Anhang 114

Anhang

Al Genstruktur von pld1 und pld2 aus Schlafmohnkeimlingen

Gelb markiert, Sequenzunterschiede in der codierenden Region, die keine Anderung in der Aminosaure
bewirken; violett markiert, Sequenzunterschiede in der codierenden Region, die eine Anderung in der
Aminosaure bewirken; blau, Intronbereich; griin markiert, Start-Codon; rot markiert, Stopp-Codon.

mRNApl1d1 1 GCTCAGATTTCTCTCCATGGAACTCTACATGTTACGATCTTTGAAGCAAATTCAATT 60
mRNAp 1d2 1 GCTCAGATTTCTCTCCATGGAACTCTACATGTTACGATCTTTGAAGCGAATTCAATT 60
gDNApldl 1 GCTCAGATTTCTCTCCATGGAACTCTACATGTTACGATCTTTGAAGCAAATTCAATT 60
gDNApld2 1 GCTCAGATTTCTCTCCATGGAACTCTACATGTTACGATCTTTGAAGCGAATTCAATT 60

mRNApId1 61 TCTCATCCTGATAGGAAAACTGGTGGTGCTCCTAAGTTCTTTAGGAAGCTTGTGGAAAAC 120
mRNAp 1d2 61 TCTCATCCTGATAGGAAAACTGGTGGTGCTCCTAAGTTCTTTAGGAAGCTTGTGGAAAAC 120
gDNApldl 61 TCTCATCCTGATAGGAAAACTGGTGGTGCTCCTAAGTTCTTTAGGAAGCTTGTGGAAAAC 120
gDNApl1d2 61 TCTCATCCTGATAGGAAAACTGGTGGTGCTCCTAAGTTCTTTAGGAAGCTTGTGGAAAAC 120

mRNApl1d1 121 ATCGAGGAGACAGTTGGATTTGGCAAAGGAGCTAGTATGCTTTATGCCTCAGTTGATCTC 180
mRNAp1d2 121 ATCGAGGAGACAGTTGGATTTGGCAAAGGAGCTAGTATGCTTTATGCCTCAGTTGATCTC 180
gDNApldl 121 ATCGAGGAGACAGTTGGATTTGGCAAAGGAGCTAGTATGCTTTATGCCTCAGTTGATCTC 180
gDNApld2 121 ATCGAGGAGACAGTTGGATTTGGCAAAGGAGCTAGTATGCTTTATGCCTCAGTTGATCTC 180

mRNApld1 181 GATAAGGCTAGAGTTGGAAGGACCAGAATCATAAAAGATGAACCTGTCAACCCTAAGTGG 240
mRNAp 1d2 181 GATAAGGCTAGAGTTGGAAGGACCAGAATCATAAAAGATGAACCTGTCAACCCTAAGTGG 240
gDNApldl 181 GATAAGGCTAGAGTTGGAAGGACCAGAATCATAAAAGATGAACCTGTCAACCCTAAGTGG 240
gDNApld2 181 GATAAGGCTAGAGTTGGAAGGACCAGAATCATAAAAGATGAACCTGTCAACCCTAAGTGG 240

mRNApl1d1 241 TATGAGTCTTTTCACATCTACTGTGCCCATATGGCTGCTAATGTCATCTTCACTGTCAAA 300
mRNAp1d2 241 TACGAGTCTTTTCACATCTACTGTGCCCATATGGCTGCTAATGTCATCTTCACTGTCAAA 300
gDNApldl 241 TATGAGTCTTTTCACATCTACTGTGCCCATATGGCTGCTAATGTCATCTTCACTGTCAAA 300
gDNApld2 241 TACGAGTCTTTTCACATCTACTGTGCCCATATGGCTGCTAATGTCATCTTCACTGTCAAA 300

mRNApldl 301 GATGATAATCCCATTGGAGCAACTCTGATTGGAAGAGCTTATGTTCCTATTGACHAAGTT 360
mRNAp 1d2 301 GATGATAATCCCATTGGAGCAACTCTGATTGGAAGAGCTTATGTTCCTATTGACRBAAGTT 360
gDNApldl 301 GATGATAATCCCATTGGAGCAACTCTGATTGGAAGAGCTTATGTTCCTATTGACHAAGTT 360
gDNApld2 301 GATGATAATCCCATTGGAGCAACTCTGATTGGAAGAGCTTATGTTCCTATTGACBAAGTT 360

mRNApldl 361 CTAAGTGGGGAAGAAGTGGATGAATGGGTCGAGGTGGTAGATBAGGAGCGTAATCCTGTG 420
mRNAp 1d2 361 CTAAGTGGGGAAGAAGTGGATGAATGGGTCGAGGTGGTAGATBAGGAGCGTAATCCTGTG 420
gDNApldl 361 CTAAGTGGGGAAGAAGTGGATGAATGGGTCGAGGTGGTAGATBAGGAGCGTAATCCTGTG 420
gDNApl1d2 361 CTAAGTGGGGAAGAAGTGGATGAATGGGTCGAGGTGGTAGATBAGGAGCGTAATCCTGTG 420

mRNApldl 421 CAAGGTGGTTGTAAGATCCACGTGAAGCTGCAATATTTTGATGTTGGTCAAGACAAGAAT 480
mRNAp1d2 421 CAAGGTGGTTGTAAGATCCACGTGAAGCTGCAATATTTTGATGTTGGTCAAGACAAGAAT 480
gDNApldl 421 CAAGGTGGTTGTAAGATCCACGTGAAGCTGCAATATTTTGATGTTGGTCAAGACAAGAAT 480
gDNApld2 421 CAAGGTGGTTGTAAGATCCACGTGAAGCTGCAATATTTTGATGTTGGTCAAGACAAGAAT 480

mRNApldl 481 TGGGCTCGGGGAATTAGAAGCGCCAAATTTCCTGGAGTTCCTTACACATTCTTCACCCAG 540
mRNApld2 481 TGGGCTCGGGGAATTAGAAGCGCCAAATTTCCTGGAGTTCCTTACACATTCTTCACCCAG 540
gDNApldl 481 TGGGCTCGGGGAATTAGAAGCGCCAAATTTCCTGGAGTTCCTTACACATTCTTCACCCAG 540
gDNApld2 481 TGGGCTCGGGGAATTAGAAGCGCCAAATTTCCTGGAGTTCCTTACACATTCTTCACCCAG 540

mRNApl1d1l 541 AGAACAGGATGCAAAGTTTCTCTATATCAAGATGCTCACGTCCCAGATAACTTTATTCCC 600
mRNAp1d2 541 AGAACAGGATGCAAAGTTTCTCTATATCAAGATGCTCACGTCCCAGATAACTTTATTCCC 600
gDNApldl 541 AGAACAGGATGCAAAGTTTCTCTATATCAAGATGCTCACGTCCCAGATAACTTTATTCCC 600
gDNApld2 541 AGAACAGGATGCAAAGTTTCTCTATATCAAGATGCTCACGTCCCAGATAACTTTATTCCC 600

mRNApldl 601 AAAATCCCTCTTGCTGGAGGCAAGATTTACGAGCCTGCCAGATGTTGGGAGGATATATTT 660
mRNAp1d2 601 AAAATCCCTCTTGCTGGAGGCAAGATTTACGAGCCTGCCAGATGTTGGGAGGATATATTT 660
gDNApldl 601 AAAATCCCTCTTGCTGGAGGCAAGATTTACGAGCCTGCCAGATGTTGGGAGGATATATTT 660
gDNApld2 601 AAAATCCCTCTTGCTGGAGGCAAGATTTACGAGCCTGCCAGATGTTGGGAGGATATATTT 660
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GATGCAATCAGTAATGCGAAACACATGATTTACATTACTGGGTGGTCTGTGTACACTGAA
GATGCAATCAGTAATGCGAAACACATGATTTACATTACTGGATGGTCTGTGTACACTGAA
GATGCAATCAGTAATGCGAAACACATGATTTACATTACTGGGTGGTCTGTGTACACTGAA
GATGCAATCAGTAATGCGAAACACATGATTTACATTACTGGATGGTCTGTGTACACTGAA

GTCGTTTTGATAAGGGACTCTAGAAGGCAAAAACCTGGTGGGGACATCACTCTTGGAGAG
GTCGTTTTGATAAGGGACTCTAGAAGGCAAAAACCTGGTGGGGACATTACCCTTGGAGAG
GTCGTTTTGATAAGGGACTCTAGAAGGCAAAAACCTGGTGGGGACATCACTCTTGGAGAG
GTCGTTTTGATAAGGGACTCTAGAAGGCAAAAACCTGGTGGGGACATTACCCTTGGAGAG

TTGCTTAAGAAAAAGGCTGATGAAGGTGTTAGGGTCCTTATGCTTGTATGGGATGACAGA
TTGCTTAAGAAAAAGGCTGATGAAGGTGTTAGGGTCCTTATGCTTGTATGGGATGACAGA
TTGCTTAAGAAAAAGGCTGATGAAGGTGTTAGGGTCCTTATGCTTGTATGGGATGACAGA
TTGCTTAAGAAAAAGGCTGATGAAGGTGTTAGGGTCCTTATGCTTGTATGGGATGACAGA

ACCTCTGTGGGTTTATTGAAAAAAGATGGATTGATGGCTACCCATGACGAAGACACTTTT
ACCTCCGTGGGTTTATTGAAAAAAGATGGATTGATGGCTACTCATGACGAAGACACTTTT
ACCTCTGTGGGTTTATTGAAAAAAGATGGATTGATGGCTACCCATGACGAAGACACTTTT
ACCTCCGTGGGTTTATTGAAAAAAGATGGATTGATGGCTACTCATGACGAAGACACTTTT

AATTACTTCCAAGGTACACAGGTGAACTGTGTCTTGTGTCCCCGTAATCCTGATGATGGA
AATTACTTCCAAGGTACACAGGTGAACTGTGTCTTGTGTCCCCGTAACCCTGATGATGGA
AATTACTTCCAAGGTACACAGGTGAACTGTGTCTTGTGTCCCCGTAATCCTGATGATGGA
AATTACTTCCAAGGTACACAGGTGAACTGTGTCTTGTGTCCCCGTAACCCTGATGATGGA

GGCAGCTTCATTCAGGATTTACAGATCTCAACTATGTTCACTCATCACCAGAAGATTGTT
GGCAGCTTTATTCAGGATTTACAGATCTCAACTATGTTCACTCATCACCAGAAGATCGTG
GGCAGCTTCATTCAGGATTTACAGATCTCAACTATGTTCACTCATCACCAGAAGATTGTT
GGCAGCTTTATTCAGGATTTACAGATCTCAACTATGTTCACTCATCACCAGAAGATCGTG

GTCACGGATAGTGCAATGCCCAGTGHEAGGATCABAACAGAGGAGAATTGTGAGTTTTGTT
GTCACGGATAGTGCAATGCCCAGTGEAGGATC CAGAGGAGAATAGTGAGTTTTGTT
GTCACGGATAGTGCAATGCCCAGTGHEAGGATCABAACAGAGGAGAATTGTGAGTTTTGTT
GTCACGGATAGTGCAATGCCCAGTGEAGGATC CAGAGGAGAATAGTGAGTTTTGTT

GGGGGTATTGATCTCTGCGATGGAAGATATGATACTCAGTTCCATTCTCTTTTTAGAACC
GGGGGTATTGATCTCTGCGATGGAAGATATGATACTCAGTTCCATTCTCTTTTTAGAACC
GGGGGTATTGATCTCTGCGATGGAAGATATGATACTCAGTTCCATTCTCTTTTTAGAACC
GGGGGTATTGATCTCTGCGATGGAAGATATGATACTCAGTTCCATTCTCTTTTTAGAACC

TTGGATACTGCCCATCATGATGATTTCCATCAACCTAACTTCACTGGTGGTGCAATTACT
TTGGACACTGCTCACCATGATGATTTCCATCAACCTAACTTCACTGGTGGTGCAATTACT
TTGGATACTGCCCATCATGATGATTTCCATCAACCTAACTTCACTGGTGGTGCAATTACT
TTGGACACTGCTCACCATGATGATTTCCATCAACCTAACTTCACTGGTGGTGCAATTACT

AAAGGTGGGCCCAGGGAGCCTTGGCATGATATCCACTCCGTTTAGAAGGACCCATTGCT
AAAGGTGGGCCCAGGGAGCCTTGGCATGATATTCATTCTBGTCTAGAAGGACCCATTGCT
AAAGGTGGGCCCAGGGAGCCTTGGCATGATATCCACTCCGTTTAGAAGGACCCATTGCT
AAAGGTGGGCCCAGGGAGCCTTGGCATGATATTCATTCT@GTCTAGAAGGACCCATTGCT

TGGGATGTCCTTTTCAATTTTGAACAGAGGTGGAGGAAACAGGGTGGGAAAGACATTCTT
TGGGATGTACTTTTCAATTTTGAACAGAGGTGGAGGAAACAGGGTGGGAAAGACATTCTG
TGGGATGTCCTTTTCAATTTTGAACAGAGGTGGAGGAAACAGGGTGGGAAAGACATTCTT
TGGGATGTACTTTTCAATTTTGAACAGAGGTGGAGGAAACAGGGTGGGAAAGACATTCTG

GTCAACTTGAGAGAGCTTTCTGAGATTATTATTCCTCCCTCCCCCGTTACGTTCTCTGAA
GTCAACTTGAGAGAGCTTTCTGAGATAATTATTCCTCCCTCTCCTGTCACGTTCTCCGAA
GTCAACTTGAGAGAGCTTTCTGAGATTATTATTCCTCCCTCCCCCGTTACGTTCTCTGAA
GTCAACTTGAGAGAGCTTTCTGAGATAATTATTCCTCCCTCTCCTGTCACGTTCTCCGAA

GACCCAGAATCATGGAACGTTCAGTTGTTCAGATCCATTGATGGTGGGGCTGCTTTTGGA
GACCCAGAATCATGGAATGTTCAATTATTCAGATCCATTGATGGTGGTGCTGCCTTTGGA
GACCCAGAATCATGGAACGTTCAGTTGTTCAGATCCATTGATGGTGGGGCTGCTTTTGGA
GACCCAGAATCATGGAATGTTCAATTATTCAGATCCATTGATGGTGGTGCTGCCTTTGGA

TTCCCTGATTCACCTGAGGATGCAGCCAAAGCTGGGCTTGTTAGTGGAAAAGACAACATC
TTCCCTGATTCACCAGAGGATGCAGCCAAAGCTGGGCTTGTTAGTGGAAAAGACAACATC
TTCCCTGATTCACCTGAGGATGCAGCCAAAGCTGGGCTTGTTAGTGGAAAAGACAACATC
TTCCCTGATTCACCAGAGGATGCAGCCAAAGCTGGGCTTGTTAGTGGAAAAGACAACATC
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ATCGACCGCAGCATTCAGGATGCTTATATTAATGCCATTCGAAGAGCAAAGGACTTCATT
ATCGACCGCAGCATTCAGGATGCTTATATTAATGCCATTCGAAGAGCAAAGGACTTCATT
ATCGACCGCAGCATTCAGGATGCTTATATTAATGCCATTCGAAGAGCAAAGGACTTCATT
ATCGACCGCAGCATTCAGGATGCTTATATTAATGCCATTCGAAGAGCAAAGGACTTCATT

TACATAGAAAATCAGTATTTCCTCGGAAGTTCATACGGTTGGAAAGCAGANIGGCATTAAG
TACATTGAAAATCAGTATTTTCTGGGAAGTTCATACGGTTGGAAAGCAGABGGCATTAAG
TACATAGAAAATCAGTATTTCCTCGGAAGTTCATACGGTTGGAAAGCAGANIGGCATTAAG
TACATTGAAAATCAGTATTTTCTGGGAAGTTCATACGGTTGGAAAGCAGABGGCATTAAG

CCTGAGGAAATAAACGCTCTGCATCTTATTCCCAAGGAACTCTCACTAAAAATTGTTAGC
CCAGAGGAAATAAATGCTCTGCATCTTATTCCCAAGGAACTCTCACTAAAAATTGTTAGC
CCTGAGGAAATAAACGCTCTGCATCTTATTCCCAAGGAACTCTCACTAAAAATTGTTAGC
CCAGAGGAAATAAATGCTCTGCATCTTATTCCCAAGGAACTCTCACTAAAAATTGTTAGC

AAGATTEBBIGCTGGTGAGAGGTTTACTGTCTATGTCGTTGTTCCGATGTGGCCAGAGGGT
AAGATTEIBGCTGGTGAGAGGTTTACTGTTTATGTTGTTGTTCCAATGTGGCCAGAGGGT
AAGATTEBBBIGCTGGTGAGAGGTTTACTGTCTATGTCGTTGTTCCGATGTGGCCAGAGGGT
AAGATTEIBGCTGGTGAGAGGTTTACTGTTTATGTTGTTGTTCCAATGTGGCCAGAGGGT

ATCCCAGAGAGTGCATCAGTTCAGGCGATATTAGATTGGCAGAGGAGGACTTGGGACATG
ATCCCAGAGAGTGCATCAGTTCAGGCGATATTAGATTGGCAGAGGAGGACTTGGGACATG
ATCCCAGAGAGTGCATCAGTTCAGGCGATATTAGATTGGCAGAGGAGGACTTGGGACATG
ATCCCAGAGAGTGCATCAGTTCAGGCGATATTAGATTGGCAGAGGAGGACTTGGGACATG

ATGTACGCTGACATCACTCAAGCTCTTAAAGCTAAAGGGRTTGTTGCTGACCCTAGGGAC
ATGTACGCTGACATCACTCAAGCTCTTAAAGCTAAAGGGETTGTAGCTGACCCTAGGGAC
ATGTACGCTGACATCACTCAAGCTCTTAAAGCTAAAGGGRTTGTTGCTGACCCTAGGGAC
ATGTACGCTGACATCACTCAAGCTCTTAAAGCTAAAGGGHTTGTAGCTGACCCTAGGGAC

TACTTGACATTCTTCTGTCTCGGTAATCGAGAGGTGAAGAAAGAAGGAGAGTATGTACCA
TATTTGACATTCTTCTGTCTCGGTAATCGAGAGGTGAAGAAAGAAGGAGAGTATGTACCA
TACTTGACATTCTTCTGTCTCGGTAATCGAGAGGTGAAGAAAGAAGGAGAGTATGTACCA
TATTTGACATTCTTCTGTCTCGGTAATCGAGAGGTGAAGAAAGAAGGAGAGTATGTACCA

TCAGAAACTCCAGACCCTGATACGGATTATAGTAGAGCTCAGGRGGCTCGACGATTCATG
TCAGAAACTCCAGACCCTGATACAGATTATAGTAGAGCTCAGGHGGCTCGACGATTCATG
TCAGAAACTCCAGACCCTGATACGGATTATAGTAGAGCTCAGGEBGGCTCGACGATTCATG
TCAGAAACTCCAGACCCTGATACAGATTATAGTAGAGCTCAGGHGGCTCGACGATTCATG

ATCTACGTTCACACCAAGATGATGAT === ———————mmm oo
ATCTACGTTCACACCAAGATGATGAT ——— === == ———m oo mmmemmm oo
ATCTACGTTCACACCAAGATGATGATAGGTACGTATGACGGCTTTAGTGATTTCGTTTAT
ATCTACGTTCACACCAAGATGATGATAGGTACGTATGACGGCTTTAGAGATTTCTTTTAT

TAGCTTGAATTAGCATTTTCTGAAATCTTTCTTCTTAGATTGGGAATATAGATTAGTGGT
TAGCTTGAATTAGCATCTTCTGAAATCTTTCTT-TTAGACTGGGAATATAGATTAGTGGT

TTAAATGTTAATTTACAACTTGATCTGGTAACTCTAGACGTGCATAGTTTGGTCTAAATC
TTAAATGTTAATTTAAAACTTGATCTGGTAACTCTAGACGTACATGGTTTGGTCTAAATC

AGGAGTCAAGACTCCAATGTTCTTCCCAAGTCTTAACA-GTTAACATGTTTAGAAAACTC
AGGAGTCATGAATCCAATTTTCTTCCCAAGTCTTAACACGTTTACTCATTTAGAAAACCC

TGTAAACTAGGTGTCATTGCCATTGCTGAGGTGTCCCAACCCCTGTCTTACATGTTAGTC
TGCAAACTAGGCGTCGTTGCTGTTGGTGAGGTGTCCCAACCCCTGCGTAACATGTTAGTC

AAAAAAATGGAACTTGTGCTTTGATGTTGTAGTTCAATCATGCCGGAAACTAAATACTCA
GACAAAATTGAACTTGTGCTTTGATGTTGTAGTTCAATCATGCCGGAAACTAAATACTCA
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--------------------------- AGTTGACGATGAATACATAATCATTGGATCAGC
--------------------------- AGTTGATGATGAATACATAATCATTGGATCAGC
TGTTGGATTTATTTTGCCTGCTTTTACAGTTGACGATGAATACATAATCATTGGATCAGC
TTTTGGATTTATTTTGCCTGCTTTTACAGTTGATGATGAATACATAATCATTGGATCAGC

TAACATCAATGAGAGATCAATGAATGGTGCAAGGGATTCTGAAATTGCCATGGGAGGTTA
CAACATCAACGAGAGATCAATGAATGGTGCAAGAGATTCTGAAATTGCCATGGGAGGTTA
TAACATCAATGAGAGATCAATGAATGGTGCAAGGGATTCTGAAATTGCCATGGGAGGTTA
CAACATCAACGAGAGATCAATGAATGGTGCAAGAGATTCTGAAATTGCCATGGGAGGTTA

CCAACCTCATCACCTAGCTCACAGAGAACCAGCAACGGGTCAAATCCACGGATTCCGTAT
CCAACCTCATCACCTAGCTCACAGAGAACCAGCAACGGGTCAAATCCACGGATTCCGTAT
CCAACCTCATCACCTAGCTCACAGAGAACCAGCAACGGGTCAAATCCACGGATTCCGTAT
CCAACCTCATCACCTAGCTCACAGAGAACCAGCAACGGGTCAAATCCACGGATTCCGTAT

GGCATTATGGTATGAACATCTTGGCATGCTCGATGAAGTTTTCCTCCATCCTAACAGCGA
GGCATTATGGTATGAACATCTTGGCATGCTGGATGAAGTTTTCCTCCATCCCAACAGTGA
GGCATTATGGTATGAACATCTTGGCATGCTCGATGAAGTTTTCCTCCATCCTAACAGCGA
GGCATTATGGTATGAACATCTTGGCATGCTGGATGAAGTTTTCCTCCATCCCAACAGTGA

GGAATGTGTGCAAAAGGTGAACAGGATCGCTGATAAATACTGGGATCTTTACTCGAGTGA
GGAATGTGTGCAAAAGGTGAACAGGATCGCTGATAAATACTGGGATCTGTACTCGAGCGA
GGAATGTGTGCAAAAGGTGAACAGGATCGCTGATAAATACTGGGATCTTTACTCGAGTGA
GGAATGTGTGCAAAAGGTGAACAGGATCGCTGATAAATACTGGGATCTGTACTCGAGCGA

TTCTCTTGAACGTGATCTACCTGGACACCTCCTTAGGTACCCAATTGGAATCACTGAAAA
TTCTCTTGAACGTGATCTACCTGGACACCTCCTCAGGTACCCAATCGGAATCACTGAAAA
TTCTCTTGAACGTGATCTACCTGGACACCTCCTTAGGTACCCAATTGGAATCACTGAAAA
TTCTCTTGAACGTGATCTACCTGGACACCTCCTCAGGTACCCAATCGGAATCACTGAAAA

TGGAGATGTTACTGEBGTTGCCCGGTCATGAGTTCTTCCCCGACACTAAAGCTAGAGTACT
TGGAGATGTGACTGHGTTGCCAGGTCATGAGTTCTTCCCCGACACTAAAGCACGTGTTCT
TGGAGATGTTACTGBGTTGCCCGGTCATGAGTTCTTCCCCGACACTAAAGCTAGAGTACT
TGGAGATGTGACTGHGTTGCCAGGTCATGAGTTCTTCCCCGACACTAAAGCACGTGTTCT

TGGTGBCAAGTCTGATTACCTTCCTCCTATTCTCACAAC
TGGTGCECAAGTCGGATTACCTTCCTCCAATTCTCACTACA
TGGTGBCAAGTCTGATTACCTTCCTCCTATTCTCACAAC
TGGTCRCAAGTCGGATTACCTTCCTCCAATTCTCACTACA|
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A2 Primarstruktur und Sekundarstrukturvorhersage fur die 2 PLD-Isoenzyme aus
Schlafmohn

Gelb markiert, Sequenzunterschiede; tirkis markiert, Cystein-Reste; rot, HXKxXxXDxxxxxxGSxN
(katalytische Motive); grau markiert, Asn-Glykosylierungsstelle NFTG; PHD
Sekundarstrukturvorhersage, profile network prediction Heidelberg fiir alle Reste mit einer

durchschnittlichen Genauigkeit von > 82 %; H, Helix; E, Faltblatt; L, Loop (andere Strukturelemente); .,
keine Vorhersage (Rel < 5); Rel, Wahrscheinlichkeitsfaktor (0 flir gering bzw. 9 fiir hoch).

PHDMohn1 [N. .[353.0.E3S5SSS. MUNNNNNNNNNNNE. .. _(EEGE- - - - - LLLLLLLLMEEEEEE]

Mohnl 1 MAQISLHGTLHVTIFEANSISHPDRKTGGAPKFFRKLVENIEETVGFGKGASMLYASVDL 60

Mohn2 1 MAQISLHGTLHVTIFEANSISHPDRKTGGAPKFFRKLVENIEETVGFGKGASMLYASVDL 60

PHDMohn2 [N. .EE.]. EE=SEEs . MUNNNNNNNNNNNE . . . (GEGE. . . . MEEEEEEE (EEEEEE
PHDMohnl ....... (EEEMNL L L L L L R EEEMEMMNEEEEEEEEMLLLLLNEEEEEEEENERES

Mohnl 61 DKARVGRTRIIKDEPVNPKWYESFHI1YCAHMAANVIFTVKDDNPIGATLIGRAYVPIDKY 120

Mohn2 61 DKARVGRTRIIKDEPVNPKWYESFHI1YCAHMAANVIFTVKDDNPIGATLIGRAYVPIDQV 120

PHDMohn2 ....... EEEJMLLLLL L[S EEEEE/MEEEEEEEERL L L L LMEEEEEEE|R.
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Anhang 121

A3 Multiples Alignment der Primarstrukturen der Mohn-PLD-Isoenzyme mit
pflanzlichen PLDs des a-Typs mittels Clustal W

Blau, identische und &hnliche Aminosauren; schwarz, Sequenzunterschiede; gelb markiert, Cystein-Reste;
rot markiert, HXKxxxxDxxxxxxGSxN (katalytische Motive); griin, B-Faltblatter der C2-Doméne (Zheng
et al., 2000); CBL, Ca®-Bindeloop; violett markiert, fiir Ca®-Bindung verantwortliche saure
Aminosduren; dunkelgrin markiert, mogliche PIP,-Bindungsmotive KxxxXRXRK bzw. RXRxxxxK.
Species-Kurzformen: Arath, Arabidopsis thaliana; Braol, Brassica oleracea; Crapl, Craterostigma
plantagineum; Lyces, Lycopersicon esculentum; Nicta, Nicotiana tabacum; Orysa, Oryza sativa; Papso,
Papaver somniferum; Pimbr, Pimpinella brachycarpa; Ricco, Ricinus communis; Vigun, Vigna unguiculata;
Zeama, Zea mays.
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A4 Aminosaurezusammensetzung von PLD1 und PLD2 aus Schlafmohn

Aminosaure Mohn-PLD1 Mohn-PLD2

Alanin 53 (6,52 %) 53 (6,52 %)
Cystein 10 (1,23 %) 9 (1,11 %)
Asparaginsaure 64 (7,87 %) 63 (7,75 %)
Glutaminséure 49 (6,03 %) 52 (6,40 %)
Phenylalanin 37 (4,55 %) 37 (4,55 %)
Glycin 65 (8,00 %) 64 (7,87 %)
Histidin 27 (3,32 %) 27 (3,32 %)
Isoleucin 62 (7,63 %) 63 (7,75 %)
Lysin 44 (5,41 %) 43 (5,29 %)
Leucin 55 (6,77 %) 54 (6,64 %)
Methionin 18 (2,21 %) 19 (2,34 %)
Asparagin 27 (3,32 %) 27 (3,32 %)
Prolin 45 (5,54 %) 45 (5,54 %)
Glutamin 29 (3,57 %) 28 (3,44 %)
Arginin 45 (5,54 %) 46 (5,66 %)
Serin 45 (5,54 %) 45 (5,54 %)
Threonin 39 (4,80 %) 39 (4,80 %)
Valin 54 (6,64 %) 54 (6,64 %)
Tryptophan 16 (1,97 %) 16 (1,97 %)
Tyrosin 29 (3,57 %) 29 (3,57 %)
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A5 Vergleich der Hydrophobizitatsprofile

Vergleich der Hydrophobizititsprofile der Mohn-PLD-Isoenzyme

Scan-window size = 15
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A6 Primarstruktur und Sekundarstrukturvorhersage von Kohl-PLD2

Tirkis markiert, Cystein-Reste; rot, HxXKxxxxDxxxxxxGSxN (katalytische Motive); PHD
Sekundarstrukturvorhersage, profile network prediction Heidelberg fiir alle Reste mit einer
durchschnittlichen Genauigkeit von > 82 %; H, Helix; E, Faltblatt; L, Loop (andere Strukturelemente); .,
keine Vorhersage (Rel < 5); Rel, Wahrscheinlichkeitsfaktor (0 fiir gering bzw. 9 flir hoch).

Kohl-PLD2 1 MAQHLLHGTLHATIYEVDALHTGGLRSAGFLGKIISNVEETIGFGKGETQLYATIDLQKA 60
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Kohl-PLD2 721 LWYEHLGMLDETFLDPSSLECIEKVNRIADKYWDFYSSESLEHDLPGHLLRYPISVDNEG 780

| || L DL e LLLLLLLLLLL
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