDTMLCLPQAFELFLKHLVGGLHTVYTKLKRLDIVPLVCNVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLLSCKDFDILYRDCTTAS--SRPG   299
Tricas-dac-pred ---PPGLGLLNSLGVLH---SPLDLMA---HHAPPRSYNSPPPISTSDPTANECKLVDYRGQKVAAFIIAGDTMLCLPQAFELFLKHLVGGLHTVYTKLKRLDIVPLVCNVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLLSCKDFDTLYRDCTTAS--SRPG   224
Aedae-dac HIPPHGLGLLNSFMHHA---SPLDLMAAAHHHVPPRSYNSPPPISSSDPTANECKLVDYRGQKVAAFIIQGETMLCLPQAFELFLKHLVGGLHTVYTKLKRLDIVPLVCNVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLLACKDFDVLYRDCTTAS--SRPG   265
Cupsa-dac -----------------------------------------PPGLTTDATANDCRLIDYRGAKVAAFLVNGDYLLCLPQAFELFLKHLVGGLHTVYTKLKRLDITPIVCNVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLLSCKDFDTLYKDCTTASGCCRPG   124
Xentr-dac SNSSSSSAPTSN--------------------LPGKPVYSTPSPVENIPQNNECRMVDLRGAKVASFTVDGSELICLPQAFDLFLKHLVGGLHTVYTKLKRLEITPVVCNVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLISRKDFETLYNDCTNAS--SRPG   273
Xenla-dac PPAAATTLPTSN--------------------LPGKPVYSTPSPVENIPQNNECRMVELRGAKVASFTVETCELICLPQAFDLFLKHLVGGLHTVYTKLKRLEISPVVCNVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLISRKDFETLYNDCTNAS--SRPG   279
Homsa-dac SSSSSSSSSS-------------------CGPLPGKPVYSTPSPVENTPQNNECKMVDLRGAKVASFTVEGCELICLPQAFDLFLKHLVGGLHTVYTKLKRLEITPVVCNVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLISRKDFETLYNDCTNAS--SRPG   287
Musmu-dac SSSSSSSSSSSSS----------------CGPLPGKPVYSTPSPVENTPQNNECKMVDLRGAKVASFTVEGCELICLPQAFDLFLKHLVGGLHTVYTKLKRLEITPVVCNVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLISRKDFETLYNDCTNAS--SRPG   280
Danre-dac ---------------------------------PGG------------VHNNECKMVEVHGVKVASFTVDGQELICLPQVFDLFLKHLVGGLHTVYTKLKRLDICPVVCTVEQVRILRGLGAIQPGVNRCKLITRKDFETLYNDCTNAS--SRPG   164

                 *****                            .                                                                                                                         
Brafl-dac RPPKRAQPP--LMPPLIHDH------------KKLHLENG-------DFDFTGHTPI---------------------------------------------------------------DSLESPDSHS-------------------------   197
Sakow-dac RPPKRTLPPPGLSPSGHFLL------------KKPKIENGCLT---NGIDFSGFSPLGLRDGKTVGIP------------NGYLSPYLLTTHPSMM-----------------------PTSLAMVTSHSSMHASHRH-----------------   227
Cte-dac RPPKRS---AIMSSPDTMEK-----------LKKSRLE-EQEYG-GMAYPHSKLMEMKKTTLF-NGYHAA------GYPPQMSPLPFLPLGHPMMN--------FAMHHAASHLGGMRPSEHVMPPPPLPPPASNGL------------DLSNA-   310
Pdu-dac RPPKRS---PIAAHPETIEK-----------LKKQRMEGEYPYSPNRLLGQFMFSDPKKSPLFGNGYHYP------PHLASMN-VPFMPLGHPMMT--------MAM---ANHMG-MRPDGSIIRERQAPEDLASPR------------PKDDG-   291
Pehuc-dac RPPKRA-PVGLSLAASQLAGH---------PALKKRMENGDYAGYENGS-ISDPPRLEKSPLLANGYN--------HPPTHLNHMQFMQLSHPAAA----HTAILSPAG-MQHPGLQRPDGNILKNQ-MPGMEAIARSGIWENCRAAYEDIVKH-   428
Tricas-dac-pred RPPKRA-PVGLSLAASHLQQQ---------QLKKQRLDNGDYP-YENGH-MGDMSRLEKSPLLANGYN--------HPP-HLSHMQFMQLPHPAAA----HSALLSPA--MPHN-LTRHDGSVIKNQGMPTMEAIARSGIWENCRAAYEDIVKH-   350
Aedae-dac RPPKRG-PVGLSMPASHMSHHAAAAAAAASQIKKHRLDNGEFV-YENGH-LNDISRLDKSPLLANGYN--------APPTHLNHIPFMQMNPHPGG----GHPLMSPGV-NAHG-IPRPDGSIIKGQNIPGMEAIAR--------AAYEDIVKH-   394
Cupsa-dac RPPKRATMVGINHNGATGHG---------MLLKKPRMD-GEYPGYENGH-IAG-DRVDKSHLLANGYSHHVAAAQAAVATHLNPLPFMALNHAAAAAAAHHNSMLTGALPLAATGAHTPGGALNTSTSSTHLTSASTPARGPESSSVIKERTSHG   267
Xentr-dac RPPKRTQSVTXPDNPHIMPHTVPGLMSPGMIPPTGLTAAAAXAAAATNAAIAEAMKVKKIKLEAMTNYHGSNNQHGADSDNGDLNSSVG----------------------------------------------------LELPFMMMPHPLIP   376
Xenla-dac RPPKRTQSVTSSDNPHIMPHTVPGLMSPGMIPPTGLTAAAAAAAAATNAAIAEAMKVKKIKLEAMTNYHG-NNQHGADSDNGDLNSSLGSSDGSWDKEKLQSLPTQGSQTSLSHPNLPGQHNLSVTHPLNTLQQNHLLPNGLEIPFMMMPHPLIP   433
Homsa-dac RPPKRTQSVTSPENSHIMPHSVPGLMSPGIIPPTGLTAAAAAAAAATNAAIAEAMKVKKIKLEAMSNYHASNNQHGADSENGDMNSSVG----------------------------------------------------LELPFMMMPHPLIP   390
Musmu-dac RPPKRTQSVTSPENSHIMPHSVPGLMSPGIIPPTGLTAAAAAAAAATNAAIAEAMKVKKIKLEAMSNYHASNNQHGADSENGDMNSSVGSSGGSWDKETLHSPPSQGSQAPVAHARMPAAFSLPVSHPLNHLQHSHLPPNGLELPFMMMPHPLIP   435
Danre-dac RPPKRSLGVAMQDSSRLLPHSVHGLLSPGLLSPTGLTAAA----------MAEAMKLQKMKLMAMNNIHGAGSQNGTESENEELNSSAGGSESSWDKEKLQSPPSSGAQHGLAHAALSAQHGLSGSH-LSSLQQSHLLANRLDLPFMMMPHPLLP   308

                                                                      *                                                                                                     
Brafl-dac --------------------------------------------------EGHPSMQSLVG------------MAP-------------------------------------------------------------------------------   211
Sakow-dac --------------------DEPISLSVNTTAKSDGTS---------AKSDKSPSSSDLSSPRSGIDRPKEQQCSPPRKE-----------AEKEHERHTDVKSHKDSDNKRNSTDQRDHHHHYHQH-------STESEKISSIGNGLNYNQTAA   335
Cte-dac -------RHKERAEAE----SEKTSMP--KPLNLEIQK---------MANGQHPMDKESDGRPSLPHPSMMRHPSMDDDR-----------RRADLPH-----EDADDE-EDDYDSYDDDDDAKVDD-------LNRHERALQQPPALSK-VEEA   418
Pdu-dac -------RYDENNMEH----NNNKPLD--KPLNLQMDR---------PRE-RRPSLTDKDSGMSTPSDVMTNGQLDLSMK-----------HSAPSIN-----EDLDDDSEDDKEDDDDMDDSDAPP-------SMANSDAADKMAASSLPYQAS   400
Pehuc-dac -----LERLREERGDT----ERALALD-QKVRELNSQN--------GSPNNPSPVLNLSKSGGGSHG-----EASGSEAG----------QSGPEDEE----EDDNLTEVDEDDDKDPELSDVERPE-------LPASGSPRSECQALNYSTLSS   539
Tricas-dac-pred -----LERLREERCDP----DRPLPLD-QKARDLSPRN--------GSPTDHSPVLNLSKSGGGSAGSLGDGDHSGSEADGPDVPPSPRSPRSAAEDE----DDDNISDPEDDDDKDQDMDEGDLP--------LPAAPGGDSQQAALNYSTLAS   475
Aedae-dac -----LERLREERGD-----DRTAALD-QKPRDLSSQS--------DSPNGASPVLNLSKSGGDQTSGGAPSERSNQNSP---------EPSVHEEDEN--ISEANISDTEEPNEKEEDISDCERDISSPVPATVPVSQDMESRQQALNYSSLAA   519
Cupsa-dac NDVINSTRLRDERVDLVDSKERLYGFDSHRMKDQAFLNGYFWLLAGGSANGHSPVLNLSQHSSRPSNSSGSNNNLNNNPTTNGPGGPNSGEHSGSENAYNVEGEDDVNDSEDDDDDDREEDLSDNPD----VSSTANTDRLTSSQQQLAYPAMMG   418
Xentr-dac VSLPPASVTMAMSQMNHLSTIANMAAAAQVHSTPSRVETSVIKERVPDSPSPAPSLEDGRRPVSHPSSHRSSSVSSSPARTESSSDRIPVHQNGISINQMLMGLSPNIIPGPKEGDLAGHEVGHEAKRMHMEKDETPLSTPTARDSFDKLSLSGH   531
Xenla-dac VSLPPASVTMAMSQMNHLSTIASMAAAAQVQSTPSRVETSVIKERVPDSPSPAPSLEDGRRPVSHPSSHRSSSVSSSPARTESSSDRIPVHHNGISINQMLMGLSPNIIPGPKEGDLAGHEVGHETKRMHMEKDETLLSTPTARDSFDRHSLSGH   588
Homsa-dac VSLPPASVTMAMSQMNHLSTIANMAAAAQVQSPPSRVETSVIKERVPDSPSPAPSLEEGRRPGSHPSSHRSSSVSSSPARTESSSDRIPVHQNGLSMNQMLMGLSPNVLPGPKEGDLAGHDMGHESKRMHIEKDETPLSTPTARDSLDKLSLTGH   545
Musmu-dac VSLPPASVTMAMSQMNHLSTIANMAAAAQVQSPPSRVETSVIKERVPDSPSPAPSLEEGRRPGSHPSSHRSSSVSSSPARTESSSDRIPVHQNGLSMNQMLMGLSPNVLPGPKEGDLAGHDMGHESKRIHIEKDETPLSTPTARDSIDKLSLTGH   590
Danre-dac VSLPPASVAMAMNQMNHLNTIANMAAAAQMHSPLSRAGASVIKECVQDSPSPTPSLEEAPRPGSQPSSHPSSSVSSSPNPHTQSPERLVLN--------------------PTDGDLPERDTGINMKKMLKEKDEAQITLSMQKPGFEKLPLG--   441

                                      : **                                                                                                                                  
Brafl-dac ---FLPEN---------ISSTETLLTNIQGLLKVAADNARQQEKQVTMEKAELKMELLRERELREALEKQLGEEQRSRAVLQKRLKKGKKAKRKMLEQLEQEQRRRIQAEDG--VKQTSSDSLRVLN-------------ESLSQELEVERNART   339
Sakow-dac ALYNIPEN---------TSSIETLLTNIQGLLKVAADNARQQEKQINLEKAELKMELLREKELREALEKQLVAEQKTRAIIQKRLKKEKKAKRKLQEQLEVEQKTRSQTDSSV-IKPNTVEALRVINDAKIASKYSYPSTEALSQELKLERNART   480
Cte-dac PVPDDKM--------CASSSLETLLLNILGLLKVAAANARNWEHKMSGEKAELSMRAAHERELRDRYERQLQDERRIHEILEKKLKRERKVVKRLR--------HQIQITEHAQSRSEQQQSRDRME-------------VKMDDEEAPKLNRMR   544
Pdu-dac QMLNTET--------TGISSVETLLMNIQGLLKVASENARHRERQMNYEKAELKMELMRERELRESLEKQMGDEQRTKVNLQRRLKKKK------------------------------------------------------------------   481
Pehuc-dac GTGTVNP----SVGDSNLNSTETLLRNIQGLLKVAADNARQQERQINYEKAELKMDILREREMKDSLERQLMDEQKTRVLYQKRLKKEKKARRRLQEQLELEIKRRSQLEEAIKNTNNPAEALRLIN-------------ESAANAAAAAAAENE   677
Tricas-dac-pred AVASANG----PSQDPSISSTETLLRNIQGLLKVAADNARQQERQINYEKG----------------------------------------------------------------TNSNMVYLLSLA-------------QYYMYLAATQKC---   546
Aedae-dac TAAAVAVGNVPTAQDPTLSSTETLLRNIQGLLKVAADNARQQERQTTYEKAELKMDVIREREVKDSLERQLADEKRLRGLYQKRFKKERRLRVQLKERLDAERKRRTQLEEIIKASGAPAEALRIIA-------------ENINNDQQREKERER   661
Cupsa-dac DMGPLPG--------QTASSIETLLRNIQGLLKVAADNARHQERQISLEKAELKMELLREREVREGIEKQLLDEQRTRILYQKRLKKEKRSRRRVQEQLEAEVKKRAQYEEALR--SNSQETLRLLN-------------ESLAQELERERNARA   550
Xentr-dac GQHLPPGYPSPFLFPDGLSSIETLLTNIQGLLKVAIDNARAQEKQVQMEKTELKMELFRERELRETLEKQLAVEQKNRAIIQKRLKKEKKAKRKLQEALEFETKRREQAEQALKQAASSEGLRV-LNESLTPDLETDRNGARTDAERTIQDGRLY   685
Xenla-dac GQPLPPGYPSPFLFPG----WDCLL----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   609
Homsa-dac GQPLPPGFPSPFLFPDGLSSIETLLTNIQGLLKVAIDNARAQEKQVQLEKTELKMDFLRERELRETLEKQLAMEQKNRAIVQKRLKKEKKAKRKLQEALEFETKRREQAEQTLKQAASTDSLRV-LNDSLTPEIEADRSGGRTDAERTIQDGRLY   699
Musmu-dac GQPLPPGFPSPFLFPDGLSSIETLLTNIQGLLKVAIDNARAQEKQVQLEKTELKMDFLRERELRETLEKQLAMEQKNRAIVQKRLKKEKKAKRKLQEALEFETKRREQAEQTLKQAASADSLRV-LNDSLTPEIEADRSGGRADAERTIQDGRLY   744
Danre-dac TQTLPPGFPAPFLFADGLSSVETLLTNIQGLLKVAVDNARVQEKQVQQERKELKMELYREREMRESLERQLTSELHSRATIQKRLKKEKKAKRKLQEALEFESKRREQVEQALKQATSPESLRMSLNDAVIPEVKSEHNGNQQENS-SVQENRPY   595

                                                                                                                                                                       
Brafl-dac DAERKLQDAR------------LYFKNSVLFNA---------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   360
Sakow-dac DAERKLLDIRG---------SLQSFTENFLAKNGHMDYSQY-----------------------------------------RMECKDPRNISGDEIDDDVIDNDIEDNDDDMADIEDED------------------------------   550
Cte-dac ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   544
Pdu-dac ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   481
Pehuc-dac EKPRERLSS---------SVQGKDRSESPFSRSQQTISEREKERE-------------------------------------LTNEKQWNYSGLDIMNSGNFWQNYSEYEKEKEETMMNAINLWWKA-----------------------   758
Tricas-dac-pred ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   546
Aedae-dac EAEREREKEREKEREREKGRDDRERSDSDRMRDRDSDRERSRERHERDRDRERGSSVERFSKEGSPVASRGASQEVSPPQPQVPEGKPWNYPGLDIMATGAFWQNYSESLAQELELERKVRQQAAEGDVKGPLQDRSNYYKNSVLYSSAT   811
Cupsa-dac EAEHK-------------------MQDCPMSV----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   563
Xentr-dac LKSSVMY-----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   692
Xenla-dac ------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   609
Homsa-dac LKTTVMY-----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   706
Musmu-dac LKTTVMY-----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   751
Danre-dac SKPPIMY-----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   602

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta 

werden die Modellnummern aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Aedae-dac // XP_001662126.1 // dachshund, putative // •	 Aedes aegypti

Brafl-dac // AAQ11368.1 // amphioxus dachshund // •	 Branchiostoma floridae

Cte-dac // jgi|Capca1|212927|fgenesh1_pg.C_scaffold_63000042 // •	 Capitella teleta

             jgi|Capca1|212928|fgenesh1_pg.C_scaffold_63000043 // Capitella teleta

Cupsa-dac // CAD57736.1 // dachshund // •	 Cupiennius salei

Danre-dac // AAI62471.1 // Dacha protein // •	 Danio rerio

Homsa-dac // AAF01351.1 // dachshund // •	 Homo sapiens

Musmus-dac // AAF04742.1 // dachshund // •	 Mus musculus

Pdu-dac // ADG26728.1 // dachshund protein // •	 Platynereis dumerilii

Pehuc-dac // XP_002427868.1 // dachshund, putative // •	 Pediculus humanus corporis



Appendix	 141

Sakow-dac // ACG70190.1 // dachshund protein // •	 Saccoglossus kowalevskii

Tricas-dac-pred // XP_969771.2 // dachshund // •	 Tribolium castaneum

Xenla-dac // CAD88222.1 // putative dachshund A // •	 Xenopus laevis

Xentr-dac // NP_001072176.1 // dachshund homolog 1 // •	 Xenopus tropicalis
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Chx10 (8.11  Cte-chx10)
                                                                                                                                                                            
Musmu-vsx2 ---MTGKAGEALSK--PKSETVAKSTSGG------------APARCTGFGIQEILG-LNKEPPSSHPRAAL-DGLAPG-HLLAARSVLSPAGVGS---MGLLGPGGLPGFYTQP--------------TFLEVLSDPQSVH----LQPLGRASGP   114
Homsa-vsx2 ---MTGKAGEALSK--PKSETVAKSTSGG------------APARCTGFGIQEILG-LNKEPPSSHPRAAL-DGLAPG-HLLAARSVLSPAGVGG---MGLLGPGGLPGFYTQP--------------TFLEVLSDPQSVH----LQPLGRASGP   114
Danre-vsx2 ---MTGKDGAVLSESLNKSKSLCATENGGNNNPHLSKSSITHPPKCTGFGIQEILG-LNKEP-SSAPRSTL-DSFPAGAHLLASRSMLGPAGVGVGVGMGLIGPGGIPSFYSQP--------------AFLEVLSDAQNVH----LQPLSRTVGP   131
Sakow-vsx2-pred ---MTGGTMN---HHLIDPR----TRVAAPAALSLPTSTSHVAQRS-PFAINELLGLTPSP---CEDRTSG-RQSVALSTAAAAVQS---AHVARCLSDTIMSPASVYFTKP--------SYMPTLGIHN--PMNSSPPVG----TTSLHTPPHH   123
Strpu-vsx2-pred ---MTGETLTSSTSSISLPSSHGPPRLSVPAATSPIHGTSPGHQRS-SFAIHELLGLGRQEQQKSREFIPS-RPLISPLMAAAAAGHPAMASVASCIPGFHPSTASLYFAAAKASVGYDHAALAALAMHSSFVQQARSPTG----LPPLADSRND   146
Cte-chx10 -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Tricas-vsx ------------MDQIHSSLILWCDPLCFPHRKLGLPAIRLLPFLP-NCIIIDRFRVREKRNFFVITNSSV-NTIWIEEDDSIKKYDAVFRGPPRSIRQQQQSIQLFY--------------------------NERNRHP----NATFTKIENL   111
Pehuc-chx10 -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Helro-mod -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------
Caebr-ceh10 -----------------MAVDD--MQLAASMQMSNQ--MSNSQRM--SFAIHEILG-IQGNAYLSHGYCPQ-GTFFPNQPNFMDISTCGVSGFDSRPLCGTDGLGNVSASS----------------------APLMYRMP----TSTNDVVLNV   104
Ascsu-ceh10 MSDCGRRQQSCVCACAGMSVDISASMFCGSPQISNHPAVPNAHRMGMSFGIHSLLG-LGG-ATTARDMQSG-AYICGSAPQYCHQTLFQHN--PSQLFSMEMPQGSFERGS----------------------CHDTLNQG----MARFDYSG--   122
Homsa-vsx1 ---MTG-------RDSLSDGRTSSRALVPGGSPRGS--------RPRGFAITDLLGLEAELPAPAGPGQGSGCEGPAVA----PCPGPGLDGSSLARGALPLGLGLLCGFGTQPP---AAARAPCLLLADVPFLPPRGPEPAAPLAPSRPPPALG   130
Musmu-vsx1 ---MTG-------RDGLSDARSRSRALAPGCPPTGS--------RLRSFAINDLLGLEADLPTPAEPGLRSNSGDPAEAIGSGPGPGPGLCGSCPARGALPLGLGLLCGFGAQPPSAAAAARARCLLLADLRLLPSAGPEPAVAQGPVHPPPALG   137
Xentr-vsx1 ---MTG-------RDDISEAKSKGKILAPSAGNEKSGRFHGPAMRSKGFAITDLLGLEAELQPPS-LSLPS-CEG----------PGASLGGVSLANGSLPLGLGFLCGFASQQP-----PGTTCLLPTHIPFLQPR----------ADHQYLHA   118

                                                      **:*: .* :***::* :*****:  **:*: :*.* ***************** ** ** *::*************.:***::: : ..        *****.              
Musmu-vsx2 LDTSQTASSDSEDVSSSDRKMSKSALNQTKKRKKRRHRTIFTSYQLEELEKAFNEAHYPDVYAREMLAMKTELPEDRIQVWFQNRRAKWRKREKCWGRSSVMAEYGLYGAMVRHSIPLPESILKSAKDG-IMDSCAPWLLGMHKKSLEAAAE-SG   267
Homsa-vsx2 LDTSQTASSDSEDVSSSDRKMSKSALNQTKKRKKRRHRTIFTSYQLEELEKAFNEAHYPDVYAREMLAMKTELPEDRIQVWFQNRRAKWRKREKCWGRSSVMAEYGLYGAMVRHSIPLPESILKSAKDG-IMDSCAPWLLGMHKKSLEAAAE-SG   267
Danre-vsx2 LEHNQSASSDSDDVSSSERKMSKSSLSQSKKRKKRRHRTIFTSYQLEELEKAFNEAHYPDVYAREMLAMKTELPEDRIQVWFQNRRAKWRKREKCWGRSSVMAEYGLYGAMVRHSIPLPESILKSAKDG-IMDSCAPWLLGMHKKSLETAGHQSN   285
Sakow-vsx2-pred S-MQEDDDDSSSDRNGFMSRSLMNNCKQNKKKKKRRHRTIFTSFQLEELEKAFNEAHYPDVYAREVLSLRTDLPEDRIQVWFQNRRAKWRKKEKKWGRSSVMAEYGLYGAMVRHSLPLPESILKEPEET--GDSCAPWLLGMHKKSIEAAAKLKE   275
Strpu-vsx2-pred I-LIEENHDRIFSQHSPSSVNSMG----KKKRKKRRHRTIFTSYQLDELEKSFNEAHYPDVYARELLALKTDLPEDRIQVWFQNRRAKWRKKEKCWGRSSVMAEYGLYGAMVRHSLPLPDSILKAAEE---GDSCAPWLLGMHKKSVDIPDVTGD   293
Cte-chx10 ------------------MS--------KRKKKKRRHRTIFTSYQLEELEKAFKDAHYPDVYQREVLSLKTDLPEDRIQVWFQNRRAKWRKTEKTWGKSSIMAEYGLYGAMVRHSLPLPDSIVKSADQNKPEESYAPWLLSMHKKSIEAAHKLKE   129
Tricas-vsx A-RTIRKHGQLDNSKDFSVTDGLG-SFNKKKKKKRRHRTIFTSYQLEELEKAFKDAHYPDVYAREMLSLKTDLPEDRIQVWFQNRRAKWRKTEKCWGRSTIMAEYGLYGAMVRHSLPLPETILKSAKE---NECVAPWLLGMHRKSLEAAQHLKD   261
Pehuc-chx10 ------------------------------------MRTIFTSYQLEELEKAFKDAHYPDVYAREMLSLKTDLPEDRIQVWFQNRRAKWRKTEKCWGRSTIMAEYGLYGAMVRHSLPLPETILKSAKE---NEGVAPWLLGMHRKSLEAADQLKD   116
Helro-mod ---------------------------KQSTNQPTNHRTIFTSYQQEELERSFKDAHYPDVNQREMLSIRTSLPEDRIQVWFQNRRAKWRKTEKTWGKSSIMAEYGLYGAMVRHSLPLPETILKTAKNGI-EGSCAPWLLG--------------   113
Caebr-ceh10 EPQTQVSSTTSTSSSGACATSTSSGGGKASKRKKRRHRTIFSQYQIDELEKAFQEAHYPDVYAREVLAGKTELQEDRIQVWFQNRRAKWRKTEKTWGKSTIMAEYGLYGAMVRHSLPLPETITKSAETADPQQSAAPWLLGMHKKSMEAAAHLES   259
Ascsu-ceh10 ---IASGATLGSSSEGSSTNTINTQKSNTTKRKKRRHRTIFTQFQIDELEKAFQEAHYPDMYAREVLAMKTELAEDRIQVWFQNRRAKWRKTEKTWGKSTIMAEYGLYGAMVRHSLPLPETITKSSD--NPTESAAPWLLGMHKKSLEAAAHLES   272
Homsa-vsx1 RQKRSDSVSTSDEDSQSEDRNDLKASPTLGKRKKRRHRTVFTAHQLEELEKAFSEAHYPDVYAREMLAVKTELPEDRIQVWFQNRRAKWRKREKRWGGSSVMAEYGLYGAMVRHCIPLPDSVLNSAEGG-LLGSCAPWLLGMHKKSMGMIRKPGS   284
Musmu-vsx1 SQQRSESVSTSDGDSPSEEKNDPKMSLILGKRKKRRHRTVFTAHQLEELEKAFGEAHYPDVYAREMLAAKTELPEDRIQVWFQNRRAKWRKREKRWGGSSVMAEYGLYGAMVRHCIPLPDSVLNSADS--LQGSCAPWLLGMHKKSTGMR-KPES   289
Xentr-vsx1 SDKHKENIS--DDDSLLGDKNDLKASSSQAKRKKRRHRTVFTAHQLEELEKAFNEAHYPDVYAREMLALKTELPEDRIQVWFQNRRAKWRKREKCWGRSSVMAEYGLYGAMVRHSIPLPESIINSAKNG-LVGSCAPWLLGMHKKSVDITRTVDP   270

                                                                                                                                                                            
Musmu-vsx2 RKPEVERQ-ALPKL------------------------------------------------------------------DKMEQEERA--------------PEAQAAISQEELRENSIAALRAKAQEHSTKVLGTVSG---------------   326
Homsa-vsx2 RKPEGERQ-ALPKL------------------------------------------------------------------DKMEQDERG--------------PDAQAAISQEELRENSIAVLRAKAQEHSTKVLGTVSG---------------   326
Danre-vsx2 EKSDVTQTPTNPKP------------------------------------------------------------------DEAEAEER----------------RTESPMSKEELRENSIAALRAKAQEHSAKVLGTVS----------------   342
Sakow-vsx2-pred Q-------EDD------DETLDI---------------------------------------------------------DDLENEN--------------SSTVGDR--DPEEIRSSSIAALRAKALEHSAKVLN-------------------   325
Strpu-vsx2-pred E-------KEDKIYRESKSSITK---------------------------------------------------------ETLHQQN--------------DSSMSG----ADDIRTNSIASLRAKAQEHSARLLSGNARPCTTTTGCSEAASSR   366
Cte-chx10 E-------DDDPGSPGQPEVTLP---------------------------------------------------------TRPESPH--------------ETPTGKPSLDKEEMRSESIASLRAKAVSYSAMMLHG------------------   188
Tricas-vsx QDCTNSDHEETTSMR--TEASDTSATS----------------------SQQTQQQQQPPPGHTVSG-----------GDDDQQQQHVALA----------TTQPPPYQDDPEAFRNNSIACLRAKAQEHSAKLLNHN-----------------   354
Pehuc-chx10 DNSCGSDKDEVAETDKSEESIDESKINNTVKLNAQENNNNGIGKKDGGNSREIQIQQRQIPSTTYESRYQTERTSSQQQQQQQQQQHQLLCNENLIQNERLTERTSSLPTDPEEFRNNSIACLRAKAQEHQAKLLGFTT----------------   255
Helro-mod -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   113
Caebr-ceh10 VEKCDMSDSED---------------------------------------------------------------------DEPPRPV--------------KSEYKTPRLPEAPIQTHQTLNFDTPLVSQQVHFQNAQM----------------   315
Ascsu-ceh10 GE----MDKES---------------------------------------------------------------------DADER-------------------------------------------SDGAHSPNPDE----------------   295
Homsa-vsx1 EDKLAGLWGSDHFK------------------------------------------------------------------EGSSQSE------------------SGSQRGSDKVS--PENGLEDVAIDLSSSARQETK----------------   337
Musmu-vsx1 EDKLAGLWEFDHLK------------------------------------------------------------------KGANKDE------------------DGPERGPDETTQNPENSLEDVAIDLSSSSRQETK----------------   344
Xentr-vsx1 EDMAIERSKGKSHV------------------------------------------------------------------DDFTNRH------------------SEFHRSPRQQS-NSMDISEERAIDLSSTAKQENQ----------------   324

                                                                                                      
Musmu-vsx2 --------------------------------------PDSLARNAEKPEEE------------DATEEDRPAEKLSPPQLEDMA   361
Homsa-vsx2 --------------------------------------PDSLARSTEKPEEE------------EAMDEDRPAERLSPPQLEDMA   361
Danre-vsx2 --------------------------------------SERLEHNMET-----------------TVTEEKSSEQIDAKEEEKSS   372
Sakow-vsx2-pred ----------------ESRSYDNNNEQP----------VNKHMTN--------------------KTSEVERYKQQVMEMNK---   361
Strpu-vsx2-pred DQHSSSDSHIGTGEKRDSGVWSGDDERANCSTSSPDGHAHGHAHHGQDDRRHGHRVRHGDWASGDSSSGDESHDEECDEIEVDS-   450
Cte-chx10 ---GLSHFKQHQDMVLDLGQKTNNNESLKLP-------ASECSSFDPP-----------------KDNGDEDSDTESLDLTN---   243
Tricas-vsx -----------LMMQVRS-------SDAN---------ANNLHHQ----------------------EVVN--AETSPSIF----   384
Pehuc-chx10 ----------DALMLVNSGPRRNLGCDAN---------ANSINHHHPHQSHQ------------QTTDMLNNSSDNSSSLF----   305
Helro-mod -------------------------------------------------------------------------------------   113
Caebr-ceh10 --------------------------------------IPSISSS----------------------NSLKLYHDYTNSM-----   335
Ascsu-ceh10 --------------------------------------KACMYQY----------------------DHISL-------------   307
Homsa-vsx1 ---------------------------------------KVHPGAGAQGGSN-------------STALEGPQPGKVGAT-----   365
Musmu-vsx1 ---------------------------------------KMPPGS--------------------STQL--PQPPQVGAS-----   363
Xentr-vsx1 ---------------------------------------SRVRRN----------------------SLRDSQSDLTDSEH----   344

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta wird 

die Modellnummer aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Ascsu-ceh10 // ADY46999.1 // Homeobox protein ceh-10 // •	 Ascaris suum

Caebr-ceh10 // XP_002641221.1 // CEH-10 protein // •	 Caenorhabditis briggsae

Cte-chx10 // jgi|Capca1|211682|fgenesh1_pg.C_scaffold_242000021 // •	 Capitella teleta

Danre-vsx2 // NP_571537.2 // visual system homeobox 2 // •	 Danio rerio

Helro-mod // jgi|Helro1|88135|e_gw1.62.186.1 // •	 Helobdella robusta

Homsa-vsx2 // NP_878314.1 // visual system homeobox 2 // •	 Homo sapiens

Homsa-vsx1 // NP_055403.2 // visual system homeobox 1 isoform a // •	 Homo sapiens

Musmu-vsx2 // NP_031727.1 // visual system homeobox 2 // •	 Mus musculus

Musmu-vsx1 // NP_473409.1 // visual system homeobox 1 // •	 Mus musculus

Pehuc-chx10 // XP_002425985.1 // Homeobox protein CHX10, putative // •	 Pediculus humanus corporis

Sakow-vsx2-pred // XP_002736712.1 // visual system homeobox 2-like // •	 Saccoglossus kowalevskii

Strpu-vsx2-pred // XP_781184.1 // similar to paired-like homeobox protein // •	 Strongylocentrotus 
purpuratus

Tricas-vsx // CAX64460.1 // visual system homeobox protein // •	 Tribolium castaneum

Xentr-vsx1 // NP_001093670.1 // visual system homeobox 1 // •	 Xenopus tropicalis
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Single-minded (8.12  Cte-sim)
                                                                                                               :.      **      * :*: :*      :  :.   :    :: : *    .   :   
Homsa-sim1 -------------MKEKSKNAARTRREKENSEFYELAKLLPLASAITSQVDKASIIR-LTTSYLKMRVVFPEGLGEAWGHSSRTSP-LDNVGRELGSHLLQTLDGFIFVVAPDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPADHDEMTAV   155
Musmu-sim1 -------------MKEKSKNAARTRREKENSEFYELAKLLPLPSAITSQLDKASIIR-LTTSYLKMRVVFPEGLGEAWGHTSRTSP-LDNVGRELGSHLLQTLDGFIFVVAPDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPADLDEMTAV   155
Mondo-sim-pred -------------MKEKSKNAARTRREKENSEFYELAKLLPLPSAITSQLDKASIIR-LTTSYLKMRVVFPEGLGEAWGHSTRTSP-LDNVGRELGSHLLQTLDGFIFVVAPDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPADHDEMTAV   155
Xentr-sim-pred -------------MKEKSKNAARTRREKENSEFYELAKLLPLPSAITSQLDKASIIR-LTTSYLKMRVVFPEGLGEAWGHTSRPST-LDNVGRELGSHLLQTLDGFIFVVAPDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPADHDEMTAV   155
Cte-sim -------------MKEKSKNAARTRREKENSEFFDLAKMLPLPAAITSQLDKASIIR-LTTSYLKMRTVFPDGLGDGWG--QRIIP-TAPREKELGSQILQTLDGFIFVVAPDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPADHDEMTAL   155
Musmu-sim2 -------------MKEKSKNAAKTRREKENGEFYELAKLLPLPSAITSQLDKASIIR-LTTSYLKMRAVFPEGLGDAWGQPSRTGP-LDSVAKELGSHLLQTLDGFVFVVASDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPSDHDEMTAV   155
Homsa-sim2 -----------------------------------------------------------------------------WGQPSRAGP-LDGVAKELGSHLLQTLDGFVFVVASDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPSDHDEMTAV   155
Brafl-hyp -------------MKEKSKNAARTRREKENYEFSLLAKLLPLPSAITSQLDKASIIR-LTTSYLKMRAVFPEGLGDVWGQRSSSSSAMDAIGKELGSHLLQTLDGFLFVVAPDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPADHEEMAAI   155
Sakow-sim -------------MKEKSKNAARTRREKENAEFYELAKLLPLPSAITSQLDKASIIR-LSTSYLKMRALFPEGLGDSWGHNPRPRNSYDTLVKELGSHLLQTLDGFIFVIAPDGKIIYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPADHDEMTAL   155
Pehuc-sim -------------MKEKSKNAARNRREKENAEFLELAKLLPLPSAITSQLDKASIIR-LTTSYLKMRHFFPDGLGDAWGAAPPPNNPRESSIKELGSNLLQNLDGFIFVVAPDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPHDHDEMISV   155
Achte-sim -------------MKEKSKNAARSRREKENAEFLELAKLLPLPPAITSQLDKASIIR-LTTSYLRMREVFPKGLGDSWGAAPPLPNPLESAIKELGSHLLQTLDGFVFVVAPDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGDSIYEYIDPTDHDEMAAV   155
Tricas-sim-pred -------------MKEKSKNAARSRREKENAEFIELAKLLPLPAAITSQLDKASVIR-LTTSYLKMRQVFPDGLGDAWGATPVVPNPREAPIKELGSYLLQTLDGFIFVVAPDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPADHDEMTAV   155
Dromel-sim -------------MKEKSKNAARTRREKENTEFCELAKLLPLPAAITSQLDKASVIR-LTTSYLKMRQVFPDGLGEAWGSSPAMQRG--ATIKELGSHLLQTLDGFIFVVAPDGKIMYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIFEYYHNYDQDEMNAI   155
Strpu-sim-pred -------------MKEKSKNAARTRREKENAEFFELAKLLPLPSAITTQLDKASIIR-LTTSYLKMRALFPEGLGDSWG--SRNISTLDHMTRELGAHLLQTLDGFIFVVAPDGKIIYISET-ASVHLGLSQVELTGNSIYEYIHPADHDEMTAL   155
Nemve-mod MASKGPRKSRDVQKKCKSRDAARSRRGQQNDEFAELSHQLPLPKSISSQLDRLCIMR-LTNSYIKIKRLLSTMMNQDVPNVYALNF---QESSLFDKQLLQALDGFVYVIAQDGQCLYISEN-VTYYLGLSQIEVTGNSLYKYVHPCDHEELANQ   155
Helro-mod -----------MPANKTISTIPTNERLPDSKNGLETDNILKEKCTKPSTADNDDGDRKVTDEDFSFRPFPHFATMAIHEGQSPEQWKCGSVVPIISLSSTYQLD--HASTAPEGKYFYSRIGNPTRTVAERCVAALENAKYCYLFGSGSAAMVAM   155

                                          .  :*  ::.                                          . :  .        :      :  .   :  :   * ..:   .:                        .   :: ..
Homsa-sim1 LTAHQP----YHSHFVQEYEIERSFFLRMKCVLAKR--NAGLTCGGYKVIHCSGYLKIRQYSLDMSPFDGCYQNVGLVAVGHSLPPSAVTEIKLHSNMFMFRASLDMKLIFLDSRVAELTGYEPQDLIEKTLYHHVHGCDTFHLRCAHHLLLVKG   310
Musmu-sim1 LTAHQP----YHSHFVQEYEIERSFFLRMKCVLAKR--NAGL-CGGYKVIHCSGYLKIRQYSLDMSPFDGCYQNVGLVAVGHSLPPSAVTEIKLHSNMFMFRASLDMKLIFLDSRVAELTGYEPQDLIEKTLYHHVHGCDTFHLRCAHHLLLVKG   310
Mondo-sim-pred LTAHQP----YHSHFVQEYEIERSFFLRMKCVLAKR--NAGLTCGGYKVIHCSGYLKIRQYSLDMSPFDGCYQNVGLVAVGHSLPPSAVTEIKLHSNMFMFRASLDMKLIFLDSRVAELTGYEPQDLIEKTLYHHVHGCDTFHLRCAHHLLLVKG   310
Xentr-sim-pred LTAHQP----YHSHFVQEYEIERSFFLRMKCVLAKR--NAGLTCGGYKVIHCSGYLKIRQYSLDMSPFDGCYQNVGLVAVGHSLPPSAVTEIKLHSNMFMFRASLDMKLIFLDSRVAELTGYEPQDLIEKTLYHHVHGCDTFHLRCAHHLLLVKG   310
Cte-sim LTVQQHL---AHPHLLQDYEIERSFFLRMKCVLAKR--NAGLCSGGYKVIHCSGYLKVRQYTVDMAPFEGCYQNVGLVALGHSLPSSAVTEVKLYSSMFMFRASLDLKLIFLDARVAQLTGYEPQDLIEKTLYHYIHACDILHMRYSHHMLLLKG   310
Musmu-sim2 LTAHPP----LHHHLLQEYEIERSFFLRMKCVLAKR--NAGLTCSGYKVIHCSGYLKIRQYMLDMSLYDSCYQIVGLVAVGQSLPPSAITEIKLHSNMFMFRASLDLKLIFLDSRVTELTGYEPQDLIEKTLYHHVHGCDTFHLRYAHHLLLVKG   310
Homsa-sim2 LTAHQP----LHHHLLQEYEIERSFFLRMKCVLAKR--NAGLTCSGYKVIHCSGYLKIRQYMLDMSLYDSCYQIVGLVAVGQSLPPSAITEIKLYSNMFMFRASLDLKLIFLDSRVTEVTGYEPQDLIEKTLYHHVHGCDVFHLRYAHHLLLVKG   310
Brafl-hyp LTVHQP----IHTHIMTDFELERSFFIRLKCVLAKR--NAGLTCGGYKVIHCSGYLKIKQYTMDMAPYEGCYQNIGLVAVGHSLPPSAITEIKLYSNMFMFRASLDLKLIFLDAKVAQLTGYEPQDLIEKTLYHYVHGSDIFHLRYSHHLLLMKG   310
Sakow-sim LTVHQQ----YHTHVITDFEIERSFFLRMKCVLAKR--NAGLTSGGYKVIHCSGYLKIKQYTMDIAPFDGCYQNIGLVAIGHSLPPNSITEIKMHSNMFMFRASLDLKLIFLDARVAALTGYEPQDLIEKTLYHFVHGMDILHIRYAHHTLLLKG   310
Pehuc-sim LTMHQPP--PQMTHLGQEFEMERAFFLRMKCVLAKR--NAGLTSGGYKVIHCSGYLKVKSLPMDTTSYEGCYQNAGLVAVGHSLTPSAITEIKLHTNMFMFRASLDLRLIFLDARVSNLTGYEPQDLIEKTLYHYIHGCDMLHMRISHHILLFKG   310
Achte-sim LSLQTPPVHPQIPAPQGEFELERLFFVRMKCVLAKR--NAGLTSGGYKVIHCSGYLKVQRYNVEAPPYDSCYQNLGLVAVGHSLPPSAITEIKMYSNMFMFRANMDLRLIFLDARVTNLTGYQPQDLIEKTLYHYIHASDCVQMRYSHETLLHKG   310
Tricas-sim-pred LSPTIPP-----LASQQDYESERAFFLRMKCVLAKR--NAGLTNGGYKVIHCSGYLKVKQFTASSSPYEGCYQNMGLVAVGHSLPPSAITEIKLHANMFMFRASLDLKLIFLDARVAQLTGYEPQDLIEKTLYHYIHGSDIMPMRFAHHQLLCKG   310
Dromel-sim LSLHPHIN---------QHPIEKTFFLRMKCVLAKR--NAGLTTSGFKVIHCSGYLKARIYPDRGDGQGSLIQNLGLVAVGHSLPSSAITEIKLHQNMFMFRAKLDMKLIFFDARVSQLTGYEPQDLIEKTLYQYIHAADIMAMRCSHQILLYKG   310
Strpu-sim-pred LTAHQP----YHTHLLTDYELERQFFLRMKCVLAKR--NAGLTSGGYKVIHCHGYLKIKQYTMDIAPYDGCYQNVGLVAIGHSLPPSSLTEVKLYNNMFMFRASLDMKLIFLDGKVAVLTGYEPQDLIEKTIYHFVHPMDIMHIRYAHHTLLLKG   310
Nemve-mod LGAGSK--------RVDSSDHYKSFFLRMKSTLTSRGKNVNLRASTYRVVHCTGSMKYKTIINKEGQEQ--KVPLFLVAIAVPLMFATTFEVPLDRGTFTSRHMLDMKFLQCDDRVSSLLGYTREEMIGKSWYSFHHAADLDNVLNTHKMLLTKG   310
Helro-mod CHVLKSG-----DHIICMDDVYGGTVNYMKNIITES-------------------------------------NVEATFVDATDINNIKSAIKPNTKMLWLETPTNPTLKVVDIEAASAVAHQQ----------------------PGVIVVVDN   310

                    : *::   . *. : :*: :. : . ::      ..:*                                                                                                                  
Homsa-sim1 QVTTKYYRFLAKHGGWVWVQSYATIVHNSRSSRPHCIVSVNYVLTDTEYKGLQLSLDQISASKPAFSYTSSSTPTMTDNRKGAKSRLSSSKSKSRTS-----PYPQYSG--FHTERSESDHDSQWGGSPLTDTASPQLLDPADRPGS-QHDASCA   465
Musmu-sim1 QVTTKYYRFLAKQGGWVWVQSYATIVHNSRSSRRHCIVSVNYVLTDTEYKGLQLSLDQISASKPTFSYTSSSTPTISDNRKGAKSRLSSSKSKSRTS-----PYPQYSG--FHTERSESDHDSQWGGSPLTDTASPQLLDPE-RPGS-QHELSCA   465
Mondo-sim-pred QVTTKYYRFLAKHGGWVWVQSYATIVHNSRSSRPHCIVSVNYVLTDTEYKGLQLSLDQITATKPSFSYTN-TTPTITDNRKGNKPRLSNTKSKSRTS-----PYPQYSG--FHTERSESDHDSQWGGSPLTDTASPQLLDPSERPSS-QHDASCA   465
Xentr-sim-pred QVTTKYYRFLAKHGGWVWVQSYATIVHNSRSSRPHCIVSVNYVLTDTEYKGLQLSLDQVTT-KPPFSYTS-SNPTINDSRKSSKARLSNTKSKSRTS-----PYPQYSG--FHTERSESDHESQWGGSPLTDTASPQLLDPIERPSSHQHDVSCA   465
Cte-sim QVTTKYYRFLAKDGGWVWVQSYATIVHNSRSSRPHCIVSVNYVLSDVEAKDLQLQLEQTLSKEEAAFCLQERTRTTKAARP----------RKQRRS-----PYP--------------------------------------------------   465
Musmu-sim2 QVTTKYYRLLSKLGGWVWVQSYATVVHNSRSSRPHCIVSVNYVLTDVGYKELQLSLDQVSTSKSQESWRT-TLSTSQETRKSAKPKNTKMKTKLKNQPISPTAPSKWTN--WSAARWETGEL-----------VPPQMLWLPRNSSSIQKPATLY   465
Homsa-sim2 QVTTKYYRLLSKRGGWVWVQSYATVVHNSRSSRPHCIVSVNYVLTEIEYKELQLSLEQVSTAKSQDSWRT-ALSTSQETRKLVKPKNTKMKTKLRTN---PYPPQQYSS--FQMDKLECGQLGNWRAS-----PPASAAAPPELQPHSESSDLLY   465
Brafl-hyp QVTTKYYRFMAKNGGWVWIQSYATIVHNSRSSRPHCIVSVNYVL---------------------------------------------------------------------------------------------------------------   465
Sakow-sim QVTTKYFRFLTKQGGWVWMQSSATIVHNSRSSRPHCIVSVNTVLTNSEDKELYLSMDQLEVNTLHNAYSSNSSSERSRAGKIRPTKCKSRAQKASPYS-IATASAMYEG--HLMNEYMTDRGYGQYPTCDVPVAMSGYPTIPYQEGVERYGPTML   465
Pehuc-sim QVTTKYFRFLTKDGGWVWMQSYATIVHNTRSSRPHCIVSVNYVLSDLEAKDLVINLAQL--PRNDVAAVSDHSTTSSSSSSSSSSAAPTIT---NNKSR-------------------------------------VAAAAPQQPRNVRQQPEDD   465
Achte-sim QVTTKYYRFLTKDGGWIWMQSYATVVHNTRSSRPHCIVSVNYVLGKQEGESLQLEMEQI--RKPEPLYPASVTTTQSSPTNGTTNATPTRVRHQKNKNRKSPYLYEEPNIGCLRGESVDPCLYEMNSFPLHHAAFPPVTHAPYPEMNTPNQP-SQ   465
Tricas-sim-pred QVTTKYYRFLSKGGGWVWMQSYATIVHNSRSSRPHCIVSVNYVLSDLEGKDLLLNSAQG--SLREEVPTSPKSSPKPLPKYPPSRATPQQP-----------------------------------------------------PIISPSIPDDD   465
Dromel-sim QVTTKYYRFLTKGGGWVWVQSYATLVHNSRSSREVFIVSVNYVLSEREVKDLVLNEIQTGVVKREPISPAAQAAQAAQAAQAAQAAQAAQAAQAAQAAQAAH----------------------------------VAQAVQAQVVVVPQQSVVV   465
Strpu-sim-pred QATTRYFRFLSKHGGWVWMQSAATIVHNSRSSRPHCIVSVNTVLSKMEEKELILQFDQLQAKTESNFSAVEEKTRPSKSKKKSKSSKYQPYQVQTPTQSLLYQDAMTAA--AAASEYTQARTYGQYATACEVPVPTPQLTAAYQEGLDRYNAMYS   465
Nemve-mod QSVSKYYRFMVRGGGWVWLQTKANVVYDSKTCQPQFVFCINYVLG--------------------------------------------------------------------------------------------------------------   465
Helro-mod TFMSSYFQRPLELGADVSLQSLTKYMNG-HTDVVMGSVSVND-----------------------------------------------------------------------------------------------------------------   465

                                                                                                                                                                            
Homsa-sim1 YRQFSDRSSLCYG---FALDHSRLVEERHFHTQAC-------EGGRCEAGRYFLGTPQ-------AGREPWWGSRAALPLTKASPESREAYENSMPHIASVHRIHGRGHWDEDSVVSSPDPGSASESGDRYRTEQYQSSPHEPSKIETLI-----   620
Musmu-sim1 YRQFPDRSSLCYG---FALDHSRLVEDRHFHTQAC-------EGGRCEAGRYFLGPPP-------TGRDPWWGSRAALPLTKASPESREAYENSMPHITSIHRIHGRGHWDEDSVVSSPSPGSASESGDRYRTEQYQNSPHEPSKIETLI-----   620
Mondo-sim-pred YRQYSDRTALCYG---FALDHSRLTDDRHFHTQAC-------EGGRCEAGRYFLGTPQ-------TGREPWWGSRSALPLTKSSPESREAYENSMPHITSVHRIHGRGHWDEDSVVSSPDPGSASESGDRYRAEQYQSSPHEPSKIETLI-----   620
Xentr-sim-pred YRQYPDRSGLCFG---FSIDHSRLSDDRHHHSQSC-------EGGRCEAGRYFLGSPQ-------TGRETWWGSRSVLPVPKTSPDGKDIYEATMPHIASGHRAHGRSHWEEDSVVSSPDPGSASESGDRYRTDQYQNSHHEPSKIETLI-----   620
Cte-sim -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   620
Musmu-sim2 GPPYSLPFSYHYGH--FPLDSHVFSSKKPGLPAKFGQP----QGSPCEVARFFLSTLP-------ASSECQWHCANSLVPSTSSPAKN--LSEPSPVNAARHG-----------LVPNYEAPSAAARRFCEDPARPSFPSCGHYREEPAL-----   620
Homsa-sim2 TPSYSLPFSYHYGH--FPLDSHFFSSKKPMLPAKFGQP----QGSPCEVARFFLSTMP-------ASGECQWHYANPLVPSSSSPAKN--PPEP-PANTARHS-----------LVPSYEG----------------------------------   620
Brafl-hyp -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   620
Sakow-sim PTAYGIYGDSGYS---YTGSYYGTSDPYAHCSADSMQYRTHYEDDQQQHHPYYHSNHD-------AAHAHNSSQSETLLHRMSEPQCCGQSSTLAHRNSAHVQSSVAISPTQSSTHSPHQQQQQHHHRDSQHTHQSPDVSTFSARTETVVNIDPE   620
Pehuc-sim YSDS-------------SGGLSGYEYPTWYSSIE--------------NNSYYPDLFN-------SFN-------------------------------QEGLN--------------------------SQESQRPFSS---------------   620
Achte-sim YSHSPHVAMGLLDP--ANGGFLPHYTHQRLSPLPPQVE-----STYERDDRYSMHNFA-------SFPPC----EASVISSSPDIEPDALQPLPCVIPSQQDLCNASVGYVPGAPAEPHEIIVPHVIYNTTTNSVGPFSSPSDS-----------   620
Tricas-sim-pred FSDS-------------AITYPTPEYSMFLSLPPS-------------EEPYYSPHQE-------LFYP----------------------------YSDPEIT----------------------QHHVINQSQRPFSAS--------------   620
Dromel-sim QPQCAG----------ATGQPVGPGTPVSLALSASP-----------KLDPYFEPELP-------LQPAV----TPVPPTNNSSSSSNNNNGVWHHHHVQQQQQSGSMDHDSLSYTQLYPPLNDLVVSSSSSVGGGTASSAGG------------   620
Strpu-sim-pred ASYAAGYQHNVYTDGTYAPYANSYAYPTAEAYAHCVNDRISSYRGHYSDDRYYGSTDARSYFTWSAAHGYGATDASSYADTRKSAHSCSGTENPRSAPSTSTCCNDTSDVRHLETLSQSCTSMTSPNHGVSSEHSHTVTSPAQTGSPSGVTTVSP   620
Nemve-mod -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   620
Helro-mod -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   620

                                                                                                                                                                            
Homsa-sim1 -RATQQMIKEEENRLQLRKAPSDQLASINGAGKKHSLCFANYQQPPPTGEVCHGSALANTSPCDHIQQREGKMLSPHENDYDNSPTALSRISSPNSDRISKSSLILAKDYLHSDISPHQTAGDHPTVSPNCFGSHRQYFDKHAYTLTGYALEHLY   775
Musmu-sim1 -RATQQMIKEEENRLQLRKAPPDQLASINGAGKKHSLCFANYQQPPPTGEVCHSSALASTSPCDHIQQREGKMLSPHENDYDNSPTALSRISSPSSDRITKSSLILAKDYLHSDMSPHQTAGDHPAISPN-------------------------   775
Mondo-sim-pred -RATQQMIKEEENRLQLRKAPPDQLAAINGAGKKHSLCFANYQQPQLTGEVCHGPSLANTSPCEHLQQREGKMMSPHENDYGSSPTALSRISSPNSDRISKSSLVLAKDYLHSDMSPHQTVGDHPAVSPNYYSSHRQYFDKHAYTLTGYALEHLY   775
Xentr-sim-pred -RATQQMIKEEESRIQLRKPSPDQLTTINGAGKRNSVCFANFHQPQLTGVVCRGPPLSNSSPCDHVQQRDGKILSPRDHEYENSPNALSRMSSPNSDRVSKSSVTIAKDYLHANLSPSP-AMDH-SASPNYYSSHRQYFDKHTYTFTGYALEHLY   775
Cte-sim -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   775
Musmu-sim2 -GPAKVLARRPGRARCMWESAP----EPHGPAQLPFVLLNYHRVLARRGPLGSAAPGAPEAAGSLRPRHPGPVAASAPGPPTALPGRLGHHHQRQVTRQSRSAGRPSGRSHRQAFSGSSFTPKVQQMEGRTVYARYKLIYTETTILIELRSRLLD   775
Homsa-sim2 -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   775
Brafl-hyp -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   775
Sakow-sim NKTKRYQQHADGTKMDTLIQATQQLVKEEDGKNIHSRQGQQSSPKTPSTPSTSQTSPVQVTSRNQINNTQSPSASTTNAERTAETNNSRSAYFNHMSTLHYGNDIPTALDYSKEYSKRVSSSDYLASTANQYPSNYSMYNYYNDTSKRYVVQCTE   775
Pehuc-sim --------------------------SPSSSSSIESEYQQQ--------------GPIQISNSQHHVTEHS-----------------ILDQITDHHHIYDS-YVSCG-----YNN-------NHHQTNTSPSYHHHHGHQDIKPLPSHVVP---   775
Achte-sim -------MLSESDLEGFQNGRADSPRSTSSTSSPSHHHQQHNNNNSSSKPSTSALGPVLRSSGNSHSNHYKSVITPTNLQSPTGPTDFLNSRLTKQHQFQQRNFASCSPTDSSYNDSCYYEAARQQQSHLDSSIKYALSKCDSYTDKTYCVPSSN   775
Tricas-sim-pred --------------------------SSSCSSSESELHLQN-------------------LSSNPYCNDSG---------------------LHGQHFNLSC-----------FNN-------NQQQQ------QYQLNHVGS------------   775
Dromel-sim --------------------------GSSASASSSGVYSTEMQYP------DTTTGNLYYNNNNHYYYDYDATVD-------------VATSMIRPFSANSNSCSSSSESERQLSTG------NASIVNETSPSQTTYSDLSHNFELSYFSDNS-   775
Strpu-sim-pred RAYSHDKSRQRRESDTVANSSRKFESLVHATERLVKEERHKLNSSRLNGVNTSQNEVTNTNHMGQSETRRSASSSEHSSVRKNSSSATDNRDSRDLHDISYSTRTSDLSRHTSTDYSARSTSPSRRASSLRNGHTSPPSINGTSRLTDYYSATKD   775
Nemve-mod -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   775
Helro-mod -----------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------------   775

                                                                                       
Homsa-sim1 DSETIRNY-SLGCNGSHFDVT-SHLRMQPDPAQGHKGTSVIITNGS------------------------   845
Musmu-sim1 ----------------------------------------------------------------------   845
Mondo-sim-pred DSEAIRTY-SLGCNGSHFDVT-SHLRMQQDPAQGHKGTSVIITNGS------------------------   845
Xentr-sim-pred DSESIRNY-SLGCNGTHFDVT-SHLRMQQDSAQVHKGTSVIISNGS------------------------   845
Cte-sim ----------------------------------------------------------------------   845
Musmu-sim2 FYRRCWCR-GLGRSWEMGRGT-AHS-CPRAGFHGAEHPGVNL----------------------------   845
Homsa-sim2 ----------------------------------------------------------------------   845
Brafl-hyp ----------------------------------------------------------------------   845
Sakow-sim EIQRTKSYPTMLSNGTMDDLMDSHYSNRVAHYKGQVANGYAY----------------------------   845
Pehuc-sim --------------QLGYTSVIVEPQQCHQMANEFVH---------------------------------   845
Achte-sim GTSDYSCNNAHDSVQPQYTSVIVDAQQ-YQMANGFVH---------------------------------   845
Tricas-sim-pred --------------PAGYTSVIVDTQQ-YQLANEYVH---------------------------------   845
Dromel-sim ------------SQQHQHQQQQQHLMEQQHLQYQYATW--------------------------------   845
Strpu-sim-pred SSMCYSGNTALARTSTYAAYGTSEAAIADQCRDPKEYPYFHNSSTMCDRTGLGWYANGTHLKDLHNAYAY   845
Nemve-mod ----------------------------------------------------------------------   845
Helro-mod ----------------------------------------------------------------------   845

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta wird 

die Modellnummer aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Achte-sim // BAE87099.1 // Single minded // •	 Achaearanea tepidariorum

Brafl-hyp // XP_002612587.1 // hypothetical protein BRAFLDRAFT_265033 // •	 Branchiostoma floridae

Cte-sim // jgi|Capca1|165634|estExt_Genewise1.C_40076 // •	 Capitella teleta

Dromel-sim // AAC64519.1 // single-minded protein // •	 Drosophila melanogaster

Helro-mod // jgi|Helro1|15822|fgenesh1_pg.C_scaffold_22000168 // •	 Helobdella robusta

Homsa-sim1 // AAB62395.1 // hSIM1 // •	 Homo sapiens
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Homsa-sim2 // CAA05055.1 // human SIM2 //•	  Homo sapiens

Mondo-sim-pred // XP_001367899.1 // single-minded homolog 1 // •	 Monodelphis domestica

Musmu-sim1 // AAA91201.1 // SIM1 // •	 Mus musculus

Musmu-sim2 // AAA91202.1 // SIM2 // •	 Mus musculus

Nemve-mod // jgi|Nemve1|161959|estExt_gwp.C_260085 // •	 Nematostella vectensis

Pehuc-sim // XP_002423706.1 // single-minded, putative // •	 Pediculus humanus corporis

Sakow-sim // NP_001158398.1 // single-minded homolog 1 // •	 Saccoglossus kowalevskii

Strpu-sim-pred // XP_782984.2 // similar to single-minded // •	 Strongylocentrotus purpuratus

Tricas-sim-pred // XP_967930.2 // similar to Single minded // •	 Tribolium castaneum

Xentr-sim-pred // XP_002932187.1 // single-minded homolog 1-like // •	 Xenopus tropicalis
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LIM-Homeobox (8.13  Cte-lhx2/9)
                                           *: *  *   :   .: :     *.  .       *  *   :   : * :     :*  ** *  *   :  *:   :    . *: .                     :  .   :   :       
Pdu-lhx2 PCAACGGKIIDRYYLLAV-DKQWHINCLKCADCHLPLDSTCFAKDGDIYCKEDYYRRFAARCSRCHLAISANELVMRAREHVFHIGCFTCASCAKALTTGDYFGMKDHLIYCRSHYEHLMQGAFLGSPPTGQPQDKKGSVPHLNITSFER-----   149
Cte-lhx2/9 LCAGCGEKITDRYYLQAV-ERAWHANCLRCAQCKLPLDSTCYARDGSIFCKEDYYRLFAIRCSGCHLAISANELVMKARDSVYHMNCFTCASCHKLLITGEHFGMKENLIYCRMHYEMVVQGEFYPSSMQARQKRMRTSFKHHQLRIMKSYFQLN   154
Astfa-lhx9 LCAGCGSKISDRYYLLAV-DKQWHLRCLKCCECKLALESTCFAKDGSIYCKEDYYRRFSVRCARCHLGISASEMVMRARDSVYHLSCFTCTSCNKTLTTGDHFGMRENLVYCRAHFESLVQGEYHAPPPSQKTKXMRTSFKHHQLRTMKSYFAIN   154
Taegu-lhx9 LCAGCGGKISDRYYLLAV-DKQWHLRCLKCCECKLALESTCFAKDGSIYCKEDYYRRFSVRCARCHLGISASEMVMRARESVYHLSCFTCTTCNKTLTTGDHFGMKDNLVYCRAHFESLLQGEYPPQPPSQKTKRMRTSFKHHQLRTMKSYFAIN   154
Musmu-lhx9 LCAGCGGKISDRYYLLAV-DKQWHLRCLKCCECKLALESTCFAKDGSIYCKEDYYRRFSVRCARCHLGISASEMVMRARDSVYHLSCFTCFTCNKTLTTGDHFGMKDSLVYCRAHFETLLQGEYPPQPPSQKTKRMRTSFKHHQLRTMKSYFAIN   154
Suscr-lhx9 LCAGCGGKIADRYYLLAV-DKQWHLRCLKCCECKLALESTCFAKDGSIYCKEDYYRRFSVRCARCHLGISASEMVMRARDSVYHLSCFTCSTCNKTLTTGDHFGMKDSLVYCRAHFETLLQGEYPPQPPSQKTKRMRTSFKHHQLRTMKSYFAIN   154
Xenla-lhx9 LCAGCGGKISDRYYLLAV-DKQWHLRCLKCCECKLTLESTCFAKDGSIYCKEDYYRRFSVRCARCHLGISASEMVMRARESVYHLSCFTCTTCNKTLSTGDQFGMKENLVYCRIHFELLVQGDFHQQPPSQKTKRMRTSFKHHQLRTMKSYFAIN   154
Galga-lhx2 LCAGCGGKISDRYYLLAV-DKQWHMRCLKCCECKLNLESTCFSKDGSIYCKEDYYRRFSVRCARCHLGISASEMVMRARDLVYHLNCFTCTTCNKMLTTGDHFGMKDNLVYCRLHFETLIQGEYQVHPSNQKTKRMRTSFKHHQLRTMKSYFAIN   154
Xenla-lhx2 LCAGCGGKISDRYYLLAV-DKQWHMRCLKCCECKLNLESTCFSKDGSIYCKEDYYRRFSVRCARCHLGISASEMVMRARDLVYHLNCFTCNTCNKMLTTGDHFGMKDNLVYCRLHFETLIQGEYQVHTSNQKSKRMRTSFKHHQLRTMKSYFAIN   154
Danre-lhx2 LCAGCGGKISDRYYLLAV-DKQWHMRCLKCCECKLNLESTCFSKDGSIYCKEDYYRRFSVRCARCHLGISASEMVMRARDLVYHLNCFTCTTCNKMLTTGDHFGMKDSLVYCRLHFETLIQGDFPTHSSSQKTKRMRTSFKHHQLRTMKSYFAIN   154
Tricas-apterous TCAGCGGRIQDRYYLLAV-DRQWHASCLKCCECKLPLDTTCFARDGNIYCKEDYYRMFAVRCGRCQAGISANELVMRARDSVYHLHCFSCTSCGMPLSKGDHFGMRDGLIYCRPHYELLDFCDTSDPHQPQRTKRMRTSFKHHQLRTMKTYFAIN   154
Drovir-apterous DCAGCGRQIQDRFYLSAV-EKRWHASCLQCYACRQPLERSCYSRDGNIYCKNDYYSFFGTRCSRCLASISSNELVMRARNLVFHVNCFCCTVCHTPLTKGDQYGIIDALIYCRTHYSIAREGDAASSSASSRTKRMRTSFKHHQLRTMKSYFAIN   154
Dromel-apterous DCSGCGRQIQDRFYLSAV-EKRWHASCLQCYACRQPLERSCYSRDGNIYCKNDYYSFFGTRCSRCLASISSNELVMRARNLVFHVNCFCCTVCHTPLTKGDQYGIIDALIYCRTHYSIAREGDTASSSSSSRTKRMRTSFKHHQLRTMKSYFAIN   154
Musmu-lhx6 ICSSCGLEILDRYLLKVN-NLIWHVRCLECSVCRTSLRQSCYIKNKEIYCKMDYFSRFGTKCARCGRQIYASDWVRRARGNAYHLACFACFSCKRQLSTGEEFGLVEEKVLCRIHYDTMIENLKKAASQPKPAKRARTSFTAEQLQVMQAQFAQD   154
Homsa-lhx6 ICSSCGLEILDRYLLKVN-NLIWHVRCLECSVCRTSLRQSCYIKNKEIFCKMDYFSRFGTKCARCGRQIYASDWVRRARGNAYHLACFACFSCKRQLSTGEEFGLVEEKVLCRIHYDTMIENLKRAASQPKPAKRARTSFTAEQLQVMQAQFAQD   154
Galga-lhx7 VCSSCGLEIVDKYLLKVN-DLCWHVRCLSCSVCRTSLGRSCYIKDKDIFCKLDYFRRYGTRCSRCGRHIHSTDWVRRAKGNVYHLACFACFSCKRQLSTGEEFALVEEKVLCRVHYDCMLDNLKREVNHPKPAKRARTSFTADQLQVMXAQFAQD   154
Drome-awh SCAACGEPISDRFFLEVG-GCSWHAHCLRCCMCMCPLDRSCFIRERQVYCKADYSKNFGAKCSKCCRGISASDWVRRARELVFHLACFACDQCGRQLSTGEQFALMDDRVLCKAHYLETVEGGTTSSYHKSKTKRVRTTFTEEQLQVLQANFQID   154
Caele-lim4 ICTQCQHQIQDKFFLSID-GRNYHENCLQCSTCENPLSNKCFYKDKTFYCKGCYFRTLGPKCASCDRTIQATDWVRRARNYVYHLACFSCNQCKRQLSTGEEYALQEGNLLCKQHFLELVEGDSGVSSQKAKTKRVRTTFAEDQLSVLQTYFNRD   154
Caele-ttx3 QCCLCTFAIVDKEISVVD-GKYYHNNCLRCQMCDIPFEYKCYVRDGVFLCRADHAKRYQKCCRKCEIPLNREDMVMKAKEMIFHHACFVCFICGIKLNPGDYYTMSQGHLYCHAHYNAVRSTVLCEESGSQRSKRMRTSFKHHQLRAMKTYFALN   154
Dromel-lim HCVGCGGQIHDQYILRVAPDLEWHAACLKCQECRQFLDETCFVRDGKTYCKRDYVRLFGTKCDKCGNSFSKNDFVMRAKTKIFHIECFRCSACARQLLPGDEFALRAGALYCKEDHDVLEKSSQSSLPSDGKPTRVRTVLNEKQLHTLRTCYNAN   155
Homsa-isl1 LCVGCGNQIHDQYILRVSPDLEWHAACLKCAECNQYLDETCFVRDGKTYCKRDYIRLYGIKCAKCSIGFSKNDFVMRARSKVYHIECFRCVACSRQLIPGDEFALREDGLFCRADHDVVERASLGAGKQPEKTTRVRTVLNEKQLHTLRTCYAAN   155
Homsa-isl2 MCVGCGSQIHDQFILRVSPDLEWHAACLKCAECSQYLDETCFVRDGKTYCKRDYVRLFGIKCAKCQVGFSSSDLVMRARDSVYHIECFRCSVCSRQLLPGDEFSLREHELLCRADHGLLERAAAGSPKQTEKTTRVRTVLNEKQLHTLRTCYAAN   155
Brabe-isl -------------------------ACLKCSDCNQYLDETCFVRDGKTYCKRCYVRLFGTKCAKCSLGFTKNDFVMRARNKIYHIDCFRCVACSRQLIPGDEFALREDGLFCKTDHEVLERASNNVDQDGHKPTRVRTVLNEKQLHTLRTCYAAN   130
Caele-lim7 VCAGCRLEISDRYFLRVNPNLEFHAQCLKCVQCSRPLDETAFVKNGQTYCRDDYRRLFTTRCSRCHGDFDKTDLVMRAPQNVFHLNCFACVACEKRLQTGEEFQIKNNSLYCRSDCRGLDNPDTSASKKDKQATRVRTVLNENQLKILRDCYSIN   155
Homsa-lmx1b VCEGCQRPISDRFLMRVN-ESSWHEECLQCAACQQALTTSCYFRDRKLYCKQDYQQLFAAKCSGCMEKIAPTEFVMRALECVYHLGCFCCCVCERQLRKGDEFVLKEGQLLCKGDYEKEKDLLSSVSKDPRRPKRPRTILTTQQRRAFKASFEVS   154
Homsa-lmx1a VCEGCQRVILDRFLLRLN-DSFWHEQCVQCASCKEPLETTCFYRDKKLYCKYDYEKLFAVKCGGCFEAIAPNEFVMRAQKSVYHLSCFCCCVCERQLQKGDEFVLKEGQLLCKGDYEKERELLSLVSKDHKRPKRPRTILTTQQRRAFKASFEVS   154
Mesau-lmx1a VCEGCQRVISDRFLLRLN-DSFWHEQCVQCASCKEPLETTCFYRDKKLYCKYHYEKLFAVKCGGCFEAIAPNEFVMRAQKSVYHLSCFCCCVCERQLQKGDEFVLKEGQLLCKGDYEKERELLSLVSKDHKRPKRPRTILTTQQRRAFKASFEVS   154
Caere-lim6 LCSACGCLIKDRYIYRVM-DESYHETCLRCYCCQSSLSSKCFSRHGNIYCEQDHQMLFGKRCRRCMILLSPTDIVHRVHYMYYHAQCFSCCSCQGPFNLGDEYHVFDSEVFCRNDYQAICNFGTTSEHHRKTPKRPRTILNAQQRRQFKTAFERS   154
Musmu-lhx3 MCAGCDQHILDRFILKAL-DRHWHSKCLKCSDCHVPLAERCFSRGESVYCKDDFFKRFGTKCAACQLGIPPTQVVRRAQDFVYHLHCFACVVCKRQLATGDEFYLMDSRLVCKADYETAKQR-----EAEATAKRPRTTITAKQLETLKSAYNTS   149
Danre-lhx3 VCAGCNQHIVDRFILKVL-DRHWHSKCLKCSDCQSQLADKCFSRGDSVYCKDDFFKRFGTKCAACQQGIPPTQVVRRAQDFVYHLHCFACIVCKRQLATGDEYYLMDSRLVCKADYETAKQR-----EADSTAKRPRTTITAKQLETLKNAYNNS   149
Homsa-lhx4 QCAGCNQHILDKFILKVL-DRHWHSSCLKCADCQMQLADRCFSRAGSVYCKEDFFKRFGTKCTACQQGIPPTQVVRKAQDFVYHLHCFACIICNRQLATGDEFYLMDGRLVCKEDYETAKQ------DSEAGAKRPRTTITAKQLETLKNAYKNS   148
Dromel-lim3 KCGGCHELILDRFILKVL-ERTWHAKCLQCSECHGQLNDKCFARNGQLFCKEDFFKRYGTKCSACDMGIPPTQVVRRAQDNVYHLQCFLCAMCSRTLNTGDEFYLMDRKLICKRDYEEAKAKGLYLDDGDQPNKRPRTTITAKQLETLKTAYNNS   154
Xenla-lhx1 HCAGCERPILDRFLLNVL-DRAWHVKCVQCCECKCNLTEKCFSREGKLYCKNDFFRRFGTKCAGCAQGISPSDLVRRARSKVFHLNCFTCMMCNKQLSTGEELYIIENKFVCKEDYL-------NNNDQNLGAKRPRTTIKAKQLETLKAAFAAT   147
Homsa-lhx1 HCAGCKRPILDRFLLNVL-DRAWHVKCVQCCECKCNLTEKCFSREGKLYCKNDFFRCFGTKCAGCAQGISPSDLVRRARSKVFHLNCFTCMMCNKQLSTGEELYIIENKFVCKEDYL-------SNSDQNLGAKRPRTTIKAKQLETLKAAFAAT   147
Danre-lhx5 HCAGCERPILDRFLLNVL-DRAWHAKCVQCCECNCNLTEKCFSRDGKLYCKIDFFRRFGTKCAGCLQGISPSDLVRRARSKVFHLNCFTCMVCNKQLSTGEELYVIENKFVCKEDYL-------SASEQNSCTKRPRTTIKAKQLETLKAAFVAT   147
Homsa-lhx5 HCAGCERPILDRFLLNVL-DRAWHIKCVQCCECKTNLSEKCFSREGKLYCKNDFFRRFGTKCAGCAQGISPSDLVRKARSKVFHLNCFTCMVCNKQLSTGEELYVIENKFVCKDDYL-------SSSEQNSGTKRPRTTIKAKQLETLKAAFAAT   147
Xenla-lhx5 HCAGCERPILDRFLLNVL-DRAWHVKCVQCCECKCNLTEKCFSREGKLYCKTDFFRRFGTKCAGCSLGISPSDLVRKARNKVFHLNCFTCMVCNKQLSTGEELYIIENKFVCKEDYI-------SASEQNSGTKRPRTTIKAKQLETLKAAFIAT   147
Dromel-lim1 PCAGCNKPILDKFLLNVL-ERAWHASCVRCCECLQPLTDKCFSRESKLYCRNDFFRRYGTKCSGCGQGIAPSDLVRKPRDKVFHLNCFTCCICRKQLSTGEQLYVLDNKFICKDDYLLGKAPSCGHNDDANGSKRPRTTIKAKQLEVLKTAFNQT   154

                                                             
Pdu-lhx2 --------------------------------------------   149
Cte-lhx2/9 HNPDAKDLKQLAQKTGLSKRVLQVWFQNARAKHRRNLLKQDADG   198
Astfa-lhx9 HNPDAKDLKQLAQKTGLTKRVLQVWFQNARAKFRRNVLRQENGG   198
Taegu-lhx9 HNPDAKDLKQLAQKTGLTKRVLQVWFQNARAKFRRNLLRQENGG   198
Musmu-lhx9 HNPDAKDLKQLAQKTGLTKRVLQVWFQNARAKFRRNLLRQENGG   198
Suscr-lhx9 HNPDAKDLKQLAQKTGLTKRVLQVWFQNARAKFRRNLLRQENGG   198
Xenla-lhx9 HNPDAKDLKQLAQKTGLTKRVLQVWFQNARAKFRRNLLRQENGG   198
Galga-lhx2 HNPDAKDLKQLAQKTGLTKRVLQVWFQNARAKFRRNLLRQENTG   198
Xenla-lhx2 HNPDAKDLKQLAQKTGLTKRVLQVWFQNARAKFRRNLLRQENNG   198
Danre-lhx2 HNPDAKDLKQLAQKTGLTKRVLQVWFQNARAKFRRNLLRQENTG   198
Tricas-apterous QNPDAKDLKQLAQKTGLSKRVLQVWFQNARAKWRRNIMRQEGGQ   198
Drovir-apterous HNPDAKDLKQLSQKTGLPKRVLQVWFQNARAKWRRMMMKQDGSG   198
Dromel-apterous HNPDAKDLKQLSQKTGLPKRVLQVWFQNARAKWRRMMMKQDGSG   198
Musmu-lhx6 NNPDAQTLQKLADMTGFSRRVIQVWFQNCRARHKKHTPQ-----   193
Homsa-lhx6 NNPDAQTLQKLADMTGLSRRVIQVWFQNCRARHKKHTPQ-----   193
Galga-lhx7 NNPDAQTLQKLAERTGLSRRVIQVWFQNCRARHKKHVSPNHSST   198
Drome-awh SNPDGQDLERIASVTGLSKRVTQVWFQNSRARQKKHIHAGKNKI   198
Caele-lim4 SNPDGADLEKIASMTGLSKRVTQVWFQNSRARQKKWHQKSEGDN   198
Caele-ttx3 HNPDAKDLKQLAAKTNLTKRVLQVWFQNARAKYRRELHDGGRSS   198
Dromel-lim PRPDALMKEQLVEMTSLSPRVIRVWFQNKRCKDKKKTIQMKLQM   199
Homsa-isl1 PRPDALMKEQLVEMTGLSPRVIRVWFQNKRCKDKKRSIMMK-QL   198
Homsa-isl2 PRPDALMKEQLVEMTGLSPRVIRVWFQNKRCKDKKKSILMK-QL   198
Brabe-isl PRPDALMKEQLVEMTGLSPRVIRVWFQNKRCKDKKKSILMK-QM   173
Caele-lim7 SRPDATLKERLVEMTGLSARVIRVWFQNKRCKDKKRQIQITENR   199
Homsa-lmx1b SKPCRKVRETLAAETGLSVRVVQVWFQNQRAKMKKLARRHQQQQ   198
Homsa-lmx1a SKPCRKVRETLAAETGLSVRVVQVWFQNQRAKMKKLARRQQQQQ   198
Mesau-lmx1a SKPCRKVRETLAAETGLSVRVVQVWFQNQRAKMKKLARRQQQQQ   198
Caere-lim6 SKPSRKVREQLANETGLSVRVVQVWFQNQRAKIKKMNKKDSDST   198
Musmu-lhx3 PKPARHVREQLSSETGLDMRVVQVWFQNRRAKEKRLKKDAGRQ-   192
Danre-lhx3 PKPARHVREQLSTETGLDMRVVQVWFQNRRAKEKRLKKDAGRQ-   192
Homsa-lhx4 PKPARHVREQLSSETGLDMRVVQVWFQNRRAKEKRLKKDAGRH-   191
Dromel-lim3 PKPARHVREQLSQDTGLDMRVVQVWFQNRRAKEKRLKKDAGRT-   197
Xenla-lhx1 PKPTRHIREQLAQETGLNMRVIQVWFQNRRSKERRMKQLSALGA   191
Homsa-lhx1 PKPTRHIREQLAQETGLNMRVIQVWFQNRRSKERRMKQLSALGA   191
Danre-lhx5 PKPTRHIREQLAQETGLNMRVIQVWFQNRRSKERRMKQLSALGA   191
Homsa-lhx5 PKPTRHIREQLAQETGLNMRVIQVWFQNRRSKERRMKQLSALGA   191
Xenla-lhx5 PKPTRHIREQLAQETGLNMRVIQVWFQNRRSKERRMKQLSALGA   191
Dromel-lim1 PKPTRHIREQLAKETGLPMRVIQVWFQNKRSKERRMKQITSMG-   197

Es folgt eine Auflistung der Abkürzungen im Alignment verwendeter Gene verschiedener 

Organismen, den Zugangsnummern und dem Namen in der Datenbank des NCBI oder die 

Zugangsnummern für Modelle in der Datenbank des JGI sowie der Artname. Für C. teleta wird 

die Modellnummer aufgeführt, im Alignment aber die eigene Sequenz verwendet.

Astfa-lhx9 // A2I8Z7.1 // LIM/homeobox protein Lhx9 // •	 Astyanax fasciatus

Brabe-isl // D3Y295 // LIM-homeodomain transcription factor islet protein // •	 Branchiostoma belcheri

Caele-lim4 // Q23380 // Lim domain family protein 4 // •	 Caenorhabditis elegans

Caele-lim7 // Q94160 // CeLIM-7 // •	 Caenorhabditis elegans 

Caele-ttx3 // AAB97099.1 // putative transcription factor TTX-3 // •	 Caenorhabditis elegans

Caere-lim6 // C8YUF4 // LIM-6 // •	 Caenorhabditis remanei

Cte-lhx2/9 // jgi|Capca1|73387|gw1.495.26.1 // •	 Capitella teleta

Danre-lhx2 // AAI62549.1 // LIM homeobox 2 // •	 Danio rerio 

Danre-lhx3 // Q90421 // LIM/homeobox protein Lhx3 // •	 Danio rerio

Danre-lhx5 // P52889 // LIM/homeobox protein Lhx5 // •	 Danio rerio

Drome-awh // Q8IRC7 // LIM/homeobox protein Awh // •	 Drosophila melanogaster

Dromel-apterous // P29673 // Protein apterous // •	 Drosophila melanogaster

Dromel-lim // P92031 // LIM homeobox protein // •	 Drosophila melanogaster

Dromel-lim1 // Q9V472 // DLim1 // •	 Drosophila melanogaster
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Dromel-lim3 // Q9VJ02 // Lim3, isoform A // •	 Drosophila melanogaster

Drovir-apterous // XP_002059906.1 // apterous // •	 Drosophila virilis 

Galga-lhx2 // NP_990220.1 // LIM/homeobox protein Lhx2 // •	 Gallus gallus 

Galga-lhx7 // Q1PSV3 // LIM homeodomain protein // •	 Gallus gallus

Homsa-lhx6 // Q9UPM6 // LIM/homeobox protein Lhx6 // •	 Homo sapiens

Homsa-isl1 // P61371 // Insulin gene enhancer protein ISL-1 // •	 Homo sapiens

Homsa-isl2 // Q96A47 // Insulin gene enhancer protein ISL-2 // •	 Homo sapiens

Homsal-lhx1 // P48742 // LIM/homeobox protein Lhx1 // •	 Homo sapiens

Homsa-lhx4 // Q969G2 // LIM/homeobox protein Lhx4 // •	 Homo sapiens

Homsa-lhx5 // Q9H2C1 // LIM/homeobox protein Lhx5 // •	 Homo sapiens

Homsa-lmx1a // Q8TE12 // LIM homeobox transcription factor 1-alpha //•	  Homo sapiens 

Homsa-lmx1b // O60663 // LIM homeobox transcription factor 1-beta // •	 Homo sapiens 

Mesau-lmx1a // Q04650 // LIM homeobox transcription factor 1-alpha // •	 Mesocricetus auratus 

Musmu-lhx3 // P50481 // LIM/homeobox protein Lhx3 // •	 Mus musculus

Musmu-lhx6 // Q9R1R0 // LIM/homeobox protein Lhx6 // •	 Mus musculus

Musmus-lhx9 // AAD22008.1 // LIM homeobox protein 9 // •	 Mus musculus

Pdu-lhx2 // ABO93218.1 // Lhx2 // •	 Platynereis dumerilii

Suscr-lhx9 // AAO85392.1 // LIM-homeobox protein 9 // •	 Sus scrofa

Taegu-lhx9 // NP_001185656.1 // LIM homeobox 9 // •	 Taeniopygia guttata

Tricas-apterous // NP_001139388.1 // apterous // •	 Tribolium castaneum 

Xenla-lhx1 // P29674 // LIM/homeobox protein Lhx1 // •	 Xenopus laevis

Xenla-lhx2 // NP_001167469.1 // LIM homeobox 2 // •	 Xenopus laevis 

Xenla-lhx5 // P37137 // LIM/homeobox protein Lhx5 // •	 Xenopus laevis

Xenla-lhx9 // ACJ65031.1 // LHX9 // •	 Xenopus laevis 
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8.14  Abkürzungsverzeichnis

°C			   Grad Celsius

a			   Auge

Abb			   Abbildung

ATP			   Adenosintriphosphat

ap			   Photorezeptorzelle Adultauge

AP			   Alkaline Phosphatase

AS			   Aminosäuren

B x T x H		  Breite x Tiefe x Höhe

bb			   Basalkörper

bp			   Basenpaare

BSA			   Bovines Serumalbumin

cDNA			   komplementäre DNA

ci			   Cilien 

clo			   ciliäre Organe

cLSM			   Konfokales Laser-Scanning-Mikroskop 

C-Terminus		  Carboxy-Terminus

CTP			   Cytidintriphosphat

cu			   Kutikula

Dig-UTP		  Digoxygenin-Uridintriphosphat

DIK			   Differentialinterferenzkontrast

DNA			   Desoxyribonukleinsäure

dNTP			   Desoxynukleotid-Triphosphate

DTT			   Dithiothreitol

EMBL			  European Molecular Biology Laboratory

EtBr			   Ethidiumbromid

Fluo-UTP		  Fluorescein-Uridintriphosphat

g			   Gehirn

ga			   Ganglion

GPCR			   G-Protein-gekoppelter Rezeptor

GTP			   Guanosintriphosphat

h			   Stunden
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hln			   Hauptlängsnervenstrang

IUPAC			  International Union of Pure and Applied Chemistry

JGI			   DOE Joint Genome Institute

km			   Kommissur

kn			   Konnektiv

l			   Liter

LB-Medium		  Lysogeny Broth-Medium

lp			   Photorezeptorzelle Larvalauge

ma			   mikrovilläre Ausläufer

MFPL			   Max F. Perutz Laboratories

mi			   Mitochondrien

min			   Minuten

ml			   Milliliter

mM			   millimolar

MPI			   Max-Planck-Institut

mRNA			  Boten-RNA 

mu			   Mundöffnung		

mv			   Mikrovilli

NCBI			   National Center for Biotechnology

nep			   Nephridien

nM			   nanomolar

nm			   Nanometer

no			   Nuchalorgan

N-Terminus		  Amino-Terminus

nt			   Neurotroch

nu			   Zellkern

p			   Pinnulus

pc			   Pigmentzelle

PCR			   Polymerase-Kettenreaktion

pers			   persönliche

pb			   Pharyngealbulbus

pk			   Perikaryen

pl			   elektronendunkle Plättchen
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POD			   Peroxidase

prc			   Photorezeptorzelle

prc cy			   Cytoplasma Photorezeptorzelle

PSEDN		  Pax-Six-Eyes absent-Dachshund-Netzwerk

pt			   Prototroch

ptc			   Zellen des Prototrochs

pv			   Pigmentvesikel

RACE			  rapid amplification of cDNA-ends

rae			   Rhabdom des Adultauges

rd			   Radiolus

RDGN			  retinal determination genes-Netzwerk

rer			   Raues Endoplasmatisches Retikulum

rle			   Rhabdom des Larvalauges

RNA			   Ribonukleinsäure

rpm			   Umdrehungen pro Minute

RT			   Raumtemperatur

sc cy			   Cytoplasma des Zellkörpers

sc v			   intrazelluläre Vakuole

sec			   Sekunden

sk			   Schlundkonnektiv

smc			   Submikrovilläre Zisternen

sn			   Seitennerven

suc			   Stützzelle

tt			   Telotroch

UTP			   Uridintriphosphat

UV			   Ultraviolett

vn			   ventrales Nervensystem

wclo			   weitere ciliäre Organe

WMISH		  Whole mount in situ-Hybridisierung

µg			   Mikrogramm

μm			   Mikrometer

μM			   mikromolar

l			   Wellenlänge
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Organismen

Achte			   Achaearanea tepidariorum

Aedae			   Aedes aegypti

Anoga			  Anopheles gambiae

Apime			  Apis mellifera

Aplca			   Aplysia californica

Ascsu			   Ascaris suum

Astfa			   Astyanax fasciatus

Bosta			   Bos taurus

Brabe			   Branchiostoma belcheri

Brafel			   Branchiostoma floridae

Caebr			   Caenorhabditis briggsae

Caele			   Caenorhabditis elegans

Caere			   Caenorhabditis remanei

Canfa			   Canis familiaris

Challo			  Chalinula loosanoffi

Chlaf			   Chlamys farreri

Cioni			   Ciona intestinalis

Clara			   Cladonema radiatum

Cte			   Capitella teleta

Cupsa			   Cupiennius salei

Danre			   Danio rerio

Daphp			  Daphnia pulex

Dicdi			   Dictyostelium discoideum

Dorop			   Doryteuthis opalescens

Dromel		  Drosophila melanogaster

Drovir			   Drosophila virilis

Dugja			   Dugesia japonica

Eupsc			   Euprymna scolopes

Eurco			   Eurythoe complanata

Fugru			   Fugu rubripes

Galga			   Gallus gallus



Appendix	 151

Geocy			   Geodia cydonium

Habur			   Haplochromis burtoni

Homam		  Homarus americanus

Homsa			  Homo sapiens

Limpo			  Limulus polyphemus

Lolfo			   Loligo forbesi

Lotgi			   Lottia gigantea

Lymst			   Lymnaea stagnalis

Mesau			  Mesocricetus auratus

Mizye			   Mizuhopecten yessoensis

Mondo			  Monodelphis domestica

Musdo			  Musca domestica

Musmu		  Mus musculus

Myted			   Mytilus edulis

Neare			   Neanthes arenaceodentata

Nemve			  Nematostella vectensis

Octdo			   Octopus dofleini

Oikdi			   Oikopleura dioica

Ovar			   Ovis aries

Paliv			   Paracentrotus lividus

Patye			   Patinopecten yessoensis

Pdu			   Platynereis dumerilii

Pehuc			   Pediculus humanus corporis

Petma			   Petromyzon marinus

Plepa			   Plexippus paykulli

Podca			   Podocoryne carnea

Podoc			   Podocoryne carnea

Ratno			   Rattus norvegicus

Sakow			  Saccoglossus kowalevskii

Schja			   Schistosoma japonicum

Schma			  Schistosoma mansoni

Schme			  Schmidtea mediterranea

Sepof			   Sepia officinalis
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Strdr			   Strongylocentrotus droebachiensis

Strpu			   Strongylocentrotus purpuratus

Suscr			   Sus scrofa

Taegu			   Taeniopygia guttata

Todpa			   Todarodes pacificus

Tricas			   Tribolium castaneum

Utast			   Uta stansburiana

Xenla			   Xenopus laevis

Xentr			   Xenopus tropicalis




