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7.3 Abkilirzungsverzeichnis

Abb. Abbildung

Accession No (engl.), Zugangsnummer

AMT-Linie transgene Arabidopsis-Linie mit einem antisense MTase-Gen
AT Adenin-Thymin

bp Basenpaar

bzw. beziehungsweise

ca. zirka

Camv cauliflower mosaic virus (engl.); Blumenkohlmosaikvirus
cDNA complementary DNA (engl.); Bezeichnung fiur die einzel- bzw.

doppelstrangige DNA-Kopie eines RNA-Molekiils
CG Cytosin-Guanin

Cluster (engl.); Gruppe; Bezeichnung fiir die Integration von mehreren
Genkopien in einem Lokus

CMT Chromomethyltransferase

2,4-D Dichlorphenoxyséaure

DDBJ DNA Data Bank of Japan

DNA Desoxyribonucleic acid (engl.); Desoxyribonukleinséure
Dnmtl DNA-Methyltransferase 1 aus der Maus

Dnmt2 DNA-Methyltransferase 2 aus der Maus

Dnmt3 DNA-Methyltransferase 3 aus der Maus

dsRNA double-stranded RNA (engl.); doppelstrangige RNA

E. coli Escherichia coli (lat.)

EMBL European Molecular Biology Laboratory

HPT Hygromycinphosphotransferase

IR inverted repeat (engl); invertierte Sequenzwiederholungen
iIRNA interfering RNA (engl.); stérende RNA

Mascl Methyltransferase 1 aus Ascobolus

MET1 Methyltransferase 1 aus Arabidopsis
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MIP

MRNA
MS
Mtase
SN
NIR
NOS
NPT-II
OCs
PCR
pH

PTGS

REED

RIP

RNA
RNAI
RNase
SIRNA
SAM

T-DNA

TGS

VIGS

methylation induced premeiotically processes (engl.); Methylierungen
von Sequenzwiederholungen wéahrend der sexuellen Phase in
Ascobolus immersus

messenger RNA (engl.); Boten-RNA

Murashige-Skoog

Methyltransferase

steht fiir ein beliebiges Nuckleotid

Nitritreduktasegen aus Tabak

Nopalinsynthase

Neomycinphosphotransferase

Oktopinsynthase

Polymerase Chain Reaction (engl.); Polymerase-Kettenreaktion

negativ dekadischer Logarithmus der Wasserstoffionenkonzentration

post-transcriptional gene silencing (engl.); Geninaktivierung nach der
Transkription

reduced expression of endogenous duplications (engl.); reduzierte
Expression, hervorgerufen durch die Verdoppelung eines endogenen
Gens

repeat-induced point mutation (engl.), durch Sequenzwiederholungen
induzierte Punktmutationen in Neurospora crassa

Ribonucleid acid (engl.); Ribonukleinsaure

RNA-Inferference (engl.); durch spezifische dsRNAs induziertes PTGS
Ribonuklease

smal interfering RNA (engl.); kleine stérende RNA
S-Adenosyl-L-Methionin

transferred DNA (engl.); von einem Ti-Plasmid (tumor-inducing)
stammende DANN,welche ins planzliche Genom integriert werden
kann

transcriptinal gene silencing (engl.); Geninaktivierung auf
transkriptioneller Ebene resultiert in einer starken Verminderung bis

hin zu keiner detektierbaren Transkription

virus-induced gene silencing (engl.); durch Viren induzierte
Geninaktivierung
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