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7 ANHANG: SEQUENZIERUNG DER GENE REPLACEMENT-
MUTANTEN

Der Bereich des gene replacement-Konstruktes (von Hpa | —Nhel, s. 2.11.9.1) ist
grau hinterlegt. Im Bereich der durch homologe Rekombination verdnderten Plasmide ist
die Schriftfarbe rot. Ebenso die Nukleotide komplementér zu den verwendeten Primern
G14 (5') und G18 (3').

7.1 CpHO1 von G23#G4

5 1. GGGATCCCAACCCACT GCCACT GCCGAGT AGGCT TCACGT GAACACACT GCACCATCTCCAT
CGCCATCGCCATCGCCATCGCCATCACTAAGT TATCTCCATCATCATCCGCATCTCATTTCCCAC
ATGATGCGCT GAAT GCCGCT GCTGCTGCAGGGAGCCCTAAGT TAACGAAT TCGCTTCACATCGTIC
ACCATCAATCGT GTCTCAATTTGCATCAAGGACTCACCTTTTGGAGCCTTTGAAGT TTGEGT TGC
TTTTGI GECGCTCCCAGEGTCCGTTGGT TTCGTI CCACT TGTCTGCGCCACTCGGTCACCTTTTCT

GGAGTGT TTTGCAACCACT TGAATTTGCCGECCTGTCGTATCGECGAGCGCTTTTTCAGI TTCGT G
GGTGGGTGEGTGAGT TAAGT TTGT TTCAGCGGT TTGEGAGGGT TGI TTTGCGAGT TGGGAGAGGT T
TCEGAGI TGAARGGAGGT TGAGT TTTTTATTTTTTGCGAATTTGTGTTAGAAGGAGCTGGTTTTG

TGTGGAGGT TCTGGAT GATGGCTAT GECGEGT AGGEGAGCT TGGEGT TGEEGET TGAAGEGEGT CGECC
GCGCCTGI TGT GEGAGCGEEEECCGAGAGAAAAGT GTGAT TCAGAAT GGGCCCAGT AGAGCGCCGAC
GICGECCCATTTTTGGT CGAGGAT TTCCCAGAAAGT GGATCTTCGGAGCTCGAATGT GTTTGGGA
GGATTTTAGGGT TTGGAGT TGAGGECT CCGAGCACT TCGACGAGCTCGT TCTCTGT GAGAGCCAGC
TCGGT TGCCCCT GAGAAGT CGAAGAGCCGT CCGEGAGAGAAGAAGEEGT TTGT GGAGGAGATGCG
GI'TTGT GGCCATGAAGT TGCACACCAGGEGAT CAGT CGAAGGAGEEEGAGAAGGAGECTGATGT GC
AGCCGGET GCGACAGT GGAAGCCT CCGATACCCGGT TACATAAAGT TTCT TGT GGAWAGCAAGAAG
GI TTATGACACTATGAAGACAATTGT TGAGAAGGECGTCTCATCCTTCTTGTGAGT TCCATCTTCA
CATCATGCTTGCATCTTCTCT TTGAGGGAGT TCAAACCATTCAGATCAGCT TCTCAAAATTGT GG
AGATTGCATGGTAACATGT TTGTAGCATGEECCGATAAT TGECTGATTCGATTTTTGCATGACT G
CARATGAGTATTTTAGGAATACCGGACT TGAGCGAT CAGCCAGGT TGECTAAGGACCT TGAGT GG
TTTGCAAGCCAAGGT CACGAAAT TCCAGAARCT GGGCCT GATGGAATCACATACGCAAATCTCTT
GACGGAATTGTCTGAGT CAGATGT TCCGECGT TCATCTGCCACTTTTACAACGI TTACTTTGCTC
ATTCAGCTGGTGECCCCT TCATTCEGAAACAGGT TTGTAATGATTTGTAGCAACTCTGGT TATGC
TGCATTTAGCCTTATTTCAAGGAACATGT GCCAGGATGCGT TCTCCTTTTGI TCTGCTTTTATTG
CTGCATTTTCCTGGT TAGAACAGGT TTAGT TGGGAGI TTTCTTTCTTGCTCGCATTTTTTACATA
AAATAAGATTGAGCATGACTTTTTGTTATTTTGAAATTGGCAGAGAT TTGAATAGATGATTCAAA
CTCTGT TATTATTACAAAAGT CGCGAATTTCACTYTAGAACATCTTAGGATGGAGGATAATTGAC
AATCGTACATCAGAGTI TGTTCTTCTTTTTTCTACTCATGACCAATATTTTATATGIGITCCTCTG
TTGAAATGACGT GGTCATGCTATGTATCTACTCATAACCT TARAATCGT GATTTGT GAGTACAGG
TTGCACAGCAAAT CCTAGAT GECAGCGAGCTGGAGT TTTACAAGT GGGATGECGAGCTCTCCGAG
CTTCTGGGT GCAGT GAAAGKAAACCT GAACAAAGT TGCCGAGGTI TAGI TGT TTTTCTGI TCTCAG
TTAGI TACTAAGGCGCAATTACCCATTTTAGAGT GATGT TTGT TACMCGAT TGGT TTCAAAAACC
GGGGACTTTCCGCTCAAGCCAGT CCACAATTTTGTAGCCCATGCATGCCGATTCTGCTCACAGCA
TTCGTTATTGGGATCCCTTGGATGAAAGECGAGT TGAAGT TTATTAAGT TTCTCTGCATTTTAATA
GCTAGCATGGT CATAACCATTCGAAGTACAGTGCATAATTTTCATCATTATTTGICCAACTTTCT
TCGITTTGTCAACTGCTTGGACTAGACAAGGGT TTCCTTTGTATGGTTTGATCATAGAATTAATG
TAAATTGCTTGCATTGI TCCAGGAAT GGACACGAGAGCAGAAAGACCATTGTCTAAAGGAGACT G
AGAACTCATTCAAGTACTCTGGECAAGATCT TGCGCCTGATTGT CTCAGCATAATAAATATCTCCC
TAGTATACCTATCCATAGI TTCATACCACTAGAAGAT TTGGTATGGEGEGT GTGCAGI CCAAAAGAC
TTTTATTCTGTAATTTTTGGECGT TAGT AGGGAAACCAAAAT GAGGTAAACTACAACGCATCTT
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7.2 CpHO1 von G23#C1

5 1: CCCAACCCACT GCCACT GCGAGTAGCCTTCACGT GAACACACT GCACCATCTCCATCGCCA
TCGCCATCGCCATCGCCATCACTAAGT TATCTCCATCATCATCCGCATCTCATTTCCCACATGAT
GCGCTGAAT GCCGCT GCTGCT GCAGGGAGCCCT AAGT TAACGAAT TCCCT TCACATCGT CACCAT
CAATCGTGT CTCAATTTGCATCAAGGACTCACCT TTTGGAGCCTTTGAAGT TTGEGT TCCTTTTG
TGECCCTCGCAGGGT CEGT TGGT TTCGT CCACT TGT CTGCGCCACT CGGTCACCT TTTCTGGAGT
GITTTGCAACCACTTGAATTTGCCGCCTGTCGTATCGEGGAGCECTTTTTCAGI TTCGTGEGT GG
GIGGGTGAGT TAAGT TTGT TTCAGCGGT TTCEGAGEGT TGT TTTGGAGT TGGGAGAGGT TTGEGA
GITGAAGCGAGGTTGAGT TTTTTATTTTTTGGGAATTTGTGT TAGAAGGACCTGGTTTTGTGT GG
AGGT TCTGGATGATGGCTAT GECGGT AGGEGAGCT TGGEGT TGEEGET TGAAGGEEGT CGECCGCECC
TGT TGT GCGRAGCCGEEECGAGAGAAAAGT GT GATTCAGAAT GEECCGAGT AGAGCGCCGACGT CGEG
CCCATTTTTGGTCGAGGATTTCGCAGAAAGT GGATCT TCGGAGCTCGAATGT GT TTGGGAGGAT T
TTAGSGTTTGGAGT TGAGGECT CCGAGCACT TCGACGAGCT CGT TCTCTGT GAGAGCCAGCT CGGT
TGCCCCTGAGAAGT CGAAGAGCCGT CCCERAGAGAAGAAGEEGT TTGTGGAGGAGAYCCGGTTTG
TGGECCATGAAGT TGCACACCAGGGAT CAGT CGAAGGAGEEEGAGAAGGAGECT GATGT GCAGCCG
GI'GGGACAGT GGAAGCCTCCGATACCCGGT TACATAAAGT TTCTTGT GGATAGCAAGAAGCECTTA
TGACMCTATGGAGACAATTGT TGAGAAGGCGT CTCATCCTTCTTGTGAGT TCCATCTTCACATCA
TGCTTGCATCTTCCCT TTGAGGGAGT TCAAACCAT TCAGATCAGCT TCTCAAAAT TGT GGAGAGT
GCATGGTAACATGI TTGTAGCATGEGCCCGATGAT TGECTGATTGGAT TTTTGCATGACT GCAGAT
GAGTATTTTAGGAATACCGGACT TGAGCGAT CAGCCAGAT TGECTAAGGACCTTGAGTGGTTTGC
AAGCCAAGGT CACGAAAT TCCAGAAGCT GGGECCTGATGGAAT CACATACCCAAATCTCTTGACGG
AATTGTCTGAGT CAGATGT TCCGECGT TCATCTGCCACTTTTACAACGT TTACTTTGCTCATTCA
GCTGGTGECCCCTTCAT TGCGAAACAGGT TTGTAATGATTTGTAGCAACT CTGGT TATGCTGCAT
TTAGCCTTATTTCAAGGAACATGTGCCAGGATGCGI TCTGCTTTTGTTCTGCTTTTATTGCTGCA
TTTTCCTGGTI TAGAACAGGT TTAGT TGCGAGT TTTCTTTCTTGCTCGCATTTTTTACATAAAATA
AGATTGAGCATGACTTTTTGTTATTTTGAAAT TCECAGAGATTTGAATAGATGATTCAAACTCTG
TTATTATTACAAAAGT CGCGAAT TTCACTCTAGAACAT CTTAGGATGGAGGATAATTGACAATCG
TACATCAGAGITGITCTTCTTTTTTCTACTCATGACCAATATTTTATATGTGT TCCTCTGI TGAA
ATGACGTGGTCATGCTATGTATCTACT CATAACCT TAGAATCGT GATTTGT GAGT ACAGGT TGCA
CAGCAAAT CCTAGAT GGCAGCGAGCTGGAGT TTTACAAGT GGGAT GGCGAGCTCTCCGAGCTTCT
GGGTGCAGT GAAAGTAAACCTGAACCAAAGT TGCCGAGGT TAGITGT TTTTCTGT TCTCAGI TAG
TTAYTAAAGCSCAATTACCCATTTTAGAGTGATGT TTGI TACMCGATTGT TTTCAAAAMCCGGEEG
ACTTTCCGCTCAAGCCAGT CCACAATTTTGTAGCCCATGCATGCCGAT TCTGCTCACAGCATTCG
TTATTGEGATCTCTTGGATGAAAGCGAGT TGAAGT TTATTAAGT TTCTCTGCATTTTAATAGCTA
GCATGGTCATAACCATTCGAAGTACAGTGCATAATTTTCATCATTATTTGTCCAACTTTCTTCGT
TTTGTCAACTGCTTGGACTAGACAAGGGT TTGCTTTGTATGGT TTGATCATAGAATTAATGTAAA
TTGCTTGCATTGI TCCAGGAAT GGACACGAGAGCAGAAAGACCAT TGT CTAAAGGAGACTGAGAA
CTCATTCAAGTACTCTGECAAGATCTTGCGCCTGAT TGTCTCAGCATAATAAATATCTCCCTAGT
ATACCTATCCATAGT TTCATACCACTAGAAGAT TTGGTATGGEGGT GTGCAGT CCAAAAGACTTTT
ATTCTGTAATTTTTGGECGT TAGT AGGGAAACCAAAAT GAGGTAAACTACAACGCATCTTAATCAC
TAGT GCCECCGCCT GCAGGT CGACCAT AT GGGAGAGCT CCCAACGCGT TGGATGCATAGCT TGAG
TATTCTATAGTG 2608
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