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A Zusammenfassung

Die Verwendung von Rhizospharenbakterien, die ddsnzgiche Wachstum stimulieren
(PGPR:plant growth promoting rhizobacterig, ist ein neuartiger und 6kologischer Ansatz,
um die landwirtschaftliche Produktivitdt beim Anbawon Nutzpflanzen zu erhéhen. In
mehreren Studien konnte inzwischen gezeigt werdass die Kolonisierung von Wurzeln
durch nichtpathogene Rhizospharenbakterien zu eembbhten Abwehrkapazitat gegen
verschiedene Pflanzenpathogene fihren kann. Dih¥éaeirkung vorArabidopsis thaliana
mit verschiedenen Rhizospharenbakterien und déeorum-Sensingignalen N-Acyl-
Homoserinlacton wurde in der vorliegenden Arbeteusucht.

Die Interaktion der wurzelassoziierten Bakter&arratia liquefaciend1G1 (bildet BHL und
HHL) und Serratia liquefaciensViG44 (AHL-negative Mutante von MG1) mirabidopsis
thaliana wurde in einem axenischen System analysiert. Rikiisierung vorArabidopsis-
Wurzeln durch die beideBerratiaStamme l6ste in der Pflanze eine wachstumsstineumieze
Wirkung und eine systemische Resistenz gegen daetpaéihogenen Stamiseudomonas
syringaepv. tomato DC3000 aus. Ein direkter Einfluss der vBerratialiquefaciensMG1
gebildeten AHLs auf diese beiden Effekte konntehingezeigt werden. Die Ergebnisse der
Transkriptanalyse wiesen sowohl auf einen von $fabzre (z. B. durch Expression
verschiedener PR-Proteine) als auch auf einen asmdnsaure und Ethylen (z. B. durch
Expression von HEL, PDF1.2 und LOX2) abhangigem&ligansduktionsweg hin, der zu
einer erhdhten systemischen Resisten&raibidopsis thaliandlhrte. Der Einflu3 der AHLs
auf eine induzierte systemische Resistenz gegehogate konnte durch Versuche mit
Tomatenpflanzen nachgewiesen werden (Schuheggat, 2006). InArabidopsis thaliana
konnte diese erhthte systemische Resistenz nachkajgn von HHL an Wurzeln nicht
bestatigt werden.

Die vor allem von gramnegativen Bakterien gebildegfriorum-Sensingignale N-Acyl-L-
Homoserinlactone ermoglichen den Mikroorganismeriéngigkeit von der Dichte ihrer
Zellpopulation eine Regulation der Genexpressiosh® ist nur sehr wenig dartber bekannt,
auf welche Art und Weise Pflanzen auf diese badteri Signale reagieren. Aufgrund von
Versuchen in dieser Arbeit konnte gezeigt werdassdaler Kontakt voArabidopsis thaliana
Wurzeln mit N-Hexanoyl-DL-Homoserinlacton (HHL) zdeutlichen Anderungen auf
Transkriptebene in Wurzeln und Blattern fihrt. kestndere wurden Gene, die im
Zusammenhang mit pflanzlichem Zellwachstum stemach Behandlung der Wurzeln mit

HHL differentiell transkribiert. Hierzu zahlten ua. Proteine der Expansinfamilie,
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Arabinogalactan-Proteine und Gene des pflanzlidhermonsystems. Insbesondere die zwei
Phytohormone Auxin und Cytokinin spielen in der\ioklung von Wurzeln und Blattern
eine wichtige Rolle. Die Genexpressionsanalysebeejyae Aktivierung verschiedener auxin-
und eine Reprimierung cytokininabhéngiger Gene. v@oden z. B. in Blattern sechs
verschiedene Typ-Arabidopsis-Respondgegulatoren (ARR3, ARR4, ARR5, ARRS6,
ARR7 und ARR15), von denen bekannt ist, dass stkdrSignaltransduktion von Cytokinin
involviert sind, zu allen getesteten Zeitpunktegngikant reprimiert. Die Inokulation der
Wurzeln mit den kurzkettigen AHLs N-Butanoyl-DL-Haserinlacton (BHL) und N-
Hexanoyl-DL-Homoserinlacton  fihrte  auerdem  zu rineErh6éhung  des
Wurzellangenwachstums. Die Bestimmung der Pflan@enbnkonzentrationen in Wurzeln
und Blattern ergab eine Veradnderung des Auxin:Ggiokv/erhaltnisses in Richtung eines
hoheren Auxinlevels. Dieses veranderte Auxin:CyiokiVerhaltnis sowie die Expression
zahlreicher Gene des pflanzlichen Hormonsystemsntetin eine Ursache fur die
wachstumsstimulierende Wirkung durch kurzkettigel Aldein.

Zusammenfassend lasst sich daher sagen, dass idékt€uorum-Sensingignale zu
Veranderungen auf hormoneller und GenexpressioesEb fihren, die einen
wachstumsstimulierenden Effekt in der Pflanze aesi) aber keinen Einfluss auf eine
induzierte systemische ResistenAnmabidopsishaben.



Summary VIl

Summary

The use of plant growth promoting rhizobacteria PFiR} is a novel and ecological approach
to increase agricultural productivity of crop pkn€Colonization of roots by nonpathogenic
rhizobacteria has been shown to induce an enhatefedsive capacity against diverse plant
pathogens. | studied the interaction Afabidopsis thalianawith rhizobacteria and their
quorum sensing signals N-Acyl-L-homoserinelactai#dsLs).

Axenic cultures with the root associated bact&earatia liquefaciendG1 (produces BHL
and HHL) andSerratia liquefaciendviG44 (AHL negative mutant of strain MG1) were
tested. Colonization dkrabidopsisroots bySerratia liquefacien1G1 and MG44 elicited an
plant growth promoting effect iArabidopsisand protected the plant systemically against the
bacterial leaf pathogeRseudomonas syringge/. tomato DC3000. The influence of AHLs
produced bySerratia liquefaciendMG1 on these effects couldn’t be displayed. Resufits
genexpression analysis indicated an increase andefrelated transcripts, dependent on
salicylic acid (e.g. expression of different PRtpmas) as well as jasmonic acid and ethylene
(e.g. expression of HEL, PDF1.2 and LOX2) dependegwal transduction pathway. The
influence of AHLs on induced resistance againsthgpgeéns was shown for tomato
(Schuhegger et al., 2006). Wrabidopsis thalianano increased systemic resistance after
application of HHL to plant roots was proven.

Bacterial quorum sensing signals N-acyl-L-homoseriactones enable bacterial cells to
regulate gene expression depending on populatiositge Only little is known about the
molecular ways of plants reacting to these badtsigmals. Here we show that the contact of
Arabidopsis thalianaroots with N-hexanoyl-DL-homoserine-lactone (HHEkgsulted in
distinct transcriptional changes in roots and shioogspectively. In particular cell growth
related genes such as expansin family proteinsahtissue and arabinogalactan-proteins in
root tissue as well as growth hormone regulatecegesmowed changes in their expression
after HHL treatment. Especially the two phytohorm®rauxin and cytokinin play important
roles in plant growth, particularly in root and shodevelopment. Here, many auxin-
responsive genes were activated in root and lsafigi. In contrast, two-component response
regulator (ARR) genes of the type-A class (ARR3,RER ARR6, ARR7 and ARRI15)
involved in cytokinin signalling were down-reguldtén leaf tissue at any time-point. The
inoculation of roots with different types of AHLedds predominantly for short chain HHL
and N-butyryl-DL-homoserine lactone (BHL) to roobmgation. Determination of plant

hormone concentrations in root and shoot tissueégated alterations of auxin to cytokinin
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ratio towards higher auxin levels. Alterations ¢fyfphormone concentrations in leaves and
roots as well as expression of numerous genes diaprio plant hormone system could be
the reason for growth promoting effects by shodicAHLS.

In sum, the bacterial quorum sensing signal AHLnsedo influence plant growth and
changes in hormonal levels and pattern of geneesgmn but doesn’t have an effect on
induced systemic resistanceAnmabidopsis
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°C Grad Celsius

H Mikro (10°)

A. thaliana Arabidopsis thaliana

aa-duTP 5-(3-Aminoallyl)-2"-Desoxyuridine 5 -Tripshat
AHL N-Acyl-DL-Homoserinlacton
Amp Ampicillin

ARR Arabidopsis-Respondregulator
AtVSP Arabidopsis thalianaregetativ- storag®rotein
BHL N-Butanoyl-DL-Homoserinlacton
bp Basenpaare

C Kohlenstoff

CHI Chitinase

CK Cytokinin

cm Zentimeter

d Tag

dATP desoxy-Adenosintriphosphat
dCTP desoxy-Citidintriphosphat

dDHL N-Dodecanoyl-DL-Homoserinlacton
DEPC Diethyl-Pyrocarbonat

dGTP desoxy-Guanosintriphosphat
DHL N-Decanoyl-DL-Homoserinlacton
DMF Dimethylformamid

DNA Desoxyribonukleinsaure

dNTP desoxy-Nukleotidtriphosphat
dTTP desoxy-Thymidintriphosphat
EDTA Ethylendiamintetraacetat

et al. et alii

ET Ethylen

EtOH Ethanol

FG Frischgewicht

g Gramm

afp Gen, kodierend fur das griin fluoreszierende Protein
GFP grin fluoreszierendes Protein

h Stunde

HsOgem. entionisiertes Wasser

H>Oreinst entsalztes und filtriertes Wasser
HEL hevein-likeProtein

HHL N-Hexanoyl-DL-Homoserinlacton
HL Homoserinlacton

HR hypersensitive response

IAA indole-3-acetic acid

IES Indol-3-Essigsaure

ISR induzierte systemische Resistenz
JA Jasmonsaure

KBE koloniebildende Einheiten

Km Kanamycin

I Liter

LOX Lipoxygenase

LPS Lipopolysaccharide

M Molar

MAP mitogen-activated protein

MES 2-Morpholinoethansulfonsaure
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ml
MOPS
MS
MW
nm
NO
NPR
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OHHL
OHL
Pa
PAL
PAMP
PBS
PCD
PDF
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PR
PRR
Pst DC3000
gRT PCR
QS
rcf

Rif
RNA
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RT

S .liquefaciens
SA
SAR
SDS
sec
sp.

S
SSC
ssDNA
SSPE
Tc
tDHL
U

uv
viv
wiv

Minute
Milliliter
3-(4-Morpholino)propansulfonsaure
Murashige & Skoog
Mittelwert
Nanometer
Stickoxid
nonexpressor of pathogenesis-related genes
optische Dichte, gemessen bei einer Wellenlangexwom
N-(3-Oxohexanoyl)-DL-Homoserinlacton
N-Octanoyl-DL-Homoserinlacton
Pascal
phenylalanine ammonnia-lyase
pathogen-associated molecular pattern
phosphatgepufferte saline Losung
programmed cell death
plant defensirGen
plant growth promoting bacteria
plant growth promoting rhizobacteria
Polypropylen
pathogenesis related
pattern recognition receptors
Pseudomonas syringge. tomatoDC3000
Realtimequantitative Polymerase Chain Reaction
guorum-sensing-interfering
relative centrifugal force
Rifampicin
Ribonukleinsaure
reaktive Sauerstoffspezies
rounds per minute
Raumtemperatur

Serratia liquefaciens
Salizylsaure
systemisch erworbene Resistenz
Natriumdodecylsulfat
Sekunde
Spezies
single stranded
saline sodium citrat
salmon spernbNA
Saline-sodium phosphaEDTA
Tetracyclin
N-Tetradecanoyl-DL-Homoserinlacton
Unit
Ultaviolett
Volumen/Volumen
Masse/Volumen
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I Einleitung

1. Quorum sensing

Bakterien sind keine isolierten einzelnen Organismeie urspringlich vermutet wurde,
sondern haben die Fahigkeit zu kommunizieren, ind@en kleine Signalmolekiile, so
genannteutoinducey produzieren und in die Umgebung abgeben. DurebedMolekiile, die

in ihrer Konzentration in Abhangigkeit von der fithte ansteigen, konnen Bakterien
zwischen hohen und niedrigen Zelldichten unterstrei Ubersteigt die Konzentration dieser
Signalmolekiile einen Schwellenwert, wird die Expres bestimmter Gene ausgelost. Unter
dem alsquorum sensingoezeichneten Phanomen versteht man daher die &iegulder
Genexpression in Abhangigkeit von der Dichte ddipdeulation (Miller and Bassler, 2001).
Auf diese Weise kdnnen sich Bakterien wie multidélle Organismen verhalten und Vorteile
genielRen, die fur sie als Individuum unerreichbairem. Die meistergquorum-sensing
kontrollierten Prozesse sind erst dann nitzlichniwesie simultan von vielen Zellen
ausgefuhrt werden (Waters and Bassler, 2005). Graitiyvee und Gramnegative Bakterien
verwenden diese Art der Kommunikation, um versabmste physiologische Prozesse wie
z. B. Symbiose, Virulenz, Konjugation, Antibiotikldung, Beweglichkeit oder die Bildung
von Biofilmen zu regulieren. Grampositive Bakterieerwenden als Signalmolekile meist
oligo-Peptide. Wesentlich besser untersucht sirdrdahgs N-Acyl-L-Homoserinlactone
(AHLs), die im Allgemeinen von Gramnegativen Balg¢arzur Kommunikation verwendet
werden (Miller and Bassler, 2001). AHLs bestehes aimmem Lactonring und einer Acyl-
Seitenkette, die in ihrer Lange und der Art der SSitlttion variieren kann (Fuqua et al.,
2001). Die Seitenkette kann aus 4 bis 12 C-Atonmestdihen. Als Substituent (R) kann eine
Carbonyl-(=0), eine Hydroxylgruppe (-OH) oder eina¥gerstoffatom an die Seitenkette

gebunden sein.
R 0 R
0
(/j\/k)l\N/b
n |
H

Abbildung 1: GrundstruktuiN-Acyl-L-Homoserinlacton (nach Fuqua et al. (2001)).
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Entdeckt wurde das Phanomenmorum sensingn dem marinen LeuchtbakteriuMibrio
fischeri (Nealson et al., 1970; Hastings and Nealson, 1®8&glson and Hastings, 2006).
Vibrio fischeri lebt in Symbiose mit verschiedenen marinen Lebewesnd zeigt eine
zelldichteabhangige Regulation der Biolumineszefkb{ldung 2). In den Leuchtorganen
dieser Tiefseeorganismen wikdbrio fischeri mit den notigen N&hrstoffen und Sauerstoff
versorgt. Von den Fischen wiederum wird die Biolneszenz u. a. zur Tarnung durch
Gegenillumination, zum Beutefang durch positive tBtaxis oder zur Kommunikation, z. B.
bei der Partnererkennung, eingesetzt (Visick anoyR2006).

Das Biolumineszenz-Gencluster besteht aus bBakiGenen [uUxA-E, luxG, luxl undluxR),
wobei als wichtige Regulatoren fir die Bioluminasz&ixl undluxR fungieren (Whitehead
et al.,, 2001). Durchluxl werden die Quorum-Sensingignalmolekile OHHL (N-(3-
Oxohexanoyl)-DL-Homoserinlacton) gebildet. Sobal@ &ignalmolekile eine gentgend
hohe Konzentration erreicht haben, binden sie a® Ragulatorprotein LuxR, welches
dadurch aktiviert wird. Bindet LuxR dann an diegamanntdux box, wird die Transkription
der Biolumineszenzgene stimuliert, wodurch sowohicht. emittiert als auch die

Homoserinlactonproduktion weiter erhdéht wird.

Bacterial cell
Jux I
T b e <«
e xR et [ux] | C | D [ A | B | E | G e A ] [uXR bt el fux1| C [ D [ A | B | E | G prem >
Luxt / + @
\/ y Luxi
. OHHL @ OHHL
» » @ —
( LuxR v - N < . ) @
- acyFACP ) { LuxR » (LuxRL .
~ +SAM . ¥ . U

""""

Abbildung 2: Regulation der Biolumineszenz¥fibrio fischeri(nach Whitehead et al. (2001)).

(A) Niedrige Zelldichte: Transkription der Biolumineszgenel(xXICDABEG) ist schwach und fiihrt
zu keiner Lichtemission aufgrund niedriger OHHL-kentrationen(B) Hohe Zelldichte: Kritische
OHHL-Konzentration wird erreicht, dadurch bindet BlHan LuxR und stimuliert die Transkription
der Biolumineszenzgene. Daraus folgen eine schAafiglifikation von OHHL und die Emission von
Licht.
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1.1 Quorum sensing in pflanzenassoziierten Bakterie

Viele pflanzenassoziierte Bakterien nutzen so geteeaiutoinducerMolekile, wie z. B. die

N-Acyl-L-Homoserinlactone, um verschiedenste Verlmateeisen wie Konjugation,
Pathogenitat, Rhizospharenkolonisierung oder digdddtion antipilzlicher Metabolite zu
regulieren. In Studien von Cha et al. (1998) konmtefast alle pflanzenassoziierten
Agrobacterium; Rhizobium-und Pantoealsolate sowie bei der Halfte détrwinia- und

Pseudomonatsolate die Synthese von AHL-Signalmolekilen nastigsen werden. In
pflanzenassoziierten Bakterien wurden dil-Acyl-L-Homoserinlactone sowohl in
Pathogenen als auch in symbiotisch lebenden sowidiocontrol-Stammen gefunden
(Newton and Fray, 2004). Tabelle 1 zeigt einigesBigle fur AHLs in pflanzenassoziierten

Bakterien und deren jeweiligen durch AHL reguliarihanotyp.

Tabelle 1:Beispiele fur AHLs in pflanzenassozierten Bakteifieach Newton (2004)).

Signalmolekail Bakterium Regulierte Funktion

N-Butanoyl-L- Serratia liquefaciens Antibiotikaproduktion, Schwarmen
Homoserinlacton

N-Hexanoyl-L- Pseudomonas aureofaciens Antifungale Eigenschaften
Homoserinlacton (Produktion von Phenazin)
N-Hexanoyl-L- Chromobacterium violaceum  Violaceinproduktion

Homoserinlacton

N-3-oxo-Hexanoyl-L- Erwinia carotovora Produktion von Exoenzymen und
Homoserinlacton Carbapenem
N-Septanoyl-L- Rhizobium leguminosarum Funktion unbekannt

Homoserinlacton

N-Octanoyl-L- Burkholderia sp. Antifungale und nematozide
Homoserinlacton Eigenschaften, Biofilmbildung
N-Octanoyl-L- Agrobacterium tumefaciens Ti-Plasmid-Transfer

Homoserinlacton

N-3-oxo-Dodecanoyl-L- Pseudomonas aeruginosa Biofilmbildung
Homoserinlacton
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Auch in der Rhizosphare von Weizen- und Tomateng#a konnten etwa 10 Prozent der
bakteriellen Gesamtpopulation als AHL-Produzentemsehiedenster Gattungen detektiert
werden (Pierson et al., 1998; Steidle et al., 2001)

Das in dieser Arbeit verwendete BakteritBerratia liquefaciendgst ein opportunistischer
Pathogen im Menschen, der ebenfalls ein AHL-vesité@s Quorum-sensingystem besitzt
und eine groRe Anzahl verschiedenster OberflachelVasser, im Boden, aber auch in
Pflanzen (z. B. das Wurzelsystem) und im Menschesiedeln kann (Labbate et al., 2004).
Die Fahigkeit zu schwarmen ist 8erratia liquefacien8G1 unter der spezifischen Kontrolle
des swrA-Genes durch AHL-Signalmolekile reguliert. Diesés eine Peptid-Synthase
kodierende Gen katalysiert die Synthese von SetteweW?2, welches die
Oberflachenspannung herabsetzt und somit das Setemédauf Oberflachen ermdglicht. Die
zwei wichtigen Regulatoren werden dabei in Anlelgnan das System iibrio fischerials
Swil (synthetisiert N-Butanoyl-DL-Homoserinlacton undHéxanoyl-DL-Homoserinlacton)
und SWR (AHLs binden an den Regulator SwrR) bezeichnee(Edt al., 1996).

1.2 Wirkung bakterieller Quorum-sensing-Signale a&iukaryonten

In den letzten Jahren konnte in zahlreichen Studezeigt werden, dass Eukaryonten in der
Lage sind, bakterielle Quorum-sensingignale zu detektieren und auf diese in
unterschiedlicher Art und Weise zu reagieren. Smuieren z. B. dieQuorumsensing
Signale des opportunistisch humanpathogenen BakisriPseudomonas aeruginosa
verschiedene Signalwege im Wirt und aktivieren deldlulie Immunantwort der Zelle (Smith
and Iglewski, 2003; Wagner et al., 2006). In Stadi®n DiMango et al. (1995) konnte
gezeigt werden, dass aufgereinigtes 3QHSL die Produktion von Interleukin-8 (IL-8),
einem Kkorpereigenen Zytokin, in humanen bronchialgpithelzellen stimuliert. Diese
Produktion von IL-8 wiederum regt bestimmte Zelldes Immunsystems wie z. B.
Leukozyten zur Aktivierung an. AulRerdem konnte mgetiesen werden, dass 3Q-EISL
die Expression weiterer Chemokine stimulieren kadie, u. a. zu einer Migration und
Aktivierung von Monozyten und T-Lymphozyten fuh&njith et al., 2002).

Eukaryonten besitzen aber auch die Fahigkeit, dietenielle Kommunikation zu stéren,
indem sie molekulare Signale produzieren, die raihdakteriellerQuorum-sensingystem
interagieren. Diese so genannten QSI-Verbindungewrgm-sensing-interferin@SI) sind

von grol3em Interesse insbesondere in der KlinisElmeschung, hinsichtlich ihrer potentiellen
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Eigenschaft als mikrobielle Kontrollagenzien (Gdezaand Keshavan, 2006). Die QSI-
Verbindungen konnen sowohl die Struktur dawutoinducerMolekile und/oder deren
Funktion imitieren als auch antagonistisch wirk@eplitski et al., 2000). Sie kénnen aber
auch auf andere Komponenten dasorum-sensingystems wie z. B. die Regulatorproteine
oder dieautoinducerSynthase storend wirken (Manefield et al., 200XHéwan et al., 2005).
Verbindungen, die Strukturédhnlichkeiten zu AHLsitzes, sind z. B. die Furanone, die unter
anderem mit der irfserratia liquefacienglurch AHL regulierten Féhigkeit des Schwarmens
interferieren kénnen (Givskov et al., 1996). Aucle dvirulenz des opportunistisch
pathogenen BakteriumBseudomonas aeruginodeann mit Hilfe halogenierter Furanone
unterdrickt werden (Hentzer et al., 2003). Der tisake Nutzen dieser Furanone ist
allerdings aufgrund ihrer Zytotoxizitat und ihrestabilitat stark eingeschrankt.

In vielen pflanzenassozierten Bakterien reguliedén AHLs das Verhalten zwischen den
mikrobiellen Populationen und ihrem pflanzlichen riViso z. B. die Pathogenitat, die
Fahigkeit, die Rhizosphéare zu besiedeln, oder denugalen Plasmidtransfer (Newton and
Fray, 2004). Allerdings gibt es bis zum heutigert@ekt nur wenige Informationen dartber,
in welcher Art und Weise Pflanzen auf das Vorkomnimkterieller AHLs reagieren.
Experimente mit dem AHL-produzierenden Stan®erratia liquefaciensMG1 in der
Rhizosphare von Tomatenpflanzen ergaben eine erhgjgtemische Resistenz gegen den
blattpathogenen PilAlternaria alternataim Vergleich zu dem AHL-negativen Stamm des
Bakteriums. Des Weiteren zeigte sich in MakroaEaperimenten, dass AHL-Molekiile zu
einer systemischen Induktion von Salicylsaure utid/lEn abhé&ngigen Abwehrgenen fuhren
(Schuhegger et al., 2006). Die Inokulation von Batwurzeln mit Homoserinlacton (HL),
einem Abbauprodukt der AHLs durch Bodenbakteriéihyte zu einem erhdhten stomatalen
Gasaustausch. Dies ist sowohl fur die Pflanze alsh aflr die wurzelkolonisierenden
Bakterien von Vorteil, aufgrund einer erhéhten Aalime mineralischer Nahrstoffe (Joseph
and Phillips, 2003).

In einer weiteren Studie wurde die Reaktion deaiden auf bakteriellQuorum-sensing
Signale mittels Proteom-Analyse untersucht. InMedell-LeguminoseéMedicago truncatula
konnte gezeigt werden, dass diese eine nanomoigarmikromolare Konzentration zweier
verschiedener AHLs (3-oxo:@HL und 3-0x0-Gg.jHL) detektieren kann und die Pflanze
darauf mit einer signifikanten Anderung in der Akkuilation von tiber 150 Proteinen reagiert
hat (Mathesius et al., 2003). Den identifiziertawtBinen konnten u. a. Funktionen in der
Pathogenabwehr, energetische und metabolische i#itéin, Proteinprozessierungen,

stressbedingte Reaktionen sowie Anderungen im Rbgtoonsystem zugeordnet werden.
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AuBBerdem konnte gezeigt werden, dass AHLs Ausl@derdie Sekretion vornQuorum-
sensingmitierenden Verbindungen sind. Dadurch erhaltéiaren die Fahigkeit, stérend
auf dasQuorum-sensingn Rhizospharenbakterien einwirken zu kénnen (@tal., 2003;
Mathesius et al., 2003; Bauer and Mathesius, 2004).

2. Pflanzen-Bakterien-Interaktionen

2.1 Die Rhizosphéare und deren Besiedlung

Der Begriff Rhizosphare wurde erstmals von Lorenktner (1904) eingefuihrt und stammt
von den griechischen Begriffen ,rhiza“ (Wurzel) uggphere” (Einflussbereich) ab. Hiltner
definierte die Rhizosphére als den Boden, der dig2éIn umgibt und in dem mikrobielles
Wachstum stimuliert wird. Inzwischen wurde der Biégerweitert und schliel3t nun neben
dem Boden auch das Wurzelgewebe mit ein, welchasMi@roorganismen besiedelt wird
(Pinton et al., 2001). Die mikrobielle Besiedlurgy dRhizosphare wird durch das organische
Material, das von den Wurzeln in den angrenzendedeB abgegeben wird, stimuliert
(Whipps, 2001). Insbesondere im Bereich der Rhenopl die als direkte Wurzeloberflache
definiert wird, an der Wurzelspitze und an Stell@m,denen Sekundarwurzeln hervorbrechen,
werden sehr hohe Mengen an Exsudaten abgegebenalsliehemotaktisch wirksame
Verbindungen bewegliche Bakterien anlocken. Unan o genannten Rhizosphareneffekt
versteht man daher die quantitative Zunahme derrabigéllen Besiedlung sowie eine
veranderte Zusammensetzung der Mikroflora im Esdhereich der Wurzel. Zu den
wichtigsten Wurzelexsudaten zahlen Zucker, Aminomdu organische Sauren, Lipide,
Wachstumsfaktoren und Enzyme (Curl and Truelov8619

Wurzelassoziierte Bakterien und ihre Produkte kanieerseits sowohl von positiver als
auch von negativer Bedeutung fir die Pflanze séin.den positiven Effekten zahlt die
Stimulation des Wurzel- und somit des Pflanzenwachs durch so genannggant growth
promoting rhizobacteria(PGPR). PGPR kénnen das Pflanzenwachstum durdféltige
Mechanismen fordern, wie z. B. die Produktion vdnytBhormonen (soghytostimulatoy,
erhohte Nahrstoffversorgung durch  Stickstofffixiegy Freisetzung schwerldslicher
Nahrelemente wie Phosphaten oder Eisen durch Bjldkam Chelatkomplexen, oder durch
den Abbau von toxischen Schwermetallen (Whipps,120dorgan et al., 2005). Die

Ausscheidung von Phytohormonen, v. a. von Auxir@ytpkininen und Gibberillinen durch
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PGPB kann die Anzahl der Verzweigungen und die Abesdng der Wurzeloberflache
erhohen. Dies ermdglicht den Pflanzen eine erhdl@brstoff- und Wasseraufnahme, die
wiederum zu einem verbesserten Pflanzenwachstum erhdhten Ernteertragen fuhrt
(Dobbelaere et al., 2001). Neben diesen positivigerischaften gibt es aber auch fur die
Pflanze schadliche Einflisse durch Rhizosphareebeakt Vor allem die Bildung von
Phytotoxinen, der Konkurrenzkampf um Né&hrstofferodie Verhinderung einer mdglichen
Mycorrhizierung spielen hier eine wichtige RolleefN et al., 1996).

Rhizospharenbakterien werden aber auch aufgrured 8o genannteBiocontrobAktivitat
zur Unterdrickung von Pflanzenkrankheiten in demdwartschaft eingesetzt. Zu den
Mechanismen, die fur diediocontrolAktivitat verantwortlich sind, zahlen der Kampf um
Nahrstoffe, die induzierte systemische Resisterieh¢s 2.2.3, S. 9), der Ausschluss
pathogener Bakterien aufgrund der 6kologischen hHdisend die Produktion anti-pilzlicher
Metabolite (Bloemberg and Lugtenberg, 20@ipcontrolStamme haben im Gegensatz zu
Kunstdinger und Pestiziden den grol3en Vorteild&ir Menschen nicht toxisch zu sein. Auf
dem stetig expandierenden Markt BiocontrolProdukte konnten sich inzwischen neben den
stickstofffixierenden KnéllchenbakterigRhizobiumund Bradyrhizobium,die als Biodinger
bezeichnet werden, auch verschiedeRseudomonas- Bacillus, Streptomyces-und
AgrobacteriumStamme etablieren (z. B. PRORADIXmit Pseudomonas proradixind
FzB24° mit Bacillus subtili3.

2.2 Pflanzliche Abwehrmechanismen

Um sich selbst vor Krankheiten durch mikrobielletHdgene und Parasiten zu schitzen,
haben Pflanzen verschiedene komplexe Abwehrmecahanisentwickelt. Dabei sind die
rechtzeitige Erkennung des eindringenden Pathogerd eine schnelle und effektive
Aktivierung dieser Abwehrmechanismen von entschelde Bedeutung. Bei der Erkennung
der eindringenden Pathogene unterscheidet man lmvisder bei Pflanzen am weitest
verbreiteten nicht-wirtsspezifischen und einer sgpezifischen Resistenz (Heath, 2000). Bei
der wirtsspezifischen Resistenz interagieren pfieine Resistenzproteine (R) mit
spezifischen Avirulenzproteinen (Avr) des Pathogemedurch eine schnelle Aktivierung
verschiedenster Abwehrmechanismen erfajging-for-gene recognitigrfHammond-Kosack
and Jones, 1997; Hammond-Kosack and Parker, 208¥@n¥se et al., 2003). Diese Form der

Resistenz ist oft nur gegen eine oder einige wefigganme eines bestimmten Pathogens
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gerichtet. Bei der breiter wirkenden nichtwirtssfiszhen oder basalen Resistenz werden
Pathogene durch verschiedene so genannte PAMIEsogenassociatedmolecular pattern)
von der Pflanze erkannt. Bei den PAMPs handeliagssn allgemeine Elicitoren mit einem
konservierten molekularen Muster, die charaktexasti sind fir bestimmte Klassen von
Mikroorganismen wie z. B. Lipopolysaccharide odé&gellin (Zipfel and Felix, 2005). Die
Detektion der PAMPs erfolgt durch spezifische Rézgm (attern recognitionreceptors
PRRs), wodurch die Induktion verschiedenster Abwetuhanismen erfolgt (Nurnberger and
Kemmerling, 2006).

Nach Erkennung des Pathogens erfolgt die Aktivigruder Abwehrreaktionen durch
bestimmte Signalmolekile (z. B. Stickoxid (NO), kibee Sauerstoffspezies (ROS),
Salizylsaure (SA)) und Signaltransduktionskaskaden B. durch lonenfluss oder uber
Phosphorilierungsketten durch (MAP-)Kinasen (GaRnagger et al., 2006; Grun et al.,
2006)). Die zwei wichtigsten Signalwege, die zu eeinsystemisch erhdhten
Krankheitsresistenz in Pflanzen fuhren, werden sgistemisch erworbene Resistenz SAR
(systemicacquiredresistance bzw. induzierte systemische Resistenz I8RIcedsystemic
resistanck bezeichnet. Neben diesen beiden eher langsamahkti®en der Pflanze auf
Pathogene kennt man noch einen weiteren pflanzliohlewehrmechanismus. Dieser als
hypersensitive Reaktion HR{persensitiveesponsgbezeichnete Mechanismus ist eine sehr
schnelle, aber lokal begrenzte Reaktion der Pflam#ePathogene und kann im weiteren

Verlauf zur systemisch erworbenen Resistenz flhren.

2.2.1  Die hypersensitive Reaktion (HR)

Die hypersensitive Reaktion der Pflanze auf miketbi Pathogene wird meist von einem
raschen Zelltod rund um die urspringliche Infeldgirlle begleitet. Durch diese besondere
Form des programmierten Zelltodes PQioframmedcell death werden Wachstum und
Ausbreitung des Schadlings verhindert (Lam et281Q1). Haufig findet man in benachbarten
Zellen eine  Verstarkung der Zellwdnde durch  Kalkaglagerungen oder
Lignineinlagerungen, die es dem Pathogen zusat#isbhweren, sich weiter auszubreiten
(Menden et al., 2007). Die hypersensitive Reaktuma oft von einem Anstieg der Stickoxid-
(NO-)Konzentrationen (Métraux and Durner, 2004) widem so genannten ,oxidativen
Burst* begleitet, bei dem sehr schnell hohe Mergeneaktiven Sauerstoffspezies (ROS) wie
H.O, oder das SuperoxidaniofOf) gebildet werden (Alvarez, 2000; Greenberg and, Yao
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2004). Zusatzlich kommt es zur Induktion zahlrercAbwehrgene, wie z. B. Glutathion-S-
Transferasen und Proteinaseinhibitoren (Durnek. €1898; Delledonne et al., 2003).

2.2.2  Die systemisch erworbene Resistenz (SAR)

Die systemisch erworbene Resistenz SAR wird in whemsten Fallen durch einen lokalen
Befall mit Pathogenen ausgel6st und wird nicht lokal an der Stelle des Pathogenbefalls,
sondern auch systemisch in nicht infizierten Teiler Pflanze exprimiert. Die primare
Infektion konditioniert die Pflanze dabei zu eireghOhten oder schnelleren Immunantwort
gegen nachfolgende Infektionen. Als SignalmolekiilSAR ist die Salizylsdure SAd(icylic
acid) von groR3er Bedeutung (Sticher et al., 1997; Duraaad Dong, 2004). Die Anreicherung
der Salizylsaure erfolgt sowohl lokal am Infektiortsals auch im systemischen Gewebe
(Grant and Lamb, 2006) und korreliert mit einer Anchg des zellularen Redoxpotentials.
Dadurch wird die Reduktion des zentralen Reguldii?®R1 fonexpressor opathogenesis-
related genesvon einem Disulfid gebundenen Oligomer zu einektivan Monomer
ausgelost. Aktive NPR1-Monomere werden in den Nuklgansloziert und interagieren dort
mit TGA-Transkriptionsfaktoren. Durch diese Interak wird die Expression von SAR-
Genen, wie z. B. den PpYthogenesigelated)Genen aktiviert (Dong, 2004; Fobert and
Despres, 2005; Grant and Lamb, 2006). Bei den krdmerten PR-Proteinen handelt es sich
meist um lytische Enzyme, wie z. B. Chitinasen ddet,3-Glucanasen, die Zellwande von

Pilzen oder Bakterien abbauen kénnen.

2.2.3 Dieinduzierte systemische Resistenz (ISR)

Bestimmte Rhizospharenbakterien kdnnen in Pflareea induzierte systemische Resistenz
auslosen, die gegen ein breites Spektrum an pfigatleogenen Bakterien effektiv ist
(Pieterse et al., 2003). Die meisten Versuche adklArung der molekularen Grundlagen der
ISR wurden bisher i\rabidopsisthaliana und dem nichtpathogenen wurzelkolonisierenden
StammPseudomonas fluoresceW¢CS417r durchgefuhrt (Pieterse et al., 1996).d&i ISR
handelt es sich um eine basale nichtwirtsspez#isétesistenz, die unabh&ngig von
Salizylsaure ist. Die zwei wichtigen Signalmolekdler induzierten systemischen Resistenz

sind die beiden Pflanzenhormone Jasmonséaure jd#&monic acid) und Ethylen (ET:
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ethylene). Die Untersuchung voknock-outMutanten sowie die exogene Zugabe dieser
beiden Hormone fuhrte zur Aufklarung der ISR (Vedra et al., 2004). Bisher konnte in
Pflanzen, die ISR expremieren, allerdings wedenllok den Wurzeln noch systemisch in
Blattern eine Induktion typischer Ethylen oder Jass@ure induzierbarer Gene (z. B. HEL,
CHI-B, PDF1.2, AtVSP, LOX1, LOX2 oder PAL1) nachgegsen werden (van Wees et al.,
1999; Verhagen et al., 2004). Untersuchungen demdaséure- und Ethylenproduktion in
Blattern von ISR expremierenden Pflanzen ergabesnfalls keine Anderungen in der
Konzentration dieser beiden Signalmolekiile (Pietatsal., 2000). Daher wird inzwischen
angenommen, dass die Abhangigkeit der ISR von Jasimoe und Ethylen eher auf einer
erhohten Sensitivitat gegeniber diesen beiden Hoemdasiert als auf deren gesteigerter
Produktion. Die Ursachen fur die nachgewiesene heentKrankheitsresistenz in ISR
expremierenden Pflanzen kdnnte daher in einer Rriming‘ der pflanzlichen Abwehrgene
liegen. Nach einem Pathogenbefall reagiert dienRadann mit einer schnelleren und/oder
starkeren Induktion der Gene, wodurch eine effekévPathogenabwehr ermoglicht wird
(Pieterse et al., 2003). An der Auslésung der I8fiemen verschiedene bakterielle Elicitoren
wie LPS, Siderophore, Flagellin oder Antibiotikadikgt zu sein (Ton et al., 2006).

Van Wees et al. (2000) konnten zeigen, dass eindkoerte Behandlung voArabidopsis
mit dem ISR induzierenden WCS417r Stamm und dem S#dizierenden avirulenten
P. syringaezu einem erhdhten Resistenzlevel geBersyringaepv tomatofuhrt. Da beide
Signalwege zusatzlich gegen unterschiedliche Pattegwvirken, kann ein kombinierter
Einsatz auch gegen ein breiteres Spektrum an Ratkagschiitzen, wodurch insgesamt ein
effektiverer Einsatz dieser beiden Wege fiir eineoldgische Kontrolle von

Pflanzenkrankheiten in der Landwirtschaft ermodliwird (Van Loon and Bakker, 2005).

Abbildung 3 (S. 11) zeigt eine schematische Zusamf@ssung der beiden zu einer
systemischen Resistenz fuhrenden SignalwegArabidopsis thaliana Das regulatorische
Protein NPR1 spielt in beiden Signalwegen eine raéntRolle in der Ausbildung einer
erhohten Krankheitsresistenz Arabidopsisund reguliert sowohl die Aktivierung von SA-
abhangigen Abwehrgenen als auch die von bishert ngéntifizierten JA- und ET-
abhangigen Abwehrkomponenten (Spoel et al., 2088giRe and Van Loon, 2004; Ton et
al., 2006).
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Nicht-pathogene )
Pathogene Bakterien
Rhizosphéarebakterien

LPS Flagellin andere Signale AVR Gen Produkt
Pflanzliche Rezeptoren R Gen Produkt
jart —— Jasmonsé&ure Hypersensitive Reaktion HR
etrl —  Ethylen Salizylsaurd——  NahG
ein \ /
o — - @ERD
+Priming“ von )
Abwehrgenen PR-Proteine
Induzierte systemische Systemisch erworbene
Resistenz (ISR) Resistenz (SAR)

Erhohte Krankheitsresistenz

Abbildung 3: Ubersichtsmodell der Signaltransduktionswege, dieiner systemischen Resistenz in
Arabidopsisfuhren (nach Van Loon et al. (2005) und Ton e{2006)).

Die durch nichtpathogene Rhizospharenbakterien eddistg induzierte systemische Resistenz und
durch pathogene Bakterien ausgeloste systemischorleewe Resistenz fuhren Uber die
Signalmolekule Jasmonsaure und Ethylen bzw. Salzye und dem regulatorischen Protein NPR1 zu
einer erhdhten Krankheitsresistenz in Pflanzen. AebidopsisMutanten jarl, etrl, ein, nprl bzw.
transgene NahG-Pflanzen flhren zu einer Stérung dem markierten Stellen in der
Signaltransduktionskette und kdnnen diese Resistencht mehr ausbilden.
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3. Ziele dieser Arbeit

Im Rahmen des POF-Uberzeichnungsprojekts der GSink{l®nelle Genomik und
Metabolomik der molekularen Interaktionen in deliZebphéare) wurde die Auswirkung von
Rhizospharenbakterien (besiedeln den Wurzelraum Réanzen) und dererQuorum-
sensingSignalmolekilen auf die dikotyle ModellpflanZgrabidopsis thalianauntersucht.
Unter dem alsquorum sensingezeichneten Phdnomen versteht man die Reguldgon
Genexpression in Abhangigkeit von der Dichte ddipdeulation (Miller and Bassler, 2001).
Als Signalmolekiile kénnemN-Acyl-L-Homoserinlactone dienen, die im Allgemeingan
gramnegativen Bakterien zur Kommunikation verwendsiden.

Zunachst sollten geeignete axenische Versuchssgsteie eine stabile Co-Kultivierung
zwischen Pflanze und verschiedenen Rhizospharesiekt und deren AHL-
Signalmolekilen erlauben, etabliert werden. In egrsiLinie sollten die beiden
Rhizospharenbakterienstamngerratia liguefaciensMG1 (bildet die kurzkettigen AHLs
BHL und HHL in einem molaren Verhéaltnis von 10:Induderen AHL-negative Mutante
MG44 hinsichtlich ihrer Wechselwirkung mifrabidopsis thaliana, insbesondere auf
Transkriptebene der Pflanzen genauer untersucltteneEin weiteres Ziel dieser Arbeit war,
die Wirkung der beiden Stdmme hinsichtlich einestemischen Resistenz #rabidopsis
genauer zu untersuchen. Hierzu sollten Pathogamtggsmit Pseudomonas syringaend
Analysen zur Genaktivierungen mit Hilfe der Mikraaytechnik durchgefuhrt werden.

Um den Einfluss deQuorum-sensingignalmolekileN-Acyl-L-Homoserinlactone auf eine
systemische Resistenz Arabidopsiszu untersuchen, sollte eine Genexpressionsanatyse i
Blattern und Wurzeln mittels Mikroarray durchgefiilwerden. Die Verifizierung der

Ergebnisse sollte mittels gRT PCR erfolgen.
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[l Material und Methoden

Fur die Herstellung aller Puffer und Losungen wuelgsalztes und filtriertes Wasser
(H20reinsy) aus einer Reinstwasseranlage (Reinstwasserar8ageUltra clear UV plus,
Barsbiittel, D) verwendet, fur Nahrmedien wurde@nsiertes Wasser @ddem) benutzt.

Zur Sterilisation aller hitzestabilen Lésungen, feufund Medien wurden Wasserdampf-
hochdruckautoklaven (Varioklav Typ 400 H+P Labont@k GmbH, Minchen, D, bzw. 5075
EL, Tuttnauer Europe, Breda, NL) verwendet. DiesBigkeiten wurden fir 20 min bei 121°C
und 1,013x1® Pa Uberdruck sterilisiert. Hitzelabile Substanzemrden sterilfiltriert
(Sterilfilter 0,20 um PorengroRe, Sartorius, Goéttingen, D) und anddblid den
autoklavierten Loésungen unter sterilen Bedingungegegeben. Die pH-Werte wurden,

soweit nicht anders angegeben, mit NaOH bzw. H@jestellt.

1. Material

1.1 Haufig verwendete Losungen und Puffer

Bezeichnung Konzentration

Aminoallyl Labeling Mix (50x)

dATP 25 mM
dCTP 25 mM
dGTP 25 mM
dTTP 15 mM
aa-duTP 10 mM

Denhardt’s L6sung(50x)

Ficoll 400 1% (w/v)
Polyvinylpyrrolidone 1% (wi/v)
Bovine serum albumin BSA 1% (w/v)

Lagerung bei -20°C

Hybridisierungspuffer fur Mikroarrays

Formamid 50% (v/v)
SSC 6X
Denhardt’s 5x
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Hybridisierungspuffer fur Mikroarrays (Fortsetzung)
SDS

ssDNA (10 mg/ml)

Lagerung bei -20°C

MOPS (10x)
MOPS
Natriumacetat
EDTA

pH 7,0

Natriumborhydrid Lésung
NaBH,

PBS (1x)

Ethanol

Natrium Carbonat Puffer

10,8 g NaCO;s in 80 ml HOpjgestlosen, pH mit 12 N HCI
auf 9.0 einstellen, Volumen auf 100 ml mi®igest
auffullen; Carbonatpuffer kann maximal 4 Wochen
benutzt und muss dann frisch hergestellt werden

PBS (10x)
NaH,PO,
NapHP O,
NaCl
pH7,2-7,4

Phosphatpuffer (KPOy)
1M KoHPO, (9,5 ml) mit 1M KHPO, (0,5 ml) mischen
pH 8,5-8,7

Phosphatelutionspuffer
KPO, pH8,5

Phosphatwaschpuffer
KPO,
Ethanol

Prahybridisierungspuffer fur Mikroarrays
SSC

SDS

Bovine serum albumin BSA

0,5% (w/v)
1% (v/Iv)

200 mM
50 mM
10 mM

0,75 g
200 ml
75 ml

1M

100 mM

100 mM
13 M

1M

4 mM

5mM
80% (v/v)

6X
,5% (W/V)
1% (w/v)

o



Material und Methoden 15
Prahybridisierungspuffer fir Mikroarrays
(Fortsetzung)
ssDNA (10 mg/ml) 1% (v/Iv)
Lagerung bei -20°C
RNA-Probenpuffer (0.8 Vol)
Formamid 8.67 ml
Formaldehyd 830ul
10x MOPS 500ul
Bromphenolblau 10 mg
Spotting-Losung
SSC 3x
Betaine 15M
SSC(20x)
NacCl 3M
Tri-Natriumcitrat GHsNagO; 0,3M
pH 7,0 einstellen und autoklavieren
TAE-Puffer (50x)
Tris 2M
Essigsaure 5.71 % (vIv)
EDTA 50 mM
TE-Puffer
Tris 10 mM
EDTA 1 mM
Tri-Reagenz
Ammoniumrhodanid 6,19
Guanidinthiocyanat 18,88 g
Glycerin 10 ml
Na-Acetat pH 5,2 (3 M) 6,66 ml
H2Oreinst 80 ml
Phenol sauer 76 ml
pH 5,0 vor Zugabe von Phenol einstellen
Waschlésung 1 (Agilent 60-mer oligo Microarray)
H2Oreinst 700 ml
20x SSPE 300 mi
20% N-Lauroylsarcosine 0,25 mi
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Waschlésung 2 (Agilent 60-mer oligo Microarray)

H2Oreinst 997 ml
20x SSPE 3,0 ml
20% N-Lauroylsarcosine 0,25 mi

1.2 Nahrmedien

Die Zugabe von Hemmestoffen und Medienzusatzengiddiei Festmedien nach Abkihlung

auf ca. 50°C, bei Flussigmedien unmittelbar vokiriation.

a) Bakterien

LB-Medium (1I)

Pepton 109
NacCl 10g
Hefeextrakt 59
Agar (fur feste Medien) 159

pH 7,0 einstellen, anschlieBend autoklavieren

King's Medium B (1)

Pepton 209
Glycerin 10 g
Agar (fur feste Medien) 159
pH 7,2 einstellen, nach dem Autoklavieren zugeben:

KoHPO, (10% v/v, autoklaviert) 10 mi
MgSO, x 7 HO (10% v/v, autoklaviert) 10 ml

b) Pflanzen (Anzucht vonArabidopsig

% MS-Medium (1I)

Saccharose 1049
MES 0,59
Murashige & Skoog Medium (Fertigmedium mit 229
Vitaminen)

Gelrite (fur halbfeste Medien) 25¢g

pH 5,7 mit KOH einstellen und autoklavieren
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1.3 Hemmstoffe

Bezeichnung Konzentration
Ampicillin
in HoOpigestl6seN und sterilfiltrieren; Lagerung bei -20°C rStalésung: 100 mg/ml

Endkonzentration: 100 mg/I

Kanamycin

in HoOpigestl6seN und sterilfiltrieren; Lagerung bei -20°C rStalésung: 50 mg/ml
Endkonzentration: 50 mg/I

Rifampicin

in Dimethylormamid (DMF) I6sen; Lagerung bei -20fC Stammlosung: 50 mg/ml

Glasflaschchen Endkonzentration: 50 mg/I

Tetracyclin

in 90 % Ethanol I6sen; Lagerung bei -20°C Stammigsd0 mg/mi

Endkonzentration: 10 mg/I

1.4 Chemikalien und Losungen

Name Firma
Absolutd™ QPCR SYBR Green Low Rox Mix ABgene
Agar Sigma
Agarose Biozym
Agilent Stabilization and Drying Solution Agilent
Aminoallyl-dUTP Sigma
Ammoniumthiocyanat Sigma
Ampicillin Sigma
Betaine Sigma
Bovine serum albumin Sigma
Bromphenolblau Merck
Chloroform Merck
Cy3 Mono-Reactive Dye Pack Amersham
Cy5 Mono-Reactive Dye Pack Amersham
DEPC behandeltes Wasser, autoklaviert Sigma
di-Kalium-Hydrogenphosphat Merck
di-Natrium-Hydrogenphosphat Merck
di-Natriumcarbonat Merck

DMSO Sigma
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dNTP-Set (dATP, dCTP, dGTP, dTTP) Fermentas
DTT Invitrogen
EDTA Sigma
Essigsaure Merck
Ethanol Merck
Ethidium bromide Roth

Ficoll 400 Sigma
First strand buffer (5x) Invitrogen
Formamid Sigma
Gelrite Duchefa
GeneRulel DNA Ladder, 1kb Fermentas
GeneRule!™ DNA Ladder, 100 bp Fermentas
Glycerin Merck
Guanidine thiocyanate Merck
Hefeextrakt Sigma
Isopropanol Merck
Kalium-di-Hydrogenphosphat Merck
Kaliumhydroxid-Platzchen Merck
Kanamycin Sigma
Loading Dye Ldsung 6x Fermentas
Magnesiumsulfatheptahydrate Merck
MES Sigma
MOPS Sigma
Murashige & Skoog Medium mit Vitaminen Duchefa
Natriumacetat Merck
Natriumborhydrid Sigma
Natriumchlorid Merck
Natriumhypochlorit-L6sung Sigma
Natronlauge Merck
Natrium-di-Hydrogenphosphat Merck
N-Lauroylsarcosine-Losung Sigma
Oligo (dT)12-18 Primer (0.pg/ul) Invitrogen
Pepton Sigma
Phenol sauer Roth
Polyvinylpyrrolidone Sigma
Rifampicin Serva
RNaseOUT™ Ribonuclease Inhibitor Invitrogen
RNaseZAP Sigma
Saccharose Sigma
Salzsaure Merck
ssDNA, low molecular weight salmon sperm Sigma
SSPE Puffer (20x) Sigma
SuperScript™ Il Reverse Transcriptase Invitrogen
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Tetracyclin-Hydrochlorid Sigma
Tri-Natriumcitrat Sigma
Trizma® base (Tris) Sigma
Tween 20 USB

1.5 N-Acyl-DL-Homoserinlactone (AHL)

Alle AHLs wurden von der Firma Sigma-Aldrich (Dend®fen, D) bezogen und als 10 mM
Stocklésung in Ethanol den jeweiligen Versuchsamsiizugesetzt. Die Endkonzentration
betrug 10 uM. Alle verwendeten AHLs wurden als Raat zugegeben. Zur langeren
Aufbewahrung wurde der Ethanol in einem Vakuum-Komemator (Univapo Typ 150 H,

UniEquip, Martinsried, D) verdampft und die getrneken AHLs bei -20°C aufbewahrt.

Tabelle 2: VerwendeteN-Acyl-DL-Homoserinlactone

Name Abkirzung Summenformel
N-Butanoyl-DL-Homoserinlacton BHL §E113NOs
N-Hexanoyl-DL-Homoserinlacton HHL H17NO3
N-Octanoyl-DL-Homoserinlacton OHL 16H21NO3
N-Decanoyl-DL-Homoserinlacton DHL 1GH25N O3
N-Dodecanoyl-DL-Homoserinlacton dDHL 16H29NO3

N-Tetradecanoyl-DL-Homoserinlacton tDHL 18E133N O3
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1.6 Bakterienstamme

Tabelle 3:Verwendete Bakterienstamme

Stamm Besondere Eigenschaften  Referenz

Serratia liquefacien®G1::gfp Wildtyp, produziert zwei Labbate et al. (2004)
Formen  von N-Acyl-L-
Homoserinlactonen (BHL
und HHL in einem molaren
Verhaltnis von 10:1); Anlp
TcR, gfpmut3*<To-Ts-
markiert, Knf®

Serratia liquefaciend1G44::gfp  N-Acyl-L-Homoserinlacton- Labbate et al. (2004)
negative Mutante
(Mutagenese durch mini-Tn5
Transposon), Anfp Tc",
gfpmut3*T,-To-markiert,
KmR

Pseudomonas syringge. TcR, Riff Dong et al. (1998)
tomatoDC3000 PstDC3000)

2. Methoden

2.1 Anzucht und Stammbhaltung der verwendeten Mikrganismen

Die Anzucht vonSerratia liquefaciendG1 und MG44 erfolgte auf LB-Agarplatten und
Zusatz von Ampicillin (100 mg/l), Kanamycin (50 Mgind Tetracyclin (10 mg/l) bei 30°C
Uber Nacht (Brutschrank Friocell 111, MMM Medcent®tinchen, D). Die Anzucht von
Pseudomonasyringae erfolgte auf King’s Medium B bei 30°C. Fiur die Aicht vonPst
DC3000 wurden Tetracyclin (10 mg/l) und Rifampi¢a® mg/l) zugegeben. Das Uberimpfen
von Bakterienstammen auf Festmedien und die Intkalavon Flissigmedien wurde mit
einer Impfése ausgehend von einer Einzelkolonie Rlatte durchgefthrt. Die Kulturen
wurden anschlieend bei 4°C gelagert. Die Rekeltbarkeit betrug im Durchschnitt 4
Wochen.

Zur langerfristigen Konservierung der Mikroorganesmwurden Glycerinkulturen angelegt.

Hierzu wurden die Kulturen tGber Nacht in Flissig-bBw. King’s B Medium bei 30°C in
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einem Schiittelinkubator (Inkubator Shaker G25, N&wnswick, New Yersey, USA) bei
150-200 rpm inkubiert. Anschlieend wurde 1 ml Kuoltmit 500 pl einer sterilen
Glycerinlésung (50% v/v in $Dgem) gemischt und in 2-ml-Eppendorf-Reaktionsgefafden i
flissigem Stickstoff tiefgefroren. Die Lagerungadgte bei -80°C, wobei das zugesetzte
Glycerin die Bildung von Eiskristallen verhindemdi dadurch die Unempfindlichkeit der
Zellen gegenuber tiefen Temperaturen bewirkt.

2.2 Arabidopsis im monoxenischen System, Wachstusdsigungen und Behandlungen

2.2.1 Sterilisation der Samen

Fur alle Versuche wurden Columbia(Col-0)-Wild¥pabidopisSamen Arabidopsis
thaliang verwendet (Lehle Seeds, Round Rock, USA). Zurrfldmhensterilisierung wurden
etwa 100 Samen in einem sterilen 2-ml-EppendorkBaasgefald mit ca. 1,5 ml 70 %
Ethanol (v/v) fir 5 min von Hand geschuttelt. AngefRend wurde der Ethanol entfernt und
die Samen mit 1,5 ml einer 1% NaOCI-Lésung (1:1@deanung einer NaOCI-L6ésung mit 6-
14% aktivem Chlor) versetzt und erneut fur 5 minnvbland geschuittelt. Um die
Oberflachenspannung herabzusetzen, wurde dem Ais2% Tween 20 zugesetzt. Die
NaOCI-Lésung wurde anschlieRend verworfen und disméh 5-mal mit sterilem 4@gem.
gewaschen. Nach Zugabe einer sterilen 1%igen Agdrosung wurden die Samen im
Dunkeln bei 4°C zur Vernalisierung fur mindestensd 3gelagert. Die Samen konnten
anschlie3end bis zu 2 Monate bei 4°C im Dunkelbew&hrt werden.

2.2.2  Bodenkultur-Inokulation der Keimlinge mitsetiedenen Bakterienstammen zur
Analyse der Genexpression

2.2.2.1 Vorbereitung der Vitro-Vent-Boxen

Fur eine sterile Kultur vomA. thaliana auf Boden wurden Vitro-Vent-Boxen (Duchefa
Biochemie, Haarlem, NL) mit einer Drainageschicht d50 g Quarzsand (Firma Sakret,
Brunnthal, D) der KorngroRe Nr. 3 (@ 2-3,5 mm) ub80 g Anzuchterde (Florat8m,

Floragard, Oldenburg, D) beflllt. Die Anzuchterdeirde zuvor 4:1 mit Quarzsand der
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KorngrofR3e Nr. 7 (@ 0,6-1,2 mm) vermischt und miOkl, angefeuchtet. Die Boxen wurden
mit einem Deckel verschlossen und anschlieendkiaviert (Varioklav Typ 400, H+P
Labortechnik GmbH, Miunchen, D) und nach dem Abkihheit 15 ml sterilem bDgem.

versetzt.

2.2.2.2 Aufbringen der Samen und Wachstum

Die oberflachensterilisierten Samen (siehe 2.2.1213 wurden unter sterilen Bedingungen
auf die autoklavierte Erde aufgebracht und die Bareeine Wachstumskammer gestellt. Das
Wachstum in den Kammern erfolgte tagsiuber bei 204Ch) und nachts bei 18°C (10 h) und
einer relativen Luftfeuchtigkeit von 60-90% in Almtgigkeit von der Jahreszeit. Die Pflanzen
wurden nach 2-3 Wochen pikiert (10 Pflanzen pro)Bmd anschliel3end mit verschiedenen
Bakterienstdammen inokuliert. Je nach Dauer erfodtigelnokulation 14 d, 7 d oder 4 d vor

der Blatternte. Die Pflanzen waren zum ZeitpunktEimte 5-6 Wochen alt (siehe Abbildung

4).

2.2.2.3 Inokulation der Keimlinge

Zur Inokulation der Keimlinge wurden die Bakterigimme (siehe Tabelle 3) in
Flissignahrmedium bei 30°C in einem Schittelinkabé&ber Nacht angezogen (siehe 2.1, S.
20). Die Stamme wurden nach der Inkubation fur 10 lpei 3500 rpm und 4°C zentrifugiert
(Kuhlzentrifuge Universal 32 R, Hettich ZentrifugeAusschwingrotor 8-fach fir 50 ml
Falcorf Rohrchen, Tuttlingen, D). Der Uberstand wurde vefao und die Zellen in 25 ml
einer 10-mM-MgSQ@-L6sung resuspendiert und erneut zentrifugiert.iNtederholung des
Waschschrittes wurde das Pellet in 25 ml 10-mM-Mg&&sung aufgenommen.

Die optische Dichte (Of) der 1:10 verdunnten Zellsuspension wurde in Kstoffklvetten
(1,5 ml PS halbmikro Einmal-KlUvetten, Brand, Weme D) im Spektralphotometer
(Spectrophotometer Ultrospec 3100 pro, GE Heal#hcBuckinghamshire, GB) bei einer
Wellenlange von 435 nm gemessen. Zur Inokulatiomderudie Zellsuspension mit einer
sterilen 10-mM-MgS@LAsung auf eine ORsvon 0,7-0,8 eingestellt. Dieser Wert entsprach
in etwa 18 Zellen. Von dieser Zellsuspension wurden pro R#a0,5 ml rund um den

Wurzelansatz pipettiert. Die nicht mit einer Baldasuspension behandelten
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Kontrollpflanzen wurden mit 0,5 ml einer sterile®-hM-MgSQ-L6sung rund um den
Wurzelansatz inokuliert. Die Inokulationen fir dBenexpressionsanalysen erfolgten 14 d,
7 d oder 4 d vor Ernte der Blatter.

Alle Experimente wurden in drei unabhangigen biaolgen Wiederholungen durchgefihrt,
wobei jedes Experiment aus einer Vitro-Vent-Box &0t Pflanzen bestand. Proben, die zur
Analyse der Genexpressionen mittels Microarray eeet wurden, wurden unmittelbar

nach der Ernte in flissigem Stickstoff tiefgefroterd bis zur Analyse bei -80°C aufbewahrt.

Abbildung 4: Arabidopsis thalianan sterilem Bodensystem.

Pflanzen in Vitro-Vent-Boxen zum Zeitpunkt der En#4 d nach
Inokulation mit Serratia liquefaciensMG1 (Aufnahme erfolgte ohne
Deckel).

2.2.3  Hydroponische Kultur-Inokulation von Arabidggpthaliana mit N-Hexanoyl-DL-
Homoserinlacton zur Analyse der Genexpression

Aufgrund der Arbeit von Schuhegger et al. (2006)t momatenpflanzen wurden alle
Versuche zur AHL-Genexpressionsanalyse mit HHL kigetihrt. In dieser Arbeit konnte
gezeigt werden, dass HHL zu einer Akkumulation Balicylsaure sowie zur Aktivierung
von mehreren Pathogenabwehrgenen (z. B. PR1, Chi9) flhrt.

Zur Analyse der Genexpression nach Inokulation\Werrzeln mit HHL wurde ein steriles
hydroponisches System eingesetzt. Die oberflacbslsierten (siehe 2.2.1, S. 21) Samen
wurden zunéchst auf halbfeste ¥2-MS-Medium-Platipetpert (siehe Abbildung 5 (A)) und
die Platten fur 7 d in eine Wachstumskammer gegte8°C nachts, 20°C tagsiber mit Licht,
14-h-Lichtphase). AnschlieBend wurden die Keimlingaterile Vitro-Vent-Boxen (Duchefa
Biochemie, Haarlem, NL) mit halbfestem %2-MS-Mediumgesetzt (siehe Abbildung 5(B)).
10 d spater wurden die Pflanzen in ein sterilegdpohisches System mit schwimmendem
Polypropylengranulat (Battke et al., 2003) und dlgen ¥2-MS-Medium umgesetzt. Jede
Vitro-Vent-Box enthielt 9 Pflanzen, 300 ml ¥2-MS-Meoh und 250 ml schwimmfahiges PP-
Granulat (siehe Abbildung 5(C)). Dieses System gtilite eine Inokulation der Wurzeln
mit AHL ohne gleichzeitige Kontamination der auf ndeschwimmfahigen Granulat
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aufliegenden Blattrosetten. Die HHL-Endkonzentratim Medium betrug fur alle Versuche
10 pM. Den nicht mit HHL behandelten Kontrollexpeeinten wurde eine entsprechende
Menge Ethanol zugesetzt. Die Inokulationen furahechlieenden Genexpressionsanalysen
erfolgten 4 d, 1 d oder 4 h vor der Ernte von Blatid Wurzelmaterial. Alle Experimente
wurden in drei unabhangigen biologischen Wiedenngdumn durchgefihrt, wobei jedes
Experiment aus mindestens einer Vitro-Vent-Box MaitPflanzen bestand.

Die geernteten Blatter und Wurzeln wurden in fl§esn Stickstoff tiefgefroren und bis zur

Analyse bei - 80°C gelagert.

Abbildung 5: Steriles Wachstum voA. thalianaauf Nahrmedium.

(A) 7 d alteA. thalianaPflanzchen auf %2-MS-Medium mit GelriteB) 17 d alte Pflanzen in Vitro-
Vent-Boxen in %2-MS-Medium mit Gelrite (Aufnahme @hDeckel)(C) Hydroponisches System mit
17 d alten Pflanzen in flussigem %2-MS-Medium undltHKAufnahme mit Deckel).

2.2.4  Hydroponische Kultur-Inokulation von Arabidggpthaliana mit Serratia
liquefaciens MG1::gfp

Serratia liquefaciensvurde in das unter 2.2.3 (S. 23) beschriebeneeByst flissigem Yz-
MS-Medium ohne Saccharose inokuliert. Die Anzuaid inokulation der Bakterien erfolgt
wie unter 2.2.2.3 (S. 22) beschrieben. Die optisbihehte wurde so eingestellt, dass die
Bakterienkonzentration im Medium etwa einer &&f¥on 0,1 entsprach. Als Kontrolle wurde

den Pflanzen eine equivalente Menge einer 10-mM-®gBsung zugesetzt.
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2.2.5 Bestimmung der Wurzellange und des Blatties@tirchmessers im hydroponischen
System nach Zugabe verschiedener AHLs

Um die Wurzellange, das Blattgewicht und den Bistttendurchmesser nach Inokulation
mit verschiedenen AHLs bestimmen zu konnen, wurde o Abschnitt 2.2.3 (S.23)
beschriebene hydroponische System mit kleinen \derimgen verwendet. Die Pflanzen
wurden auf ¥%2-MS-Medium-Agarplatten angezogen undhnal d direkt in das sterile
hydroponische System mit flissigem Y2-MS-Medium useget. Die Endkonzentration der
verschiedenen AHLs im Medium betrug fir alle Versad0 uM. Es wurden insgesamt 6
verschiedene AHLs hinsichtlich eines wachstumsdierenden Effektes auA. thaliana
getestet (siehe Tabelle 2). Die Wurzellange sowds dlattrosettengewicht und der
Durchmesser wurde 14 d nach Inokulation der enthgreden AHLs gemessen. Den nicht
mit AHL behandelten Kontrollexperimenten wurde eiastsprechende Menge Ethanol
zugesetzt. Alle Experimente wurden in mindestengi dinabh&ngigen biologischen

Wiederholungen durchgefihrt.

2.3 Wurzelkeimzahlbestimmung

Zur Bestimmung der Besiedlungsdichte vaén thalianaWurzeln mit verschiedenen
Rhizospharenbakterien in Bodenkultur (siehe 2.52,21) wurde die Wurzelkeimzahl
bestimmt. Zur Lebendkeimzahlbestimmung wurden\Allezeln aus einer Pflanzenbox unter
sterilen Bedingungen entnommen und 3x in 10-mM-MgB&ung gewaschen.
AnschlieRend wurden die Wurzeln unter der Steritbaritgetrocknet und gewogen. Die
Wurzeln wurden mit einer 10-mM-MgS@Q0sung solange gemorsert, bis sich die
entstandene LOsung gut mit einer Pipette aufzielw®. Hierzu wurden pro 100 mg
Waurzelfrischgewicht 1 ml der 10-mM-MgS@6sung zugegeben (Verdiinnungsstufé)10
Pistill und Mérser wurden zuvor mit 100% EtCdbgeflammt und wieder abgekihlt. Danach
wurde mit einer sterilen 10-mM-MgSQ.6sung Verdinnungsreihen bis zu einer Stufe von
10® angesetzt (1:10-Verdiinnungen durch Mischen von [iDBuspension mit 900 pl
MgSQ,). Pro Verdiinnungsstufe (£0bis 10°) wurden 10 pl in 6 Wiederholungen auf
quadratische Agarplatten mit integriertem Gittezrf@TEGRID™ 100 mm x 15 mnsquare
dish, BD Falcon ™, New Jersey, USA) pipettiert. Die ti&la wurden 2-3 Tage bei 30°C
inkubiert und die koloniebildenden Einheiten (KBRjo 100 mg Wourzelfrischgewicht
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ausgezahlt. Alle Experimente wurden in mindestemsi dinabhangigen biologischen
Wiederholungen durchgefiihrt.

2.4 Pathogeninfektion mit Pseudomonas syringae fmmato DC3000 (Pst DC3000)

2.4.1 Pathogeninfektionen im Bodensystem

Um den Einfluss vors. liquefaciendMG1 und MG44 auf eine systemische ResistenA.in
thalianaBlattern zu testen, wurde das sterile, im Abs¢hg@iR.2 (S. 21) beschriebene
Bodensystem verwendet. 21 d nach Inokulation wAn thaliana\Wurzeln mit den
Rhizospharenbakterien, bzw. einer 10-mM-Mg@g3@©sung als Kontrolle erfolgte die
Behandlung der Blatter mit dem blattpathogenen Btd’seudomonas syringg®/. tomato
DC3000 PstDC3000). Die Pathogeninfektion wurde in Anlehnungetne Veroffentlichung
von Katagiri et al. (2002) durchgefuhrt. Eine egfeiche Infektion zeigte sich durch das

Entstehen von typischen chlorotischen, meist gaibh Blattlasionen.

2.4.1.1 Herstellung détseudomonagellsuspension

Eine UN-Kultur von Pst DC3000 (300 ml King’s Medium B, Tetracyclin (10mg/l
Rifampicin (50mg/l)) wurde nach der Inkubation fli@ min bei 3500 rpm und 4°C in
mehreren 50-ml-Falcon-Réhrchen zentrifugiert (Kéhkzifuge Universal 32 R, Hettich
Zentrifugen, Ausschwingrotor 8-fach fiir 50-ml-FaiGeRéhrchen, Tuttlingen, D). Der
Uberstand wurde verworfen, die Pellets vereinigt im25 ml einer 10-mM-MgS©LOsung
resuspendiert und erneut zentrifugiert. Nach Wieoleng des Waschschrittes wurde das
Pellet in 25 ml 10-mM-MgS@L6sung aufgenommen. Die optische Dichte (@Dder 1:10
verdunnten Zellsuspension wurde in Kunststoffkieret{1,5 ml PS halbmikro Einmal-
Klvetten, Brand, Wertheim, D) im Spektralphotoméd®pectrophotometer Ultrospec 3100
pro, GE Healthcare, Buckinghamshire, GB) bei eivetlenlange von 600 nm gemessen. Die
Zellsuspension wurde mit einer sterilen 10-mM-Mg&©Osung auf eine O von 1

eingestellt. Dieser Wert entsprach in etwa 5 %Zdllen.
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2.4.1.2 Vakuuminfiltration

Um die Oberflachenspannung herabzusetzen und edssefe Benetzung der Blatter zu
erreichen, wurden der Zellsuspension 0,02% Tweerug@setzt und anschlieRend in eine
handelsibliche Sprihflasche gefillt. Die Blatterradn von oben und unten tropfnass
eingespruht. Um eine bessere Infiltration der Badwe zu erreichen, wurden die Boxen
einzeln in einen madglichst kleinen Vakuum-Exikkag@stellt und 2-mal hintereinander ein
Vakuum fiir 1 min 15 sec angelegt (DrehschieberpuRPd max. 1G mbar, Vacuubrand,

Wertheim, D). Der Druck wurde jeweils moglichst seth durch Offnen des Absperrhahns
abgelassen, wodurch die Blatter vor allem Uber pflanzlichen Spalt6ffnungen mit der

bakteriellen Suspension infiltriert wurden. Die nginem Deckel verschlossenen Boxen
gewabhrleisteten eine hohe Luftfeuchtigkeit, was Eimwicklung von Krankheitssymptomen

zusatzlich unterstitzte. Die Boxen wurden anschhel3wieder in die Wachstumskammer

gestellt.

2.4.1.3 Bestimmung der Pathogenkeimzahl innerhedbBlattgewebes

Um die bakterielle Virulenz zu quantifizieren, wardie Anzahl der DC3000 KBE innerhalb
des Blattgewebes bestimmt. Die Quantifizierunglgtéopro cni Blattflache 0 d, 1 d, 2 d, 3 d
und 4 d nach Vakuuminfiltration. Es wurden jewdlsinabhéngige biologische Kontrollen
durchgefuhrt, indem Blatter aus 3 verschiedeneroMient-Boxen enthommen wurden. Pro
Box und Zeitpunkt wurden jeweils 3 Blatter einetaRke zunachst fur ca. 20 Sekunden in
einer Petrischale mit 70% EtOH oberflachensteelisiund hinterher durch vorsichtiges
Schwenken in einer zweiten Petrischale mit 10-mMSI@gL6sung fur ca. 30 Sekunden
gewaschen. AnschlieRend wurde pro Blatt eine ki&aeeibe mit Hilfe einer umgedrehten
Pipettenspitze (Pipettenspitzen gelb 200 pl, GreiReckenhausen, D) ausgestanzt. Aus den
drei Blattscheiben ergab sich eine ungefahre Fliohel cni. Die Blattscheiben wurden auf
einem Kuchenpapier kurz getrocknet und mit 1 mleeih0-mM-MgSQ-Lésung solange
gemorsert, bis sich eine homogene Lésung ergalil(Meungsstufe 1Y). Pistill und Mérser
wurden zuvor mit 100% EtOHabgeflammt und wieder abgekiihlt. Danach wurdeemmiéer
sterilen 10-mM-MgS@L6sung Verdiinnungsreihen bis zu einer Stufe vofi afgesetzt
(1:10-Verdinnungen durch Mischen von 100 pl Susgpansiit 900 pl MgSQ@. Pro
Verdiinnungsstufe (10 bis 10%) wurden 10 pl in 6 Wiederholungen auf quadratische
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Agarplatten mit integriertem Gitternetz (INTEGRIH 100 mm x 15 mm square dish, BD
Falcon ™, New Jersey, USA) pipettiert. Die Plattemrden 4-5 Tage bei 30°C inkubiert, die
koloniebildenden Einheiten (KBE) ausgezahlt und chlieBend auf KBE pro chm

Blattgewebe umgerechnet.

2.4.2  Pathogeninfektionen im hydroponischen System

Um den Einfluss von AHLs auf eine systemische ResisinA. thalianaBlattern zu testen,
wurde das sterile, in Abschnitt 2.2.3 (S. 23) bastiene hydroponische System verwendet.
4 d nach Inokulation vor\. thaliana\Wurzeln mit HHL bzw. einer entsprechenden Menge
Ethanol als Kontrolle erfolgte die Behandlung dé#t®r mit dem blattpathogenen Stamm
Pseudomonas syringge. tomatoDC3000 Pst DC3000). Die Bestimmung der bakteriellen
Virulenz wurde mit wenigen Veranderungen wie in élistt 2.4.1 (S. 26) beschrieben
durchgefihrt. Anstelle der Vakuuminfiltration wurdéie Blatter durch Eintauchen in eine
Bakteriensuspensionslosung (8= 0,2, entspricht etwa f@ellen; ad 0,02% Tween 20)
mit PstDC3000 benetzt. Hierzu wurden die Pflanzen vorgcmit einer sterilen Pinzette an
den Wurzeln aus den Boxen entnommen und die Bld&tgfuber fir 3 sec in die
Zellsuspension getaucht. AnschlieBend wurden den®én in Vitro-Vent-Boxen mit 0,5%
Agar gesetzt und in die Wachstumskammer gestell. Quantifizierung der bakteriellen
Virulenz erfolgte 0 d, 1d, 2 d, 3 d und 4 d naclihBgeninokulation und wurde wie in
Abschnitt 2.4.1.3 (S. 27) beschrieben durchgefihrt.

2.5 Isolation der Gesamt-RNA

Die Isolation der Gesamt-RNA aus homogenisiertenlanrRéngewebe wurde unter
Verwendung der so genannten TRI Reagenz (ChomczgnskSacchi, 1987) durchgeflhrt.
Bei der Durchflihrung sollte durch Benutzung voméchuhen, sterilen Reaktionsgefalien
und autoklaviertem Wasser auf RNase freie Bedingnmgachtet werden.

Das bei -80°C tiefgefrorene Pflanzenmaterial wundéer fllissigem Stickstoff mit Moérser
und Pistill zu einem feinen Pulver homogenisieravbn wurden 100-150 mg in 2-ml-
Reaktionsgefal3e eingewogen und noch gefroren mit TRl Reagenz versetzt. Die Proben

wurden 5 min bei Raumtemperatur und 900 rpm getahi(Thermomixer comfort,
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Eppendorf, Hamburg). AnschlieRend wurden die Prab&200 pl Chloroform versetzt, 15
sec vorsichtig von Hand geschittelt und 2-3 min Raumtemperatur inkubiert. Nach
Zentrifugation fir 15 min bei 4°C und 14000 rpm diBige 28RS, Heraeus Sepatech,
Langenselbold, D) wurde die wassrige RNA enthakeoidere Phase abgenommen und in ein
neues 2-ml-Reaktionsgefald tberfiihrt. Die Proberd@mumit 500 ul Isopropanol versetzt, 15
sec vorsichtig von Hand geschittelt und 45 min43€l inkubiert. Anschlie3end wurden die
Proben zentrifugiert (14000 rpm, 10 min, 4°C) uneeinal mit jeweils 1 ml 70 % EtOH
gewaschen. Das RNA-Pellet wurde bei RT luftgetretkand in 30 pl BOwinst (DEPC
behandelt und autoklaviert, Sigma-Aldrich, Deisdehp D) gelOost. Zur Quantifizierung
wurden die Proben 1:100 verdinnt und mindestensulfdn einer Quarzkivette im
Spektralphotometer bei 260 nm (Spectrophotometé&rosfiec 3100 pro, GE Healthcare,
Buckinghamshire, GB) vermessen. Die Konzentratien RNA ergibt sich aus folgender

Formel:

RNA [pg/ul] = ODyso x Verdinnungsfaktor x 0,04

Um den Reinheitsgrad der RNA zu bestimmen, wurdenPdoben zusétzlich bei 280 nm
vermessen und das Verhaltnis £80D-g, berechnet. Dieses sollte mindestens 1,5 sein, am
besten aber bei einem Wert um 2 liegen. Niedri§geste deuten auf eine Verunreinigung

mit Phenol und/oder Proteinen hin.

2.6 RNA-Qualitatskontrolle

Durch Auftragen der Proben auf ein 1%iges Formaldgél konnte die Qualitat der RNA
Uberprift werden. Um eine Degradation der RNA zthmelern, wurden alle Geréte vor der
Verwendung mit RNaseZAP (Sigma, Deisenhofen, D)eigagt. 1,59 Agarose wurden
zusammen mit 131 ml #r.inst unter Kochen geldst und eventuell verdunstete sidisit
wieder aufgefullt. Nach Abkihlen auf ca. 60°C wurdé5 ml 10xMOPS, 4,5 ml
Formaldehyd und 4 ul Ethidiumbromid zugegeben,ngititder Agaroselésung vermischt und
in einen 12 x 20 cm Geltrdger gegossen. Nach Eesetines Kamms wurde das Gel fir
mindestens 30 min ausgehértet. Fur die RNA-Quskdtittrolle wurde 1ug der Probe in 5 pl
H2Oreinst Verdinnt und mit 4 pl RNA-Probenpuffer (0,8 x VeBrmischt. Die Proben wurden
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anschlie3end 10 min bei 65° C (Thermomixer comieppendorf, Hamburg) denaturiert und
sofort auf Eis gestellt. Das Gel wurde in eine nit x MOPS Puffer geflllte
Elektrophoresekammer (Minigelsystem Modell B2, C8éperation Systems, Portsmouth,
NH, USA) transferiert, die Proben aufgetragen uad#® Volt ca. 1 h laufen gelassen. Die
RNA wurde mit Hilfe eines UV-Transilluminators (B50M, Bachofer, Reutlingen) bei 302
nm sichtbar gemacht und mit einer Polaroid-Kambtadgll DS34) fotografiert.

2.7 DNA-Mikroarray

2.7.1  Markierung der Proben mit Fluoreszenzfarldstof

2.7.1.1 Aminoallyl-Labeling

Die Durchfihrung deAminoallyl-LabelingMethode fir RNA folgte in Anlehnung an eine
Standardmethode des Institute for Genomic Research TIGR (siehe:

http://www.tigr.org/tdb/microarray/protocolsTIGRtsf).

Die Isolation der Gesamt-RNA aus Pflanzenmateriafde wie im Abschnitt 2.5 (S. 28)
beschrieben durchgefuhrt. 20 pg der isolierten RNArden in 11 pl HOwinst gelost
(Volumen dber 11 pl wurden eingedampft), mit 4 plig® dT Primer (0,5ug/ul) gut
vermischt und fur 10 min bei 70°C in einem Thernubey inkubiert (PTC-200 Peltier
Thermal Cycler, MJ Reasearch, Minnesota, USA). Bieben wurden nach der Inkubation
fur 30 sec in eine Wasser/Eis-Mischung gestellt fimdca. 10 sec bei RT und 13000 rpm
(Centrifuge 5415D, Eppendorf, Hamburg, D) abzemgigrt. AnschlieRend wurden pro Probe
folgende Komponenten fir die cDNA Synthese zugegebe

First Strand buffer 5x 6 ul
DTT 0,1 M 3ul
Aminoallyl Labeling Mix10x 3 ul
Superscript 11 (200 U/ul) 2 ul
RNaseOUT (40 U/ul) 1l

Die Proben wurden gemischt und Uber Nacht bei 4@2iCThermocycler inkubiert. Die
Hydrolyse der RNA erfolgte durch Zugabe von 10 MINaOH und 10 ul einer 0,5 M EDTA
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Losung bei 65°C fur 15 min im Thermocycler. Zur Walisation wurden anschlieRend 10 pl
1M HCI zugegeben.

2.7.1.2 Aufreinigung der cDNA

Die Aufreinigung der cDNA zur Entfernung nicht egélauter aa-dUTPs und freier Amine
erfolgte in modifizierter Form mit Hilfe des QUIaigk® PCR Purification-Kits (Quiagen,

Hilden, D). Die Proben wurden mit 300 ul Puffer BB Kit enthalten) gemischt und in

QUlaquick-Saulchen, die in 2-ml-Reaktionsgefal3eatzprt wurden, transferiert und 1 min
bei 13000 rpm (Centrifuge 5415D, Eppendorf, Hambudy zentrifugiert. Nach jedem

Zentrifugationsschritt wurde das Sammelgefa3 geledum Waschen wurden 750 pl
Phosphatwaschpuffer in die Saulchen pipettiert @ndeut fiur 1 min bei 13000 rpm
zentrifugiert. Nach Wiederholung des Wasch- undtidfeigationsschrittes und Leeren der
Sammelgefalle wurden die Saulen erneut zentrifugiedt anschlieRend in neue 1,5-ml-
Reaktionsgefal3e transferiert. In die Mitte der S8#emhmembran wurden vorsichtig 30 pl
Phosphatelutionspuffer pipettiert, 1 min bei Raungeratur inkubiert und 1 min bei 13000
rom eluiert. Der Elutions- und Zentrifugationsstthrwurde wiederholt, wodurch das
Endvolumen ca. 60 pl betragen sollte. Die Proberdem anschlieRend in einem Vakuum-

Konzentrator (Univapo Typ 150 H, UniEquip, Martilest, D) getrocknet.

2.7.1.3 Kopplung der Aminoallyl-cDNA an die Cy-Fheszenzfarbstoffe

Die in den Versuchen mit AHL oder Rhizospharenbadmtebehandelten Proben wurden mit
dem Fluoreszenzfarbstoff Cy5 (Cy5 Mono-Reactive ,Dyemersham/GE Healthcare,
Minchen, D), die dazu gehérenden Kontrollproben deiin Fluoreszenzfarbstoff Cy3 (Cy3
Mono-Reactive Dye, Amersham/GE Healthcare, Miuncl®nmarkiert. Cy5 zeigt bei einer
Wellenlange von 635 nm eine rote, Cy3 bei einer |[§vénge von 532 nm eine grine
Fluoreszenz. Wurde zusatzlich als technische Kbatrein so genanntedye swap
durchgefuhrt, erfolgte die Markierung genau andemsm, d. h. die behandelten Proben
wurden mit Cy3 und die Kontrollproben mit Cy5 mauti

Die mit Aminoallyl gelabelte und getrocknete cDNAumte in 4,5 pl 0,1-M-
Natriumcarbonatpuffer resuspendiert. AnschlieBendden 4,5 pl der in 75 pul DMSO
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geldsten Farbstoffe zugegeben und gut mit den Rreeemischt. Um die Farbstoffe vor dem
Ausbleichen zu schiitzen, wurden die Proben zurbaton im Dunkeln aufbewahrt und nur
maoglichst kurz dem Licht ausgesetzt. Die Inkubatzan Kopplung der Cy-NHS-Ester an die
freien Aminogruppen der cDNA erfolgte fir 2 h beautntemperatur. Etwa alle 30 min
wurden die Proben von Hand durchmischt und kurz I8§00 rpm (Centrifuge 5415D,
Eppendorf, Hamburg, D) abzentrifugiert.

2.7.1.4 Aufreinigung zur Entfernung ungebunden Starffes

Die Aufreinigung der Proben zur Entfernung nichtbgedener Farbstoffe erfolgte in
modifizierter Form mit Hilfe des QUIaqui®¥PCR Purification-Kits (Quiagen, Hilden, D).

Die Proben wurden mit 35 pl 100-mM-NaOAc (pH 5,2)du250 pl Puffer PB (im Kit
enthalten) vermischt und in QUIlaquick-Saulchen, ihie2-ml-Reaktionsgefallen platziert
wurden, pipettiert. Die Saulchen wurden 1 min b8DA0 rpm zentrifugiert (Centrifuge
5415D, Eppendorf, Hamburg, D) und das Sammelgedégeg. Zum Waschen wurden 750 pl
Puffer PE (im Kit enthalten) in die Saulchen pigttund 1 min bei 13000 rpm zentrifugiert.
Anschlie3end wurden die Sammelgefal3e geleert undPidiben erneut fir 1 min bei 13000
rpm zentrifugiert. Die Saulchen wurden in neue hj5Reaktionsgefalle transferiert und die
Proben durch Zugabe von 30 ul Puffer EB (im Kithatten) eluiert. Die Proben wurden nach
Zugabe des Puffers 1 min bei Raumtemperatur inkuibied anschlielend 1 min bei 13000
rpm zentrifugiert. Der Elutions- und Zentrifugatsschritt wurde wiederholt, wodurch das
Endvolumen an aufgereinigter und gelabelter cDN&ae60 ul betragen sollte. Die Sonden
wurden bei -80°C im Dunkeln bis zur Verwendung awfahrt.

2.7.2 Hauseigener A .thaliana-cDNA-Microarray

Der hauseigenéA. thalianacDNA-Microarray (BIOP Array 2) wurde am Institutirf
biochemische Pflanzenpathologie des GSF Forschantggsms fir Umwelt und Gesundheit
(Neuherberg, D) entwickelt und besteht aktuell aas 1400 spots, denen 1164 Gene
entsprechen. Viele dieser Gene zadhlen zu den pithen Abwehrgenen, zum priméaren
Metabolismus oder zu ddrousekeepingenen. Die Sequenzen stammen aus verschiedenen

Datenbanken und wurden durch PCR aus 3 -UTR-Seque(&-nichttranslatierte Region
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mit 125-300 bp) oder EST-Klonenexpressedsequencetag mit mindestens 450 bp)
amplifiziert (Huang et al., 2002; Glombitza et &004; Loeffler et al., 2005; Raacke et al.,
2006).

Die PCR-Produkte wurden aus 384-well-Microarraytla mit Hilfe des MicroGrid DNA
Array Roboters (Biorobotics Microgrid Il System,dBobotics, Camebridge, GB) und der
zugehdrenden Software (TAS Application Suite) auf Addehyd beschichtete Objekttrager
(Aldehyde Coated Slides, Genetix, Dornach, D) gegspdie aminomodifizierte DNA bindet
sich dabei kovalent an die mit Aldehyd beschicht€berflaiche. Die Reaktion wird
stabilisiert durch die Abspaltung von Wasser u#dung einer Schiffschen Base. Um die
Stabilisierungsreaktion zu ermdglichen, wurden djespotteten Objekttrager vor der

Verwendung fur mindestens 2 Tage in einer Objey¢iridox bei Raumtemperatur getrocknet.

2.7.2.1 Blockierung freier Aldehydgruppen

Um ungebundenes Material zu entfernen und Aldelwgjzen die nicht reagiert haben, zu
blockieren und somit unspezifische Bindungen wéthréar Hybridisierung zu minimieren,
wurden die Objekttrager wie folgt behandelt (Schenal., 1996): Zunachst wurden jeweils 2
Objekttrager (mit den nicht gespotteten Flachennameler, gespottete Flachen nach auf3en)
zweimal in einer 0,1% SDS-L6sung in 50 ml Faf&whrchen 2 min kraftig von Hand
geschdttelt. AnschlieBend wurden die ObjekttragerHpOeins: fir 2 min kraftig von Hand
geschittelt. Alle folgenden Schritte wurden in Gdmlen mit passendem Objekttragergestell
durchgefihrt. Nach 2 min mit Be.inst Wurden die Objekttrager zur Reduktion freier
Aldehyde 5 min in einer Natriumborhydrid-L6sung7®,g NaBH in 200 ml HOyeinst und

75 ml 100% Ethanol) kraftig geschuttelt (Kombisdhait KL2, Edmund Bihler GmbH,
Hechingen, D) und anschliel3end zur Denaturierumdd&A fir 2 min in 95-100°C heil3em
H2Oreinst durch Auf- und Abbewegung des Objekttragergestelis Hand geschittelt. Danach
wurden die Objekttrager zweimal fur jeweils 1 mmd,1%iger SDS-L6sung und 1 min in
H2Oreinstgewaschen und zum Schluss kurz in 100% Ethanoligetaind bei Raumtemperatur

getrocknet.
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2.7.2.2 Prahybridisierung

Um unspezifische Bindungen der Sonden an die Objejdroberflache zu verhindern und
eine moglichst geringe Hintergrundreaktion zu ddgmgl wurden die Objekttrager in einer
Losung, die u. a. 1% BSA enthélt, prahybridisiettisatzlich wird bei diesem Prozess
ungebundene DNA, die mit den spater aufgebrachteréhlosungen in Konkurrenz um die
Bindungsstellen treten kann, von der Objekttragemr@iche abgewaschen. Pro Objekttrager
wurden 100 ul der Prahybridisierungslosung aufggtiranit einem Deckglas bedeckt und in
Hybridisierungskammern (VersArray Hybridization @fizer, Bio Rad, Munchen, D) flr
45 min bei 42°C im Wasserbad (Inkubationswassefl@@8, GFL, Burgwedel, D) inkubiert.
AnschlieBend wurden die Objekttrager in 50 ml Fatd@shrchen, gefiillt mit bDyeins; Kurz
von Hand geschittelt und durch Zentrifugation E@rpm (Hettich Universal, Tuttlingen,
D) getrocknet. Die so vorbehandelten Objekttragesliten fiir eine optimale
Hybridisierungseffizienz moglichst schnell verweneesrden. Hegde et al. (2000) konnten
zeigen, dass die Effizienz rapide sinkt, falls Qigjekttrager langer als 1 h nicht hybridisiert

wurden.

2.7.2.3 Hybridisierung

Zunachst wurden fur die Cy3 und Cy5 gelabelten cE®&hden jeweils die behandelten
Proben mit den entsprechenden Kontrollproben vetmisund in einem Vakuum-
Konzentrator (Univapo Typ 150 H, UniEquip, Martiest, D) getrocknet. Die Sonden
wurden durch Zugabe von 150 pl Hybridisierungslgstesuspendiert, fir 5 min bei 95°C
(Thermomixer comfort, Eppendorf, Hamburg) denattis@d anschlieRend fur 5 min in einer
Eis/Wasser-Mischung inkubiert. Bis zur Hybridisieguwurden die Sonden bei 42°C im
Wasserbad (Inkubationswasserbad 1083, GFL, BurgweD@ aufbewahrt. Auf die
prahybridisierten Objekttrager wurde €bene FramgMicroarrayGene Framet2 x 21 mm,
Abgene, Hamburg, D) aufgeklebt, die Sondenlésungrimalb dessene Framesufgebracht
und mit einem Deckglas verschlossen. Die Objektir&gurden in Hybridisierungskammern
(VersArray Hybridization Chamber, Bio Rad, Minchén,gelegt, die Kammern mit Alufolie
umwickelt und anschlieRend Uber Nacht bei 42°C inas8érbad inkubiert. Nach der
Inkubation wurden die Gene Frames entfernt, dieeibiger in 50 ml Falc6hRéhrchen
jeweils fur 30 sec in 3 x SSC, 1 x SSC, 0,5 x S&€5 x SSC und ¥Dreinst gewaschen und
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durch Zentrifugation bei 2500 rpm (Hettich Univdysauttlingen, D) getrocknet. Die
Objekttrager wurden bis zum Einscannen im Dunkafbewahrt.

2.7.3  Arabidopsis-3-Oligo-Microarray von Agilent

Der Arabidopsis-3-60-mer-Oligo-Microarray von Agite (Arabidopsis 3 Microarray Kit,
Boblingen, D) ist ein Gesamtgenom-Array (~ 28000n&efir Cy3 und Cy5 markierte
Sonden. Die Durchfuhrung der Hybridisierung erfelgtit Hilfe des Agilent 60-meoligo
microarray processing protocol¥ersion 2.1 fur Waschritte mit SSPE-Puffer.

Zunéchst wurden fur die Cy3 und Cy5 gelabelten cEbohden jeweils die behandelten
Proben mit den entsprechenden Kontrollproben vetmisn einem Vakuum-Konzentrator
(Univapo Typ 150 H, UniEquip, Martinsried, D) gatkmet und in 200 pl Dyeinst (DEPC
behandelt und autoklaviert, Sigma-Aldrich, Deisdehp D) resuspendiert. Die cDNA wurde
fur 3 min bei 98°C denaturiert. Zu der auf Raumterapur abgekihlten cDNA wurden 50 pl
10x control targetsund 250 pl 2xhybridization buffer(beide Lésungen sind im Kit enthalten)
gegeben und durch vorsichtiges Pipettieren, mégflicthne Blasenbildung, miteinander
vermischt. Die Proben wurden vorsichtig heruntenrzieigiert (Centrifuge 5415D,
Eppendorf, Hamburg, D) und sofort fur die Hybridising verwendet. In die
HybridisierungskammernSureHyb-enabeled Hybridization Champevrurden Objekttrager
mit Dichtungsringen gelegt Gasket Slidgs AnschlieBend wurden 490 ul der
Hybridisierungslosung vorsichtig innerhalb des Muctgsringes aufgetragen (sieAgilent
microarray hybridization chamber user guid&2534-90001). Der Oligo-Microarray wurde
vorsichtig mit der Hybridisierungsoberflache nachtem auf den Dichtungsring und die
Losung gelegt und die Kammer mit der Schraubenhedteverschlossen. Die verschlossenen
Kammern wurden langsam in vertikaler Richtung bewem den Dichtungsring vollstandig
mit der Hybridisierungslosung zu benetzen, und laref®end mit Alufolie umwickelt. Die
Hybridisierung erfolgte bei 60°C fir 17 h in eineétybridisierungsofen bei eingeschaltetem
Rotationsmotor (Hybrid 2000, H. Saur Laborbedadgutingen, D).

Die Arrays wurden anschlieend in ca. 250 ml Wamstihig 1 von defsasket Slidegetrennt
und mdoglichst schnell in ein Objekttragergestekime zweite Glasschale mit Waschlésung 1
gestellt. Die Objekttrager wurden mit Hilfe einesagyhetrihrers zunachst fur 1 min in
Waschlésung 1 gewaschen, dann fur 1 min in Waseh& und anschliel3end fur 30 sec in

Waschlosung 3Stabilization and Drying solutigrAgilent Technologies). Die Objekttrager
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wurden moglichst langsam aus Waschlésung 3 entnomuamel bis zur Auswertung im
Dunkeln in einer Objekttragerbox aufbewahrt.

2.7.4  Auswertung

Die hybridisierten und gewaschenen Mikroarrays wardnit dem AXON GenePix 4000A
Microarray Scanner (Axon Instruments, Union Cityd,@JSA) und der GenPix Pro 4.1/6.0
Software eingescannt. Das Hintergrund-Fluoreszgnati wurde aus dem Median-
Fluoreszenzsignal des den Spot direkt umgebendrelbBreichs berechnet. Spots, die
weniger als 50% Unterschied zwischen Hintergrundd u8ignal zeigten, wurden
ausgeschlossen. Um Arrays aus verschiedenen Exg@em zuverldssig miteinander
vergleichen zu kénnen und um Fehler zu eliminierdig sich aus unterschiedlichen
Einbauraten und Fluoreszenzstarken der verwendetdstoffe ergeben kbnnen, wurden alle
Arrays normalisiert. Die Normalisierung wurde Ulokg Normalisierungsdaten durchgefthrt,
die folgenden Kriterien entsprachen: Mindestens 586 Pixel beider Fluoreszenzsignale
(635 und 532 nm) eines Spots missen starker alslidegrgrund plus Standardabweichung
sein ([% > B635+1SD]>55 und [% > B532+1SD]>55), dBestimmtheitsmal} des
Regressionsverhaltnisses [Rgh (B35/532)] ist groRer als 0,5, nur Spots mit wenigls 3%
gesaéttigter Pixel wurden in Betracht gezogen ([F&3%5at.]<3 und [F532 % Sat.]<3), nicht
detektierte oder schwache Signale wurden ausgesdro ([Flags]<>[Bad],
[Flags]<>[Absent], [Flags]<>[Not Found], LCase([[Bp "empty") und die Summe der
Mediane ist groRer als 500 (Sum of Medians > 500).

Die statistische Analyse der Daten wurde mit Hider Acuity 4.0 Software (Axon
Instruments, Union City, CA, USA) durchgefihrt. &lErgebnisse wurden im Logarithmus
zur Basis 2 (Ig2(~)) des Verhéltnisses beider Espenzsignale angegeben. Es wurden nur
Expressionsdaten zur Auswertung herangezogen igialtensitaten zeigten, die grofRer als
der 2-fache Ilokale Hintergrund waren (SNR532 oder SNR63%2) und deren
Varianzkoeffizient als< 60 definiert wurde. Expremierte Gene wurden aleming2(~)-
Verhéltnis von 0,7 als aktiviert bzw. von -0,7 signifikant reprimiert bezeichnet. Da mit den
Mikroarrays von Agilent keine technische Kontrotlerch dye swapdurchgefihrt wurde,
wurden hier zuséatzlich nur die Daten herangezodienstarke Signale zeigten. Diese wurden
definiert durch einen Wert von mindestens 800 aes $umme der Mittelwerte beider
Fluoreszenzsignale (Sum of Medians (635/532D0).
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2.8 Realtime quantitative PCR (qRT PCR) der Arabpdts-Response-Regulatoren
(ARRS)

2.8.1 Primer

Die Primer fur die quantitative Realtime PCR deabidopsis-Respondeegulatoren (ARRS)
wurden tbernommen von Olaf Neuschéafer-Rube (GSBchangszentrum fir Umwelt und
Gesundheit, Institut fir Biochemische Pflanzenplaiie, 2004, unverdffentlicht). Die
Vorwarts- bzw. Ruckwartsprimer haben eine Lange vR0-25 Basen und eine
Schmelztemperatur Tm von 58-62°C. Die entstehemteR-Produkte bestehen aus 90-120
Basen.

Fur die gqRT PCR deArabidopsis-Respondgegulatoren (ARRs) wurden die folgenden

spezifischen Primer verwendet:

Tabelle 4:Verwendete Primer fur die gRT PCR dermbidopsis-Respondeegulatoren (ARRS)

Gen Acc.# Vorwartsprimer Ruckwartsprimer

ARR3  Atlg59940 5-TGGAATCTTCGGACTCTACGGTGG-3'  5-CGAATCCACAAGCGAAGTTGCAGAC-3'
ARR4  Atlgl0470 5-CGATGAAGATGATGACGTGTTGACG-3  5-CACGGCATCCCAGAARGTTCCACT-3'
ARR5  At3g48100 5-GCAGCTAAAACGCGCAAAGATCT-3' 5 -CCGAAAGAATCAGGACATGCATG-3
ARR6  At5g62920 5-CAAACGCGCAAAGATCTGAGCT-3 5 -GCGAGAATCATCAGTGTAGCTCAA-3’
ARR7  Atlgl9050 5-GCTGAGGAATGCAAAATCTTAAGCC-3"  5-AGAAGTATCATCATGACTTG-3’

ARR15 At1g74890 5-AGGTGGTGAAGCTGAAGAAGGAAAA-3"  5-TTGATGATGATGATGRAGATGAATC-3’

2.8.2 cDNA-Synthese

Die Isolation der Gesamt-RNA aus Blattern wurde wiater 2.5 (S. 28) beschrieben
durchgefihrt. Fir die Synthese der cDNA wurden 5RINA mit 1 pl Poly-d(T),.1g Primer
(0.5 pg/ul) gemischt, mit #einstauf ein Volumen von 12 ul aufgefullt und far 10 nhai
70°C in einem Thermocycler inkubiert (PTC-200 ReltThermal Cycler, MJ Reasearch,
Minnesota, USA). Die Proben wurden nach der Inkobatir 1 min in eine Wasser/Eis-
Mischung gestellt und fiir ca. 10 sec bei RT und0D3fpm (Centrifuge 5415D, Eppendorf,
Hamburg, D) abzentrifugiert. Anschliel3end wurdeo Brobe folgende Komponenten fiir die
cDNA-Synthese zugegeben:
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First Strand buffer 5x 4 ul
dNTP Mix 10 mM 1ul
DTTO0,1 M 2 ul
Superscript 11 (200 U/ul) 1l
RNaseOUT (40 U/ul) 0,5 ul

Die Proben wurden anschlielend im Thermocycler cuwstéfir 60 min bei 42°C, dann fur
15 min bei 70°C und zum Schluss auf Eis inkubiéiir die qRT PCR wurde die
synthetisierte cDNA 1:20 in #®einst Verdunnt.

2.8.3 PCR-Amplifikation

Die PCR-Amplifikation wurde in einem Gesamtvolumeon 25 ul durchgefuhrt. Hierzu
wurden jeweils 1 pl der beiden Primerpaare (10 ionod 12,5 pl Absolutd QPCR SYBR
Green Low Rox Mix (ABgene, Epsom, UK) vorgelegt und 10.5 ul der verdiinnten cDNA
in einer 96-well-Mikrotiterplatte (Thermo-F&s86 Detection Plate, ABgene, Epsom, UK)
vermischt. Behandelte Proben sowie die dazugehérerbntrollproben wurden immer
gemeinsam auf eine Mikrotiterplatte in jeweils theher Wiederholung aufgetragen. Alle
Proben wurden auf Eis und maoglichst lichtgeschftpettiert. Als endogenes Referenzgen
zur Quantifizierung der Zielgene mittels komperativ\G-Methode wurde die 18S rRNA
verwendet. Die Amplifikation erfolgte mit dem 75@eal Time PCR System (Applied
Biosystems, Foster City, USA) nach folgendem Pnogna 1 x 2 min bei 50°C, 1 x 15 min
bei 95°C und 40 xycling fur 15 sec bei 95°C und fur 1 min bei 60°C. Umnknidimere

auszuschlie3en wurde fur jedes Experiment eine 8kakorven-Analyse durchgefuhrt.

2.8.4  Auswertung

Fur die Auswertung der gRT PCR wurde der fur jethizedne Probe charakteristische Ct-
Wert (Threshold cycleherangezogen. Dieser Schwellenwert beschreibtZgklus, an dem

die Fluoreszenzintensitat deutlich Uber der Hintardfluoreszenz liegt.
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Die Analyse der relativen Genexpression erfolgtétetsi komperativer @Methode (Livak
and Schmittgen, 2001) nach folgender Berechnung:

Ct Kontrollprobe ™ Ct 185 = AC’( Kontrollprobe

Ct behandelte Probe Ct 185 = ACt behandelte Probe
AC[ Kontrollprobe™ AC[ behandelte Probe AACI

Absolute Genexpression =2

Jeder berechnete Datenpunkt ergibt sich aus dentelMért dreier unabhangiger

Experimente.

2.9 Bestimmung der Hormonkonzentrationen in Blatthd Wurzelmaterial

Die Bestimmung der Pflanzenhormonkonzentrationendemu aminstitute of Experimental
Botany, Academy of Sciences of the Czech Repiublmratory of hormonal regulations in
plants Rozvojova 135, 165 02 Prague 6, Czech Repubbo) der Arbeitsgruppe um Eva
Zazimalova durchgefihrt. Auxin- und Cytokininkons@tionen wurden jeweils 1 d und 4 d
nach Inokulation der Wurzeln mit HHL in Blatt- und/urzelmaterial bestimmt. Der
Versuchsaufbau erfolgte wie in Abschnitt 2.2.3 23) beschrieben. Das Pflanzenmaterial
wurde in flussigem Stickstoff homogenisiert und bis Untersuchung bei -80°C bzw. zur
Versendung auf Trockeneis gelagert.

Die Untersuchung der Konzentrationen der versciniede Cytokinine (CK) und des
wichtigsten naturlich vorkommenden Auxins (Indoé8sigsaure (IES)) wurden in Anlehnung
an Dobrev et al. (2005) und Dobrev and Kaminek 22@urchgefuhrt.

Die Extraktion der Pflanzenhormone erfolgte bei°@Qiber Nacht mit Hilfe eines nach
Bieleski modifizierten Losungsmittels (Methanol:\es Ameisensaure 14:5:1 Vol., Dobrev
and Kaminek (2002)). [8H] IES (740 GBg/mmol, ARC Inc., St. Louis, MO, USAO00 Bq
pro Probe) und Deuterium-markierte CKHEZ, [*Hs]ZR, [PHs]Z-7G, [PHs]Z-9G, [PHs)z-
OG, PHs|ZR-OG, PHsDZ, [*H3DZR, [*HeliP, [*He]iPR, [PHeliP-7G, [PHgiP-9G; Apex
Organics, UK; 50 pmol pro Probe) wurden zur Ubefymg der Ausbeute sowie als interner
Standard zugeflgt. Die Proben wurden fir 20 minrdb€&i und 20000 rcf zentrifugiert und die
Extrakte mit Sep-Pak-C18-Filterpatronen (Waters pOmation, Milford, MA, USA)
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aufgereinigt und bis zur Wasserphase verdampft. [BPlermone wurden mittels
Festphasenextraktion weiter aufgereinigt und sielgk{Mixed Mode Phasen Oasis MCX,
Kationenaustauscher und Reversed-Phase-Tragemd5®/aters, Milford, USA).

Nachdem die Proben mit 1 M HCOOH gewaschen wurkemte die IES mit 100% MeOH
eluiert und anschlieBend bis zur Trocknung einggdtarwerden. CK-Phospate (CK-
Nukleotide) wurden mit 0,35 M NMDH in Wasser und basische Cytokinine (Riboside,
Glucoside) mit 0,35 M NEDH in 60% (v/iv) MeOH eluiert. Das letztere Eluat rae
ebenfalls bis zur Trocknung eingedampft.

Vor der Analyse wurden die CK-Nukleotide in die sorechenden Riboside umgewandelt.
Hierzu wurde zunachst aus der eluierten Fraktion @k-Nukleotiden NHOH verdampft.
Die Proben wurden mit 0,1 M Ammmoniumacetat (pH) @&alisch gemacht und mit einer
alkalischen Phosphatase inkubiert (90 min bei 37Rarh der Neutralisation mit Essigsaure
wurde die Losung auf eine Sep-Pak-C18-Filterpatgegeben. Die CK-Riboside wurden mit
80% (v/v) MeOH eluiert und bis zur Trocknung eingexbft. Alle eingedampften IES- und
CK-Proben wurden bis zur weiteren Analyse bei -2@tGbewahrt. IES wurde mittels 2D-
HPLC nach Dobrev et al. (2005) quantifiziert.

Die aufgereinigten CK-Proben wurden mittels LC-Masspektrometrie analysiert. Dieses
setzte sich zusammen aus einem HTS-PAL-AutosanfBleé€ Analytics, CH), einer Rheos
quaternaren Pumpe (FLUX, Basel, CH) mit einem @8i06Series HPLC Ofen (Cambridge
Scientific Instruments, Witchford, GB) und einem Qdonenfallen-Massenspektrometer mit
Elektrospray-lonisation (Thermo Scientific, WalthatdSA). Jeweils 10 pl der Proben
wurden Uber eine C18-Saule eingespritzt (AQUA, Z%0m, 5 um, Phenomenex, USA) und
mit 0,0005% Essigsaure (A) und Acetonitril (B) elii Die HPLC wurde mit folgendem
Gradientenprofil durchgefiihrt: 5 min 10% B und 9@%danach innerhalb von 10 min ein
Anstieg auf 17% A, dann auf bis zu 46% innerhallitever 10 min bei einer Flussrate von
0,2 mI*min™. Die Temperatur der Saulchen wurde konstant at€ 3@halten.

Das Eluat wurde in ein Massenspektrometer einge¢leitelches mit positiven lonen, ifull-
scanMS/MS-Betrieb arbeitet. Die Quantifizierung wurdeit Hilfe eines mehrstufigen
Kalibrationsgraphen mit deuterierten CK als intenn&tandard durchgefuhrCis-zeatin-
Glucosid undcis-zeatin-9-Ribosid-O-Glucosid standen nicht als &ads zur Verfligung.
Die Mengen dieser beiden Verbindungen wurden ninaat des Kalibrationsgraphen der
entsprechendetnans-lsomere geschatzt.

Die Ergebnisse sind Mittelwerte dreier unabhangmelogischer Kontrollexperimente.
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2.10 Detektion von AHLs in A. thaliana mittels FTIR-Massenspektrometrie

Die Detektion der AHLs mittels FTICR-Massenspektetne erfolgte am Institut far
Okologische Chemie, GSF Forschungszentrum in déeifsgruppe von Dr. Ph. Schmitt-
Kopplin. Der Versuchsaufbau erfolgte wie in Abs¢hr2.2.3 (S. 23) beschrieben. Um
anhaftende AHLs so gut wie mdglich von den Wurzeln entfernen, wurden diese
unmittelbar nach der Ernte mehrmals isOgkn, gewaschen. Das Pflanzenmaterial wurde 1 d,
4 d und 14 d nach AHL-Zugabe geerntet, in flissidggtiokstoff homogenisiert und bis zur
Untersuchung bei -80°C gelagert. Pro Zeitpunkt &fldnzenmaterial wurden jeweils drei
unabhangige biologische Wiederholungen zu eineod’gepoolt.

Zur Extraktion der AHLs wurden 10 ml 10% (v/v in ¥é&r) Acetonitrii zu den
Pflanzenproben gegeben und fur 15 min in ein Uitralbad gestellt. Die flissige Phase
wurde durch Zentrifugation in 15 ml FalédmRohrchen bei 6500 rpm fir 5 min bei
Raumtemperatur abgetrennt (Universal 32 R, Hetfiehtrifugen, Tuttlingen, D) und durch
eine Festphasenextraktionsmethodeli§ phase extractiorSPE) aufgereinigt (Li et al.,
2006).

Jeweils 9 ml der Probe wurden auf eiMegaBond-Elutd-iltersdule (Varian, Palo Alto,
USA) aufgetragen, die zuvor mit 2 ml Methanol bawit Wasser equilibriert wurde. Die
Filtersdulen wurden nach Anlegen des Vakuums mill 4ines Methanol/Wasser-Gemisches
(15% v/v) gewaschen und unter Vakuum getrocknet. Bolute wurde mit einem Gemisch
aus Isopropanol/Hexan (85/15 v/v) gel6ést. Das Elmatde unter Stickstoff getrocknet, in
Acetonitril (10 % v/v in Wasser) gel6st und vor demalyse mittelsElektrospray Fourier
transformation ion cyclotrorMassenspektrometrie (FTICR/MS) durch PTFE-Filteesoln
(Merck, Darmstadt, D) filtriert.

Positive ES-Spektren wurden auf einem Bruker Da®r(Bremen, D) Apex Qe 12 T
System, ausgestattet mit Apollo Il und einer MikE® Quelle, gemessen. Die Spektren
wurden in einem Massenbereich von m/z 150 bis 1@0@genommen. Die externe
Kalibrierung des Massenspektrometers wurde mitd?glgin (ca. 10 mg/l in 50 % Methanol
mit 0,1 % Ameisenséaure) im entsprechenden Masseichedurchgefuhrt (m/z 175.11895,
m/z 349.23062, m/z 523.34230 und m/z 697.45398).idernen Kalibrierung wurden die
Signale von Diester-Verunreinigungen verwendet (r807.15909, m/z 207.15909, m/z
229.14103, m/z 279.15909, m/z 315.25299). HHL umdl.Dvurden als einfach geladenes
Kation [M+H]** bzw. als Na-Addukt [M+Na] detektiert. Das Verhaltnis von HHL zu DHL
betrug 200.12812 zu 256.19072 bzw. 222.11007 zulZ287.
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Il Ergebnisse

1. Interaktion von A. thaliana mit bakteriellen Quorum-sensingSignalenN-Acyl-DL-
Homoserinlactone

Bakterien verwenden Signalmolekile zur interzetletd Kommunikation. Zu den am
haufigsten vorkommenden Signalen in gramnegativaktdBien zahlen dieN-Acyl-DL-
Homoserinlactone. Die Ausscheidung dieser Signafelge in Abhangigkeit von der
Zelldichte und der Wachstumsphase und ermdglicht Bigkterien eine Anpassung an sich
andernde Umweltbedingungen (Whitehead et al., 2@i%)zum heutigen Zeitpunkt gibt es
nur sehr wenige Erkenntnisse daruber, in welcher wrd Weise Pflanzen auf das
Vorkommen bakterieller AHLs reagieren. Ziel diesebeit war es daher, die Wirkung dieser
bakteriellen Signale aufA. thaliana vor allem durch Genexpressionsanalyse mittels

Mikroarray zu untersuchen.

1.1 Analyse der Genexpression nach Inokulation vanthaliana-Wurzeln mit HHL

Die Analyse der Genexpression An thalianaerfolgte mit Hilfe des Arabidopsis-3-60-mer-
Oligo-Microarray von Agilent (Arabidopsis 3 Microarray Kit, Boblieg, D). Die
Durchfuhrung des Mikroarrays und die Anzucht unoklration vonArabidopsiswurde wie

in ,Material und Methoden* beschrieben durchgefilsrehe 2.2.3, S. 23 und 2.7.3, S. 35).
Die Analyse der Genexpression erfolgte 4 h, 1 d 4rddnach Inokulation deA. thaliana
Wurzelsystems mit HHL. Alle im Folgenden angegelei¢erte sind Mediane aus drei
Mikroarray-Analysen, die aus drei unabh&ngigen dgmchen Wiederholungen des
Experimentes stammen. Expremierte Gene wurden ramelg2(~)-Verhaltnis von 0,7 als

aktiviert bzw. von -0,7 als signifikant repremidgfiniert.

1.1.1  Gesamtzahl aktivierter und reprimierter GeneUberblick

Insgesamt zeigten 721 Gene in Blattern und 1095 GenNurzeln nach Behandlung von

A. thalianaWurzeln mit HHL signifikante Anderungen in ihrexfiession. Im Blattgewebe
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ergab sich fur alle getesteten Zeitpunkte mit eB88 Genen eine ahnliche Gesamtzahl
aktivierter Gene. Die Anzahl reprimierter Gene mgschen 65 (4 h nach Inokulation) und
110 bis 118 (4 d bzw. 1 d nach HHL-Behandlung)hsidbbildung 6). Die Gesamtzahl

signifikant regulierter Gene im Wurzelgewebe ergaii3erer Unterschiede in Abhangigkeit
vom Inokulationszeitpunkt. 4 h nach HHL-Behandlureigten 744 Gene eine signifikante
Aktivierung in ihrer Genexpression. Dieser Wert lagn das 3-fache hoher als zu allen
anderen getesteten Zeitpunkten im Wurzelgeweberditigs zeigten sich 1 d und 4 d nach
HHL-Behandlung im Wurzelgewebe eine deutlich nigelre Anzahl regulierter Gene, sowohl
im Vergleich zum 4-h-Wert fir Wurzeln als auch irergleich zu den Ergebnissen in Blattern
(siehe Abbildung 6). Die Anzahl reprimierter Geme Wurzeln entsprachen in etwa den

Ergebnissen fir Blatter.
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B aktivierte Gene B reprimierte Gene

Abbildung 6: Gesamtzahl differentiell regulierter Gene An thaliana4 h, 1 d und 4 d nach
Inokulation des Wurzelsystems mit HHL.

1.1.2  Funktionelle Klassifizierung induzierter Gene

Um einen Gesamtiuberblick tber die VeranderungenTaahskriptionsebene nach HHL-
Behandlung zu erhalten, wurden alle differentiedigulierten Gene in insgesamt 14
funktionelle Kategorien eingeteilt (Abbildung 7)ieDKategorisierung erfolgte mit Hilfe der
TAIR Arabidopsis thalianeéDatenbank (http://www.arabidopsis.pr@abei wurden Gene, die

in mehrere Kategorien fallen, jeweils nur in einer cangegebenen 14 Hauptkategorien

eingeteilt.
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Abbildung 7: Funktionelle Klassifizierung differentiell regulter Gene irA. thalianaBlatter und -
Wurzeln 4 h, 1 d und 4 d nach HHL-Behandlung.

Die Gene wurden mit Hilfe der TAIRrabidopsis thalianéDatenbank in funktionelle Kategorien
eingeordnet.

Mit 17-39% aller Gene konnte ein sehr hoher Preszgnt in keine der angegebenen
Hauptkategorien eingeteilt werden, da ihnen bistoah keine Funktion zugewiesen werden
konnte. Diese Gene wurden in der Datenbank alsireigte oder unbekannte Proteine
bezeichnet und daher in die Kategorie fir unbelgnmtcht klassifizierte Proteine

eingeordnet. 14-17% aller Gene, denen mit Hilfe Datenbank eine Funktion zugeordnet

werden konnte, fielen in keine der angegebenen duptkategorien und wurden daher in die
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Gruppe der Gene mit unklarer Klassifikation eingetelabellen mit allen differentiell
exprimierten Genen sowie deren funktioneller Katesgerung wurden im Anhang in den
Tabellen 1 (fur Blattgewebe) und 2 (fir Wurzelgewjebufgelistet.

Die meisten der differentiell transkribierten GenéVurzel- und Blattgewebe konnten in die
Kategorien Energie (3-11%), Metabolismus (6-11%gnBkription/Translation (5-12%) und
Lipid-/Protein-/Nukleinsdurebindung (4-8%) eingeawnetl werden. Naher betrachtet ergaben
sich insbesondere 1 d nach HHL-Behandlung intenéss@rgebnisse. In Blattern konnten
insgesamt 8% aller differentiell transkribiertenn@en die Kategorie Zellwand/-wachstum
(z. B. extensin und expansiAProteine) und 6% in die Kategorie der Pflanzentwrm
abhangigen Proteine eingeordnet werden (v. a. Auxid Cytokinin regulierte Gene). Im
Vergleich dazu konnten zum selben Zeitpunkt in VElrzwur 1% aller exprimierten Gene in
die Gruppe Zellwand/-wachstum (Anstieg bis auf 486m4 d) und 3% in die Kategorie der
Hormon abhangigen Proteine eingeteilt werden.

Bei den Ergebnissen der Wurzelproben zeigte sich dad mit 11% ein sehr hoher Wert fur
die Kategorie Energie. Dieser ergab sich interdssamise v. a. durch die Exprimierung
vieler Proteine, die das Photosynthesesystem Batrdflach 4 d zeigte sich im Vergleich zu
allen anderen Proben in den Wurzeln mit 6% der $t@chNert fir die Kategorie
Abwehr/Stress/Entgiftung.

1.1.3  Haufig vorkommende Genfamilien

Um einen besseren Uberblick iber Aktivierung undori®eierung der einzelnen haufig
vorkommenden Gene zu erhalten, wurden diese inesargte Genfamilien eingeteilt. In
Abbildung 8 wurden die am haufigsten vorkommenden Gene zusag@iasst. Dabei
wurden nur die Genfamilien aufgelistet, bei denen mindestens einem der beiden
Pflanzengeweben (entweder Blatt- oder Wurzelmdjerim Minimum 10 verschiedene
Mitglieder dieser Familie vorkamen. Eine Tabelldg den entsprechenden Expressionsdaten
der einzelnen Gene und deren Zuordnung in die 9chexdenen am haufigsten
vorkommenden Genfamilien befindet sich im Anhangb@lle 3 und 4, Anhang). Zu den
haufig vorkommenden Genfamilien zéhlten u. a. diabfnogalactan-Proteine, die vor allem
4 h nach HHL-Behandlung in Wurzeln aktiviert wurdersgesamt wurden im Wurzelgewebe
11 verschiedene Arabinogalactan-Gene in ihrer krgrtton aktiviert. Arabinogalactan-

Proteine (AGPs) zahlen zu einer hydroxyprolinreiciieamilie der Glycoproteine, die in



Ergebnisse 46

mehreren Veroffentlichungen in  Zusammenhang mit sel@edenen Aspekten des
Pflanzenwachstums und der Pflanzenentwicklung emwa&urden (Schultz et al., 2000;
Showalter, 2001). InArabidopsis konnten bisher insgesamt 27 verschiedene AGPs
identifiziert werden. Im Gegensatz zu den Ergelems$ir das Wurzelgewebe zeigten
lediglich 4 verschiedene Arabinogalactan-Proteine Blattern Anderungen ihres
Expressionslevels.
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Abbildung 8: Klassifizierung differentiell transkribierter Gemach HHL-Behandlung in 9 haufig
vorkommende Genfamilien.

Gelbe Balken markieren Gene, die 4 h nach HHL-Bdhengy aktiviert oder reprimiert wurden, graue
Balken stehen fiir Gene, die nach 1 d und rote BdilkeGene, die nach 4 d differentiell transkribier
wurden. Die einzelnen Familien wurden in alphalobtis Reihenfolge angeordnet. Der obere Graph
zeigt Gene, die in Blattmaterial, der untere Gr&gme, die in Wurzelmaterial exprimiert wurden.
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Sowohl in Blatt- als auch in Wurzelgewebe zeigtahlziche durch Auxin regulierte Gene
einen Anstieg in ihrer Transkriptrate. Auxine zd@hi den wichtigsten Phytohormonen, die
vor allem fir das Pflanzenwachstum, insbesonderdds Wachstum der Wurzeln von groRRer
Bedeutung sind (Quint and Gray, 2006; Teale e2806). In Blattern wurden insgesamt 12
verschiedene Proteine exprimiert, die durch Aueigutiert sind. Diese zeigten vor allem 1 d
nach HHL-Behandlung eine Aktivierung der Genexpoess In Wurzeln wurden 15
verschiedene durch Auxin regulierte Gene diffesthtiranskribiert. Die meisten wurden
bereits 4 h nach Behandlung mit HHL aktiviert.

Bei einer weiteren haufig vorkommenden Genfamibdelt es sich um die Expansine und
Extensine. Von Expansinen ist bekannt, dass sie winhtige Rolle im Zellwachstum und
beim Aufbau und der Biogenese der Zellwand spi@@asgrove et al., 2002; Li et al., 2003).
Bei den Extensinen handelt es sich, wie auch bezdeor erwahnten Arabinogalactanen, um
hydroxyprolinreiche Glycoproteine, die haufig ingsizlichen Zellwadnden vorkommen und
die ebenfalls fur Wachstum und Entwicklung der ®R4len von Bedeutung sind (Roberts and
Shirsat, 2006). InArabidopsis existieren insgesamt 31 Expansine und 186 verdehe
Extensinproteine. Die Extensine waren insbesondach 1 d in Blattern (19) und nach 4 h in
Wurzeln (14) in einer grol3en Anzahl aktiviert.

Neben den bereits erwéhnten Arabinogalactan-Pertenten Auxin regulierten Proteinen und
den Expansin-/Extensinproteinen kamen die folgen@enfamilien gehauft vor: Glycosyl-
/Glycosidhydrolasen und -transferasen, Krankheststenz-Proteine, Lipid-Transfer-Proteine
(LTP), Photosystem-/Chlorophyll-Proteine, ribosoendtroteine und Zink-Finger-Proteine.
Bei den LTPs handelt es sich &hnlich wie bei deabfrogalactanen, den Expansinen und
den Extensinen um eine Familie von Proteinen, diee €Rolle in der Erhéhung der
Zellwandausdehnung spielen (Nieuwland et al., 200%Ps waren sowohl in Blattern als
auch in Wurzeln aktiviert.

Die Anzahl aktivierter ribosomaler Proteine war \a@tem in Wurzeln, 4 h nach HHL-
Inokulation, stark erhoht. Dies deutet auf eine enétmoteinbiosyntheserate in Wurzeln, die
bereits nach sehr kurzer Dauer durch HHL ausgeltdstie, hin. Allerdings wurde eine grol3e
Anzahl von Proteinen mit unbekannter Funktion expert, da zu diesem Zeitpunkt mit 39%
der hochste Prozentsatz unbekannter, nicht klassifiarer Proteine auftrat (siehe Abbildung
7). Die hohe Aktivierungsrate der Photosynthesgmetin Wurzeln lasst sich vermutlich auf
das verwendete Versuchssystem zurickfihren, in demWurzeln nicht im Dunkeln,
sondern frei schwimmend und dem Licht standig asestgé wuchsen (siehe auch Abbildung 5
C).
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Interessanterweise waren die meisten der Krankhsistenz-Proteine, von denen viele zur
Klasse der TIR-NBS-LRR@Il and interleukin-1 receptenucleotide binding sitéeucine-rich
repea)-Genfamilie zahlten, vor allem 1 d nach HHL-Behang in Blattern und Wurzeln
reprimiert.

Zusammenfassend lasst sich sagen, dass diese Bsgeliiv einen Einfluss von AHLs auf
das pflanzliche Wachstum iA. thaliana sprechen, aber nicht, wie zuné&chst vor allem
aufgrund von Versuchen mit Tomatenpflanzen und Af8chuhegger et al., 2006) vermutet,

auf eine Rolle der AHLs in Bezug auf eine induaeystemische Resistenz in Pflanzen.

1.1.4 Induktion von Genen des Phytohormonsystensh ¢HHL

Besonders auffallig bei den Ergebnissen nach fanktler Klassifizierung bzw. den haufig
vorkommenden Genfamilien war die Transkription ealkher dem Phytohormonsystem
zugehotrender Proteine sowohl in Blatt- als auch Whurzelmaterial. Hierzu z&hlten
insbesondere die zwei Pflanzenhormone Auxin un@kdyin, von denen bekannt ist, dass sie
wichtige Rollen bei der Kontrolle von pflanzlicheBntwicklungsprozessen und des
pflanzlichen Wachstums spielen (Ferreira and KieB805; Woodward and Bartel, 2005).
Alle Gene, die im Zusammenhang mit Pflanzenhormatehen und differentiell exprimiert
wurden, sind in Tabelle 5 aufgelistet.

In Blattgewebe waren insgesamt 12 verschiedeneAaxin reagierende Gene (Atlg44350
IAA-amino acid hydrolasé, At1g51780AA-amino acid hydrolasg, Atlg51760AA-amino
acid hydrolase3, auxin responsiv@roteine:At2g21210, At5g18080 At5g18010, At4g12980,
At5g43700, At2g18010, At3g25290, At4g34760 und AtBE30) und 5 auf Cytokinin
reagierende two-component-resporndtegulatoren differentiell transkribiert. Die 5
Arabidopsis-Respondeegulatoren (ARRs), die fir die Signalwege des Kigins von
Bedeutung (D'Agostino et al., 2000) sind, warenalten Zeitpunkten in Blattern reprimiert
und wurden unter 1.2 (S. 51) in einem gesondertescAnitt n&her beschrieben. Die durch
Auxin induzierten Gene in Blattern waren vor alldnd nach HHL-Behandlung aktiviert.
Auch in Wurzeln wurden insgesamt 15 verschiedemé\axin reagierende Gene differentiell
reguliert: At1g56220auxin associated familiProtein, Atlg7243@uxin-responsiveProtein,
At4g12980 auxin-responsiveProtein, At2g23170auxin-responsiveGH3 family Protein,
At1g16510 auxin-responsive familyProtein, At4g34770auxin-responsive familyProtein,
At3g25290 auxin-responsive familyProtein, At4gl7280auxin-responsive familyProtein,
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At5g19140 auxin/aluminium-responsiveProtein, Atlg34310auxin response factorl,
At2g17500auxin efflux carrier familyProtein, Atlg7109@uxin efflux carrier At5g20960
AAO1 mRNA for aldehyde oxidaseAt4g10100molybdenium cofactor synthediotein,
At3g15450expressed protein similar to auxin down-regulaRrdtein). Die meisten wurden
bereits 4 h nach HHL-Behandlung aktiviert. Neben d&tivierten Auxinproteinen wurden
auch einige Gene, die ebenfalls im Zusammenhangmtohormonen stehen, reprimiert.
Sowohl in Blattern als auch in Wurzeln war das G&Rdtein (Atlg48270) an allen
getesteten Zeitpunkten signifikant reprimiert. GCRdeist eine G-Protein-gekoppelte
Rezeptoraktivitat auf, dessen genaue Rolle in dermdn-Signaltransduktion allerdings
bisher unbekannt ist (Plakidou-Dymock et al., 1998nyuka et al., 2001).

Ebenfalls reprimiert waren 3 verschiedene IES-Amséwre-Hydrolasen in Blattern
(Atlg51760, At1g51780 und At1g44350) und die AAOtfidase (At5g20960) in Wurzeln.
Die IES-Aminosaure-Hydrolasen spielen eine bedel@erRolle im IES-Konjugat-
Metabolismus, durch Freisetzung von aktivem IEStetsitHydrolyse der inaktiven Auxin-
Konjugate (Bartel et al., 2001). Bei der Indoleséigre (IES) handelt es sich um das
wichtigste Mitglied in der Familie der Auxinhorman®as Acetaldehyd-Oxidase-Protein
AAOL1 ist das entscheidende Enzym im letzten ScHstt Tryptophan abhangigete novo
Biosynthese von IES (Bartel et al., 2001; Woodwand Bartel, 2005). Neben den auf Auxin
und Cytokinin reagierenden Genen waren weitere GlersePhytohormonsystems induziert;
darunter einige Ethylen gesteuerte Proteine int@&idt Proteine, die zur Familie der
Gibberelline zahlen, in Blattern und Wurzeln und @&dbszisinsaure (ABA) reagierende
Proteine in Blattern und Wurzeln.

Ebenfalls interessant war die starke Reprimierurdy #ach HHL-Behandlung von vier zur
Familie der MYB-Transkriptionsfaktoren zahlendenotéimen in Wurzeln (Atl1g01060,
At3g09600, At3g06490 und At2g46830). In Blattern reva zwei dieser
Transkriptionsfaktoren insbesondere nach 1 d aktiv(Atlg71030, Atlg01060). MYB-
Proteine zdhlen zu einer Superfamilie von Transikmsfaktoren, die beteiligt sind an
Entwicklungsprozessen und an der PathogenabwehiPfianzen. Von vielen dieser
ArabidopsisMYB-Gene ist bekannt, dass sie Anderungen in ihiExpressionslevel nach
Behandlung mit verschiedenen Hormonen und als Amtewaf Stress zeigen (Yanhui et al.,
2006).
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Tabelle 5 Differentielle Transkription von Genen des Phytohonsystems nach Behandlung des
A .thalianaWurzelsystems mit 10 uM HHL.

(a) regulierte Gene in Blattern

id Name 4h 1d 4d
At4g26080 ABA signal transduction. *0.28 0.79 0.25
At3g25290 auxin-responsive family protein 1.12 0.33 0.97
At4g34760 auxin-responsive family protein -0.29 -0.73 *0.58
At2g18010 auxin-responsive family protein similaraiaxin-induced protein TGSAUR22 -0.27 -0.74 -0.54
At4g12980 auxin-responsive protein 0.79 0.52 0.84
At5g43700 auxin-responsive protein / indoleacetid-@mmduced protein 4 (IAA4) 0.45 0.77 0.10
At5g18030 auxin-responsive protein, putative simitaauxin-inducible SAUR *0.47 098 0.26
At5g18010 auxin-responsive protein, putative simitaauxin-inducible SAUR 0.65 096 0.56
At5g18080 auxin-responsive protein, putative simita6GP:3043536 SAUR 0.10 0.95 0.33
At2g21210 auxin-responsive protein, putative simitasmall auxin-up regulated protein ~ 0.32 1.03 *0.10
At2g34680 differential screening of a cDNA librargiin auxin-treated root culture 0.83 *0.23 0.52
Atlg73730 ethylene-insensitive3-like3 (EIL3) 0.73 043 0.44
At5g47230 ethylene-responsive element-binding fastERF5) 0.83 *0.64 1.01
At5g61600 ethylene-responsive element-binding famitytein *0.86 *1.22 0.94
At2g38210 ethylene-responsive protein 062 046 0.78
At1g49830 ethylene-responsive protein 0.50 *0.17 0.73
At1g48270 GCR1 G protein coupled receptor-related 700 -1.11 -0.65
At1g44090 gibberellin 20-oxidase family protein 040 0.66 0.83
At5g14920 gibberellin-regulated family protein 069 084 0.70
At1g51760 IAA-amino acid hydrolase 3 -0.31 *0.45 | -1.01
At1g51780 IAA-amino acid hydrolase 5 -0.44 *0.35 -0.74
At1g44350 IAA-amino acid hydrolase 6 /|l 138
Atlg01560 mitogen-activated protein kinase, putativeAPK -0.30 -0.94 -0.17
At1g71030 myb family transcription factor 0.57 1.27 1.15
At1g01060 myb family transcription factor *0.22 0.83 /
Atlg74890 two-component responsive regulator / respaegulator 15 (ARR15) / -1.00 /
At1g59940 two-component responsive regulator / respoegulator 3 (ARR3) -0.09 -0.83 -0.33
At1g10470 two-component responsive regulator / respoegulator 4 (ARR4) 0.25 *0.01 *0.09
At3g48100 two-component responsive regulator / respaegulator 5 (ARR5) -0.61 -1.13 -0.37
At5g62920 two-component responsive regulator / respaegulator 6 (ARRG) -0.80-60 -0.99
At1g19050 two-component responsive regulator / respoegulator 7 (ARR7) -0.54f -1.28 -0.58
At5g67030 zeaxanthin epoxidase (ZEP) (ABA1) 0.53 0.77 0.41

(b) regulierte Gene in Wurzeln

id Name 4h 1d 4d

At5g2096C AAOL mRNA for aldehyde oxidase 122 | -1.38 -1.28
At1g49720 ABA-responsive element-binding protein 0.76 0.70 [P
Atlg71090 auxin efflux carrier -0.74 [ -1.04 *-1.0:
At2g17500 auxin efflux carrier family protein 0.78 *0.14 0.44
At1g34310 auxin response factor 1, putative -1.16 / /

At5g19140 auxin/aluminum-responsive protein *0.13 0.78 0.25
At3g25290 auxin-responsive family protein 0.87 *0.11 0.56
At4g17280 auxin-responsive family protein 0.80 *0.15 *0.37
At1g16510 auxin-responsive family protein 0.81 0.18 *0.27
At4g34770 auxin-responsive family protein 0.86 *0.24 *0.74
At2g23170 auxin-responsive GH3 family protein 0.89 *0.29 *0.03
Atlg72430 auxin-responsive protein 0.77 *0.08 0.53
At4g12980 auxin-responsive protein 0.77 0.29 0.54

* Genexpression ist nicht signifikant
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Tabelle 4 Fortsetzung

(b) regulierte Gene in Wurzeln

id Name 4h 1d 4d
At1g19570 dehydroascorbate reductase 0.62 0.49 0.73
At1g56220 dormancy/auxin associated family protein .790 0.60 0.48
At5g55120 expressed protein 0.85 *0.01 0.55
At3g15450 expressed protein similar to auxin dowgutated protein *0.11  0.93 *0.07
At1g48270 G protein coupled receptor-related -1.02 -0.92 | -1.07
At1g44090 gibberellin 20-oxidase family protein 1.11 *0.06 *1.13
At1g80340 gibberellin 3-beta-dioxygenase / gibberdlbeta-hydroxylase (GA4H) 0.87/ -1.29 0.17
At5g14920 gibberellin-regulated family protein 099 052 0.93
At3g05880 hydrophobic protein (RCI2A) *0.11 *0.10 0.88
At1g68100 IAA-alanine resistance protein 1 0.72 0.15 0.35
At4g10100 molybdenum cofactor synthesis family pirote 0.75 0.24 045
At1g01060 myb family transcription factor -0.32 056 [
At3g09600 myb family transcription factor -0.54 *0.11 -0.82
At3g06490 myb family transcription factor (MYB108) 83 -0.70 -0.61
At2g46830 myb-related transcription factor (CCA1) / *0.19 SIS

* Genexpression ist nicht signifikant

Weill markierte Felder zeigen eine Aktivierung bReprimierung der Gene von < 0.7 bzw. > -0.7,
gelb markierte Felder enthalten Gene mit 0.7- disfacher Aktivierung, hellorange Felder beinhalten
Gene mit 1- bis < 1.3-facher Aktivierung, dunkeluge Felder zeigen Gene mit 1.3- bis < 1.6-facher
Aktivierung und rot markierte Felder enthalten Gemée> 1.6-facher Aktivierung. Abgestufte griine

Farben stehen flr reprimierte Gene. Die Gene wuphabetisch angeordnet. Alle Ergebnisse
wurden im Logarithmus zur Basis 2 (Ig2(~)) des \&drisses beider Fluoreszenzsignale angegeben.

1.2 Reprimierung der Arabidopsis-Response-Regulato(ARRS)

Cytokinine spielen eine wichtige Rolle in vielenpkkten des pflanzlichen Wachstums. Der
Cytokinin-Signal-Transduktionsweg ist dem so gemamiZwei-Komponeneten-Signalweg in
Hefen und Bakterien sehr ahnlich. Dabei wird sé#te Phosphatgruppe von einer Histidin-
Kinase auf einen sogenannteaspons&egulator Ubertragen (Ferreira and Kieber, 2005).
Bei denArabidopsis-RespondRegulatoren handelt es sich um eine Familie vegeeamt 23
verschiedenen ARR-Genen, die sich aufgrund von &egihnlichkeiten, ihrer
Domanenstruktur und ihrer Transkriptionsantwort &yftokinin in zwei grofRe Gruppen
einteilen lassen. Bei diesen zwei Gruppen handeliiéh um die so genannten Typ-A- und
Typ-B-Arabidopsis-Respondgegulatoren (D'Agostino et al., 2000; Mason et2005). Typ-
A-ARRs werden durch exogen zugefligtes Cytokininr sgthnell in ihrer Transkription

induziert und wirken als negative Regulatoren dg®kinin-Signaltransduktionsweges.
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Nach Behandlung de&. thalianaWurzelsystems mit HHL zeigten 6 von insgesamt $p-T
A-ARRs eine starke Reprimierung in ihrer Transkaptim Blattgewebe. Folgende ARRs
wurden nach HHL-Behandlung repremiert: ARR3 (At1959), ARR4 (Atlgl10470), ARR5
(At3g48100), ARR6 (At5g62920), ARR7 (At1g19050) uABRR15 (At1g74890). Alle nach
HHL-Behandlung transkriptionell reprimierten ARRsféinden sich innerhalb eines Astes des
phylogenetischen Baumes der TypAdabidopsis-Respondgegulatoren (siehe Abbildung
9). Zur Verifizierung der Ergebnisse der Mikroar/ayalyse wurden zusatzlich gqRT-PCR-
Experimente (siehe 2.8, S. 37) durchgefuhrt. Tabéllgibt eine Zusammenfassung der
Ergebnisse aus qRT PCR und Mikroarray-Analyse wiebée starksten Reprimierungen
zeigten sich 1 d nach HHL-Behandlung fir ARR5, ARR&R7 und ARR15. Sowohl die
Ergebnisse der Mikroarray-Analyse als auch die ¢CR-Experimente zeigten zum Tell
sehr hohe Standardabweichungen, da die Mittelwaute drei unabhangigen biologischen
Wiederholungen berechnet wurden. Betrachtet marerdatigs die Ergebnisse der
unabhangigen Experimente (Daten nicht gezeigtaleng sich fur fast alle Einzelexperimente
deutlich negative Zahlenwerte, die flr eine eingguReprimierung der Gene sprechen.

In Wurzeln konnte keiner dekrabidopsis-Respondeegulatoren mit Hilfe der Mikroarray-

Analyse detektiert werden.

Tabelle 6: Reprimierung der Typ-A-ARRs in Blattern nach BehHand des A. thaliana
Wurzelsystems mit HHL.

Expressionsdaten (Mittelwerte MW=+ Standardabweigh8A) der RT gPCR und Mikroarray-
Anlayse, 4 h, 1 d und 4 d nach HHL-Behandlung. Graterlegte Felder zeigen reprimierte Gene ab
einem Expressionslevel Ig2(~) von -0,7.

RT gPCR |Mikroarray
id Name MW +SA |[MW +SA
At1g59940 ARR3 4h| / / 10.01 0.46
d| / / |BO88] 0.43

4d| |/ / 1-0.26 0.14

Atlg10470 ARR4 4h|-0.41 0.54] 0.23 0.08
1d 0.18-0.07 0.40

4d 0.23] 0.09 0.12
At3g48100 ARR5 4h 0.11|-0.54 0.30
1d 0.57 0.11
4d| - 0.07| - 0.16
At5g62920 ARR6 4h 0.93 0.31
1d 1.07 0.72
4d 0.41 0.35
Atlgl9050 ARR7 4h 0.65]- 0.60
1d 0.46 0.53
4d 0.30 - 0.32
At1g74890 ARR15 4h 0.46 /

1d 0.37
4d| 0.07 0.49
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Abbildung 9: Phylogenetischer Baum dArabidopsis-Respondgegulatoren (ARRs) (nach To et al.
(2004)).

Einteilung der ARRs in 2 groRe Hauptgruppen (Typufd Typ-BRespons&®egulatoren). Die 6
eingekreisten Typ-A-ARRs wurden in Blattern nacth&adlung vorA. thalianaWurzeln mit HHL
reprimiert.

1.3 Pathogeninfektion mit Pseudomonas syringae fovmato DC3000 (Pst DC3000)

Makroarray-Experimente mit Tomatenpflanzen nach aBelung der Wurzeln mit
verschiedenen AHLs und einer anschlieBenden Imfektnit dem blattpathogenen Pilz
Alternaria alternata zeigten eine systemische Induktion Salicylsaured uEthylen-
abhangiger Abwehrgene (Schuhegger et al., 2006)ttelsli Pathogeninfektion mit
Pseudomonas syringae pv. toma@C3000 (Pst DC3000) wurde getestet, ob eine
Vorbehandlung voi .thalianaWurzeln mit HHL ebenfalls zur Erhéhung einer systechen
Resistenz in Pflanzen fuhrt. Die Durchfiihrung deathBgeninfektion erfolgte wie in
Abschnitt 2.4.2 (S. 28) beschrieben. Die Quangfizng der bakteriellen Virulenz erfolgte
0d, 1d, 2d, 3dund4 d nach PathogeninokulaWgie in Abbildung 10 (C) dargestellt,
zeigte sich nach Bestimmung der Keimzahl im Blatigjge zwischen den Kontroll- und den
mit HHL vorbehandelten Pflanzen zu keinem der detes Zeitpunkte ein signifikanter
Unterschied. 5 d nach Pathogeninokulation zeigteh sauch optisch aufgrund der
aufgetretenen krankheitsbedingten Blattlasionenn kéinterschied im Krankheitsgrad
(Abbildung 10 (A) und (B)). Mittels Pathogeninfedti konnte daher kein Nachweis einer
systemischen Resistenz ausgel6st durch HHL geweigien. Dieses Ergebnis bestatigt auch
die bereits zuvor beschriebenen Daten der Mikrgahrzalyse, wonach i .thalianakeine
Aktivierung typischer Resistenzgene nach HHL-Belhamgl erfolgte (siehel.1.3, S. 45).
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Abbildung 10: Pathogeninfektion mitPst DC3000 4 d nach Inokulation deA. thaliana
Wurzelsystems mit HHL.

(A) Krankheitssymptome in Kontrollpflanzen 5 d nackhBgeninfektion(B) Krankheitssymptome in
mit HHL behandelten Pflanzen 5 d nach Pathogeniitiek(C) Anzahl anPst DC3000 KBE pro ch
Blattgewebe 0, 1, 2, 3 und 4 d nach PathogenimfektEs ergab sich kein signifikanter Unterschied
zwischen Kontroll- und HHL behandelten Pflanzen.

1.4 Bestimmung der Phytohormonkonzentrationen ina8t und Wurzelgewebe

Die Ergebnisse der Mikroarray-Analyse nach BehamgliwonA. thalianaWurzeln mit HHL

ergab eine Induktion zahlreicher Phytohormon abig@ngGene. Aufgrund der wichtigen
Rolle der beiden Pflanzenhormone Auxin und Cytakimh Pflanzenwachstum sowie der
Induktion zahlreicher Auxin und Cytokinin abhangiggene nach HHL-Behandlung erfolgte
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eine Bestimmung der Konzentrationen dieser beidamidne in Wurzeln und Blattern wie in
Abschnitt 2.9 (S. 39) beschrieben.

1.4.1 Auxin(IES-)Konzentration

Auxine zahlen zu einer der wichtigsten Gruppen Witytohormonen die bei fast allen
wachstumsbedingten Anderungen, die sich wahrendseipflanzlichen Lebenszyklus
ereignen, involviert sind (Teale et al., 2006). a&as haufigsten in Pflanzen vorkommende
natirliche Auxin ist die Indolessigsaure (IES), diryptophanderivat (siehe Abbildung 11
(A)), die in vielen pflanzlichen Entwicklungsprozes eine wichtige Rolle spielt.

Die IES-Konzentrationen 4 d nach HHL-Behandlungemasowohl in Blattern als auch in
Wurzeln deutlich héher als in den mit EtOH behataielKontrollpflanzen (Abbildung 11
(B)). Insbesondere in Wurzeln zeigte sich ein dehwgk Unterschied. In den mit HHL
behandelten Wurzeln konnten nach 4 d doppelt s@ iKanzentrationen detektiert werden
wie in den Kontrollpflanzen (6,31:2,97 pmol/g FG)d nach HHL-Behandlung zeigten sich
insbesondere in Wurzeln deutliche Schwankungen chsis den drei biologischen
Wiederholungsexperimenten, die keine eindeutigesAgs uber signifikante Anderungen
zulassen. Dennoch ist eine Tendenz zu hoheren Almzentrationen in HHL behandelten
Pflanzen erkennbar.
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Abbildung 11: Freie IES in Blattern und Wurzeln.

(A) Strukturformel der Indol-3-Essigsaure (Abbildungsahttp://www.biologie.uni-hamburg.de/b-
online/d31/31b.htm).(B) Konzentrationsbestimmung der freien IES 1 d undl shach HHL-
Behandlung. Angegeben sind Mittelwerte aus drebhéagigen biologischen Kontrollexperimenten +
Standardabweichung. Nach 4 d in Blattern bzw. 1nd 4 d in Wurzeln zeigten die mit HHL
behandelten Pflanzen hdéhere Auxin-Konzentratioedia Kontrollpflanzen.
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1.4.2  Cytokinin(CK-)Konzentrationen

Das Phytohormon Cytokinin (CK) spielt ebenso wis daixin eine wichtige Rolle in fast
allen Aspekten des Pflanzenwachstums und der pitdien Entwicklung (Kieber, 2002). Bei
den natirlich vorkommenden Cytokininen handelties sm Adeninderivate. Diese kénnen
als freie Basen, als Riboside (Base + Ribose)Rdistide (Base + Ribose + Phosphat) oder
als Glycoside (Zuckeracetale) vorkommen. Das hatdigattrlich vorkommende Cytokinin
ist das Zeatin. Die Grundstruktur des CytokininnsfAbbildung 12 (A) dargestellt.

Die Bestimmung des aktiven Cytokiningehalts (dréie Cytokininbasen und deren Riboside
(Laloue et al., 1981)) ergab im Gegensatz zu degelifissen fir Auxin insbesondere in
Blattern eine hoheren Konzentration in den unbeéidenl Kontrollpflanzen (Abbildung 12
(B)). Dementsprechend zeigten die Blatter der nii_.Hbehandelten Pflanzen sowohl nach 1
d als auch nach 4 d niedrigere Cytokinin-Konzeituren als die mit EtOH behandelten
Kontrollpflanzen. Nach 4 d lag die Konzentratiom Blatter von unbehandelten Pflanzen bei
5,1 pmol/g FG, wohingegen Blatter von mit HHL beth@lten Pflanzen zum selben Zeitpunkt
nur 3,2 pmol/lg FG aufwiesen. Da die Standardabweigbn fiir aktive Cytokinin-
Konzentrationen in Wurzeln sehr hoch waren, konn@er nur sehr vorsichtige
Schlussfolgerungen gezogen werden. 4 d nach HHIlamdbng scheinen die
Konzentrationen, wie bereits in Blattern beobachtat Vergleich zu den Kontrollpflanzen

ebenfalls niedriger zu sein.
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Abbildung 12: Aktive Cytokinine in Blattern und Wurzeln.

(A) Grundstrukturformel des Cytokinin (Abbildung audtph//www.biologie.uni-hamburg.de/b-
online/d31/31c.htm)(B) Konzentrationsbestimmung der freien Cytokinine indl 4 d nach HHL-
Behandlung. Angegeben sind Mittelwerte aus drebhéagigen biologischen Kontrollexperimenten +
Standardabweichung. Nach 1 d und 4 d in Blatterigtee die mit HHL behandelten Pflanzen
niedrigere Cytokinin-Konzentrationen als die Kotipftanzen.

*
CK B+R =Cytokinin freie Basen +Riboside
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Weitere,

biologisch (fast) nicht

aktive Cytokininetdbolite (Glucoside,

Ribosid-

Monophosphate, Dihydrozeatin und cis-Zeatin-TypeRytine) zeigten keine signifikanten
Anderungen nach HHL-Behandlung (Abbildung 13).
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Abbildung 13: Konzentrationsbestimmung nicht aktiver Cytokininiisfgolite in Blattern und
Wurzeln 1 d und 4 d nach HHL-Behandlung.
+

Angegeben sind Mittelwerte aus drei unabhéngigeolobischen Kontrollexperimenten =+
Standardabweichung. Nach 1 d und 4 d zeigten s@thekstatistisch signifikanten Unterschiede
zwischen mit HHL behandelten und Kontrollpflanzen.
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1.4.3  Verhaltnis IES:aktives Cytokinin

Die beiden Phytohormone Auxin und Cytokinin inteeagn auf vielfache Weise miteinander,
um zahlreiche Wachstums- und Differenzierungspsezes kontrollieren. Dabei kénnen die
beiden Hormone sowohl synergistisch z. B. bei degufation der Zellteilung als auch
antagonistisch wie z. B. beim Wachstum der Wurmeiteinander interagieren (Coenen and
Lomax, 1997).

Betrachtet man das Verhdltnis aus Indolessigsandefreiem Cytokinin durch Korrelation
der jeweiligen IES- und Cytokinin-Mittelwerte aubBildung 11 und Abbildung 12, fallt auf,
dass vor allem nach 4 d deutlich erkennbare Urtiezde zwischen den mit HHL behandelten
und den Kontrollpflanzen auftraten (Abbildung 1Bje Behandlung der Wurzeln mit HHL
scheint sowohl in Blattern als auch in Wurzeln eideutliche Verschiebung des
Auxin:Cytokinin-Verhaltnisses zur Folge zu habem Vergleich zu den Kontrollpflanzen
verschob sich dieses Verhaltnis in mit HHL behatahePflanzen in Richtung eines hdheren
Auxinlevels. Nach 1 d zeigte sich weder in Blatteroch in Wurzeln eine signifikante

Anderung dieses Verhaltnisses.
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HHL1d Kontrolle 1d HHL4d Kontrolle 4d HHL1d Kontrolle 1d HHL4d Kontrolle 4d
Blatter Blatter Blatter Blatter Wurzeln Wurzeln Wurzeln Wurzeln

Verhdltnis IES : aktives Cytokinin

Abbildung 14: Verhaltnis IES:aktives Cytokinin.

Korrelation der Mittelwerte der Auxin- und CytokimKonzentrationen (Abbildung 11 und Abbildung
12) in Blatter und Wurzeln, 1 d und 4 d nach HHLhBedlung bzw. in Kontrollpflanzen. Das
Verhéltnis verschob sich nach 4 d in mit HHL bekadteh Pflanzen im Vergleich zu den
Kontrollpflanzen in Richtung eines hoheren Auxirdksy
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1.5 Wurzelwachstumsstimulierende Wirkung durch AHLs

Aufgrund der Induktion zahlreicher Phytohormon aigiger Gene sowie der Anderung der
IES- und aktiven Cytokinin-Konzentration nach HHEl&ndlung wurden Blatter und
Wurzeln hinsichtlich einer Stimulation des Pflanwashstums durch verschiedene AHLs
untersucht. 14 d nach Applikation von insgesamteésehiedenen sowohl lang- als auch
kurzkettigen AHLs wurden die Wurzellange und deatBbsettendurchmesser bestimmt und
mit denen der unbehandelten Kontrollpflanzen vehglih (siehe 2.2.5, S. 25). Dabei zeigten
insbesondere die kurzkettigen AHLs N-Butanoyl-DLrhuserinlacton (BHL) und N-
Hexanoyl-DL-Homoserinlacton (HHL) eine wachstumsstiierende Wirkung auf die
Wurzellange (siehe Abbildung 15 und Abbildung 16).Vergleich zur Kontrolle wiesen die
mit BHL behandelten Pflanzen um etwa 2 cm (~ 12#%)gere Wurzeln auf. Dieser
stimulierende Effekt konnte flr die langkettigen &1 OHL, DHL, dDHL bzw. tDHL nicht
nachgewiesen werden. Im Gegensatz dazu zeigtemzBfla die mit dem langkettigen
Homoserinlacton DHL behandelt wurden, signifikaiitaere Wurzeln. Allerdings konnte fur
keine der getesteten AHLs ein wachstumsstimuliexengffekt in Blattern festgestellt
werden. Die Messung des Blattrosettendurchmessgab &eine signifikante Anderung nach
AHL-Behandlung. Zusatzlich wurde das Blattgewicldcim BHL- und HHL-Behandlung
bestimmt (Daten nicht gezeigt). Hierbei ergab siohVergleich zu den Kontrollpflanzen
ebenfalls keine Wachstumsstimulation. Abbildung 4éigt mit HHL behandelte und

Kontrollpflanzen mit deutlichen Unterschieden im téurzellange.
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Abbildung 15: Wurzelwachstumsstimulierende Wirkung durch versgéne AHLS.

Messung der Wurzellange sowie des Blattrosettemtuessers 14 d nach Inokulation mit kurz- und
langkettigen AHLs. HHL und BHL haben eine wachststimulierende Wirkung auf Wurzeln. DHL
fuhrte zu einem verminderten Wachstum der Wurzi€kiner der getesteten AHLs flhrte zu einer
signifikanten Anderung des Blattrosettendurchmesser
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9 Abbildung 16: Erh6hung der Wurzellange
.., durch HHL.

(A) A. thaliana 14 d nach HHL-
Behandlung. (B) 14 d alte Kontroll-
pflanzen.

Die mit HHL behandelten Wurzeln zeigten
eine deutliche Stimulierung des Wurzel-
langenwachstums.

Kontrolle

1.6 Nachweis von HHL und DHL in Blatt- und Wurzelgebe durch FTICR-MS

In den bisherigen Experimenten konnten neben Amdgmm im Wurzelgewebe auch
zahlreiche Veranderungen in Blattern nach Behamgder Wurzeln mit verschiedenen AHLsS
nachgewiesen werden. Hierzu z&hlten die Induktamreicher Gene, die in das Wachstum
und die Entwicklung der Pflanzen involviert sind,owse Anderungen der
Phytohormonkonzentrationen. Daher stellte sichFdage, ob ein eventueller Transport der
AHLs Uber die Wurzeln in das Blattgewebe die Ursafilt diese Anderungen in den Blattern
sein konnte.

Mit Hilfe der FTICR-Massenspektrometrie wurde getgsob kurzkettige Homoserinlactone
wie HHL bzw. langkettige wie DHL von den Wurzelnsadem Medium aufgenommen und in
das Blattgewebe transportiert werden. Die Durchfiigrder Experimente erfolgte wie in
.Material und Methoden® in Abschnitt 2.10 (S. 41gdehrieben. Die Messung der relativen
Intensitaten ergab ein zeitabhangiges Vorkommen Aldts in Pflanzen. Die HHL-
Intensitaten stiegen von 1 d nach 4 d (siehe Abhgd17, FTICR-MS-Spektrum) in
Blattextrakten sowie von 4 d nach 14 d in Blattd Wurzelextrakten (siehe Abbildung 18
und Abbildung 19) deutlich an. Im Massenspektrunr dehandelten Pflanzenextrakte
konnten beide lonen [M+HJund [M+Na] mit einem Massenfehler von weniger als 0,3 ppm
detektiert werden. Eine zusatzliche Bestatigung ldentifikation der Homoserinlactone
erfolgte aufgrund der Detektion der entsprechendsotopenmuster im Spektrum.
Interessanterweise waren die Intensitdten fur HHL Blattextrakten hoher als in

Wurzelextrakten. HHL scheint daher von den Wurzeldie Blatter transportiert zu werden
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und sich dort zu akkumulieren. Die Detektion deagkettigen DHL mittels FTICR-

Massenspektrometrie ergab im Vergleich zu dem leiten HHL ein vollkommen anderes
Ergebnis. Die relativen Intensitaten von DHL waneWurzelextrakten im Vergleich zu den
Blattextrakten deutlich hoher und sind zwischen 4irdl 14 d in den Wurzelextrakten
angestiegen, in den Blattextrakten jedoch gesufgiehe Abbildung 18 und Abbildung 19).
Im Gegensatz zu HHL scheint sich DHL vermutlichgauhd seiner hohen Hydrophobizitat
im Wurzelgewebe zu akkumulieren und daher nicht wieL in grol3en Mengen in das

Blattgewebe transportiert zu werden.

3_ Blatter 1d
o3 \Z HHL
E 222.11047
13 222.07862
E N
x107 -
E Blatter 1d
3_; Kontrolle
2
13 222.07859
- E AN
:co_g x107 E i
@ 33 202 11045  Blatter 4d
[J] E HHL
c 2
- ; E 222.07862
s A .
7
x10 o "
E Blatter 4d
3 Kontrolle
’E 222.07868
O o
] v HHL
] 222.11006 -
E kalkuliert

T T 1 T T T T T T T
222.06 222.08 222.10 222.12 222.14
m/z

Abbildung 17: FTICR-MS-Spektrum aus Blattextrakten 1 d und 4 chnlaokulation vorA. thaliana
mit HHL.

HHL-Peaks sind mit einem Pfeil markiert. Die relati Intensitaten (Hohe der Peaks) zeigten einen
Anstieg in Blattextrakten in Abhangigkeit von daklibationsdauer.
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Abbildung 18: Messung der HHL- und DHL-Anreicherung in Blattekten durch FTICR-MS 4 d
und 14 d nach Inokulation vgh thalianaWurzeln.

In Blattextrakten stieg die Intensitdt in HHL bebehen Pflanzen in Abhangigkeit von der
Inkubationsdauer an, wohingegen die IntensitatefilL behandelte Pflanzen abgenommen haben.

4.00E+08

3.50E+08
3.00E+08

2.50E+08

2.00E+08
1.50E+08

1.00E+08
5.00E+07 I
0.00E+00-f T T == T T

4d Wurzel 4d Wurzel  4d Kontrolle  14d Wurzel  14d Wurzel 14d Kontrolle
HHL DHL Wurzel HHL DHL Wurzel

Intensitat

Abbildung 19: Messung der HHL- und DHL-Anreicherung in Wurzelekten durch FTICR-MS 4 d
14 d nach Inokulation voA. thalianaWurzeln.

Die Intensitaten fur mit HHL und DHL behandelte dften haben in Abhéangigkeit von der
Inkubationsdauer in Wurzeln deutlich zugenommene BWurzelextrakte von DHL behandelten
Pflanzen zeigten hohere Intensitaten als die estbenden Blattextrakte (siehe Abbildung 18). Der
Vergleich der Wurzelextrakte zwischen HHL und DHthlndelten Pflanzen ergab fiir DHL eine 18-
fache (nach 4 d) bzw. eine 32-fache (nach 14 dylirhg der Intensitét.
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2. Induktion systemischer Resistenz und wachstumsstulierender Wirkung in
A. thaliana durch Rhizosphérenbakterien

Nichtpathogene Rhizospharenbakterien (PGPR), kodiepflanzliche Abwehr stimulieren
und Pflanzen so gegen verschiedene Pathogeneergsisinachen. Dieser als induzierte
systemische Resistenz (ISR) bezeichnete Signalwegdew vor allem anhand des
wurzelkolonisierenden Bakteriunidsseudomonas fluoresced¢CS 417r nachgewiesen (Van
Wees et al., 1997; Pieterse et al.,, 1998; van Veéted., 1999). Die Untersuchung dieses
Signalweges irA.thalianadurch die Rhizospharebakteri&erratia liquefacienG1 (AHL
produzierender Stamm) und dessen AHL-negativer MatdG44 ist Teil der vorliegenden
Arbeit. Durch einen Vergleich der beiden Stamme asamaoglich, den Einfluss bakterieller
Quorum-sensingignale auf die Pflanze nicht nur wie zuvor bemden durch direkten

Einsatz der Reinsubstanz, sondern auch im Bakssiséem testen zu kdnnen.

2.1 Nachweis der Wurzelbesiedlung von A. thalianait Serratia liquefaciens MG1::gfp
und MG44::gfp

Zum Nachweis einer Wurzelkolonisierung vok. thaliana mit Serratia liquefaciens
MG1::gfp und Serratia liquefaciensMG44:.gfp wurde die Wurzelkeimzahl in einem
monoxenischen System (siehe 2.3, S. 25) bestimiet.KBimzahl wurde 4 h, 1 d und 7 d
nach erfolgter Inokulation ermittelt. Zu allen frihkten konnte eine deutliche Kolonisierung
nachgewiesen werden, die im Zeitverlauf bis auf t&/evon 16 KBE pro 100 mg
Wurzelfrischgewicht (7 d) angestiegen ist (siehéiflung 20 (A)). Allerdings konnte kein
Unterschied zwischen den zwei Stammen hinsichtlieh Besiedlungsdichte nachgewiesen
werden.

Die mikroskopische Detektion der mit dem grun fesmierenden Protein (Gfp) markierten
Bakterien erfolgte nach Inokulation der Wurzeln hiydroponischen System (siehe 2.2.4, S.
24). Mit Hilfe des Fluoreszenzmikroskops (Zeil3 Astiop, Carl Zeiss, Jena, D) konnte eine
deutliche Besiedlung der Wurzel m8. liquefaciensMGL1::gfp gezeigt werden (siehe
Abbildung 20 (B) und (C)). Die Bilddokumentatiorfagte mit einer Digitalkamera (Canon
power shot G2, Canon, Krefeld, D).



Ergebnisse 64

1.00E+09

1.00E+08 J‘L T

1.00E+07-

1.00E+06-

1.00E+05+

KBE / 100 mg Wurzelfrischgewicht

1.00E+04

4h 1d 7d
O S.liquefaciens MG1 B S.liquefaciens MG44

B C

Abbildung 20: Wurzelbesiedlung voA. thalianamit S .liqguefacien®G1::gfp und MG44::gfp.

(A) Wurzelkeimzahlbestimmung im sterilen Bodensysterh, 4 d und 7 d nach Inokulation der
beiden Bakterienstamme. Die Besiedlungsdichtedgchen 5*16 KBE nach 4 h und £KBE / 100
mg Wourzelfrischgewicht nach 7 dB) + (C) Detektion vonS .liquefaciensMG1::gfp im
Fluoreszenzmikroskop. Aufnahme der Wurzelspitzeg@®yie des mittleren Teils der Wurzel (C) 7 d
nach Inokulation.

2.2 Wachstumsstimulierende Wirkung durch Serratiguefaciens MG1::gfp und
MG44:.gfp

Wurzelassoziierte Bakterien koénnen zur Stimulatiodes Wurzel- und somit des
Pflanzenwachstums fuhren (Bloemberg and Lugtenki2dg]l). Diese so genannt@hant

growth promoting bacteria(PGPB) konnen das Pflanzenwachstum durch viejgilti
Mechanismen, wie z. B. die Produktion von Phytolmten oder eine erhohte
Nahrstoffversorgung durch Stickstofffixierung, férd. Hameeda et al. (2006) konnten flr

Serratia marcescens einen humanpathogenen Stamm der Gattubgrratia eine
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Wachstumsstimulation —ausgeldst durch  Phosphat-8igiebung in Maispflanzen

nachweisen.

Im sterilen Bodensystem (siehe 2.2.2, S. 21) koeiite wachstumsstimulierende Wirkung
auf A. thaliananach Inokulation mit den beiden Rhizospharenbaie3erratia liquefaciens

MG1::gfp und MG44::gfp gezeigt werden. 4 d, 7 d @idd nach Inokulation zeigten die mit
Serratia behandelten Pflanzen eine Stimulierung des Wanisstudie aufgrund eines
vergroRerten Blattrosettendurchmessers im Vergleicklen Kontrollpflanzen nachgewiesen

werden konnte (siehe Abbildung 21).

Kontrolle S. liquefaciensMG1.::gfp S. liqguefacienaViG44::gfp

4d

7d

21d

Abbildung 21: Wachstumsstimulierende Wirkung iA. thaliana durch Serratia liquefaciens
MG1::gfp und MG44::gfp.

4 d, 7 d und 21 d nach Inokulation im sterilen Bustem zeigten die m@erratialiquefaciens
behandelten Pflanzen gegentber den unbehandelt@nopflanzen eine deutliche Stimulierung des
Wachstums.
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8 d und 22 d nach Inokulation zeigten die mit dendén SerratiaStammen behandelten
Pflanzen signifikant hohere Durchmesser der Blséitten gegentber den unbehandelten
Kontrollpflanzen. Allerdings zeigte sich zwischeendbeiden Stdmmen hinsichtlich einer

wachstumsstimulierenden Wirkung kein signifikarieterschied (Abbildung 22).
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Abbildung 22: Durchmesser der Blattrosette nach Inokulation $atratia liquefaciendMG1::gfp
und MG44::gfp.

Signifikanter Anstieg des Blattrosettendurchmes8eataind 22 d nach Inokulation.

2.3 Induzierte systemische Resistenz in A. thaliana

2.3.1 Pathogeninfektion mit Pseudomonas syringaéopvato DC3000 (Pst DC3000)

Zum Nachweis einer induzierten systemischen Regstausgelost durch Vorbehandlung der
Wurzeln mit den beiden RhizospharenbakteignliquefaciendMG1::gfp und MG44::gfp,
wurden A. thalianaBlatter mit dem blattpathogenen StanfPseudomonas syringagv.
tomato DC3000 Pst DC3000) infiziert (siehe 2.4.1, S.26). 0, 1, 2, Bdud4 d nach
Pathogeninokulation wurde die Anzahl der KBE pro” d@hattgewebe bestimmt. 2 d nach
Pathogeninfektion zeigten die mit den beidgerratiaStammenvorbehandelten Pflanzen
eine deutliche Reduktion der Pathogenkeimzahl imgech zu den mit MgS©inokulierten
Kontrollpflanzen (siehe Abbildung 23). Allerdingsrinte fur alle Gbrigen Zeitpunkte weder
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fur MG1 noch fur MG44 eine signifikante ReduktioardKeimzahl nachgewiesen werden.
Bei einer Wiederholung dieses Experimentes (Dateht gezeigt) zeigte sich ebenfalls fur

beide Stamme nur nach 2 d eine Reduktion der Pattkegnzahl.
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—e— Kontrolle —a— S, liquefaciens MG1::gfp S. liquefaciens MG44::gfp

Abbildung 23: Induzierte systemische ResistenAirthaliana

Infektion der Blatter mit Pst DC3000 3 Wochen n#&ubkulation der Wurzeln mit MG1 und MG44
2 d nach Pathogeninokulation zeigten die mit deddreSerratiaStammen vorbehandelten Pflanzen
eine signifikante Reduktion der Keimzahl.

2.3.2  Analyse der Genexpression vor und nach Patiimghandlung im Bodensystem

Verhagen et al. (2004) konnten in ihren Versuché&PRseudomonas fluorescens WCS417r
zeigen, dass die induzierte systemische Resistaeiz Imokulation von Arabidopsis-Wurzeln
mit WCS417r zu keinen nennenswerten AnderungenGiarexpression in Blattern fihrt.
Allerdings zeigten viele pflanzliche Resistenzgedie, vor allem durch Jasmonsaure oder
Ethylen aktiviert werden, nach erfolgter Pathogésainellung eine deutliche Anderung in

ihrem Expressionslevel.

Die Mikroarray-Analyse mit dem hauseigenen A. #adi-cDNA-Microarray (BIOP Array 2,
siehe 2.7, S. 30 und 2.7.2, S. 32) wurde 4 d, Adl14 d nach Inokulation von A. thaliana-
Wurzeln mit Serratia liquefaciens MG1 in Blattenmrchgefihrt. Als Versuchssystem wurde
das in Abschnitt 2.2.2 (S. 21) beschriebene Bodstaesy verwendet. Als Kontrolle dienten
Pflanzen, deren Wurzeln mit 10-mM-MgSO4 inokulisvurden. Bei den in Tabelle 7
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gezeigten Werten fur 4 d MG1, 7 d MG1 und 14 d M&&handelte Pflanzen wurden jeweils
Mittelwerte der Mediane aus insgesamt sechs Mikayafnalysen angegeben (drei
biologische Wiederholungen, pro Wiederholung zugdtzein dye swap). Auf eine

Transkript-Analyse von A. thaliana-Blattern nactolaolation der Wurzeln mit der AHL

negativen Mutante Serratia liguefaciens MG44 im &wystem wurde verzichtet, da in allen
bisherigen Experimenten keine Unterschiede zwisathem beiden Stdmmen zu erkennen
waren (siehe Abbildung 20, Abbildung 21 und Abbiidu23). Aul3erdem zeigte sich bei
einem Vergleich der Expressionsdaten aus dem Versut HHL als Reinsubstanz (siehe
Anhang Tabelle 1) und dem AHL-bildenden Stamm M@1Bodensystem (siehe Tabelle 7)
lediglich fiir 4 von insgesamt 84 differentiell ekprerten Genen eine Ubereinstimmung
(Atlg16410 cytochrome P450, Atlg51760 IAA Amino d@ciHydrolase, At5g06870

polygalacturonase inhibiting Protein 2 und At2g281Putative copper/zink superoxide
dismutase). Die von Serratia gebildeten AHLs saheidaher eine untergeordnete Rolle im

Bezug auf die Genexpression in A. thaliana-Blatirispielen.

Zusatzlich wurden Genexpressionsanalysen von $iitliquefaciensMG1 und MG44
vorbehandelten Pflanzen mit anschlieBender Patlglaration durchgefuhrt. Die Pflanzen
wurden 21 d vor Pathogeninokulation mit den beid@akterienstammen inokuliert.
Kontrollpflanzen wurden mit 10-mM-MgSQbehandelt. 2 d nach Pathogenbehandlung mit
Pseudomonas syringgav. tomato DC3000 Pst DC3000) wurden die Blatter geerntet und
Arrayanalysen zur Genexpression durchgefuhrt. Fure dArrayanalyse nach
Pathogeninokulation (21 d MG1 + 2 d DC3000 und 2M@44 + 2 d DC3000) wurden
Mittelwerte aus jeweils zwei Microarray-Analysen bddet (ein Experiment und eine

technische Kontrolle duratlye swapals Wiederholung).

Einige der im Zusammenhang mit induzierter systeh@s Resistenz und Pathogenabwehr in
der Literatur erwéhnten Gene zeigten vor allemnach Inokulation miSerratia liquefaciens
MG1 eine deutliche Reprimierung (Tabelle 7). Hiegzhlten dieallene oxide synthas&OS
(At5g42650), dieanthranilate synthas@SA1 (At59g05730), dierginin decarboxylas@&DC
(At4g34710), dieClass Ill peroxidasePerx34 (At3g49120), dakevein-like proteinHEL
(At3g04720), dagacalin lectin family proteinAt3g16470 und At3g16420), digpoxygenase
LOX2 (At345140), dasplant defensin proteirPDF1.2a (At5g44420) und dasegetative
storage protein2 VSP2 (At59g24780). Zum Teil zeigten diese Geneeitee 14 d nach
Inokulation einen Trend zur Aktivierung und wareach erfolgter Pathogeninokulation
deutlich aktiviert. Zu den nach Pathogeninokulatidivierten Genen zahlten die AOS, die
Class Il peroxidaseLOX2 und PDF1.2a.
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Tabelle 7: Analyse der Genexpression in Blattern nach Inolatatder Wurzeln mitSerratia
liguefaciensMG1 und MG44 (Messung gegen Kontrolle MgS@ach 4, 7 und 14 d) sowie nach
Pathogenbehandlung im Bodensystem (Messung gegemrdde MgSQ nach 21 d und
anschlieender DC3000-Behandlung nach 2 d).

4dMG1 7dMG1 14d MGl 21d MGl 21d MG44

id Name 2d DC3000 2d DC3000
At4g18360 (S)-2-hydroxy-acid oxidase *0.071 *0.053  *0.80 *0.289
At5g48760 60S ribosomal protein L13A *0.072 *.0.154 -0.63 0.727
At3g47800 aldose 1-epimerase family protein *-0.0-7 80 *0.017 0.667
At5g42650 allene oxide synthase (AOS) *.0.158 -1.043 *0.669 0.875 *0.506
At3g22370 alternative oxidase 1a (AOX1A) 0,065 *0.808  *0.93F iS00 *0.239
At5g05730 anthranilate synthase ASAL 025 8o 0087 *®02 *0.201
At4g21980 APG8, autophagy conjugation pathway *0.105 *0.538 0.781 *0.062
At2g14890 arabinogalactan-protein (AGP9) -0.326 *0.208 *0.108 333 -0.725
At4g34710 arginine decarboxylase (ADC) *0.131  -0.829 *-0.8- 0.471
At5g05700 arginine-tRNA-protein transferase 1 *0.014 *1.261 1217 0.425
At3g12500 basic endochitinase PR3 / / / 1.208 *-0.002
At1g23130 Bet v | allergen family protein *0.162 0.334 *0.2 0.778 *0.115
At1g67980 caffeoyl-CoA 3-O-methyltransferase *-0.076 / / 0.734 9B2
At4g23650 calcium-dependent protein kinase *0.174 0.272 0.254 1®.7 *0.231
At5g10960 CCR4-NOT transcription complex protein *0.079  *-0.365*-0.825 _ *0.017
At3g49120 Class Ill peroxidase Perx34 .00 88 0665 0943 570
At5g47550 cysteine protease inhibitor *-0.004 0.781 *.0.257 0.574 *0.613
At5g05110 cysteine protease inhibitor *0.226 *0.077 0.826 0.968 133
At4g16190 cysteine proteinase *0.12 0.636 0.502 1.061 0.589
At2g22330 cytochrome P450 -0.172 -1.278 *0.761 *0.429 *0.807
Atlg16410 cytochrome P450 *0.149  *0.347 *0.084 0.819 *0.485
At3g14640 cytochrome P450 +0.207 | SR / +1262  *0.988
At3g20130 cytochrome P450 family protein 0152 *=0.727 -0l 0.329
At2g18110 elongation factor 1-beta *0.144 *-0.247 -0.415 -1.22 0D.
At4g02340 epoxide hydrolase *.0.087 *0.06 0.893 *0.439 *0.526
At3g15210 ERF ethylene response factor *0.293 *.0.552 -0.8 0.345
At3g04580 ethylene receptor, putative (EIN4) *0.28 *0.635 *B33 *0.028
At2g40000 expressed protein *-0.025 *0.633 *-0.083 0.516 0.776
At1g30510 ferredoxin--NADP(+) reductase +0.116 *0.223 *0.9c5jBIEESl +0.095
At1g09560 germin-like protein (GLP5) *0.273 *.0.485 0.764 0.479 .086
At2g25080 glutathione peroxidase *0.515 0.795 *0.014 *0.513 *0.143
At4g11600 glutathione peroxidase, putative *0.322 *0.359 *1.234 0.849 *0.442
At2g02930 glutathione S-transferase 1.08-9 *1.135 *0.119  .318
At4902520 glutathione S-transferase 1.148 -1.131 *0.594 *0.012 470.
At2g30870 glutathione S-transferase *.0.192 -0.769 *0.137 0.261 .160
At1g02920 glutathione S-transferase *1.48‘; *0.174  *0.346 0.044
At5g42720 glycosyl hydrolase family 17 protein *-0.09 / 1.803 *-0.009
At3g55430 glycosyl hydrolase family 17 protein *0.118 *-0.401 0%087 0.374
Atlg73740 glycosyl transferase family 28 protein *0.105 *0.009 -0.62 0.106
At3g04720 hevein-like protein (HEL) *0.051 -0.918 *-0.175 0.547 101
At2g43430 hydroxyacylglutathione hydrolase *-0.048 *0.277 *0618 0.726 *0.391
At1g51760 IAA-amino acid hydrolase 3 / _ *1.666 *0.027 *0.134
At5g56650 IAA-amino acid hydrolase 3 (IAR3) *0.236 *-0.668 *®3 -0.982 *0.301
At3g16470 jacalin lectin family protein *0.08 _ *0.461 *0.89 0.699
At3g16420 jacalin lectin family protein *.0.098 -0.78 *0.367 0.89 0.681
At5g49660 leucine-rich repeat transmem. prot. kinase *0.124 240. *0.181 -1.27 *0.116
At1g27950 lipid transfer protein; putative -0.303 *0.261 *0.093 / -0.706
At3g45140 lipoxygenase (LOX2) 0418 BB  +1.59% 0.602 0.723

* Genexpression ist nicht signifikant
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Tabelle 7: Fortsetzung

4d MG1 7dMG1 14d MGl 21d MGl 21d MG44

id Name 2d DC3000 2d DC3000
At4g30650 low temperature and salt responsive prot. *0.871 / / .848 *0.281
At5g65050 MADS-box prot. regulation of transcription *0.066 1as *0.047 -0.777 *.0.139
At4g17340 major intrinsic family protein / MIP *0.138 1.06 *195 / /
At1g07600 metallothionein-like protein 1A *-0.024 *0.064 *0.001 .5 0.629
At5g13930 naringenin-chalcone synthase activity -0.471 -0.704 .080 0.72 *0.229
At1g77760 nitrate reductase 1 (NR1) 0.446  *0.922 =0.2c0 i NONg8. 1.028
At3g44300 nitrilase 2 (NIT2) +0.515 |G / *0.514  *0.377
At3g44320 nitrilase 3 (NIT3) *1.275 / / ;o 2671
At5g22300 nitrilase 4 (NIT4) *-0.676 *0.568 *2.072 1.102 *.1.176
At3g20600 non-race specific disease resistance prot. 0.712 / / 8120. *0.449
Atlg75330 ornithine carbamoyltransferase *.0.044 *0.052 *0.031 .79 -0.233
At2g14610 pathogenesis-related protein 1 (PR-1) / *.1.607 / 9.91 -0.611
At1g79550 phosphoglycerate kinase 0135  *0513  -0.7SiREB07  050.
At5g44420 plant defensin protein, put. (PDF1.2a) 0.54-1 .608 1.438 *0.011
At2g02130 plant defensin-fusion protein, put. (PDF2.3) *-0.196*-0.176 *0.2 *0.276 -1.102
At3g54110 plant uncoupling mitoch. prot. (PUMP) *0.303 *.1.018 0.86 0.257
At5g20230 plastocyanin-like domain-containing prot. 1.20_ *0.753 1.159
At5g06870 polygalacturonase inhibiting protein 2 0.45 -1.018 .1® 0.295 *-0.092
At3g57260 PR2; 1;3-beta-glucanase s 4417 =003 0867 .75
At3g48000 putative (NAD+) aldehyde dehydrogenase *0.043 *0.034 0.398 1.023 *0.588
At2g28190 putative copper/zinc superoxide dismutas-G 1. *1.549
At5g47520 Ras-related GTP-binding protein -0.77 0.57 -0.562 0.528 0.312
At3g0142Qresponse to Salicylic acid and oxid. stress / / *B.78 *0.956 1.493
At4g35770 senescence-associated gene 0.576 1.291 *0.449 *0.882 3550.
At3g15000 similar to expressed protein *0.119 *0.043 *-0.4_ 0.119
Atlg77990 similar to sulfate transporter *0.033 *0.066 -0.456 027 0.217
At2g47580 small nuclear ribonucleoprotein U1A *0.221  *0.971 807 _ 0.32
At5g15970 stress-induced protein (KIN2) *0.148 *-0.185 0.721 342 0.59
At5g07010 sulfotransferase family protein -0.43 *1.082 0.28 -0.038
At1g08830 superoxide dismutase (Cu-Zn) (SODCC) 1.4
At4g25100 superoxide dismutase (Fe) -0.487 *0.154  *-0.303 -1.01 0.727
At1g32370 tobamovirus multipl. prot. 2B (TOM2B) *0.178  *1.281 0.986 [EGIG2MN *0.106
At1g76890 trihelix DNA-binding protein *0.029 *0.008 *-0.366 -026 -0.049
At2g21170 triosephosphate isomerase (TIM) #0037 *0.225 *Q@34NSNG08N *-0.025
At5g54810 tryptophan synthase *0.133 -0.719 *0.141 *.0.015 *0.078
At3g54640 tryptophan synthase, alpha subunit (TSAL) «0.165 o7 [ER021 JEEEEl 0035
At5g41700 ubiquitin-conjugating enzyme 8 (UBC8) *0.276 0.451 2P. 0.925 *0.185
At2g36800 UDP-glucosyl transferase family protein 1.168 -1.066 0.718 -0.217 -0.229
At1g73880 UDP-glucosyl transferase family protein *0.137 0.559 0.083 0.771 *-0.398
At5g24780 vegetative storage protein 2 (VSP2) *0.1-7 83.0 *-0.005 *0.269
At4g14130 xyloglucan:xyloglucosyl transferase *0.24 *-0.614 1.0 *0.234
At1g66140 zinc finger (C2H2 type) family protein *0.227 *.1.298 *-0.354 *0.014

Weil3 markierte Felder zeigen eine Aktivierung bReprimierung der Gene von < 0.7 bzw. > -0.7,
gelb markierte Felder enthalten Gene mit 0.7- disfacher Aktivierung, hellorange Felder beinhalten
Gene mit 1- bis < 1.3-facher Aktivierung, dunkeluga Felder zeigen Gene mit 1.3- bis < 1.6-facher
Aktivierung und rot markierte Felder enthalten Geme> 1.6-facher Aktivierung. Abgestufte griine

Farben stehen fur reprimierte Gene. Die Gene wumlphabetisch angeordnet. Alle Ergebnisse
wurden im Logarithmus zur Basis 2 (Ig2(~)) des \&dtrisses beider Fluoreszenzsignale angegeben.

* Genexpression ist nicht signifikant
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Zusatzlich zeigte sich nach Pathogeninokulatior éktivierung zweier fir die systemisch
erworbene Resistenz (SAR) typischer Resistenzgam@ohl nach Vorbehandlung mit MG1
als auch mit MG44 wurde PR2 (At3g57260) und nachrb@bandlung mit MG1 PR3
(At3g12500) signifikant aktiviert. Ebenfalls erstaah Pathogenbehandlung signifikant
aktiviert waren die beiden Nitrilasen NIT3 (At3g£243 und NIT4 (At5g22300).

Betrachtet man die mit MG1 bzw. MG44 behandeltelarzen nach Pathogeninokulation,
fuhrte der AHL-bildende Stamm MGL1 insgesamt zuriiktung einer hoheren Anzahl von
Genen (24 aktivierte Gene) als die AHL-negative amte MG44 (8 aktivierte Gene) (siehe
Abbildung 24). Die geringsten Anderungen auf Traiptlonsebene zeigten sich 4 d sowie
14 d nach Inokulation von MG1.

Aufgrund der Aktivierung zahlreicher Ethylen unddodasmonséaure induzierbarer Gene nach
Pathogenbehandlung konnte damit die induzierte esysthe Resistenz auf
Transkriptionsebene nachgewiesen werden. Allerdkaogsite auch fliiSerratia liquefaciens
ahnlich wie fur Pseudomonas fluorescen®8/CS 417r (Verhagen et al., 2004) keine
Aktivierung fur die induzierte systemische Resigteagpischer Gene ohne nachfolgende

Pathogeninokulation gezeigt werden.
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Abbildung 24: Zusammenfassung signifikant aktivierter und repenmar Gene in Blattern nach
Inokulation von A .thalianaWurzeln mit Rhizosphéarenbakterienund anschliel3ender
Pathogenbehandlung im Bodensystem.

Arrayanalyse 4 d, 7 d und 14 d nach Inokulation RornthalianaWurzeln mitSerratia liquefaciens
MG1 und 21 d nach Inokulation von MG1 und MG44 mitschlielender Pathogenbehandlung. 7 d
nach MG1-Behandlung ergab sich eine hohe Zahlmaégrier Gene. Die Pathogenbehandlung fiihrte
nach Vorbehandlung mit MG1 zu einer héheren Zaphifkant regulierter Gene als die AHL-
negative Mutante MG44.
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2.3.3  Analyse der Genexpression nach InokulationSerratia liquefaciens MG1 im
hydroponischen System

Zusatzlich zu den zuvor beschriebenen VersucherSariatia liquefaciensm Bodensystem
wurde das in Abschnitt 2.2.4 (S. 24) beschriebegdrdponische Versuchssystem zur
Untersuchung der Wechselwirkung zwisch®arratia liquefaciendviG1 und Arabidopsis
thaliana verwendet. Auch im hydroponischen System wurde Wi zuvor beschriebenen
Bodensystem, auf eine Transkript-Analyse mit der LAt¢gativen MutanteSerratia
liguefaciensMG44 verzichtet. Bei einem Vergleich der Expressaaten aus dem Versuch
mit HHL als Reinsubstanz (siehe Anhang Tabelleirid dem AHL-bildenden Stamm MG1
im hydroponischen System (siehe Tabellez8)gte sich, wie auch fur die Versuche im
Bodensystem, nur fiir einen sehr geringen Anteil diferentiell exprimierten Gene eine
Ubereinstimmung (5 von 52 expremierten Genen in A8lar (At59g20960 AAOIMRNA for
aldehyde oxidase At1g78820 curculin-like (mannose-binding) lectin family prote
At1g67090 ribulose bisphosphate carboxylase small chaid, At5938410 ribulose
bisphosphate carboxylase small ch8iB, At4g35770 SEN%$enescence associated gemed

2 von 18 exprimierten Genen in Blattern (Atlg212BAK1 wall-associated kinasd,
At1g27730 ZAT10zinc finger family protein Daher scheint der Einfluss der v8erratia
gebildeten AHLs auf die Genexpression An thaliana auch im hydroponischen System
gering zu sein. Die Prioritdt der Mikroarray-Anaysmit Rhizosphéarenbakterien wurde aus
diesem Grund wie im Bodensystem vor allem Seifratia liquefacien$1G1 gelegt.

Die Analyse der Genexpression erfolgte mit dem digesienA. thalianacDNA-Microarray
(BIOP Array 2, siehe 2.7, S. 30 und 2.7.2, S. 3®) wurde 7 d nach Inokulation der Wurzeln
mit Serratia liquefaciensMG1 durchgefuhrt. Kontrollpflanzen wurde ein ealentes
Volumen an MgSQ® zugesetzt. Bei den in Tabelle 8 gezeigten Wertedem jeweils
Mittelwerte der Mediane aus insgesamt sechs Micagaknalysen angegeben (drei
biologische Wiederholungen, pro Wiederholung zUg#tzin dye swap

Insgesamt wurden lokal in Wurzeln 31 Gene aktiviertt 21 Gene signifikant reprimiert.
Dagegen fiel die systemische Antwort in Blattern maktivierten und 11 reprimierten Genen
wesentlich schwéacher aus (Tabelle 8). Auffallend war allem die deutliche Aktivierung
vieler Stress- und Abwehrgene in Wurzeln. Hierzhltzih insbesondere die Cytochrome
P450 Proteine (At3g14640, At4g13290, At3g262208 wler in Arabidopsisvorkommenden
Nitrilasen (NIT1-4: At3g44310, At3g44300, At3g44320\t5922300), dasHevein-like
Protein HEL (At3g04720) und zwei Seneszenzgene (SEMd SENZ2: At4g35770,
At1g20630). Ebenfalls interessant war die Repriomgrmehrerer Aquaporine (At4gl17340,
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At3g61430, At2g45960) in Wurzeln. Aquaporine singtegrale Membranproteine, die
Membranen fur den passiven Durchtritt von Wassempabilisieren (Baiges et al., 2002).
Die Ursache der Reprimierung dieser Agquaporine t@ram Wasserstress liegen, dem die
Wurzeln im hydroponischen System ausgesetzt sirel. d@r systemischen Antwort in
Blattern fiel vor allem die Aktivierung mehrerer ssgmischer Resistenzgene auf: PR1
(At2g14619), PR2 (At3g57260), PR5 (Atlg75040), PDE1(At5g44420), WAK1 wall-
associated kinask At1g21250) und HEL (At3g04720).

Damit unterscheiden sich die Ergebnisse zu den atiiriicheren Bodensystem erhaltenen
sehr deutlich (Tabelle 7). Im Bodensystem war isshdere 7 d nach Inokulation mit
Serratia liqguefaciensMG1 die deutliche Reprimierung einiger typischerstemischer

Resistenz- und Pathogenabwehrgene tberraschend.

Tabelle 8: Analyse der Genexpression in Blattern und Wurzethnach Inokulation der Wurzeln mit
Serratia liguefaciengMG1 (Messung gegen Kontrolle Mg®Om hydroponischen System (BIOP
Array 2).

id Name Blatter Wurzeln
At5g20960 AAO1 mRNA for aldehyde oxidase / -0.918
At1g62380 ACC oxidase *.0.233 | -1.291
At2g27150 aldehyde oxidase (abscisic acid biosywihe *0.005 [2NSH
At2g27960 CDK cyclin-dependent kinase *0.303 1.176
At3g49120 Class lll peroxidase Perx34 *0.161 1.05
At3g56240 copper homeostasis factor 0.09 0.834
Atlg78820 curculin-like (mannose-binding) lectimidy protein *-0.144 = 1.225
At5g57940 cyclic nucleotide-regulated ion channel P82 +-0.48
At3g14640 cytochrome P450 /

At3g14630 cytochrome P450 /

At4913290 cytochrome P450 / 1.359
At4g31500 cytochrome P450 83B1 - 1.684 /
At3926220 cytochrome P450 family protein / 1.036
At3g16240 delta-TIP delta tonoplast integral pnotei -1.061 /
At2g45820 DNA-binding protein *.0.298 -0.755
At4g02340 epoxide hydrolase -0.897  -0.762
At2g40940 ethylene response sensor / 0.704
At2g44500 expressed protein -0.552  -0.875
At2g40000 expressed protein B o523
At3g11170 FAD7 omega-3 fatty acid desaturase -0.81 /
At5g14780 FDH formate dehydrogenase *0.071 1474
At5g39100 germin-like protein (GLP6) / -0.975
At1g09560 GLP4 germin-like protein *0.271 -0.786
At1g02920 glutathione S-transferase *0.056

At1g02930 glutathione S-transferase *1.057

At5g42720 glycosyl hydrolase family 17 protein -8 /
At4g16260 glycosyl hydrolase family 17 protein N 3
At5958480 glycosyl hydrolase family 17 protein / 160

* Genexpression ist nicht signifikant
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Tabelle 8: Fortsetzung

id Name Blatter Wurzeln
At2g35980 harpin-induced family protein (YLS9) 0600 0.795
At3g04720 HEL hevein-like protein *0.993 1.327
At1g53580 hydroxyacylglutathione hydrolase *0.12 431
At5g56650 [AA-amino acid hydrolase 3 (IAR3) *-0.223 .202
At5g09650 inorganic pyrophosphatase family protein .19 0.721
At1g55020 lipoxygenase (LOX1) *1.038
At2g38530 LTP2 nonspecific lipid transfer protein 2 /

At4g17340 major intrinsic family protein *-0.57
At1g80760 MIP family protein -1.301 /
Atlg07600 MT-1A metallothionein-like protein 1A *239 | -1.033
At5g13930 naringenin chalcone synthase *.0.680 =37
At3g44310 NIT1 nitrilase 1 *0.237 1.353
At3g44300 NIT2 nitrilase 2 *0.029
At3g44320 NIT3 nitrilase 3 /

At5g22300 NIT4 nitrilase 4 /

Atlg06680 OEC23 photosystem Il oxygen-evolving c@r3 *-0.398 0.931
At5g44420 PDF1.2a plant defensin protein e /
At5g06870 PGIP2 polygalacturonase inhibiting proi *0.228 |JEIN488
At3g61430 PIP1A plasma membrane intrinsic protein 1 *-0.376 -0.896
At2g45960 PIP1B plasma membrane intrinsic protein 1B -0.494 | -1.275
At5g20230 plastocyanin-like domain-containing phote

At2g14610 PR-1 pathogenesis-related protein 1 12 /
At3g57260 PR2 beta 1,3-glucanase /
At3g12500 PR3 basic chitinase *0.044 1.561
At1g75040 PR-5 pathogenesis-related protein 5 s
At4g30280 putative xyloglucan endotransglycosylaggrolase -1.184 *0.874
At1g24180 pyruvate dehydrogenase E1 component alghanit *0.196 -0.722
At1g67090 ribulose bisphosphate carboxylase smalhchA -0.499 0.805
At5g38410 ribulose bisphosphate carboxylase srhaiihc3B -0.431 0.844
At4g35770 SENL1 senescence-associated gene *-1.14589 1.
At1g20630 SEN2 catalase 3 *0.516 [NES
At4g35090 SENZ2 catalase 3 -0.813  *0.057
At5g07010 sulfotransferase family protein +0.148028
At4g25100 superoxide dismutase (Fe) *0.117 = 1.398
At2g29330 tropinone reductase *0.393 [S1441
At1g07260 UDP-glucoronosyl/UDP-glucosyl transferase -0.75 /
At2g18560 UDP-glucoronosyl/UDP-glucosyl transferase *0.158 1.1
At1g21250 WAK1 wall-associated kinase 1 1.152 /
At1g29280 WRKY family transcription factor / -0.911
Atlg27730 ZAT10 zinc finger (C2H2 type) family prote - *0.067

Weil3 markierte Felder zeigen eine Aktivierung bReprimierung der Gene von < 0.7 bzw. > -0.7,
gelb markierte Felder enthalten Gene mit 0.7- bisfacher Aktivierung, hellorange Felder beinhalten
Gene mit 1- bis < 1.3-facher Aktivierung, dunkeluga Felder zeigen Gene mit 1.3- bis < 1.6-facher
Aktivierung und rot markierte Felder enthalten Gemé> 1.6-facher Aktivierung. Abgestufte grine

Farben stehen fur reprimierte Gene. Die Gene wumphabetisch angeordnet. Alle Ergebnisse
wurden im Logarithmus zur Basis 2 (Ig2(~)) des \&trisses beider Fluoreszenzsignale angegeben.

* Genexpression ist nicht signifikant
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IV Diskussion

1. Einfluss bakterieller Quorum-sensingSignale auf das Phytohormonsystem in
A. thaliana

Mit Hilfe des als quorum sensingbezeichneten Phanomens koénnen Bakterien ihre
Genexpression in Abhéngigkeit von der Dichte delipgpulation regulieren (Miller and
Bassler, 2001). Bisher ist allerdings sehr wenigiblear bekannt, wie sich diese Signale auf
molekularer Ebene in Pflanzen auswirken kdnnen. deser Arbeit war es, die Wirkung der
im Allgemeinen von gramnegativen Bakterien zur Kamikation verwendetei@Quorum-

sensingSignaleN-Acyl-L-Homoserinlactone irabidopsis thalianau untersuchen.

Ergebnisse der Genexpressionsanalysen mittels Ehitay, nach Behandlung dAsthaliana
Wurzelsystems mit HHL, zeigten signifikante Andegan in der Expression zahlreicher
Gene des pflanzlichen Hormonsystems. In Blatternnken bis zu 6% aller differentiell
transkribierter Gene in die Kategorie der pflanzenionabhangigen Proteine eingeordnet
werden (Abbildung 7, Tabelle 5). Hierzu zéhlterauzahlreiche durch die beiden wichtigsten
Pflanzenhormone Auxin und Cytokinin regulierten &ember auch in Wurzelgewebe
zeigten zahlreiche Gene des Phytohormonsystemsifilsigie Anderungen in ihrer
Expression (Tabelle 5).

Aufgrund der Ergebnisse aus den Transkriptanalysha, einen ersten Hinweis auf
Anderungen im Phytohormonsystem ergaben, wurden Aiin- und Cytokinin-
konzentrationen in Wurzeln und Blattern nach HHLh&edlung bestimmt. Diese ergaben ein
Absinken der aktiven Cytokininkonzentrationen béichzeitigem Ansteigen der Auxin-
konzentrationen. Dies flhrte zu einer Verschiebdeg Auxin:Cytokinin-Verhaltnisses in
Richtung eines hoheren Auxinlevels in mit HHL bethgten Pflanzen im Vergleich zu
unbehandelten Kontrollpflanzen (Abbildung 11, Abibthg 12 und Abbildung 14). Von
Auxinen und Cytokininen ist bekannt, dass sie viergwicklungsprozesse in Blattern und
Wurzeln im gemeinsamen Zusammenspiel regulieren ofiWard and Bartel, 2005).
Nordstrom et al. (2004) konnten eine Interaktioesdr beiden Hormone auf metabolischer
Ebene nachweisen. In ihren Experimenten konntemesgen, dass Auxin einen sehr raschen,
negativen Einfluss auf die Biosynthese von Cytokimusubt. Mit den klassischen
Experimenten von Skoog und Miller (1957) konnte iemen werden, dass das Verhaltnis von

Auxin zu Cytokinin eine entscheidende Rolle in @dlanzlichen Entwicklung spielt. Die
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Einwirkung hoher Auxin- und niedriger Cytokininkarzrationen auf Tabakkalluskulturen
fuhrte zu verstarktem Wachstum von Wurzeln, dagdgeterten niedrige Auxin- und hohe
Cytokininkonzentrationen die Entwicklung des SpesssBei gleich hohen Auxin- und
Cytokininkonzentration wuchsen die Gewebekultureneiner eher ungeordneten Art und
Weise (siehe Abbildungbs).

E 561 9/9-11/10/55

Abbildung 25: Effekte des Auxin:Cytokinin-Verhéltnisses auf dient&icklung pflanzlicher
Gewebekulturen (Abbildung aus einer Veroffentlichwmon Amasino (2005)).

Klassisches Experiment von Skoog und Miller (195@llusgewebe von Tabakpflanzen wurde mit
steigenden IAA- (von links nach rechts) bzw. Kingiynthetisches Cytokinin-)Konzentrationen (von
oben nach unten) behandelt. Hohe Auxin- und niedfignetinkonzentrationen flhrten zu verstarkten
Wachstum von Wurzeln, niedrige Auxin- und hohe Kimnzentrationen forderten das
Sprosswachstum.

Die grof3e Bedeutung von Auxinen fur die Entwickludgr Wurzeln, wie z. B. der
Entstehung und Initilerung von Seitenwurzeln sodés Wurzellangenwachstums, konnte in
weiteren Studien bestatigt werden (Benkova et2803; Ljung et al., 2005). Des Weiteren
konnte in Experimenten von Riefler et al. (2006reajgt werden, dass Cytokinin eine
negative Rolle in der Regulation des Wurzelwachstgpielt. Auch das Absinken endogener
Cytokininkonzentrationen kann zu vielfaltigen Andiegen in der pflanzlichen Entwicklung,
wie z. B. einem verspéteten Beginn der Blattbildodgr einem schnelleren Wurzelwachstum
mit mehr Wurzelverzweigungen (Werner et al., 20@i)ren.

Obwonhl in Wurzeln insgesamt hohere Auxinkonzendragn gefunden wurden als in Blattern,
war die Acetaldehyd-Oxidase AAQOL, ein wichtiges ¥inzder Tryptophan abhangigete

novo Biosynthese von IES, in Wurzeln zu allen getesteteitpunkten deutlich reprimiert
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(Tabelle 5b). Allerdings kann IES auch Uber Tryiiap unabhéngige Signalwege
synthetisiert Reviewvon Woodward und Bartel (2005)) und auf3erdem imadbrder Pflanze
transportiert werden. Insbesondere von jungen, sitiwickelnden Blattern wird vermutet,
dass sie als wichtige IES-Quelle fir den Rest diemPe fungieren (Ljung et al., 2001). In
Blattern gebildete IES kann anschlieBend Uber zweeschiedene Wege in die Wurzeln
transportiert werden: Zum einen uber einen schmellagerichteten Transport in das Phloem
und zum anderen Uber einen direkten, polaren Toahgpn Zelle zu Zelle (Friml and Palme,
2002; Morris et al., 2004; Blakeslee et al., 200B)n weiterer Grund fir die starke
Reprimierung des AAO1l-Enzyms konnte in der Vermeglueiner toxischen IES-
Akkumulation liegen. Diese konnte aufgrund bereit®her existierender Auxin-
konzentrationen und einer weiter anhaltendien novoBiosynthese entstehen. Die starke
Reprimierung von AAO1 kénnte daher auf eine Enzwkiivierung durch Feed-back-
Inhibition Uber das Biosyntheseendprodukt IES hintele. Dieser Grund konnte auch die
Erklarung fur die Reprimierung der drei verschiezietES-Aminoséure-Hydrolasen (Tabelle
5a) in Blattern sein. Die Aminosaure-Hydrolasenekgn eine wichtige Rolle im IES-
Konjugat-Metabolismus (Freisetzung von aktivem IEfttels Hydrolyse der inaktiven
Auxinkonjugate (Teale et al., 2006)) und waren WiBO1 zu allen getesteten Zeitpunkten
reprimiert. Aufgrund dieser Ergebnisse bleibt aiegs unklar, woher die héheren Auxin-
konzentrationen in Blattern und Wurzeln in mit HHehandelten Pflanzen stammen, da fur
keine der typischen Auxin-Biosynthese- oder -Tramnsene eine Aktivierung
nachgewiesen werden konnte.

In Arabidopsis thalianafindet die unmittelbare Reaktion der Pflanzen @ytokinin Uber
einen mehrstufigen Signaltransduktionsweg stateéhési Abbildung 26; (Sheen, 2002)).
Hierbei wird eine Phosphatgruppe von einer Hiskioiase (AHK) tber einen histidinhaltigen
Phosphotransmitter (AHP) atespons&egulatoren (ARRs) Ubertragen (Kakimoto, 2003;
Ferreira and Kieber, 2005; Kiba et al., 2005). Baslziel des Signaltransduktionsweges, die
ArabidopsisRespons&egulatoren, von denen es insgesamt 23 gibt,Aassk in zwei grole
Untergruppen (Typ A und Typ B) einteilen. Typ-A-ARR bestehend aus einer
Empfangerdomane und einem kurzen Carboxylende,enerd Anwesenheit von exogenem
Cytokinin sehr rasch in ihrer Traskriptionsrate iaktt. Im Gegensatz dazu wird die
Transkriptionsrate der Typ-B-ARRs durch Cytokinircht verandert (Ferreira and Kieber,
2005). Brandstatter und Kieber (1998) konnten nenhVersuchen eine schnelle Induktion (<
10 min) der Typ-A-ARRs ARR4 und ARRS5 durch Cytokinzeigen. Spater konnte diese
schnelle Induktion auch fir die anderen Typ-A-ARRechgewiesen werden (Kiba et al.,
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1999). AulRerdem wird angenommen, dass sie als imegBRegulatoren des Cytokinin-
Signaltransduktionweges fungieren (To et al.,, 20@i¢ sind daher Teil einer negativen

Ruckkopplungsschleife, mit der das Pflanzenhormoytokinin seine eigene Wirkung

begrenzt.
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Abbildung 26: Modell der Cytokinin-Signaltransduktion Arabidopis thaliananach Sheen, 2002).

Die Arabidopsis€ytokininrezeptorkinase (His Proteinkinase AHK) d#h Cytokinin an der
Plasmamembran und I6st damit die Ubertragung einRhosphatgruppe auf ein
Histidinphosphortransfer-Protein (AHP) aus. Naclhkle#@rer Translokation der AHPs wird der
Repressor (R) abgel6st und die Phosphatgruppeat@dpfangerdomanedceiver domain RD) der
Typ-B-Respons&egulatoren (ARR) Ubertragen. Anschlieend werdlemegativen Regulatoren der
primaren Cytokininantwort-Gene, die Typ-A-ARRS, igidrt.

Ergebnisse der Genexpressionsanalysen nach Behgndbn A.thalianaWurzeln mit HHL
zeigten eine signifikante Repression von insgegamyp-A-ARRs (ARR3, ARR4, ARRS5,
ARRG6, ARR7 und ARR15) (Tabelle 6). Dieses Ergelkuisnte zusatzlich durch gRT-PCR-
Experimente bestéatigt werden. Die Reprimierung A®Rs konnte auf die erniedrigten
aktiven Cytokininkonzentrationen in Blattern zurgekihrt werden (Abbildung 12).

In neuesten Studien von Thilmony et al. (2006) kergezeigt werden, dass beinahe dasselbe
Muster an Typ-A-ARRs (ARR4, 5, 6, 7, 9, 15 und @l6)ych das Phytotoxin Coronatin, unter
Verwendung einer Coronatin negativen Mutantst(COR), reprimiert wurde. Das
Phytotoxin Coronatin wird vorPst DC3000 gebildet und ist fur die Ausbildung einer
kompletten Virulenz imrabidopsisund Tomaten erforderlich. Auch Auxin abhangige &en
wurden nach Pathogenbehandlung unter Beteiligumg @oronatin und anderen Virulenz

auslosenden Proteinen differentiell transkribiddaher scheinen auch andere bakterielle
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Elicitoren, @hnlich wie N-Hexanoyl-Homoserinlactatie Fahigkeit zu besitzen, Anderungen
im pflanzlichen Hormonsystem hervorzurufen. Allegs muss in diesem Zusammenhang
auch erwéhnt werden, dass einige StammeRs&#udomonas syringge/. tomato ebenfalls
die Fahigkeit besitzen AHLs zu produzieren (Presi@®0).

Eine Proteomanalyse vdvedicago truncatulaNurzeln, nach Behandlung drei Tage alter
Pflanzchen mit langkettigen AHLs, ergab eine Anbéagfvon Proteinen (5%), die einer
pflanzlichen Hormonantwort oder der Synthese vomnkttmen zugeordnet werden konnten
(Mathesius et al., 2003). Ahnlich wie in den Ergseban dieser Arbeit zeigte sich auch fir
Medicagoeine Haufung mehrerer durch Auxin induzierter &ra. Um zu testen, ob AHLs
auch Anderungen in der Auxin-Genexpression auslé&$anen, wurde von Mathesius et al.
(2003) ein Auxin induzierbargeH3 Promotor verwendet. Die Induktion der GUS-Reperter
Fusion inTrifolium repenskonnte in allen Zellarten von 3-oxofEIL behandelten Wurzeln
detektiert werden. Betrachtet man die Ergebnissarabidopsis Medicagound Trifolium,
erscheinen Veranderungen in der Expression von mMabhangigen Genen nach AHL
Behandlung nicht nur auf eine Pflanzenart bescliy&okdern Spezies Gbergreifend zu sein.
Neben Genen, die durch Auxin und Cytokinin reguliemurden, waren auch Ethylen,
Gibberellin und Abszisinsaure (ABA) abhangige Geliféerentiell transkribiert. Von vielen
Pflanzenhormonen ist bekannt, dass sie miteinamtkeragieren und sich gegenseitig
beeinflussen kénnen (Ross and O'Neill, 2001). Aexdidinnen z. B. die Biosynthese von
Gibberellinen direkt induzieren (Frigerio et alQ0®) und das Wachstum vdxrabidopsis
durch Modulation der Gibberillinreaktion fordernu(land Harberd, 2003). Ebenfalls durch
Auxine wird die Rate der Ethylenbiosynthese, durdhktivierung bestimmter
Schlusselenzyme, beeinflusst (Alonso and Ecker,1R0Daher ist es moglich, dass die
Induktion zahlreicher weiterer Gene des Phytohosystems nach HHL-Behandlung

aufgrund gegenseitiger hormoneller Wechselwirkureyesgeldst wurde.

2.  Wachstumsstimulierende Wirkung durch AHLs

Insbesondere die kurzkettigen AHLs N-Butanoyl-DLrmserinlacton (BHL) und N-
Hexanoyl-DL-Homoserinlacton (HHL) zeigten nach 14 ethe wachstumsstimulierende
Wirkung auf die Wurzellange voArabidopsis thaliangAbbildung 15 und Abbildung 16).
Eine mdgliche Ursache hierfur kénnte das verand&uian:Cytokinin-Verhaltnis in Blattern

und Wurzeln sowie die Expression zahlreicher Gese flanzlichen Hormonsystems sein.
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Da Phytohormone bereits in sehr niedrigen Konz&atran physiologisch hochwirksam sind
(Leyser, 1998), kdnnen schon geringe Konzentrat®etsvankungen in diesem System zu
grof3en Auswirkungen, wie einer Wachstumsstimulation der Pflanze fiihren. Eine
Erh6hung der Auxinkonzentration, bei gleichzeitig@imsinken der Cytokininkonzentration,
kann daher, wie bereits zuvor diskutiert, von groBedeutung fir das Wachstum der
Wurzeln sein (siehe auch Abbildung 25).

Neben den durch Pflanzenhormone regulierten Generdem weitere Gene, die im
Zusammenhang mit pflanzlichem Zellwachstum stehemd udie far die
wachstumsstimulierende Wirkung der AHLs verantwdntl sein kdnnten, differentiell
transkribiert. Hierzu z&hlten die ArabinogalactantBine, die vor allem in Wurzeln aktiviert
wurden, sowie die Expansin/Extensin-Proteine uredLgpid-Transfer-Proteine (LTPs), die in
Blattern und Wurzeln aktiviert waren. Interessantgse zahlten alle drei zu den nach HHL-
Behandlung am haufigsten vorkommenden Genfamikdbi{dung 8). In mehreren Studien
wurde inzwischen nachgewiesen, dass die Regulal@nGenexpression von Expansinen
auch durch Pflanzenhormone beeinflusst werden k&orkonnte z. B. in einer Studie von
Downes et al. (2001) gezeigt werden, dass Auxiné Ggtokinine synergistisch in der
Expression von Ciml, einem Mitglied der [-Expandimergruppe der Sojabohne,
zusammenwirken. Arabinogalactan-Proteine zahlen emer heterogenen Klasse von
Proteoglycanen, von denen bereits nachgewiesen ewuttdss sie im Wachstum von
ArabidopsisWurzeln involviert sind (Willats and Knox, 1996).eBden Lipid-Transfer-
Proteinen handelt es sich ahnlich wie bei den A@dplactanen und den Expansin/Extensin-
Proteinen um eine Familie von Proteinen, die wghiir die Zellwandausdehnung in
Pflanzen sind (Nieuwland et al., 2005).

Die wachstumsstimulierende Wirkung Arabidopsiskonnte allerdings nur flr kurzkettige
(BHL und HHL), nicht aber fur langkettige AHLs namgwiesen werden.
Uberraschenderweise zeigten die mit dem langkettigdHL N-Decanoyl-DL-
Homoserinlacton behandelten Wurzeln eine Reprimgmes Wachstums im Vergleich zur
Kontrolle (Abbildung 15). Mit Hilfe der FTICR-Masaspektrometrie konnte gezeigt werden,
dass kurzkettiges HHL von den Wurzeln in das Béattgbe diffundiert (Abbildung 17,
Abbildung 18 und Abbildung 19). Dadurch ist es nmdgl dass HHL auch in Blattern als
Elicitor flr verschiedenste Signaltransduktionswegeken kann. Fir das langkettige
Homoserinlacton DHL konnte dieser Transport nichchgewiesen werden. Vermutlich
aufgrund der hohen Kettenléange und der dadurcleigiestden Hydrophobizitat konnte DHL
nicht bis in die Blatter transportiert werden ureigte deshalb eine starke Anreicherung im
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Wurzelgewebe (Abbildung 18 und Abbildung 19). Die&sereicherung des langkettigen
DHLs wiederum konnte einen Art toxischen Effektd@n Wurzeln ausldosen und somit eine
Ursache fir die Reduktion des Wurzellangenwachstsens. In Versuchen von Scott et al.
(2006) konnte in transformierten Tabakpflanzen dpmeren kurz- und langkettige AHLs
mittels Plastid lokalisierten Synthasen) eine Biifun von AHLsS nachgewiesen werden.
Beide von der Pflanze produzierten Homoserinlac{@wexo-C6-HSL und 3-oxo-C12-HSL)
konnten sowohl in der Phyllosphéare, der Rhizosphige im Boden nachgewiesen werden.
Mathesius et al. (2003) haben zwei verschiedergktttige AHLs, 3-0x0-&G-HL und 3-oxo-
Ci6:-HL, mittels Proteomanalyse iMedicago truncatulauntersucht. Ungefahr zwei Drittel
der Proteine waren fir beide getesteten AHLs auafyjrihrer zugeordneten putativen
Funktion identisch. Bei einem Drittel der Protegeegten sich jedoch entweder in der Héhe,
in der Richtung oder dem Zeitpunkt der maximalertwiomt Unterschiede. Daher scheint
auch die chemische Struktur der AHLs die in deafdé ausgeltsten Reaktionen mit zu
beeinflussen.

Die Behandlung von Bohnenwurzeln mit Homoserinlaeto(HL), ein durch Bodenbakterien
gebildetes Abbauprodukt der AHLs, flihrte zu eindrbaten stomatalen Leitfahigkeit und
Atmung (Joseph and Phillips, 2003). Dieses Ergebnigt einen eindeutigen Signaleffekt
von mit HL behandelten Wurzeln auf den Blattspregsgdurch sowohl die Pflanze als auch
die kolonisierenden Bakterien vor allem aufgruna Riffusion eine hdhere Rate limitierter
Nahrstoffe erhalten. Auch durch die wachstumssienehde Wirkung von HHL auf die
Wurzeln von Arabidopsis konnte sowohl die Pflanze als auch die AHL prodremden
Bakterien mit mehr N&hrstoffen versorgt werden. &@alkdnnte es sein, dass einige
Rhizospharenbakterien die Fahigkeit besitzen, ieigenen Lebensraum durch Bildung von
AHLs in der Rhizosphére zu verbessern, indem sie wiachstumsstimulierende Wirkung auf
Wurzeln ausldsen.

Allerdings spielt in diesem Zusammenhang auch d@lentiche Heterogenitat der Rhizosphéare
als Lebensraum fir AHL produzierende Bakterien eunghtige Rolle (Hense et al., 2007).
Viele Rhizospharebakterien siedeln in ZellclustamFurchen, Rillen oder in Einschlissen
von Bodenpartikeln. Dadurch wird die Schwellenwenkentration in der Rhizosphare, die
zur Expression vomuorum sensingegulierten Genen notig ist, oft nur innerhalbsd®
Clusters oder in dessen Néhe erreicht. Durch mattische Modellierungen, dargestellt in
der Veroffentlichung von Hense et al. (2007) kongézeigt werden, dass diese rdumliche
Verteilung der Zellen in der Rhizosphare von gréeB&edeutung fir daguorum sensingst,

als die Zelldichte.
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3.  AHLs und systemische Resistenz iA. thaliana

Die urspringliche Vermutung, dass AHLs eventueleesystemische ResistenzAmbidopis
auslosen konnen, konnte aufgrund der in dieser iArtberchgefiihrten Versuche nicht
bestétigt werden. So ergab z. B. die Transkripieeahach Behandlung vohrabidopsis
Wurzeln mit HHL weder in Wurzeln noch in Blatterme differentielle Regulation typischer
systemischer Resistenzmarker wie PR1, PR2 oder BRRSatzlich zeigte sich eine
Reprimierung der zur TIR-NBS-LRR-Klasse zahlenderarikheitsresistenzproteine nach
HHL-Behandlung (Abbildung8). Des Weiteren konnte auch in mit HHL behandelten
Pflanzen nach Pathogeninfektion nitseudomonas syringapv. tomato DC3000 keine
erhohte Krankheitsresistenz nachgewiesen werdewleimin dieser Arbeit durchgefuhrten
Pathogenversuchen waren Kontroll- und HHL behardéilanzen gleich stark befallen
(Abbildung 10). Im Gegensatz zu den Ergebnissefomatenpflanzen von Schuhegger et al.
(2006), die eine systemische Induktion von Saléayte und Ethylen abh&ngigen
Abwehrgenen durch AHL-Molekile nachweisen konntedheinen diese imrabidopsis
thaliananicht die Fahigkeit zu besitzen, eine systemisRbsistenz auszuldsen. Im Gegenteil,
eine Veranderung der Wurzel- und Blattmorphologi@usgeldst durch Pflanzenhormone
oder durch Gene, die im Zusammenhang mit pflaneithWachstum stehen wie
Arabinogalactan-Proteine und Expansine — konntardélligeren Pflanzen flihren, wodurch
der Befall mit Pathogenen zusétzlich erleichtentdwiBesonders interessant ist in diesem
Zusammenhang eine Veroffentlichung von Toth et (2004). In dieser Arbeit wurden
Kartoffelpflanzen durch das AHL-Synthase-Gaml transformiert, wodurch in den Pflanzen
AHLs produziert werden. Eine Infektion dieser P#dan mitErwinia carotovoraergab ein
starkeres Krankheitsbild und eine erhéhte Empfoidieit der transgenen Kartoffelpflanzen
im Vergleich zu Kontrollpflanzen.

Ergebnisse der Genexpressionsanalysen nach Iniokulain ArabidopsisWurzeln mit HHL
zeigten signifikante Anderungen in der Expressi@hleicher Gene des pflanzlichen
Hormonsystems. Phytohormone spielen allerdings tnimlr wahrend des pflanzlichen
Wachstums eine wichtige Rolle. Erst kirzlich wurdeehrere Studien veroffentlicht, die die
Beteiligung von Phytohormonen wahrend einer Pathiofektion zeigen (Devos et al., 2005;
Siemens et al., 2006; Thilmony et al., 2006). Sptie Veranderungen der Auxin und
Cytokinin abhéngigen Genexpression wahrend eirfektion vonArabidopsis thaliananit
Pseudomonas syringgav. tomato DC3000 Psf konnte in Studien von Thilmony et al.
(2006) nachgewiesen werden. Ausgelost durch detetielken Elicitor Coronatin, einem

Phytotoxin, konnte ahnlich zu den Ergebnissen @seli Arbeit die Reprimierung mehrerer
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Typ-A-Respons&egulatoren, die in der Signaltransduktion destédhgrmons Cytokinin
eine wichtige Rolle spielen (Abbildung 26), nachgesen werden. Auch Auxin abhangige
Gene wie z. B. IES-Aminsdure-Hydrolasen oder IESidgyBynthetasen wurden wahrend
einer Infektion mitPst DC3000 differentiell transkribiert. Die Transkript@analyse von
Arabidopis thalianaWurzeln nach Infektion miPlasmodiophora brassicaergab ebenfalls
eine Hochregulation von Auxin abhangigen Genen em& Reprimierung von Cytokinin
abhangigen Genen, wie z. B. mehreren Typésponsd&kegulatoren 23 Tage nach
Pathogeninokulation (Siemens et al., 2006). Ingeldn von Chinakohl miPlasmodiophora
brassicaeresultierten in einer Stimulation des pflanzlich&iachstums (Devos et al., 2005).
Auch in diesen Versuchen &anderten sich die endogdpleytohormonkonzentrationen.
Zunachst konnte ein Anstieg des totalen Auxinpoold spater die Reduktion der Cytokinin-
und IES-Konzentrationen in den infizierten Pflandenektiert werden. Diese Studien deuten
darauf hin, dass bakteriell®@Quorum-sensingignale zu &ahnlichen Anderungen der
Phytohormonkonzentrationen und des Genexpressigtemsufiihren kdnnen, wie sie auch
von Pflanzenpathogenen ausgelést werden. Dies wiedekonnte auf eine mdogliche

Bedeutung der AHLs als Pathogenitatselicitor hirpesi

4.  Vergleich der Transkriptanalyse nach HHL-Behandung mit weiteren bakteriellen
Elicitoren wie Harpin und LPS

Harpin ist ein natirlich vorkommendes bakteriel®tein zahlreicher pflanzenpathogener
Bakterien und kann eine hypersensitive Antwort iflafzen stimulieren und den
programmierten Zelltod induzieren. In Versuchen Woause et al. (2004) mirabidopsis
Zellkulturen konnte gezeigt werden, dass das HEdfpkotein Harpin Mitochondrien
inaktivieren kann. Lipopolysaccharide (LPS) sindupldestandteile der duf3eren Zellwand
gramnegativer Bakterien und fungieren als starken@atoren der angeborenen Immunitét
sowohl bei Insekten als auch beim MenschenArabidopsiskonnte gezeigt werden, dass
auch Pflanzen auf LPS-Kontakt mit einer Aktivierihger Abwehrsysteme, insbesondere mit
einer schnellen Produktion von Stickoxid (NO), eagn (Zeidler et al., 2004). Sowohl von
Harpin als auch von LPS behandeltén .thalianaZellkulturen bzw. -Pflanzen wurden
Transkriptanalysen am  Institut  fir  biochemische aR4fenpathologie, GSF
Forschungszentrum, durchgefiihrt (siehe: http://atadi2.ub.tum.de/node?id=603647
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(Maren Livaja, Dissertation) und http://mediatunttum.de/node?id=603668ana Zeidler,

Dissertation)).

Vergleicht man die beiden bakteriellen Elicitorerarpin und LPS mit dem bakteriellen
Quorum-sensingignal HHL hinsichtlich differentiell transkribier Gene inArabidopsis
ergeben sich nach einer Transkriptanalyse mittelsddrray vollig unterschiedliche Muster.
Besonders auffallig waren hierbei die deutlichertddschiede in der Induktion pflanzlicher
Abwehrgene. Sowohl nach Harpin- als auch LPS-Bdboagdvon ArabidopisZellkulturen
konnten mehr als 10% aller regulierten Gene in Klesse der pflanzlichen Abwehrgene
eingeteilt werden. Fur mit LPS behanded@bidopsisBlatter konnte sowohl eine lokale als
auch eine systemische Aktivierung der typischertesyschen Resistenzmarker PR1-PR5
nachgewiesen werden. Im Gegensatz dazu konntehsdimaittlich nur 3% der differentiell
transkribierten Gene iArabidopsisnach HHL-Behandlung in die Kategorie Abwehr, Stres
und Entgiftung eingeordnet werden (Abbildung 7)esair Wert stieg lediglich lokal nach 4 d
vor allem aufgrund einer gesteigerten Stressantwmol/urzeln auf bis zu 6% an. Ebenso
konnte keine Aktivierung typischer systemischer i&eszproteine (z. B. PR1-PR5)
nachgewiesen werden.

Besonders auffallig fir mit Harpin und LPS behatel&ellkulturen war auch die schnelle
Aktivierung 2h nach Behandlung, gefolgt von einasahen Reprimierung, aller 13 in
Arabidopsis bekanntenSmall-heat-shoclroteine (sHSP). Der Einfluss von zellularem
Stress, wie z. B. einer erhohten Temperatur, fibrt Expression der sHSP, wodurch die
Zellen gleichzeitig vor weiteren stressbedingteh&en geschuitzt werden (Hoeberichts and
Woltering, 2003). Durch das bakteriefuorum-sensingignal HHL wurde lediglich eines
dieserSmall-heat-shocProteine nach 4 d in Wurzeln aktiviert (At1g06460)
Zusammenfassend lasst sich daher sagen, dass dlarbleiden bakteriellen Elicitoren LPS
und Harpin ein vollig anderes Transkriptionsmustasgeltst wird als durch das ebenfalls
von Bakterien stammend@urorum-sensingsignal HHL. Die am haufigsten nach HHL-
Behandlung vorkommenden Genfamilien konnten vanaldem Zellwachstum zugeordnet
werden. Hierzu zahlten z. B. die Arabinogalactatie, Expansine und Extensine und die
Auxin abhangigen Proteine. Fur LPS und Harpin hyege konnten die am haufigsten
vorkommenden Familien in die Kategorie Pathogendibveeler Stressantwort (z. B. PR-
Proteine, cytochrome P450, Glutathion-S-TransferaselSP), Transkriptionsfaktoren (z. B.
WRKY-Familie, MYB-Familie, AP2-EREBP-Familie) unddhaltransduktion (verschiedene

Receptor-like kinaseRLKs wie z. B.Leucin Rich Reped®LKs) eingeordenet werden.
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5. Induzierte  systemische Resistenz und Wachstumsstlation  durch
Rhizospharenbakterien

Serratia liquefaciensist ein opportunistischer Pathogen des Menschem, ein AHL
vermitteltes Quorum-sensingystem besitzt, das die Fahigkeit der Bakteriarf, fasten
Oberflachen zu schwarmen, reguliert (Labbate et 2004). Serratia konnte bereits aus
verschiedensten Oberflachen in Wasser, Boden, Z&ftgrninsekten, Fischen und Menschen
isoliert werden (Grimont and Grimont, 1978; Labbetel., 2004). Von dem urspringlich aus
einer Gurke isolierten AHL produzierenden Stamm M®iedel et al., 2003) konnte in der
Zwischenzeit gezeigt werden, dass er awmh guter Kolonisierer von Tomatenwurzeln ist
(Steidle et al., 2001; Schuhegger et al., 2006)e BViutation des AHL-Synthasegens swrl
durchgene-replacemerttinrte zur Bildung der AHL-negativen Mutante MG@berl et al.,
1996).

Durch Versuche in dieser Arbeit konnte gezeigt warddass beid&erratia liquefaciens
Stamme, MG1 und MG44, die Wurzeloberflache yYaabidopsis thalianadesiedeln kénnen
(Abbildung 20). Da kein signifikanter Unterschiagligchen den beiden Stammen hinsichtlich
der Besiedlungsdichte nachzuweisen war, kann daaosgegangen werden, dass die
Fahigkeit zur AHL-Produktion fur die Wurzelkolorgsung inArabidopsisohne Bedeutung
ist.

Im sterilen Bodensystem konnte eine wachstumssnamde Wirkung durchSerratia
liquefaciens nachgewiesen  werden  (Abbildung 21). Bisher konnteine e
wachstumsstimulierende Wirkung in dieser Gattung atbem flr Serratia marcescens
gezeigt werden (Ryu et al., 2004; Hameeda et @D62Lavania et al., 2006). Auch in diesem
Versuch zeigten sich keine signifikanten Untersthiewischen dem AHL-produzierenden
Stamm MG1 und dessen AHL-negativer Mutante MG44d@8é&brderten das Wachstum der
Pflanzen gleich stark (Abbildung 22). Somit kondie wachstumsstimulierende Wirkung der
AHLs, die in dieser Arbeit bereits durch Applikatiaer vonSerratia liquefaciendMG1
gebildeten Reinsubstanzen BHL und HHL auf Wurzedohgewiesen werden konnte (siehe
auch 2., S. 79), im Bakteriensystem nicht gezeigtden. Vermutlich spielen hier andere
wachstumsfordernde Effekte der Rhizospharenbakteriewie z. B. die Produktion von
Phytohormonen, eine erhdhte Nahrstoffversorgungchdu$tickstofffixierung oder die
Freisetzung schwerldslicher Nahrelemente wie Phaisphoder Eisen durch Bildung von
Chelatkomplexen (Whipps, 2001; Morgan et al., 2085)ine grof3ere Rolle als die
Produktion der AHLs. Durch diese verschiedenen Mae@men und eine sehr komplexe
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Wechselwirkung zwischen Pflanze und Bakterium wiid Wirkung der AHLs auf das
pflanzliche Wachstum vermutlich Gberdeckt.

Rhizospharenbakterien besitzen aber auch die Fgihigkn Pflanzen eine erhohte
Abwehrkapazitat gegen verschiedene Pathogene @ssrul Diese induzierte systemische
Resistenz wurde vor allem anhand des wurzelkoler@eden Bakterium®seudomonas
fluorescensVCS 417r und der Arbeitgruppe um van Loon erfar¢eieterse et al., 1996; van
Loon et al., 1998). Versuche mit dem AHL-produzmeten Stamm MG1 im Vergleich zu der
AHL-negativen Mutante MG44 in der Rhizosphare voamatenpflanzen ergaben eine
erhohte systemische Resistenz gegen den Dblattgatbog Pilz Alternaria alternata
(Schuhegger et al., 2006). Aufgrund von Versuchendieser Arbeit konnte auch in
Arabidopsis thaliana eine induzierte systemische Resistenz duBdrratia liquefaciens
gezeigt werden (Abbildung 23). Allerdings konntees#i Resistenz nur zwei Tage nach
Pathogeninokulation aufgrund der reduzierten AnzahnlKBE des blattpathogenen Stammes
Pseudomonas syringgev. tomato DC3000 nach Vorbehandlung n$erratia liquefaciens
signifikant nachgewiesen werden. Fur alle weitggetesteten Zeitpunkte (0 d, 1 d, 3 d und
4 d) ergab sich keine eindeutige Reduktion der dtgthkeimzahl nach Vorbehandlung mit
den beiden Rhizospharenbakterien. Vermutlich warwei dbzw. vier Tage nach
Pathogeninokulation durch die auch optisch sicletihasehr starken chlorotischen Lasionen
das Pflanzengewebe bereits so stark zerstort, glelssdie pathogenen Bakterien aufgrund
von Nahrstoffmangel nicht weiter vermehren konnted daher kein weiterer Anstieg bzw.
Unterschied hinsichtlich der KBE detektiert werd@mnte.

Auch nach Pathogeninfektion mRseudomonas syringakonnten, wie schon bei den
Versuchen zur Wachstumsstimulation und der Wuragtokungsdichte, keine Unterschiede
zwischen den beiderSerratia liquefaciensstammen nachgewiesen werden. Allerdings
konnte auch nach Vorbehandlung der Wurzeln mit Hiik Reinsubstanz nach erfolgter
Pathogeninfektion mit Pseudomonas syringagv. tomato DC3000 keine erhohte
Krankheitsresistenz gezeigt werden (siehe Abbildadgund 3., S.82). Aufgrund dieser
Ergebnisse war auch fir die PathogenversucheSenitatia liquefaciendMG1 und dessen
AHL-negativer Mutante MG44 kein Unterschied hingiich einer induzierten systemischen
Resistenz inArabidopsis zu erwarten. Im Gegensatz dazu stehen die Ergebnisn
Schuhegger et al. (2006), die in Tomatenpflanzerh ndorbehandlung mis.liquefaciens
MG1 im Vergleich zu MG44 sowohl weniger sichtbah&den durclAlternaria alternata
als auch eine geringere Menge an pilzlicher DNAhmagsen konnten. Offensichtlich scheint

eine starkere induzierte systemische Resistenzhdden AHL-produzierenderSerratia
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liguefaciensStamm auch von der Art des Pathogens und/oder Ri&anzenspezies
abzuhangen.

Neben der Bestimmung der Pathogenkeimzahl nacheVarilung miSerratialiquefaciens
wurde auch eine Transkriptanalyse vor und nach dgathinokulation durchgefihrt. Im
Gegensatz zur SAR ist die ISR nicht durch groReefinagen in der Expression von Genen
gekennzeichnet. In Versuchen niseudomonas fluorescen¥CS417r undArabidopsis
thaliana zeigten sich erst nach Pathogenbehandlung deaitligknderungen im
Expressionslevel von pflanzlichen Resistenzgenés,vdr allem durch Jasmonsaure oder
Ethylen aktiviert waren (Verhagen et al., 2004)rséehe in dieser Arbeit ergaben vor allem
sieben Tage nach Inokulation d&rabidopsisWurzeln mit Serratia liquefaciendG1 im
Bodensystem eine deutliche Reprimierung einigeistyyer ISR bzw. Pathogenabwehr-Gene
in Blattern (z. B. AOS, HEL; PDF1.2a und VSP2 (Ti&b&)). Allerdings folgte auch hier wie
in den Versuchen von Verhagen et al. (2004) eintvigkung einiger dieser Gene erst nach
Pathogeninokulation. Die zunéchst eintretende Reprung dieser Gene konnte eventuell
mit einer Art ,Priming‘-Effekt zusammenhangen, d. h. einer héheren Sdisg@bung der
Gene, die es den Pflanzen ermdéglicht, nach einettimoenbefall schneller und starker zu
reagieren.

Zusatzlich wurden nach Vorbehandlung mit den beiSerratiaStammen und zwei Tage
nach Pathogeninokulation zwei fur die systemisetodoene Resistenz (SAR) typischen PR-
Proteine (PR2 und PR3 (Tabelle 7)) aktiviert. Zusemnfassend weisen diese Ergebnisse
sowohl auf einen von Salizylsdure als auch auf reimen Jasmonséure und Ethlyen
abhangigen Signaltransduktionsweg hin, der zu einduzierten systemischen Resistenz
fuhrt.

Ahnliche Ergebnisse zeigten sich fur Versuche inbaka und Arabidopsis nach
Vorbehandlung mit dem Rhizospharenbakteri@acillus amyloliquefaciengAhn et al.,
2002). Die mitBacillus sp. vorbehandelten Tabakpflanzen zeigten bereith inem Tag
einen Anstieg in ihrem PR1- und PAdhenylalanine ammonnia-lyag&ranskriptlevel. In
Arabidopsiskonnte drei Tage nach Vorbehandlung der Wurzeate diktivierung von PR1
und PDF1.2 nachgewiesen werden. Auch VersucheParinibacillus polymyxals PGPR
und Arabidopsis ergaben eine Aktivierung verschiedenster Markexgéhimmusk and
Wagner, 1999). So wurden sowohl HEL (Ethylen-Sigeg)) als auch ATVSP (Jasmonséure-
Signalweg) und PR1 (Salizylsdure-Signalweg) in iféa nach einer Vorbehandlung mit
P. polymyxaaktiviert.
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Die von Timmusk und Wagner (1999) durchgefiihrtepdedmente in einem gnotobiotischen
System auf Nahragar zeigten groRe Ahnlichkeiterden in dieser Arbeit durchgefiihrten
Versuchen im hydroponischen System. Die Inokulatimn Arabidopsis mit Serratia
liquefaciensMG1 im hydroponischen System ergab eine erhohtnskriptrate mehrerer
systemischer Resistenzgene (Tabelle 8). Zu denlétteln aktivierten Genen zahlten u.a.
PR1, PR2, PR5, PDFl1l.2a, WAKl1 und HEL. Somit wurae den Versuchen im
hydroponischen System eine systemische Antwortzied) in der sowohl Gene die durch
Salizylsaure (PR-Proteine, WAK1), als auch Gene, tgpischerweise durch Jasmonsaure
und/oder Ethlyen stimuliert werden (PDF1.2a und WHEktiviert wurden. In Experimenten
von van Wees et al. (2000) konnte gezeigt werdass dbeide Signalwege kompatibel sind
und bei einer gleichzeitigen Aktivierung von ISRIUBAR ein additiver Effekt eintritt, der in
Arabidopsiszu einer hoheren Krankheitsresistenz geBsaudomonas syringge/. tomato
fuhrt.

Die zum Teil sehr unterschiedlichen Genexpressiaiesd aus dem Boden- und dem
hydroponischen System nach Inokulation vamabidopsismit Serratia lassen sich auf die
unterschiedlichen Versuchsansétze zurlckfihreneDesh auch ein direkter Vergleich der
Ergebnisse aus dem natirlicheren Bodensystem unath dech sehr artifiziellen
hydroponischen System sehr schwierig. Insbesondereydroponischen System waren die
Pflanzen und vor allem die Wurzeln einem sehr stai&tress sowohl durch Wasser als auch
einer hohen Konzentration an Bakterien im gesarMedium ausgesetzt. Dies zeigte sich
auch auf Transkriptebene durch Aktivierung zahhrercstressinduzierter Gene in Wurzeln,
wie z. B. verschiedener Seneszenzgene oder allar igi Arabidopsis vorkommenden

Nitrilasen.

Zusammenfassend lasst sich daher sagen, dass BeidatiaStamme eine induzierte
systemische Resistenz und eine wachstumsstimulier&virkung inArabidopsis thaliana
auslosen koénnen. Die Ergebnisse der Transkripte@alyeisen sowohl auf einen von
Salizylsaure als auch auf einen von Jasmonsdure Witllyen abhangigen
Signaltransduktionsweg iArabidopsis thalianahin. Das vonSerratia gebildeteQuorum-
sensingSignal HHL induziert keine systemische Resistewrd aber von Arabidopsis
aufgenommen und fuhrt dort zu Verdnderungen auibaoeller und Genexpressionsebene,

wodurch ein wachstumsstimulierender Effekt in diéarze ausgelost wird.
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G Anhang

Die Mikroarray-Anlayse wurde 4 h, 1 d und 4 d nddokulation mit 10 uM HHL
durchgefuhrt. Die Durchfihrung und Auswertung deabidopsis3-Oligo-Mikroarray von
Agilent erfolgte wie in Abschnitt 2.7.3 (S. 35) uRd/.4 (S. 36) beschrieben.

Weil3 markierte Felder zeigen eine Aktivierung bReprimierung der Gene von < 0.7 bzw.
> -0.7, gelb markierte Felder enthalten Gene nit Bis < 1-facher Aktivierung, hellorange
Felder beinhalten Gene mit 1- bis < 1.3-facher &tung, dunkelorange Felder zeigen Gene
mit 1.3- bis < 1.6-facher Aktivierung und rot make Felder enthalten Gene rritl.6-
facher Aktivierung. Abgestufte griine Farben stefigrreprimierte Gene. Die Gene wurden
alphabetisch angeordnet. Alle Ergebnisse wurderagarithmus zur Basis 2 (Ig2(~)) des

Verhéltnisses beider Fluoreszenzsignale angegeben.

Anhang Tabelle 1:Differentiell transkribierte Gene nach HHL-Behanatj in Blattern

Anhang Tabelle 2:Differentiell transkribierte Gene nach HHL-Behamnatj in Wurzeln

Anhang Tabelle 3:Héaufig vorkommende Genfamilien nach HHL-BehandlimBlattern

Anhang Tabelle 4:H&aufig vorkommende Genfamilien nach HHL-Behandlim@vurzeln
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Anhang Tabelle 1:Differentiell transkribierte Gene nach HHL-Behanatj in Blattern

id Name Funktionelle Kategor 4h 1d 4d
At39g10900 (1-4)-beta-mannan endohydrolase Metabosmu 0,263 0,925 0,876
At1g74890 (ARR15) two-component responsive regulator Hormon Antwort / -1,003 /
At1g59940 (ARRS3) two-component responsive regulator Hormon Antwort / -0,825 -0,334
Atlgl0470 (ARR4) two-component responsive regulator Hormon Antwort 0,254  *0.008 *0.085
At3g48100 (ARRS5) two-component responsive regulator Hormon Antwort -0,611 -1,129 -0,372
At5g62920 (ARR6) two-component responsive regulator ornbn Antwort -0,796 -2 -0,992
At1g19050 (ARR7) two-component responsive regulator ornbn Antwort *-0.537 -1,278 -0,582
At5g54740 (LTP) protease inhibitor/seed storagellipansport Lipid Bindung / Transport -0,443 -1,221 .2Q7
At4g12520 (LTP) protease inhibitor/seed storagelltpansport  Lipid Bindung / Transport *0.202 0,735 ®53
At1g62510 (LTP) protease inhibitor/seed storagelltpansport  Lipid Bindung / Transport 0,819 0,748 0,678
At5g07230 (LTP) protease inhibitor/seed storagelltpansport  Lipid Bindung / Transport *0.495 0,761 @93
At5g48490 (LTP) protease inhibitor/seed storagellipansport Lipid Bindung / Transport 0,65 0,745 0,725
At1g12100 (LTP) protease inhibitor/seed storagellipansport Lipid Bindung / Transport 0,618 / 0,724
At39g22120 (LTP) protease inhibitor/seed storagellipansport  Zellwandbestandteil 0,498 0,842 0,582
At2g06050 12-oxophytodienoate reductase (OPR3) Bibsge -0,506 -1,214 -1,168
At1g09780 phosphoglycerate mutase Signaltransduktion -0,757 - -0,685
At3g49630 2-oxoacid-dependent oxidase Metabolismus 888, / /
At2g30830 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase Mésainos -0,356 -0,666 -0,813
At3g46040 40S ribosomal protein S15A (RPS15aD) froiesynthese 0,413 0,743 0,421
At5g18380 40S ribosomal protein S16 (RPS16C) Praiesyhthese 0,6 0,465 0,766
At1g20510 4-coumarate--CoA ligase family protein dbetlismus -0,706 -1,038 -0,868
At1g20480 4-coumarate--CoA ligase family protein dbetlismus -0,755 -0,545 -0,876
At5g45775  60S ribosomal protein L11 (RPL11D) Pradtesynthese 0,721 / 0,729
At4g19170 9-cis-epoxycarotenoid dioxygenase Unkldesssffizierung *0.558 1,087 0,616
At5g40000 AAA-type ATPase family protein BCS1 Energi -0,398 / -0,853
At4g26080 ABA signaltransduction Hormon Antwort *0.282 0,792 0,246
At5g52860 ABC Transporter family protein Energie 1,039 0,33 0,92
At2g37360 ABC Transporter family protein Transponekgie 1,084 0,256 0,809
At5g13580 ABC Transporter family protein Energie 0,719  *0.03 0,411
At2g29940 ABC Transporter family protein Transport 1 0,138 0,893
At4g25750 ABC Transporter family protein Energie 0,764 0,191 0,61
At2g14950 Ac-like transposase Nukleinsaurebindung ®,77 0,255 0,505
At3g57650 acyl-CoA:1-acylglycerol-3-phosphate Metanous 0,456 0,433 0,704
Atlgl7000 alpha, alpha-trehalose-phosphate synthase iosyrBhese -0,534 -2 -0,491
At3g28960 amino acid Transporter family protein BRort 0,785 / 0,464
At5g23810 amino acid Transporter family protein BRort 0,766 / 0,732
At59g16740 amino acid Transporter family protein Tport 0,914 0,184 0,724
At5g02180 amino acid Transporter family protein Tport 0,867 0,432 0,714
At4g28420 aminotransferase Biosynthese 0,531 1,131 0,71
At3g24290 ammonium Transporter Transport -0,401 -0,802 0,452
Atlg75960 AMP-binding protein Metabolismus *0.075 2B -0,75
At4g14400 ankyrin repeat family protein Proteinbindun 0,766 0,628 0,662
At5g54720 ankyrin repeat family protein Unklare Kdifigierung *.0.301 -0,86 *.0.585
At3g04140 ankyrin repeat family protein Proteinbingu 0,549 1,009 0,703
At2g38750 annexin 4 (ANN4) lonenbindung -0,457 -1,093 161
At3g55870 anthranilate synthase, alpha subunit Bibsge -0,561 -0,933 -0,697
At2g46310 AP2 domain-containing transcription factor Transkription -0,062 -0,934 -0,661
At1g21910 AP2 domain-containing transcription factor Transkription *0.791 *1.391 *0.47
At5g51190 AP2 domain-containing transcription factor Transkription 1,038 *0.67 1,253
At4g23750 AP2 domain-containing transcription factor Transkription *.0.247 -1,178 -0,256
At3g61630 AP2 domain-containing transcription factor Transkription 0,922 *0.069 0,707
At4g37450 arabinogalactan-protein (AGP18) UnklaresKifizierung *-0.818 *.0.45 *.0.185
At5g40730 arabinogalactan-protein (AGP24) UnklaresKifizierung 0,882 / *0.351

At2g14890 arabinogalactan-protein (AGP9) Signaldakgon 0,352 0,713 0,231
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At4g16980 arabinogalactan-protein family Zellexpansi 0,683 0,725 0,709
At3g20020 arginine methyltransferase, putative Médtalas 0,526 1,004 0,808
At4g26850 ascorbate biosynthesis Biosynthese, Abwehr 490 0,659 0,857
At4g35880 aspartyl protease family protein Protelizab 0,702 0,456 0,803
At1g25510 aspartyl protease family protein Protelizab 0,742 0,529 1,12
At39g25290 auxin-responsive family protein Hormon Aottv 1,119 0,328 0,972
At2g18010 auxin-responsive family protein Hormon Aottv -0,268 -0,744 -0,538
At4g34760 auxin-responsive family protein Hormonwaoitt -0,285 -0,731 *.0.579
At2g21210 auxin-responsive protein Hormon Antwort 332 1,028 *0.104
At5g18080 auxin-responsive protein Hormon Antwort 98B0 0,948 0,329
At5g18030 auxin-responsive protein Hormon Antwort w4 0,981 0,26
At4g12980 auxin-responsive protein Metabolismus 0,794 510 0,838
At5g18010 auxin-responsive protein Hormon Antwort 7,64 0,964 0,555
At5g43700 auxin-responsive protein / (IAA4) Hormont#ort 0,446 0,771 0,104
At4g28790 basic helix-loop-helix (bHLH) family prate Transkription -0,709 / -0,704
At2g41240 basic helix-loop-helix (bHLH) family prate Transkription / 1,028 /
At2g22770 basic helix-loop-helix (bHLH) family prate Transkription -0,707 -1,163 -0,656
At3g47640 basic helix-loop-helix (bHLH) family prate Transkription *0.056 0,758 *0.184
At39g22100 basic helix-loop-helix (bHLH) family prate Transkription 1,135 0,218 0,995
At2g46510 basic helix-loop-helix (bHLH) family prate Transkription -0,713 -1,075 -0,906
At1g32640 basic helix-loop-helix (bHLH) protein (RAPR Transkription -0,352 -1 -0,657
At1g13830 beta-1,3-glucanase-related, Unklare Kiaesiing 0,51 *0.261 0,84
At4g17090 beta-amylase (CT-BMY) Biosynthese *0.238 46,7 /
At3g13790 beta-fructosidase (BFRUCT1) Metabolismus 770 -0,534 -0,188
At3g11700 beta-lg-H3 domain-containing protein Unkl&tassifizierung 0,73 0,729 0,885
At1g49320 BURP domain-containing protein Unklaredsiéizierung 0,9 0,686 0,847
At3g58120 bZIP transcription factor family protein rafhskription -0,518 -0,669 -0,924
At2g13350 C2 domain-containing protein Unklare Kifi@srung 0,756  *0.122 0,583
At5g24030 C4-dicarboxylate Transporter Transport 8,36 -0,875 -0,574
At5g01490 Ca2+/H+ exchanger-like protein ION Transpor -0,859 / -0,727
At3g26085 CAAX amino terminal protease Proteinabbau ,29D 0,752 0,271
At5g33207 CACTA-like transposase family Unklare Hifigierung 0,965 0,237 0,79
At4g33000 calcineurin B-like protein 10 (CBL10) lomamdung *0.192 0,826 0,299
At3g49380 calmodulin-binding family protein Unklardsl§sifizierung -0,649 / -0,771
At4g28600 calmodulin-binding protein Unklare Klass#érung 0,753 / 0,601
Atlg16380 cation/proton exchanger ION Transport -0,875 -0,572 -1,027
At2g28910 CAX-interacting protein 4 (CAXIP4) Nuklsturebindung 0,854 0,724 0,732
At5g01820 CBL-interacting protein kinase 14 (CIPK14) Signaltransduktion 0,447 0,749 0,364
At4g14580 CBL-interacting protein kinase 4 (CIPK4) gr&iltransduktion -0,513 -0,947 *.0.12
At5g10930 CBL-interacting protein kinase 5 (CIPK5) gi®iltransduktion / 0,875 /
At4g30960 CBL-interacting protein kinase 6 (CIPK6) gi®iltransduktion 0,194 0,769 0,255
At3g23000 CBL-interacting protein kinase 7 (CIPK7) gi®iltransduktion 0,545 0,746 0,6
At4g27460 CBS domain-containing protein UnbekanPRregein 0,719 *0.091 0,321
At1g02730 cellulose synthase family protein Biosgsth 0,899 *0.319 0,847
At4g31290 ChaC-like family protein Unklare Klassifiming 0,903 0,599 0,638
At1g26230 chaperonin Metabolismus, Proteinbindung *0.395 0,812 0,671
At3g27690 chlorophyll A-B binding protein Photosyeske *0.116 0,7 *0.775
At2g47450 chloroplast signal recognition particle affsport 0,471 0,766 0,576
At5g39210 chloroplastic NAD(P)H dehydrogenase compl.  Unklare Klassifizierung 0,543 0,701 0,406
At1g65470 chromatin assembly factor-1 (FASCIATA1L) Ki\ainsaurebindung 0,553 0,22 0,711
At5g34858  contains similarity to hypothetical pratei Unbekanntes Protein *0.35 0,81 0,636
At1g21945 copia-like retrotransposon family Unkl&tessifizierung *0.082 *0.019 0,838
At5g07300 copine Unklare Klassifizierung / 0,808  *0.291
At1g06330 copper-binding family protein lonenbindung 0,707 0,057 0,765
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At5g18470 curculin-like (mannose-binding) lectin fgm Unklare Klassifizierung *0.34 -0,777 *.0.496
At1g78820 curculin-like (mannose-binding) lectin fgm Unklare Klassifizierung -0,587 -0,728 -0,457
At5g50260 cysteine proteinase Proteinabbau 0,662  *0.138 0,737
At4g18260 cytochrome B561-related Metabolismus -0,508 -0,795 -0,473
At1g15220 cytochrome c biogenesis protein family Abelismus *0.166 0,706  *0.332
At2g27690 cytochrome P450 Elektronentransport -0,86) -1,078
At39g28740 cytochrome P450 Elektronentransport 0,756 .48D *0.23
At1g13080 cytochrome P450 Elektronentransport *0.018 ,700 0,435
At5g52320 cytochrome P450 Elektronentransport -0,619 ,094 -1,157
Atlgl6410 cytochrome P450 Biosynthese 0,68 0,585 0,782
At2g34500 cytochrome P450 Elektronentransport -0,345 / 0,767
At1g24540 cytochrome P450 Elektronentransport 0,737 93,9 0,949
At1g65340 cytochrome P450 Elektronentransport -0,515 ,009 -0,89
At2g02580 cytochrome P450 Elektronentransport 0,38 3,73 0,582
At4g10560 DC1 domain-containing Unklare Klassifigieg -0,544 -0,765 -0,463
At1g44020 DC1 domain-containing Unklare Klassifigieg -0,809 / -0,982
At1g55440 DC1 domain-containing protein Proteinbimglu onenbindung -0,768 / -0,827
At1g65180 DC1 domain-containing protein Proteinbimgiu onenbindung 0,381 *0.26 0,719
At3g27500 DC1 domain-containing protein Proteinbimgiu onenbindung *0.374 0,752 0,495
At3g25850 DC1 domain-containing protein UnbekanPRtegein -0,732 / -0,705
At39g01540 DEAD box RNA helicase (DRH1) RNA Metabolissn -0,706  *0.231 -1,056
At3g05730 defensin-like (DEFL) family protein Abwehr *0.746 *0.838 0,933
At4g22212  defensin-like (DEFL) family protein Abwehr 1,065 0,48 1,065
At1g51150 DegP protease family Proteinabbau 1,011 5®.0 0,818
At2g46210 delta-8 sphingolipid desaturase Metabolssmu -0,252 -0,703 -0,284
At2g34930 disease resistance family protein Abwehr -0,404 -1,089 -0,602
At4g16880 disease resistance protein Abwehr 0,443 0,936 0,706
At3g46710 disease resistance protein (CC-NBS-LRBsgla  Abwehr 0,642 0,793 0,774
Atlg61100 disease resistance protein (TIR class) Abwe -0,367 -0,675 -0,98
At1g63750 disease resistance protein (TIR-NBS-LRRS)I Abwehr -0,404 -0,967 0,029
At4g19520 disease resistance protein (TIR-NBS-LRRS)I Abwehr *.0.285 -0,805 -0,532
At1g56520 disease resistance protein (TIR-NBS-LRRS)I Abwehr / -0,802 /
At1g56510 disease resistance protein (TIR-NBS-LRRS)I Abwehr *.0.255 -0,901 -0,83
At4g14370 disease resistance protein (TIR-NBS-LRRS)I Abwehr 0,385 0,798 0,604
At2g44430 DNA-binding bromodomain-containing DNArfiyese 0,997 0,446 0,942
At1g63480 DNA-binding family protein Nukleinsaurebimy -0,589 / -0,705
At5g06250 DNA-binding protein Transkription *0.362 og7 0,754
At4g00250 DNA-binding storekeeper protein-related arkription 0,665 0,641 0,74
At2g47440 DNAJ heat shock N-terminal domain Protéinfey *.0.365 -0,966 -1,284
At1g80920 DNAJ heat shock N-terminal domain Protdinfey *0.643 0,715 0,35
At4g36040 DNAJ heat shock N-terminal domain Protdinfey *0.445 1,029 0,729
At4g10130 DNAJ heat shock N-terminal domain Protdinfey 0,862 0,14 0,637
At2g42750 DNAJ heat shock N-terminal domain Elektrdarensport 0,423 0,82 0,482
At4g09350 DNAJ heat shock N-terminal domain Protéinfey 0,333 0,736 0,484
At4g04340 early-responsive to dehydration protein esstr 0,724 0,397 0,417
At1g07930 elongation factor 1-alpha Translation 0,338 0,264 0,763
At1g35550 elongation factor Tu C-terminal domain “Blation *0.328 -0,734 -0,248
At3g54150 embryo-abundant protein-related Metabalsm -0,783 / -1,025
At5g51174 Encodes a C/D box snoRNA (snoR30) Traps&n 0,901 *.0.052 *0.157
At2g03933  Encodes a defensin-like (DEFL) protein wabr 1,058 / 1,21
At1g51680 encodes an isoform 4-coumarate:CoA ligase Metabolismus -0,897 -1,234 -0,86
At1g03050 epsin N-terminal homology (ENTH) domain lmk Klassifizierung -0,441 / -0,748
At4g05130 equilibrative nucleoside Transporter Transp 0,776 0,574 0,507
At1g61630 equilibrative nucleoside Transporter Transp 0,736 0,268 0,54
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At1g73730 ethylene-insensitive3-like3 (EIL3) Trangiion 0,728 0,429 0,438
At5g47230 ethylene-responsive element-binding fa&tor Transkription 0,825 *0.64 1,012
At5g61600 ethylene-responsive element-binding family Transkription *0.863 *1.219 0,944
At2g38210 ethylene-responsive protein Hormon Antwort ,616 0,464 0,775
At1g49830 ethylene-responsive protein Unklare Kfe#siung 0,499 *0.172 0,728
At2g45730 eukaryotic initiation factor 3 gamma subun Translation 1,055 0,373 0,908
At1g12920 eukaryotic release factor 1 family protein Translation 0,702 0,751 0,519
At1g07000 exocyst subunit EXO70 family protein Pirdbendung 0,505 -0,461 0,738
At3g09530 exocyst subunit EXO70 family protein Pirdverdung, Exocytose 0,63  *0.165 0,86
At1g69530 EXP1 expansin, putative (EXP1) Zellwachstum 0,673 0,894 0,491
At1g20190 EXP11 expansin, putative (EXP11) Zellwaadifikation 0,618 1,154 0,296
At2g40610 EXP8 expansin, putative (EXP8) Zellwandifitoation *0.233 0,917 *0.318
At5g02260 expansin, putative (EXP9) Zellwandmoditiéa 0,509 0,763 0,731
At3g45970 EXPL1 expansin family protein (EXPL1) Zedlchstum -0,225 -0,855 -1,14
At4g38400 EXPL2 expansin family protein (EXPL2) Xedind Biogenese -0,557 -1,203 -1,074
At3g45960 EXPL3 expansin family protein (EXPL3) Zedind Biogenese 0,481 S8 05
At3g09280 expressed protein Unbekanntes Protein -0,789 / -1,029
At2g03935  expressed protein Unbekanntes Protein -1,142 / /
Atlg47400 expressed protein Unbekanntes Protein *0.10 0,931 /
At3g28750 expressed protein Unbekanntes Protein -0,457-1,007 /
At3g07900 expressed protein Unbekanntes Protein / -.49 -1,225
Atlg74325 expressed protein Unbekanntes Protein *#.16 -0,73 -0,3
At3g12320 expressed protein Unbekanntes Protein *0.184 1,062 /
At1g69160 expressed protein Unbekanntes Protein *0.101 0,74 0,449
At2g15020 expressed protein Unbekanntes Protein *10.05 1,195 *0.001
At2g36485 expressed protein Unbekanntes Protein *0.02 0,707 *0.001
At2g43310 expressed protein Unbekanntes Protein -0,292-1,183 *0.09
At1g19180 expressed protein Unbekanntes Protein *2.66 -1,229 *0.247
At2g41730 expressed protein Unbekanntes Protein *10.02 0,766 *0.555
Atlgl17380 expressed protein Unbekanntes Protein -0,4- *-0.505
At3g56360 expressed protein Unklare Klassifizierung 390, 0,848 *0.257
At39g19680 expressed protein Unbekanntes Protein *8.9. *-0.908
At2g34600 expressed protein Unbekanntes Protein *10.1 *-0.698
At3g11990 expressed protein Unbekanntes Protein / -0,720.198
At5g56850 expressed protein Unbekanntes Protein *#.00 0,716 *0.266
At5g58200 expressed protein Unbekanntes Protein 0,393 ,7250 *0.215
At2g43540 expressed protein Unbekanntes Protein 0,7480.23* *0.509
At49g24700 expressed protein Unbekanntes Protein *0.121 0,847 *0.029
At1g70950 expressed protein Unbekanntes Protein 0,8030,965 *0.432
At1g62855 expressed protein Unbekanntes Protein 0,335 ,7690 *0.645
At1g01240 expressed protein Unbekanntes Protein 0,392 ,7740 *0.217
At2g35736 expressed protein Unbekanntes Protein *0.335 0,907 *0.536
At5g66090 expressed protein Unbekanntes Protein 0,617 ,7750 *0.439
At1g57680 expressed protein Unbekanntes Protein 1,0460.238 0,479
At39g22970 expressed protein Unbekanntes Protein *0.006 0,722 0,067
At4g19700 expressed protein Unbekanntes Protein 0,601 ,2050 0,7
Atlg73960 expressed protein Unklare Klassifizierung 516, 0,916 0,772
At3g16670 expressed protein Unbekanntes Protein *0.589:0.957 1,338
Atlg70700 expressed protein Unbekanntes Protein -0,424-1,272 -0,883
At1g43995 expressed protein Unbekanntes Protein -0,424-0,752 -0,598
At5g44005 expressed protein Unbekanntes Protein 0,561 ,7810 0,261
At3g23590 expressed protein Unbekanntes Protein *0.641 0,638 0,891
At1g13360 expressed protein Unbekanntes Protein 0,352 ,7310 0,209
At2g46390 expressed protein Unbekanntes Protein 0,52 4960, 0,736
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At1g50040 expressed protein Unbekanntes Protein *70.9- -1,298
At5g60680 expressed protein Unbekanntes Protein 0,7270.966 0,541
At5g37300 expressed protein Unbekanntes Protein 0,9470.094 0,786
At2g35470 expressed protein Unbekanntes Protein 0,604 ,8020 0,708
At3g23170 expressed protein Unbekanntes Protein 0,7720.018 0,912
At2g38820 expressed protein Unbekanntes Protein 0,414 ,7390 0,214
At1g06440 expressed protein Unbekanntes Protein -0,551 / -0,813
At59g44670 expressed protein Unbekanntes Protein 0,721 /0,639
Atlg05575 expressed protein Unbekanntes Protein 0,702 /0,709
At2g34585 expressed protein Unbekanntes Protein 0,803 ,4040 0,547
At2g28690 expressed protein Unbekanntes Protein 0,84 .07%0 0,552
At2g15890 expressed protein Unbekanntes Protein 0,7250.025 0,251
At5g50335 expressed protein Unbekanntes Protein 0,0280.199 -0,745
At5g51105 expressed protein Unbekanntes Protein 0,631 351 0,797
At2g40020 expressed protein Unbekanntes Protein 0,602 ,7820 0,698
At5g26790 expressed protein Unbekanntes Protein 0,721-0.032 0,591
At1g31460 expressed protein Unbekanntes Protein 0,909 ,2670 0,665
At1g54990 expressed protein Unbekanntes Protein 0,7170.064 0,388
At2g16990 expressed protein Transport *0.321 0,354 0,703
At4g29070 expressed protein Unbekanntes Protein 0,588 ,7210 0,386
At1g05540 expressed protein Unbekanntes Protein 1,306 ,2270 1,188
At5g16870 expressed protein Unbekanntes Protein 0,5330.179 0,704
Atlg78420 expressed protein lonenbindung 0,894 0,375  140,6
At39g52360 expressed protein Unbekanntes Protein 0,414 ,7240 0,335
At5g18520 expressed protein Unbekanntes Protein 0,939 ,33 0 0,709
At1g06200 expressed protein Unbekanntes Protein 0,713 ,3620 0,422
At1g72450 expressed protein Unbekanntes Protein -0,774-1,099 -0,835
At5g06660 expressed protein Unbekanntes Protein 1,062 ,2780 0,774
Atlgl6950 expressed protein Unbekanntes Protein -0,92%70.053 -0,705
At1g20430 expressed protein Unbekanntes Protein 0,873 ,3680 0,806
At2g26070 expressed protein Unbekanntes Protein 0,755 ,4340 0,701
At1g11915 expressed protein Unbekanntes Protein *@.17 -0,905 -0,483
At4g22320 expressed protein Unbekanntes Protein -0,793 / -0,305
Atlg74950 expressed protein Unbekanntes Protein -O.- -1,037
At5g25590 expressed protein Unbekanntes Protein 0,227 ,7540 0,278
At2g40085 expressed protein Unklare Klassifizierung ,119 0,369 0,943
At3g18050 expressed protein Unbekanntes Protein 0,604 ,3480 0,771
At1g60610 expressed protein Unbekanntes Protein 0,855 ,2730 0,44
At1g24600 expressed protein Unbekanntes Protein 0,8660,117 0,618
Atlg21740 expressed protein Unbekanntes Protein -0,703-1,173 -0,493
At4g26990 expressed protein Unbekanntes Protein 0,708 ,2870 0,625
At5g67600 expressed protein Signaltransduktion 0,498 .20®0 0,718
At5g18040 expressed protein Unbekanntes Protein 0,982 ,3480 0,818
At1g12080 expressed protein Unbekanntes Protein 0,987 ,4470 0,563
At2g39705 expressed protein Unbekanntes Protein 0,641 ,1371 0,743
At5g16320 expressed protein Unbekanntes Protein 0,534 ,7020 0,799
At3g12870 expressed protein Unbekanntes Protein 0,63 6040, 0,906
At4g32900 expressed protein Unbekanntes Protein 0,728 ,2620 0,518
At5g48385 expressed protein Unbekanntes Protein 0,785 ,5340 0,649
At5g39650 expressed protein Unbekanntes Protein 1,119 ,3030 0,948
At5g45500 expressed protein Unklare Klassifizierung 950, 0,385 0,778
At3g22210 expressed protein Unbekanntes Protein 0,725 ,7120 0,419
At2g21640 expressed protein Unbekanntes Protein *0.288 / 0,717
At2g27740 expressed protein Unbekanntes Protein -0,489-0,336 -0,715
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At1g13740 expressed protein Unbekanntes Protein 0,472 / 0,741
At59g16030 expressed protein Unbekanntes Protein 0,583 ,8590 0,693
At4g02360 expressed protein Unbekanntes Protein 1,145 ,4190 0,767
At2g07739 expressed protein Unbekanntes Protein 1,212 ,2170 0,978
At1g65420 expressed protein Unbekanntes Protein 0,941 ,4110 0,676
At5g10710 expressed protein Unbekanntes Protein 0,87 2650, 0,687
At5g42750 expressed protein Unbekanntes Protein 0,798.204 0,844
At5g65030 expressed protein Unbekanntes Protein 0,866 ,25 0 0,64
At5g57410 expressed protein Unbekanntes Protein 0,6910.111 0,935
At5g05250 expressed protein Unbekanntes Protein 0,471 ,9990 0,454
At3g15760 expressed protein Unbekanntes Protein 0,719.803 0,823
At5g11970 expressed protein Unbekanntes Protein 1,032 ,2430 0,981
At39g28420 expressed protein Unbekanntes Protein 0,75 .1240 0,536
At2g28330 expressed protein Unbekanntes Protein 0,868 ,5040 0,797
At3g01670 expressed protein Unbekanntes Protein 1,068 ,5710 0,988
At5g25240 expressed protein Unbekanntes Protein *0.082-0.896 -0,864
At1g03106 expressed protein Unbekanntes Protein *.39 -0,313 -0,756
At4g07515 expressed protein Unbekanntes Protein 0,839 ,3340 0,787
At1g28135 expressed protein Unbekanntes Protein -0,694 / -0,762
At59g52420 expressed protein Unbekanntes Protein 0,533 ,7140 0,539
At3g14340 expressed protein Unbekanntes Protein 1,167 ,29 0 1,003
At5g54020 expressed protein Signaltransduktion -0,806 / -0,37
At5g49525 expressed protein Unbekanntes Protein 0,766 ,3630 0,801
At5g55960 expressed protein Unbekanntes Protein *0.52 ,5350 0,986
At1g70420 expressed protein Unbekanntes Protein 0,637 ,6940 0,872
At5g54585 expressed protein Unbekanntes Protein 0,671 ,2321 0,966
At3g01516 expressed protein Unbekanntes Protein .43/ -0,72
At1g23690 expressed protein Unbekanntes Protein 0,694 ,0610 0,817
At5g53390 expressed protein Unbekanntes Protein 0,8320.187 0,397
At1g13245 expressed protein Unbekanntes Protein 0,686 ,2751 0,586
At5g40740 expressed protein Unbekanntes Protein 0,769.156 0,742
At5g06980 expressed protein Unbekanntes Protein 0,758 ,5580 0,691
At5g22545 expressed protein Unbekanntes Protein 0,749.056 0,445
At4g22160 expressed protein Unbekanntes Protein *0.634 0,734 0,713
At4g33666 expressed protein Unbekanntes Protein 0,796 ,7760 0,896
At1g23600 expressed protein Unbekanntes Protein 0,6870,176 0,738
At3g53850 expressed protein Unklare Klassifizierung ,600 *0.125 0,773
At2g45780 expressed protein Unbekanntes Protein *10.05*-0.018 -0,769
At1g19240 expressed protein Unbekanntes Protein 0,7 2310. 0,55
At4g05070 expressed protein Unbekanntes Protein 0,706 ,0231 0,789
At3g12650 expressed protein Unbekanntes Protein 1,009 ,3250 0,797
At1g69360 expressed protein Unbekanntes Protein / -0,72-0,456
At1g07985 expressed protein Unbekanntes Protein 0,991 ,1980 0,868
At2g35790 expressed protein Unbekanntes Protein *0.357 0,213 0,911
At3g17860 expressed protein Unbekanntes Protein *.0.28 -0,896 -0,741
At1g02160 expressed protein Unbekanntes Protein 0,798 ,4150 0,577
At4g08555 expressed protein Unbekanntes Protein *0.1260.088 0,873
At2g44500 expressed protein Unbekanntes Protein -0,7- -1,103
At1g11850 expressed protein Unbekanntes Protein 0,541 ,7710 0,817
At1g22110 expressed protein Unbekanntes Protein 0,7310,018 0,499
At5g58920 expressed protein Unbekanntes Protein 0,749 ,2670 0,273
Atlg06540 expressed protein Unbekanntes Protein -0,171-0,507 -0,722
At3g10525 expressed protein Unbekanntes Protein 0,264 ,7190 0,305
At3g52740 expressed protein Unbekanntes Protein 0,418 ,7690 0,465
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At5g51040 expressed protein Unbekanntes Protein 1,052 ,3890 0,845
At5g64770 expressed protein Unbekanntes Protein 0,309 ,7410 0,431
At2g11910 expressed protein Unbekanntes Protein 0,71 6030, 0,737
At2g37920 expressed protein ION Transport 0,995 0,41 0,7
At3g28460 expressed protein Unbekanntes Protein 0,703 ,4770 0,812
At4g28085 expressed protein Unbekanntes Protein 0,0770,752 -0,317
At4g39675 expressed protein Unbekanntes Protein 0,9220.421 0,744
At1g75190 expressed protein Unbekanntes Protein 0,981 ,5720 0,788

At5g13220 expressed protein

Unbekanntes Protein

2o

At5g46500 expressed protein Unbekanntes Protein -0,5660.513 -0,819
At1g23710 expressed protein Unbekanntes Protein 0,663.789 0,723
At2g20700 expressed protein Unbekanntes Protein 0,829 /0,789
At2g21185 expressed protein Unbekanntes Protein 0,491 ,9220 0,769
At2g33720 expressed protein Transkription 0,546 0,515 021,
At1g31335 expressed protein Unbekanntes Protein *0.249 0,609 0,88
At3g30720 expressed protein Unbekanntes Protein 0,212 ,7110 0,474
At2g23670 expressed protein Unbekanntes Protein 0,622 ,8590 0,724
At3g18390 expressed protein Unbekanntes Protein 0,47 7180, 0,299
At4g35190 expressed protein Unbekanntes Protein -0,638-0,956 -0,533
At2g14247 expressed protein Unbekanntes Protein *8.57 0,708 -0,189
At4g34630 expressed protein Unbekanntes Protein 0,821 ,2251 0,774
At5g51720 expressed protein Unbekanntes Protein 0,76 5 0, 0,814
At5g01360 expressed protein Unbekanntes Protein 0,9680,212 0,84
At4g11720 expressed protein Unbekanntes Protein 0,6850,333 1,03
At5g56980 expressed protein Unbekanntes Protein 70,94 -1,253 -1,157
At39g19310 expressed protein Signaltransduktion 0,55 2549, 0,721
At4g12100 expressed protein cullin-4A Unbekanntesehn 0,847 0,093 0,521
At5g03990 expressed protein predicted protein UnbedesrProtein 1,062 0,45 0,682
At5g20790 expressed protein predicted protein UnbedesrProtein 0,757 0,961 0,893
At3g18165 expressed protein similar to DAM1 UnbekastProtein 0,752 0,181 0,652
At1g31060 expressed protein similar to EST gb|T43267 Unbekanntes Protein 0,681 1,208 0,904
At1g74220 expressed protein similar to GB:AAD20071 bekanntes Protein *0.147 -0,806 -0,069
At1g49030 expressed protein similar to PGPS/D12 Kiauvetes Protein 0,784 *0.194 *0.418
At5g24640 expressed protein Unbekanntes Protein .34 1,371 0,596
At5g17190 expressed protein Unbekanntes Protein %.08 0,738 0,688
At4gl7440 expressed protein Unbekanntes Protein 0,76D.192 0,553
At1g21390 expressed protein Unbekanntes Protein 60,17 -0,881 -0,271
Atlg44414 expressed protein Unbekanntes Protein 0,774 0,23 0,672
At3g15095 expressed protein Unbekanntes Protein 50,53 0,817 0,839
At5g44040 expressed protein Unbekanntes Protein 1,1620,395 0,963
At5g06180 expressed protein Unbekanntes Protein 0,7150,303 0,599
At5g35120 expressed protein Unbekanntes Protein 0,9670,253 0,735
At5g25270 expressed protein Unbekanntes Protein 0,641 / 0,718
At4g22830 expressed protein Unbekanntes Protein 0,74 ,2640 0,545
At1g32670 expressed protein Unbekanntes Protein 0,7780,162 1,001
At1g26390 FAD-binding domain-containing protein Htelkentransport -0,775 -0,56 -0,502
Atlg06120 fatty acid desaturase family protein [eeits Biosynthese 0,554  *0.217 0,702
At2g34770 fatty acid hydroxylase (FAH1) Fettsaure abbelismus -0,298 -0,516 -0,715
At4g18380 F-box family protein Unklare Klassifizien 0,844 *0.136 0,652
At5941720 F-box family protein Unklare Klassifizieny 0,769 *0.056 0,499
At3g59200 F-box family protein Unklare Klassifizieny 0,509 1,244 1,009
At2g36090 F-box family protein Unklare Klassifiziem 0,706  *0.168 0,464
At3g23420 F-box family protein-related Unklare Kidiggerung 0,823 / 0,752
At1g64290 F-box protein-related Unklare Klassifigieg 0,947 0,688 1,075
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At1g20020 ferredoxin--NADP(+) reductase Elektronemsgzort 0,282 0,702 0,157
At1g48270 G protein coupled receptor-related Hormatwart -0,701 -1,106 -0,651
At3g62720 galactosyl transferase GMA12/MNN10 Metadmolis *0.7 -0,835
At2g23060 GCNb5-related N-acetyltransferase (GNAT) dbetismus 0,74 0,252 0,418
At2g32020 GCNb5-related N-acetyltransferase (GNAT) td¥elismus 0,78 *0.124 0,577
At1g49530 geranylgeranyl pyrophosphate synthase yBibese -0,229 -0,741 -0,43
At1g18970 germin-like protein (GLP1) (GLP4) UnklartaKsifizierung -0,302 / -0,741
At1g44090 gibberellin 20-oxidase family protein labendung 0,403 0,661 0,829
At5g14920 gibberellin-regulated family protein Horméntwort 0,689 0,843 0,703
At5g11180 glutamate receptor family protein lonenhimgl 0,687 0,684 0,723
At1g64500 glutaredoxin family protein Elektronentramg 0,806 1,134 0,463
At3g62760 glutathione S-transferase Metabolismus 0,467 0,689 0,736
At2g29440 glutathione S-transferase Metabolismus 059 |/ -0,856
At2g29450 glutathione S-transferase Metabolismus 63,2 *0.113 -0,739
At5925425  glycine-rich protein Unklare Klassifiziegin 0,746 0,165 0,594
At5g33390 glycine-rich protein Unklare Klassifizieg 1,043 / 0,887
At3g63100 glycine-rich protein Unklare Klassifizierg *0.144 0,923  *0.579
At2g21660 glycine-rich RNA-binding protein (GRP7) Neikséurebindung 0,568 0,78 *0.284
At39g21260 glycolipid transfer protein-related Uniddglassifizierung *0.529 1,006 0,605
At3g61490 glycoside hydrolase family 28 protein Mbetgsmus 0,307 0,758 0,362
At3g15720 glycoside hydrolase family 28 protein Nbetizsmus *.0.185 -0,793 -0,249
At5g49215 glycoside hydrolase family 28 protein Nbetizsmus 1,016 0,361 0,811
At2g26620 glycoside hydrolase family 28 protein Nbetizsmus 0,764 / 0,822
At1g51490 glycosyl hydrolase family 1 Metabolismus 04 1,058 0,76
At4g27820 glycosyl hydrolase family 1 Metabolismus gl 0,764 0,368
At2g44460 glycosyl hydrolase family 1 protein Methdrous -0,494 / -0,763
At1g64760 glycosyl hydrolase family 17 protein Mettidraus 0,735 *0.246 *0.381
At3g57270 glycosyl hydrolase family 17 protein Metbdraus 0,712 1,1 0,819
At3g46570 glycosyl hydrolase family 17 protein Metbdraus *0.339 0,78 0,689
At2g44540  glycosyl hydrolase family 9 protein Metabwius 0,678 -0,051 0,776
At1g19940 glycosyl hydrolase family 9 protein Methdous 0,852 0,255 0,938
At5g67540 glycosyl hydrolase family 43 protein Maibémus 0,75 0,152 0,535
At5g67230 glycosyl transferase family 43 protein Nbelesmus -0,558 -0,111 -0,704
At1g02720 glycosyl transferase family 8 protein Biubese -0,622 -0,462 -0,765
At5g19580 glyoxal oxidase-related contains Unklal@skifizierung *0.381 1,063 0,751
At3g06470 GNS1/SUR4 membrane family protein Unkldeessifizierung 0,355 0,741 0,39
At3g06460 GNS1/SUR4 membrane family protein UnklalesKifizierung 1,17 *0.403 0,734
At2g20570 golden2-like Transkription factor (GLK1) ranskription 0,18 1,057 0,703
At3g12080 GTP-binding family protein Signaltransdaft *.0.075 0,954 *0.491
At1g32750 HAC13 protein (HAC13) Nukleinséurebindung 822 0,672 1,052
At3g25610 haloacid dehalogenase-like hydrolase Emergi -0,206 -0,737 -0,328
At2g32150 haloacid dehalogenase-like hydrolase Mditabus *0.193 *0.054 -0,731
At2g41250 haloacid dehalogenase-like hydrolase Nodigrbus *0.62 0,816 0,621
At1g16030 heat shock protein 70 Unklare Klassifizigru -0,712 *0.079 -0,171
At39g24520 heat shock transcription factor familytpino Transkription *0.302 1,063 *0.474
At4g37840 hexokinase, putative similar to hexokinbse Metabolismus *0.26 -0,783 -0,311
At1g75230 HhH-GPD base excision DNA repair DNA Reypar *.0.065 -1,099 *0.247
At3g46030 histone H2B Nukleinsaurebindung 0,674  *0.194 0,785
At5g59690 histone H4 Nukleinsaurebindung 0,526 0,432 0,71
At2g23840 HNH endonuclease domain-containing Nukkaimebindung 0,38 0,801 0,534
At4g02560 homeobox protein Transkription *0.027 -1,085*0.119
At3g61890 homeobox-leucine zipper protein 12 (HB-12) Transkription *0.419 1,02 0,507
At5g10300 hydrolase, alpha/beta fold family protein Metabolismus *0.154 -0,908 *0.142
At1g55820 hydroxyproline-rich glycoprotein UnklaréaKsifizierung *0.163 -0,719  *0.065
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At5g19800 hydroxyproline-rich glycoprotein UnklaréeKsifizierung / 0,739 *0.285
At4g11430 hydroxyproline-rich glycoprotein UnklaréeKsifizierung *0.058 1,104 *0.377
Atlg77970 hydroxyproline-rich glycoprotein UnklaréaKsifizierung *0.145 0,904 0,328
At1g54950 hypothetical protein Unbekanntes Protein 750, / -0,264
At4g01640 hypothetical protein Unbekanntes Protein 950, / -1,086
At3g32150 hypothetical protein Unbekanntes Protein / ,898 /
At5g37420 hypothetical protein Transkription -0,744 / 0.817
At39g14670 hypothetical protein Unbekanntes Protein 166. 0,913 0,481
At3g29610 hypothetical protein Unbekanntes Protein 26,8 0,405 0,669
At4g19370 hypothetical protein Unbekanntes Protein 659, / -0,8
At2g43795 hypothetical protein Unbekanntes Protein 9086, / -0,887
At3g31406 hypothetical protein Unbekanntes Protein 8D,5 0,686 0,863
At4g08760 hypothetical protein Unbekanntes Protein 900, / -0,646
At3g47410 hypothetical protein Unbekanntes Protein 64,9 0,269 0,812
At5g26890 hypothetical protein Unbekanntes Protein 668, -0,601 -0,747
Atlg76750 hypothetical protein Unbekanntes Protein 10,7 / 0,782
At5g60810 hypothetical protein Unbekanntes Protein 70,5 -0,046 0,715
At2g18610 hypothetical protein Unbekanntes Protein 97D, / -1,282
At4g10210 hypothetical protein Unbekanntes Protein 729 / /
At4g16080 hypothetical protein Unbekanntes Protein 81D, / 0,637
At1g45545 hypothetical protein Unbekanntes Protein 769, *0.271 0,827
At5924480 hypothetical protein Unbekanntes Protein 119, *0.198 0,938
At1g51760 IAA-amino acid hydrolase 3 / (IAR3) Protibau -0,31 *0.452 -1,014
At1g51780 IAA-amino acid hydrolase 5 / (ILL5) Protabbau -0,439 *.0.353 -0,743
At1g44350 IAA-amino acid hydrolase 6, putative (IDL6 Proteinabbau / 9 -1,377
At2g27370 integral membrane family protein Unklatedsifizierung 1,095 0,135 0,928
At4g20390 integral membrane family protein Unklatedsifizierung 1,102 0,168 0,793
At4g16620 integral membrane family protein Unklatedsifizierung -0,755 / -0,752
At5g38610 invertase/pectin methylesterase inhibitor etdolismus 0,805 *0.084 0,636
At5g23220 isochorismatase hydrolase family protein etdolismus -1,129 / -0,982
At2g24540 kelch repeat-containing F-box family pirote Unklare Klassifizierung 0,533 0,918 /
At2g29830 kelch repeat-containing F-box family pirote Unklare Klassifizierung 0,749 / *0.265
At5g60570 kelch repeat-containing F-box family pirote Unklare Klassifizierung 0,85 0,643 0,6
At1g23390 kelch repeat-containing F-box family pirote Unklare Klassifizierung 0,736  *1.15 0,887
At3g59940 kelch repeat-containing F-box family pirote Unklare Klassifizierung 0,442  *0.712 0,507
At5g49000 kelch repeat-containing F-box family pirote Unklare Klassifizierung 0,846  *0.093 0,717
At1g08420 kelch repeat-containing protein Metabalism *.0.045 0,737 *0.238
At5g53060 KH domain-containing protein Nukleinsédunehing -0,387 -0,731 -0,704
At39g16150 L-asparaginase Metabolismus 0,817 0,209 0,555
At1g19790 lateral root primordium (LRP) protein-telad Unklare Klassifizierung -0,424 -0,943 -0,544
At1g52680 LEA late embryogenesis abundant protein larekklassifizierung *0.218 -0,742 /
At3g22500 LEA late embryogenesis abundant protein kldse Klassifizierung -0,348 -1,045  *0.051
At5g60300 lectin protein kinase family protein Sigremsduktion / -0,775 -0,479
At5g42120 lectin protein kinase family protein Sigremsduktion 0,78 0,509 0,65
At3g45430 lectin protein kinase family protein Sigremsduktion 0,866 *.0.177 0,694
At4g02410 lectin protein kinase family protein Sigrensduktion 0,799 0,192 0,517
At5g60320 lectin protein kinase family protein Sigrensduktion 0,745 0,754 0,94
At5g46150 LEM3 family protein Unklare Klassifiziergn -0,807  *0.086 -0,51
At39g25670 leucine-rich repeat family protein Sigrefisduktion 0,712 *0.15 *0.516
At2g42800 leucine-rich repeat family protein Protancing 0,765 0,256 0,61
At1g53430 leucine-rich repeat family protein Sigrefisduktion *.0.237 -0,707 -0,554
At1g62440 leucine-rich repeat family protein / esien Zellwandbestandteil *0.141 0,988 0,732
At3924480 leucine-rich repeat family protein / esien Zellwandbestandteil 0,868 0,752 1,103
At1g72180 leucine-rich repeat transmemb. proteiasgen Signaltransduktion -0,402 -0,533 -0,838
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At1g29750 leucine-rich repeat transmemb. proteiasen Signaltransduktion 0,715 0,441 0,453
At5g35390 leucine-rich repeat transmemb. proteiasen Signaltransduktion -1,031 / -0,965
At3g56100 leucine-rich repeat transmemb. proteiasgen Signaltransduktion -0,592 -0,74 -0,595
At2g22170 lipid-associated family protein Unklareagsifizierung 0,397 0,751 0,702
Atlgl7420 lipoxygenase Abwehr -0,312 -0,677 -0,895
At3g11090 LOB domain family protein Unklare Klassiiming 0,687 0,731 0,648
At1g07900 LOB domain protein 1 Unklare Klassifiziegu *0.245 0,771 0,405
At3g02550 LOB domain protein 41 Unklare Klassifiziegu -0,955 *.0.874 *-0.306
At1g64400 long-chain-fatty-acid--CoA ligase FettsBiosynthese 0,773 / 0,46
At4g11030 long-chain-fatty-acid--CoA ligase Biosyrgbe -0,802 / -0,692
At5g40780 lysine and histidine specific Transporter ransport 0,714  *0.016 0,591
At2g40210 MADS-box family protein Transkription -184 / -
At5926630 MADS-box protein (AGL35) Transkription 0480 *0.345 0,595
At5g25880 malate oxidoreductase Metabolismus -0,746 / 490
At1g61890 MATE efflux family protein Transport *-0.88 -

At1g51340 MATE efflux family protein Transport 0,966 0,377 0,94
At4g21910 MATE efflux family protein Transport 0,738  *0.237 0,472
At2g04040 MATE efflux family protein Transport 0,85 *0.043 0,525
At2g17010 ion channel domain-containing protein Urilidlassifizierung -0,796 / 0,285
At1g12640 membrane bound O-acyl transferase Metabob 1,162 0,482 1,066
At3g07080 membrane protein Unklare Klassifizierung A8Y 0,848 0,77
At3g58360 meprin and TRAF homology domain-containing Unklare Klassifizierung -0,793 / -0,961
At3g20240 mitochondrial substrate carrier familytpio Transport *.0.144 0,836 *0.31
At1g01560 mitogen-activated protein kinase Hormonnmt -0,296 -0,943 -0,169
At1g21860 multi-copper oxidase type | family protein lonenbindung -0,918 -1,229 -0,583
At1g21850 multi-copper oxidase type | family protein lonenbindung -0,967 -0,734 -0,642
At1g76160 multi-copper oxidase type | family protein lonenbindung -0,817 -0,564 -0,734
At2g01670  MutT/nudix family protein Metabolismus *01 0,733  *0.084
At5g47240  MutT/nudix family protein Metabolismus 0Bl -0,959 -0,487
At5g17300 myb family transcription factor Transkigpt 0,706 1,116 /
At1g01060 myb family transcription factor Hormon mvatrt *.0.218 0,828 /
At1g69580 myb family transcription factor Transkigpt 0,932 0,372 0,553
At3g46640 myb family transcription factor Transkigpt / -0,906 -0,49
At5g44190 myb family transcription factor Transkigpt 0,672 1,108 1,087
Atlg71030 myb family transcription factor Hormon Mvairt 0,567 1,268 1,153
Atlgl17580 myosin Transkription 0,901 1,238 0,99
At1g54560 myosin Transkription 0,684 0,636 0,793
At1g20400 myosin heavy chain-related Unklare Kfassiung 0,616 0,653 0,841
At5g10890 myosin heavy chain-related Unklare Klaasifung -0,657 / -1,017
At5g45700  NLI interacting factor (NIF) family protei Unklare Klassifizierung 0,722  *0.262 0,554
At3g15500 no apical meristem (NAM) family protein Tiskription *0.204 *0.882 -0,82
At5g04400 no apical meristem (NAM) family protein ahiskription *0.068 -0,723 /
At4g27410 no apical meristem (NAM) family protein ahskription *.0.15 *0.494 -0,827
At59g14120 nodulin family protein Unklare Klassifizierg *.0.22 -0,748 -0,486
At3g01930 nodulin family protein Unklare Klassifizierg -0,389 -1,016 -0,835
At3g16690 nodulin MtN3 family protein Unklare Klafisierung -0,309 -0,782 -0,827
At1g21460 nodulin MtN3 family protein Unklare Klafisierung *0.521 0,511 0,719
At3g01630 nodulin-related Unklare Klassifizierung 69 *0.195 0,683
At4g15540 nodulin-related low similarity to MtN21 Uake Klassifizierung 0,113 0,7 *0.285
At5g35076 non-LTR retrotransposon family (LINE) Ukbantes Protein *0.578 0,908 0,902
At5g24915 non-LTR retrotransposon family (LINE) Uake Klassifizierung 0,339 0,591 0,829
At5g13475 non-LTR retrotransposon family (LINE) Unid&Klassifizierung 1,103 0,331 1,037
At5g53775 non-LTR retrotransposon family (LINE) Ukbentes Protein 0,596 1,256 0,867
At5g37665 non-LTR retrotransposon family (LINE) Uale Klassifizierung -0,859 *0.392 -1,102
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At4g17520 nuclear RNA-binding protein RNA Metabolismn -0,075 -0,916 -0,168
At2g32100 ovate protein-related Unklare Klassifiaigy 0,476 0,836 0,552
At1g66130 oxidoreductase N-terminal domain-contajnin Elektronentransport 0,342 0,785 0,365
At2g38240 oxidoreductase, 20G-Fe(ll) oxygenase Mdisthus 0,247 0,728 0,218
At3g11180 oxidoreductase, 20G-Fe(ll) oxygenase Mdisthus -0,993 6 6
At5g05600 oxidoreductase, 20G-Fe(ll) oxygenase Mditahas -0,818 9
At39g14580 pentatricopeptide (PPR) repeat-containing Unklare Klassifizierung 0,818 *.0.098 0,555
At2g33680 pentatricopeptide (PPR) repeat-containing Unklare Klassifizierung 0,946 *0.046 0,718
At2g03380 pentatricopeptide (PPR) repeat-containing Unklare Klassifizierung -0,626 / -0,733
At5g59600 pentatricopeptide (PPR) repeat-containing Unklare Klassifizierung 0,513 0,729 0,467
At2g46050 pentatricopeptide (PPR) repeat-containing Unklare Klassifizierung 0,713 / 0,776
At2g01360 pentatricopeptide (PPR) repeat-containing Unklare Klassifizierung -0,55 / -0,782
Atlg74070 peptidyl-prolyl cis-trans isomerase cpbiitin-type  Proteinfaltung 0,761 0,634 0,937
At1g05240 peroxidase Entgiftung 0,949 0,26 0,728
At5g54800 phosphate/triose-phosphate translocator ansport 0,562 0,461 0,783
At2g17230 phosphate-responsive 1 family protein drkKlassifizierung *0.681 1 -1,039
At5g64260 phosphate-responsive protein Unklare Kiaesing -0,474 -1,158 -0,881
At2g40850 phosphatidylinositol 3- and 4-kinase fgmi Signaltransduktion 0,881 *.0.198 0,606
At3g05170 phosphoglycerate/bisphosphoglycerate rautas  Metabolismus 0,749 *0.159 0,581
At3g02570 phosphomannose isomerase type | family abbdismus -0,47 *.0.508 -0,892
At5g60950 phytochelatin synthetase-related Unkldesdfizierung *0.12 0,809 *0.54
At2g02120 plant defensin-fusion protein, put. (POF2. Abwehr 0,702 0,465 0,478
At2g46910 plastid-lipid associated protein PAP Unilktassifizierung 0,585 0,761 0,414
At1g72230 plastocyanin-like domain-containing pnotei Elektronentransport 0,824 0,208 0,706
At1g17800 plastocyanin-like domain-containing pnotei Elektronentransport *0.404 0,97 0,732
At4g24580 pleckstrin homology (PH) domain-containing Unklare Klassifizierung -0,809 -0,488 -1,014
At5g15780 pollen Ole e 1 allergen and extensin famil Unklare Klassifizierung *0.284 1,06 *0.301
At5g06870 polygalacturonase inhibiting protein 2 feltn *.0.337 -1,071 -0,963
At4g05320  polyubiquitin (UBQ10) (SEN3) Proteinmokiition 0,715 0,701 0,732
At4g02890  polyubiquitin (UBQ14) Proteinmodifikation aB2 0,877 1,154
At59g22630 prephenate dehydratase family protein Meismus / -1,023 /
At5g06630 proline-rich extensin-like family protein Zellwandbestandteil / 0,862 *0.501
At3g54580 proline-rich extensin-like family protein Zellwandbestandteil *.0.097 0,899 *0.471
At1g23720 proline-rich extensin-like family protein Zellwandbestandteil *0.011 1,075 *0.567
At1g26240 proline-rich extensin-like family protein Zellwandbestandteil *0.01 0,943  *0.512
At4g08410 proline-rich extensin-like family protein Zellwandbestandteil *0.029 0,734  *0.574
At3g54590 proline-rich extensin-like family protein Zellwandbestandteil *.0.078 0,862 *0.57
At4g08400 proline-rich extensin-like family protein Zellwandbestandteil *0.342 0,86 *0.598
At5g06640 proline-rich extensin-like family protein Zellwandbestandteil *.0.019 1,062 *0.606
At2g24980 proline-rich extensin-like family protein Zellwandbestandteil *0.044 0,894  *0.559
At4g08380  proline-rich extensin-like family protein Zellwandbestandteil *0.248 1,084 0,791
Atlg76930 proline-rich extensin-like family protein Zellwandbestandteil *0.672 0,717 0,773
At39g20850 proline-rich family protein Unklare Klafsgierung *0.254 0,54 0,737
At2g27380 proline-rich family protein Zellwandbestiseil 0,585 1,151 0,919
At4g38770 proline-rich family protein (PRP4) Zellvefoestandteil *0.349 0,919 *0.64
At5g45430 protein kinase Metabolismus *0.309 0,849 0,525
At5g53450 protein kinase family protein Metabolismus *.0.145 0,751 /
Atlg73660 protein kinase family protein Metabolismus *0.165 0,928  *0.369
At1g69910 protein kinase family protein Metabolismus 0,379 0,718 0,334
At5g54380 protein kinase family protein Metabolismus -0,173 -0,67 -0,781
At5g35380 protein kinase family protein Metabolismus -0,496 -0,738 -0,353
At1g14000 protein kinase family protein / ankyrapeat family Metabolismus 0,759 / 0,765
At1g66940 protein kinase-related Unklare Klassifizigy *0.069 0,832  *0.623
At5g02760 protein phosphatase 2C family prot./ PP2C etaldblismus *0.096 0,944 0,502
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At4g33920 protein phosphatase 2C family protein Stogasduktion / *0.725 *.0.242
At2g29380 protein phosphatase 2C, putative / PP2C albdsmus -0,725 / -0,752
At1g52190 proton-dependent oligopeptide Transport n3part *0.025 0,709  *0.466
At5g13400 proton-dependent oligopeptide Transport ansport 0,788 0,492 0,83
At2g36120 pseudogene, glycine-rich protein UnklalesKifizierung *0.679 *0.605 0,766
At2g32690 pseudogene, glycine-rich protein Unklaleskifizierung 0,722 0,576 0,682
At2g46790 pseudo-response regulator 9 (APRR9) ftotelung / 0,8 /
At1g76050 pseudouridine synthase family protein Mirgdaurebindung *0.235 0,838 *0.401
At2g10650 putative Athila retroelement ORF1 protein nklare Klassifizierung *0.131 0,813  *0.382
At5g54710 putative protein Proteinbindung *0.665 *&18 -0,743
At1g60230 radical SAM domain-containing protein linke Klassifizierung 0,824 0,555 0,799
At4g11790 Ran-binding protein 1 domain-containing negzort 0,701 0,52 0,415
At2g33775 rapid alkalinization factor (RALF) family Signaltransduktion 1,152 / 1,126
At1g61566 rapid alkalinization factor (RALF) family Signaltransduktion *0.214 0,786 0,551
At1g31340 related-to-ubiquitin (AtRUB1), putative Rriomodifikation *0.242 0,788 0,649
At4g15860 retrotransposon like protein Unklare Kiimisrung -0,471 -0,34 -0,837
At1g56045 ribosomal protein L41 family protein PinBosynthese 0,599 0,378 0,798
At3g53920 RNA polymerase sigma subunit SigC (sigC) ran§kription *0.067 0,842 *0.301
At1g51530 RNA recognition motif (RRM)-containing Nelnsaurebindung 0,751 0,798 0,957
At2g39240 RNApolymer.l transcrip. initiation factor Transkription -0,701 / -0,67
At3g60300 RWD domain-containing protein Proteinbinglu 0,664 0,94 0,947
At3g44870 S-adenosyl-L-methionine:carboxyl methyltr. Unklare Klassifizierung -0,25 -0,714 -0,786
At3g44860 S-adenosyl-L-methionine:carboxyl methyltr. Unklare Klassifizierung *.0.455 -0,547 -0,943
At5g23680 SAM sterile alpha motif (SAM) Unklare Kkfizierung *0.485 1,09 0,707
At2g45160 scarecrow transcription factor familytpio Transkription 0,746 0,363 0,804
At4g17230 scarecrow-like transcription factor 13 TWaiption -0,494 -0,996 -0,798
At2g04940 scramblase-related Unklare Klassifizierung ,870 0,365 0,769
At2g34680 scre. cDNA library from auxin-treated roott. Hormon Antwort 0,834  *0.226 0,519
At4g39180 SEC14-like protein Transport 1,123 0,583 0,997
At1g22530 SEC14 cytosolic factor family protein Troot *0.209 -0,699 -0,784
At1g53885 senescence-associated protein-related aldnKlassifizierung *.0.449 -4 -0,672
At5g57810 senescence-associated protein-related aldnKlassifizierung 1,039 0,306 1,117
At1g74940 senescence-associated protein-related aldnKlassifizierung *0.017 0,783 0,19
At3g63470 serine carboxypeptidase Proteinabbau -0,527 / -0,711
At5g22960 serine carboxypeptidase S10 family protein Proteinabbau -1,529 / -1,17
At3g12220 serine carboxypeptidase S10 family protein Proteinabbau -0,893 / -1,008
At3g59350 serine/threonine protein kinase Signalttakison *0.033 -0,717 -0,923
At1g51330 serpin-related / serine protease inhibitor Unklare Klassifizierung *0.266 0,972 0,653
At4g13180 short-chain dehydrogenase/reductase (SDR) etabdlismus 0,698 0,412 0,706
At2g47150 short-chain dehydrogenase/reductase (SDR) etabdlismus 0,875 *0.057 0,732
At5g62070  similar to calmodulin-binding family peart Unklare Klassifizierung 0,859 0,736 0,965
Atlg72416 similar to DNAJ heat shock N-terminal dom Stress -0,625 -0,717 -0,525
At1g62870 similar to expressed protein UnbekannteteRr 0,762 0,15 0,494
At3g45750 similar to expressed protein Nukleinséimdimg *0.272 1,098 *0.593
At1g29380 similar to glucan endo-1,3-beta-glucosdas Unklare Klassifizierung -1,034 / -0,597
At1g03340 similar to hypothetical protein Unbekasreotein 0,736 0,339 0,893
At3g53970  similar to proteasome inhibitor-related tBirmbbau 0,836  *0.187 0,502
At5g34825 similar to putative transposon protein @nklKlassifizierung *0.313 / -0,722
At3g29787  similarity to En/Spm transposon protein ldnk Klassifizierung *0.191 1,153 *0.463
At1g34210 somatic embryogenesis receptor-like ki2ase Signaltransduktion 0,988 0,76 1,106
At59g63160 speckle-type POZ protein-related Transiorp 0,928 0,401 0,909
At5g20150 SPX domain-containing protein Unklare Kifiserung *0.019 0,972  *0.556
At3g02850  stelar K+ outward rectifier (SKOR) ION Tisport -0,775 / -0,799
At1g50650 stigma-specific Stigl family protein UnldKlassifizierung *0.312 0,792 0,612
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At5g37180 sucrose synthase Biosynthese *0.294 0,769 70,51
At5g26250 sugar Transporter Transport -0,656 / -0,808
At4g14680 sulfate adenylyltransferase 3 Energie -0,268 -0,882 -0,708
At2g28190 superoxide dismutase [Cu-Zn] Unklare Kfassiung 0,938 0,978 0,237
At3g54300 synaptobrevin family protein Transport 0,812 0,277 0,647
At5g46860 syntaxin 22 (SYP22) Transport *0.116 0,406  70Q,
At5g08080  syntaxin, putative (SYP132) Transport 0,861 0,477 0,64
At5g67480 TAZ zinc finger family protein Transkriptio *0.184 -0,963 -0,751
At2g45680 TCP family transcription factor Transkripti -0,447 -0,95 -0,678
At5g23960 terpene synthase/cyclase family protein sBithese *0.374 0,862 0,657
At2g20110 tesmin/TSO1-like CXC domain-containing fgleription 0,634 0,478 0,73
At3g58620 tetratricopeptide repeat (TPR)-containing Unklare Klassifizierung *0.264 -0,772 -0,697
At1g08570 thioredoxin family protein Elektronentrpost *0.367 0,751 *0.598
At4g04110 Toll-Interleukin-Resistance (TIR) Signatttsduktion 0,872 0,202 0,69
At1g09950 transcription factor-related Transkription 0,734 0,577 0,674
At3g53310 transcriptional factor B3 family protein rahskription 0,99 *0.163 0,82
At1g73720 transducin family protein / WD-40 Nukleinsebindung *0.319 1,182 0,729
At3g42660 transducin family protein / WD-40 Nuklginsebindung 0,687 0,743 0,786
At1g03940 transferase family protein Unklare Klas&fung -0,933 / -0,814
At1g79360 Transporter-related Transport 0,781 *0.052 0,57
At5g30584 transposon related protein Unklare Klagsifung 0,743 0,158 0,467
At1g22660 tRNA-nucleotidyltransferase Translation -0,65 / -0,786
At2g29360 tropinone reductase, putative Metabolismus 0,232 0,709 0,395
At5g23860 tubulin beta-8 chain (TUBS) Unklare Kléiggrung 0,933 *0.127 *0.721
At4g23660 UbiA prenyltransferase family protein Muismus -1,19 *0.232 -1,21
At1g55860 ubiquitin-protein ligase 1 (UPL1) Protébau *0.034 0,708 0,461
At2g32300 uclacyanin | Elektronentransport 0,664 0,944 0,823
At2g18560 UDP-glucoronosyl/UDP-glucosyl transferase etdbolismus 0,707 0,428 0,469
At3g21750 UDP-glucoronosyl/UDP-glucosyl transferase etdbolismus 0,431 0,805 0,317
At2g36760 UDP-glucoronosyl/UDP-glucosyl transferase etabolismus -0,496 -0,299 -0,854
At2g21620 universal stress protein (USP) family girot Stress 0,856 0,469 1,122
At1g69080 universal stress protein (USP) family g@irot Stress -0,831 -0,399 -0,335
At1g21270 WAK2 wall-associated kinase 2 (WAK2) Meashémus -0,645 / -1,028
At1g21250 wall-associated kinase 1 (WAK1) Signaksdarktion -0,348  *0.237 -0,73
At1g21245 wall-associated kinase-related Signalthakison -0,699 / -1,025
At1g64610 WD-40 repeat family protein Signaltransttrk / 0,737 *0.35
At4g28240 wound-responsive protein-related AbwemRBESS *0.234 0,812 0,454
At4g31800 WRKY family transcription factor Transkii *0.035 -0,787  *0.138
At2g41020 WW domain-containing protein Unklare Kiasgrung 0,869 0,418 0,656
At5g57530  xyloglucan:xyloglucosyl transferase Zelldd@iogenese *.0.235 -0,861 -0,556
At4g25810 xyloglucan:xyloglucosyl transferase Zellg@iogenese -0,729 7 -0,826
At5g57540  xyloglucan:xyloglucosyl transferase Zell@@iogenese 1,273 0,652 1,101
At5g57550  xyloglucan:xyloglucosyl transferase Zellddiogenese -0,52 1 69
At5g67030 zeaxanthin epoxidase (ZEP) (ABA1) Hormosnthese 0,532 0,772 0,405
At5g42320  zinc carboxypeptidase family protein Aratbbau 0,36 0,298 0,942
At2g21320 zinc finger (B-box type) family protein arrskription *0.155 0,722 0,469
At2g31380  zinc finger (B-box type) family protein arrskription *0.246 0,834  *0.191
At1g73870 zinc finger (B-box type) family protein arrskription *0.362 1,005 0,615
At4g27310 zinc finger (B-box type) family protein arrskription 0,492 0,828 0,733
At1g27730 zinc finger (C2H2 type) family protein Tiskription 0,301  *1.206 0,871
At5g04240 zinc finger (C2H2 type) family protein Tekription 0,798 *0.137 0,354
At5g60470  zinc finger (C2H2 type) family protein Tekription -0,183 -0,727 -0,368
At4g35700  zinc finger (C2H2 type) family protein Tiskription -0,698 / -0,824
At1g72220 zinc finger (C3HC4-type RING finger) fapnil Transkription 0,716 0,806 0,745
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At4g38140  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Piiot#ndung *0.405 0,862  *0.714
At5g01520  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Piiot#ndung *0.301 0,792  *0.604
At1g33480 zinc finger (C3HC4-type RING finger) Piiaténdung 0,731 *0.148 0,389
At39g25030 zinc finger (C3HC4-type RING finger) Piioténdung 0,788 0,125 0,858
At5g47610 zinc finger (C3HC4-type RING finger) Piiaténdung 0,709 0,802 0,837
At5g08750  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Piiot#ndung 0,593 0,542 0,766
At2g37950  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Reiobindung 0,752 0,279 0,528
At1g63170  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Piiote#ndung 0,7 0,279 0,588
At1g21570 zinc finger (CCCH-type) family protein Naiksaurebindung 0,813 0,73 *0.018
At4g29190  zinc finger (CCCH-type) family protein Tekription *0.266 0,921 *0.206
At3g51950  zinc finger (CCCH-type) family protein Naiksaurebindung 0,317 0,867 *0.087
At3g54810 zinc finger (GATA type) family protein Trskription *0.777 - -1,051
At5g26930  zinc finger (GATA type) family protein Thskription 0,849 / 0,706
At5g50450  zinc finger (MYND type) family protein Ulgkce Klassifizierung 0,773 / 0,559
At1g75240 zinc finger homeobox family protein Triamgtion 0,391 1,016 0,764
At3g02380  zinc finger protein CONSTANS-LIKE 2 Tranigkion *-0.028 1,51 0,359
At5g54630  zinc finger protein-related Transkription A7 0,801 0,6
At5962430  zinc finger, Dof-type zinc finger domain anskription *0.029 0,731 0,084
At3g47500 zinc finger, Dof-type zinc finger domain anskription *0.322 1,209 0,743

* Genexpression ist nicht signifikant
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At3g10900 (1-4)-beta-mannan endohydrolase Metabofismu 0,894 *.0.446 *0.812
At5g07230 (LTP) protease inhibitor/seed storagefltpansport  Lipid Bindung 0,842 *.0.728 *0.802
At4g22610 (LTP) protease inhibitor/seed storagelltpansport  Lipid Bindung 0,861 *.0.462 *0.141
At1g62500 (LTP) protease inhibitor/seed storagellimnsport  Lipid Bindung -0,711 -1,185 *1.224
At3g22620 (LTP) protease inhibitor/seed storagefltpansport  Lipid Bindung 1,03 *0.012 *0.526
At4g12470 (LTP) protease inhibitor/seed storagefltpansport  Lipid Bindung *0.085 *0.024 0,829
At3g22120 (LTP) protease inhibitor/seed storagelltpansport  Zellwandbestandteil 0,617 0,461 0,718
At4g12500 (LTP) protease inhibitor/seed storagefltpansport  Lipid Bindung *0.096 *0.117 0,901
At4g33550 (LTP) protease inhibitor/seed storagefltpansport  Lipid Bindung *0.18 0,847 0,21
At1g05450 (LTP) protease inhibitor/seed storagefltpansport  Unklare Klassifikation 0,752 / 0,386
At4g12545 (LTP) protease inhibitor/seed storagefltpansport  Lipid Bindung 0,882 *0.164 0,331
At5g05960 (LTP) protease inhibitor/seed storagefltpansport  Lipid Bindung 1,163 *0.422 0,799
At5g54740 (LTP) protease inhibitor/seed storagefltpansport  Lipid Bindung -1,221 -1,163 -0,909
At3g53980 (LTP) protease inhibitor/seed storagefltpansport  Lipid Bindung 0,789 0,383 0,753
At4g18360 (S)-2-hydroxy-acid oxidase ElektronenTransp -0,649 -0,939 -0,968
At1g09780 2,3-bi. phosphoglycerate mutase Metabolismus - -

At4g28470 26S proteasome regulatory subunit Protbenab 0,74 *-0.037 *0.256
At3g53460 29 kDa ribonucleoprotein Nukleinséaurebirglun 0,821 0,421 0,808
At1g03410 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase Mésates *0.047 -0,775 *0.262
At2g30830 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase Mésates *0.014 -1,095 *0.201
At3g61400 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase Mésates 0,361 -0,909 0,372
At5g24490 30S ribosomal protein Proteinbiosynthese .280 0,777 *-0.152
At5g30510 30S ribosomal protein S1 Proteinbiosynthese 0,77 *0.125 0,351
At1g47290 3-b. hydroxysteroid dehydrogenase/isoreeras Biosynthese 0,755 *0.14 *0.516
At3g15290 3-hydroxybutyryl-CoA dehydrogenase Metadoolis 0,752 0,226 0,497
At1g48860 3-phosphoshikimate 1-carboxyvinyltransf. osnthese 0,774 *0.12 0,307
At4g34555 40S ribosomal protein Proteinbiosynthese 1®,7 *0.121 *0.453
At2g31610 40S ribosomal protein Proteinbiosynthese 799, *0.078 0,402
At4g09800 40S ribosomal protein Proteinbiosynthese 79, 0,356 0,462
At5g62300 40S ribosomal protein Proteinbiosynthese 759, 0,365 0,431
At3g46040 40S ribosomal protein Proteinbiosynthese 759, 0,425 0,43
At5g35530 40S ribosomal protein Proteinbiosynthese 0,54 -0,935 -0,543
At1g51680 4-coumarate--CoA ligase 1 Metabolismus -1,01 -0,885 -0,933
At1g65060 4-coumarate--CoA ligase 3 Metabolismusydtr 0,724 *.1.188 /
At3g27830 50S ribosomal protein Proteinbiosynthese 28,8 0,216 0,57
At3g27850 50S ribosomal protein Proteinbiosynthese 80D, *0.11 0,537
At2g27710 60S acidic ribosomal protein Translation 56,9 0,322 0,351
At4g00810 60S acidic ribosomal protein Translation 96,7 0,214 0,383
At5g57290 60S acidic ribosomal protein Translation 90,9 0,723 0,882
At1g01100 60S acidic ribosomal protein Translation 758, 0,439 0,614
At5g45775 60S ribosomal protein L11 Proteinbiosysthe 0,703 0,17 0,515
At1g09590 60S ribosomal protein L21 Proteinbiosyrghes 0,739 *0.126 *0.317
Atlg77940 60S ribosomal protein L30 Proteinbiosysthe 0,893 0,297 0,557
At1g41880 60S ribosomal protein L35a Proteinbiosyseh 0,792 0,198 *0.29
At2g25210 60S ribosomal protein L39 Proteinbiosyrghes 0,751 0,311 0,323
At3g25520 60S ribosomal protein L5 Proteinbiosyrghes 0,801 0,205 0,533
At1g18540 60S ribosomal protein L6 Proteinbiosynthese 0,721 *0.17 0,307
Atlg74060 60S ribosomal protein L6 Proteinbiosyrghes 0,775 0,214 0,509
At1g64190 6-phosphogluconate dehydrogenase family etabblismus 0,983 *.0.041 *0.604
At1g61275 A. thaliana U12 snRNA, partial MRNA Presierung 1,017 *0.117 0,545
At5g20960 cds,aldehyde oxidase z;lctivity, auxin Bioéynthese rmdombiosynthese -1,224 - -1,275
At1g49720 ABA-responsive element-binding protein ri&laiption, Hormonreg. 0,755 0,699 3
At5g52860 ABC Transporter family protein Transport @8 0,365 0,709
At5g24810 ABC1 family protein Unklare Klassifikation 0,836 *.0.248 *0.345
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At5g64940 ABC1 family protein Transport *0.2 0,494 62
At5g61380 ABI3-interacting protein 1 (AIP1) Trangkion *0.171 -0,143 0,883
At5g48880 acetyl-CoA C-acyltransferase 1 Metabolismu 0,198 -0,575 -1,133
Atlg80410 acetyltransferase-related Unklare Kldssibn 0,719 *0.054 0,422
At4g24230 acyl-CoA binding protein Transport *0.021 a9 -0,374
At5g14670 ADP-ribosylation factor Proteinbindung -173 -0,465 -0,595
At4g39660 alanine--glyoxylate aminotransferase Méeltainws 0,991 0,596 *0.205
Atlg17000 alpha, alpha-trehalose-phosphate synthase iosyrBhese -5 -7 -29
At3g10600 amino acid permease family protein Trartspor -0,752 -0,456 *0.575
At5¢g63850 amino acid Transporter 4 Transport 0,72 0,22 ,29®
At4g38220 aminoacylase Proteinabbau 0,71 *0.171 0,593
At2g38710 AMMECR1 family Unklare Klassifikation 0,948 0,161 0,556
At3g24290 ammonium Transporter Transport *0.336 -1,011 *0.067
At4g26370 antitermination NusB domain-containing Elaiption -0,819 -0,466 -0,603
At5g61590 AP2 domain-containing transcription factor Transkription *0.19 0,954 *0.063
At1g01250 AP2 domain-containing transcription factor Transkription *0.388 -0,707 *.0.348
At4g06746 AP2 domain-containing transcription factor Transkription *0.089 0,801 0,228
At1g69340 appr-1-p processing enzyme family protein Unklare Klassifikation 0,725 *0.065 *0.275
At2g40600 appr-1-p processing enzyme family protein Unklare Klassifikation 0,844 *0.028 0,593
At4g09030 arabinogalactan-protein (AGP10) Zellausdely 0,814 *.0.087 0,643
At3g13520 arabinogalactan-protein (AGP12) Signadtdaiktion *0.473 0,285 0,709
At4g26320 arabinogalactan-protein (AGP13) Zellausdegn 0,938 *0.035 0,501
At5g56540 arabinogalactan-protein (AGP14) Zellausden 1,087 *0.217 0,696
At2g46330 arabinogalactan-protein (AGP16) Zellausdely 1,149 *.0.001 0,719
At2g22470 arabinogalactan-protein (AGP2) Zellausdegnu 0,805 0,198 0,548
At1g55330 arabinogalactan-protein (AGP21) Zellausdegn 0,934 *0.089 0,499
At4g40090 arabinogalactan-protein (AGP3) Zellausdely 1,027 *0.035 0,761
At5g10430 arabinogalactan-protein (AGP4) Zellausdelgn 0,892 0,161 0,652
At5g65390 arabinogalactan-protein (AGP7) Zellausdegnu 0,979 0,177 0,821
At4g16980 arabinogalactan-protein family Zellausdetin 0,939 *0.277 *.0.014
At5g54310 ARF GAP-like zinc finger-containing pratei Nukleinsaurebindung 0,941 *.0.072 0,433
At4g35880 aspartyl protease family protein Protelizab 1,046 *-0.409 *0.842
At2g03200 aspartyl protease family protein Protelizab 0,726 *0.1 0,389
At3g12700 aspartyl protease family protein Protelizab 1,139 *0.146 0,635
Atlg05840 aspartyl protease family protein Protelizab -0,915

Atlg25510 aspartyl protease family protein Protelizab 0,755 0,238 0,631
Atlg48610 AT hook motif-containing protein Nukleinsébindung 0,733 *0.107 *0.524
At2g07698 ATP synthase alpha chain Energie 0,865 *0.221 0,375
At1g27880 ATP-dependent DNA helicase Metabolismus 69,0 -

Atlg71090 auxin efflux carrier family protein Hormeamsport -0,738 -1,038 *1.027
At2g17500 auxin efflux carrier family protein Hornteensport 0,775 *0.141 0,435
At1g34310 auxin response factor 1, putative Transkrip -1,162 / /
At5g19140 auxin/aluminum-responsive protein Hormowanit *0.127 0,782 0,25
Atlg16510 auxin-responsive family protein Hormonantwo 0,814 0,18 *0.271
At4g17280 auxin-responsive family protein Hormonantyletabolismus 0,803 *.0.151 *0.368
At4g34770 auxin-responsive family protein Hormonaortw 0,858 *.0.237 *0.741
At3g25290 auxin-responsive family protein HormonatwMetabolismus 0,874 *0.109 0,556
At2g23170 auxin-responsive GH3 family protein Hormotwort. 0,893 *0.291 *0.03
At4g12980 auxin-responsive protein Hormonantwort,etismus 0,765 0,285 0,54
Atlg72430 auxin-responsive protein-related Hormonartt 0,77 *0.08 0,528
At4g02590 basic helix-loop-helix (bHLH) family prate Transkription 0,874 *0.101 0,538
At1g69295 beta-1,3-glucanase-related Unklare Kl&sgifhn 0,889 *0.17 0,545
At5g18670 beta-amylase, putative (BMY3) Biosynthese 0.168 *0.122 -1,081
At1g12240 beta-fructosidase (BFRUCT4) Metabolismus 48,7 *0.216 *0.193
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At5g56870 beta-galactosidase, putative Metabolismus -0.282 1,034 -0,484
At3g52370 beta-lg-H3 domain-containing protein Uné&lKlassifikation 0,888 *-0.396 0,661
Atlg07720 beta-ketoacyl-CoA synthase family protein iosBnthese -0,919 / /
At3g25410 bile acid:sodium symporter family protein ON Transport 0,766 *-0.05 *0.198
At4g12030 bile acid:sodium symporter family protein rafisport 0,752 *-0.134 0,362
At5g09830 BolA-like family protein Transkription 0,43 0,15 0,39
At3g06850 alpha-keto acid dehydrogenase E2 subunit talddbsmus *.0.246 1,104 -0,549
Atlg10070 amino acid aminotransferase 2 MetabolisfAmsnsosauren) *.0.155 0,813 -0,388
Atlg78700 brassinosteroid signalling positive retpria Transkription 0,723 *-0.059 0,412
At4g01560 brix domain-containing protein Unklare Hdifikation 0,847 0,123 0,416
At4g11560 bromo-adjacent homology (BAH) Transkriptio 0,814 *0.216 0,522
At2g30600 BTB/POZ domain-containing protein Proteidbing -0,854 -0,614 -0,733
At5g49450 bZIP family transcription factor Transkiom *0.108 1,138 -0,561
At4g35040 bZIP transcription factor family protein rafskription 0,715 0,084 0,459
At4g34150 C2 domain-containing protein Signaltransiduk 0,735 0,136 0,415
At2g20990 C2 domain-containing protein Unklare Klisation 0,85 *0.219 0,605
At5g37740 C2 domain-containing protein Unklare Kifisstion 0,734 0,289 0,352
At2g27100 C2H2 zinc-finger protein Transkription 0,726 0,115 0,451
At2g40410 Ca(2+)-dependent nuclease Nukleinséurelygdro 0,803 0,171 0,473
At2g12390 CACTA-like transposase family Unklare Iifikation -0,632 -0,941 -0,532
At3g16490 calmodulin-binding family protein Unklaféassifikation -0,561 -0,774 *0.411
At5g03040 calmodulin-binding family protein Unklaféassifikation 0,999 *.0.017 0,622
At5g62070 calmodulin-binding family protein Unklaféassifikation 0,883 *.0.202 0,358
At2g38800 calmodulin-binding protein-related Unkl&ilassifikation 0,727 0,326 0,51
At1g16310 cation efflux family protein ION Transport 0,792 *0.25 0,618
At1g64170 cation/hydrogen exchanger, put. (CHX16) [O#nsport *0.089 *0.125 0,729
At5g22910 cation/hydrogen exchanger, put. (CHX9) [Oidnsport -4 -1,178
At2g28910 CAX-interacting protein 4 (CAXIP4) Nukletngrebindung 1,077 0,391 0,684
At4g14580 CBL-interacting protein kinase 4 (CIPK4) igr&ltransduktion -0,623 -0,813 -0,822
At4g14580 CBL-interacting protein kinase 4 (CIPK4) gr&iltransduktion 0,855 0,583 1
At3g48590 CCAAT-box binding transcription factor Tskription -0,726 -0,873 *.0.842
Atlg27820 CCR4-NOT transcription complex protein Tlaiption -0,528 -0,757 *0.652
At1g25682 cell cycle control protein-related Unkl&ilassifikation 0,731 0,234 0,416
At4g31290 ChaC-like family protein Unklare Klassiftian 1,005 0,235 0,736
At3g55120 chalcone-flavanone isomerase Biosynthese 070,4 |-1,008 *.0.669
At5g05270 chalcone-flavanone isomerase family pmotei Biosynthese *0.31 -1,02 -0,786
Atlg44446 chlorophyll a oxygenase (CAO) Photosyrehes *0.113 0,728 -0,268
At3g22840 chlorophyll A-B binding family protein Plustynthese 0,756 *-0.054 *.0.109
At4g14690 chlorophyll A-B binding family protein Ptosynthese 1,09 -0,599 *0.171
At5g54270 chlorophyll A-B binding protein Photosyrgbe *0.087 1,42 *0.127
At3g08940 chlorophyll A-B binding protein Photosyrgbe -0,447 0,705 *-0.185
At3g47470 chlorophyll A-B binding protein Photosyrgbe *0.123 1,286 *0.129
At2g05100 chlorophyll A-B binding protein Photosyrgbe -0,437 *1.561 -0,451
At1g29910 chlorophyll A-B binding protein Photosyrgbe *0.076 0,744 0,168
At3g54890 chlorophyll A-B binding protein Photosyrgbe 0,281 0,832 0,235
At2g05070 chlorophyll A-B binding protein Photosyrgbe -0,73 *1.383 -0,54
At1g15820 chlorophyll A-B binding protein Photosyrgbe *0.206 0,938 0,462
At2g34420 chlorophyll A-B binding protein Photosyrshe 0,57 1,528 0,432
At4g10340 chlorophyll A-B binding protein Photosyrgbe *0.109 0,732 0,278
At1g61520 chlorophyll A-B binding protein Photosyrgbe *0.099 0,929 0,206
At2g37400 chloroplast lumen common family protein ofekynthese 0,707 *0.089 0,545
At2g47450 chloroplast signal recognition particlenpo Unklare Klassifikation 0,822 0,53 0,261
At2g23910 cinnamoyl-CoA reductase-related 511 Bidsyse 0,606 -1,17 *0.203
At1g66800 cinnamyl-alcohol dehydrogenase family Bisgse 0,882 *0.194 *0.16
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At4g31480 coatomer beta subunit Unklare Klassifikatio 0,725 *0.061 *0.41
At4g05070 coded for by A. thaliana cDNA T44741 Unkl&lassifikation 0,573 0,744 0,358
At2g42540 cold-responsive protein Stress *0.175 *1.272 1,549
At2g17870 cold-shock DNA-binding family protein Tskmiption 0,719 *.0.216 *0.774
At2g21060 cold-shock DNA-binding family protein Nukisaurebindung 0,72 0,458 0,636
At2g39725 complex 1 family protein / LVR family Mdtalismus 0,808 0,299 0,538
At3g62810 complex 1 family protein / LVR family Mdtalismus 1,022 0,269 0,745
At2g22640 Component of the WAVE protein complex Unkl Klassifikation 0,814 0,195 0,552
Atlg72410 COP1l-interacting protein-related Unklaradsifikation -0,785 *-0.699 *.0.305
At1g02090 COP9 signalosome complex subunit 7ii Sigaresduktion 0,742 *0.014 0,475
At2g47400 CP12 domain-containing protein Unklare Kildsation 1,01 0,418 0,883
At1g78820 curculin-like (mannose-binding) lectin Uknle Klassifikation -0,948 *0.36 -1,201
At4g35620 cyclin 2b (CYC2b) Signaltransduktion 0,768 -0.244 *0.09
At3g23530 cyclopropane fatty acid synthase Biosymtlilempid) 0,715 -0,431 *0.15
At3g23480 cyclopropane fatty acid synthase-related iosyBithese (Sterol) -0,913 / /
At5g50375 cyclopropyl isomerase (CPI1) Biosynthespi¢l) 0,749 *0.079 0,495
At2g07727 cytochrome b (MTCYB) ElektronenTransport 20n, *-0.445 *0.148
At4g18260 cytochrome B561-related Unklare Klasstfia -1,199 -1,07 *.1.206
At5g57815 cytochrome c oxidase subunit 6b Elektroman3port 0,776 0,276 0,472
At1g52710 cytochrome c oxidase-related Elektronendpart 0,805 *0.159 *0.6
At4g37830 cytochrome c oxidase-related Elektronendpart 0,778 0,392 0,708
Atlg16410 cytochrome P450 ElektronenTransport 0,556 / 77D,
At4g13310 cytochrome P450 71A20 ElektronenTransport .0¥6 *-0.007 -0,734
At3g26290 cytochrome P450 71B26 ElektronenTransport 0.282 0,72 *0.174
At4g39480 cytochrome P450 family protein ElektronemBport 1,043 *0.232 /
At3g30290 cytochrome P450 family protein ElektronemBport -0,319 -0,74 *0.097
At4g13770 cytochrome P450 family protein ElektronemBport 0,916 *0.059 0,464
At4g19230 cytochrome P450 family protein ElektronemBport 0,789 *-0.004 0,755
At3g14660 cytochrome P451 ElektronenTransport -0,779 0.156 *0.074
At4g31940 cytochrome P452 ElektronenTransport *0.501 -0.244 -0,735
At3g09850 D111/G-patch domain-containing protein Iinsaurebindung 0,725 0,294 0,434
At2g02630 DC1 domain-containing protein Unklare Klalsation -0,712 / /
Atlg44020 DC1 domain-containing protein Unklare Klfisation -0,962 -0,748 -0,85
At5g13160 def. in perc.of P.syringae avirul.gendahB Abwehrantwort 0,901 *0.134 0,846
At4g00740 dehydration-responsive protein Unklare gifdstion 0,715 *0.024 0,437
At1g19570 dehydroascorbate reductase Hormonantwort 6160, 0,485 0,727
At5g15910 dehydrogenase-related Unklare Klassifikati 0,849 0,233 *0.143
At5g64170 dentin sialophosphoprotein-related Unkidesssifikation *0.079 1,038 *-0.236
At3g17770 dihydroxyacetone kinase family protein abetismus -0,771 *0.137 -0,639
At5g40170 disease resistance family protein Abwehrarn -0,816 / /
At1g63730 disease resistance protein (TIR-NBS-LRR) welirantwort -0,745 / /
At5g45490 disease resistance protein-related Abwaeloan 0,886 -0,223 *0.443
At5g64420 DNA polymerase V family Transkription 0,762 *0.067 0,654
At2g44430 DNA-binding bromodomain-containing prot. Keinsaurebindung 1,138 0,191 0,648
At4g12050 DNA-binding protein-related Nukleinsaurehing 0,807 *0.006 *0.728
At4g17800 DNA-binding protein-related Nukleinsaurehing 1,025 0,401 0,471
At4g22810 DNA-binding protein-related Nukleinsaurehing -0,612 -0,46 -0,733
At2g37120 DNA-binding S1FA family protein Transkiigt 1,112 0,22 0,792
At3g53370 DNA-binding S1FA family protein Transkiigt 0,77 *0.061 0,525
Atlg74250 DNAJ heat shock N-terminal domain Nukl@inebindung 0,742 *.0.086 *0.525
At1g56300 DNAJ heat shock N-terminal domain Protdinfey 0,505 *0.241

At1g80920 DNAJ heat shock N-terminal domain Protdinfey *0.173 0,813 -0,652
At2g01710 DNAJ heat shock N-terminal domain Protdinfey 0,722 0,24 0,44
At3g44110 DNAJ heat shock protein Proteinfaltung 0,752 *0.057 0,435
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At5g39660 Dof-type zinc finger domain-containing Tskniption *.0.108 0,469 -0,732
At3g47500 Dof-type zinc finger domain-containing fskription -0,338 0,971 -0,556
At1g56220 dormancy/auxin associated family protein orrhbnantwort 0,786 0,602 0,483
At2g28380 double-stranded RNA-binding domain Nuldéimebindung 0,8 *0.047 0,615
At5g44610 DREPP plasma membrane polypeptide-rel. avakflassifikation 1,403 0,457 0,818
At1g56280 drought-responsive family protein Stress 0,906 *0.122 0,596
At5g45010 DSS1/SEM1 family protein contains Unklktassifikation 0,762 *0.07 0,506
At1g30360 early-responsive to dehydration stresgejro Stress 1,12 *0.176 0,742
At5g01160 e-cadherin binding protein-related UnkMliessifikation 0,827 *0.137 0,632
At1g65220 elF4-gammalelF5/elF2-epsilon domain-cont. ranglation 0,832 0,293 0,437
At5g36230 elF4-gammalelF5/elF2-epsilon domain-cont. ranglation 0,922 0,353 0,605
At1g07930 elongation factor 1-alpha / EF-1-alpha ntation 1,104 0,2 0,829
At5¢g62210 embryo-specific protein-related Unklaradsifikation 0,341 -0,434 -0,797
At5¢g51174 Encodes a C/D box snoRNA (snoR30) Unktdassifikation 1,084 *.0.206 *0.6
At5g55132 Encodes a defensin-like (DEFL) family prot Unklare Klassifikation 0,728 *0.191 *1.233
At2g43535 Encodes a defensin-like (DEFL) family prot Abwehrantwort 0,796 0,452 0,531
At1g12013 Encodes a H/ACA-box snoRNA (snoR111) rRMadifikation 0,702 0,174 0,607
At2g48030 endonuclease/exonuclease/phosphatasg famil  Unklare Klassifikation 0,781 *0.419 0,615
At3g05600 epoxide hydrolase Metabolismus -0,875 -0,641 0,976
At2g21190 ER lumen protein retaining receptor family Transport 0,775 *0.083 0,314
At1g54570 esterase/lipase/thioesterase family protei Metabolismus 0,239 -0,075 0,705
At1g53880 eukaryotic Translation initiation factds 2 Translation 0,708 *-0.004 0,422
At5g27640 eukaryotic Translation initiation factor rahslation 0,782 *0.227 0,525
At1g54290 eukaryotic Translation initiation factddi® Translation -0,863 -0,626 -0,944
At5g57650 eukaryotic Translation initiation factet-r Translation -0,581 *0.154 -0,949
At5g03540 exocyst subunit EXO70 family protein UnklKlassifikation 0,709 0,24 0,379
At1g27440 exostosin family protein Unklare Klassdfilon -1,097 -1,182 -1,031
At5g17020 exportinl (XPO1) Transport (Protein) 0,714 0.176 0,53
At3g09380 expressed protein Unbekanntes Protein -0,758*-0.554 *0.419
At5g50115 expressed protein Unbekanntes Protein -0,954 / *0.702
At5g56240 expressed protein Unbekanntes Protein 70,73 / /
At2g43740 expressed protein Unbekanntes Protein -0,853 / /
Atlg07280 expressed protein Unbekanntes Protein -0,955 / /
At3g18390 expressed protein Unbekanntes Protein -0,726 / /
At1g54840 expressed protein Unbekanntes Protein *0.03 0,705 *0.234
At1g68440 expressed protein Unbekanntes Protein 0,733 0.299% *-0.138
At5g19120 expressed protein Unbekanntes Protein 0,747 4410 *0.033
Atlgl13245 expressed protein Unbekanntes Protein 0,244 7090 *0.095
At3g14060 expressed protein Unbekanntes Protein 0,776 ,3430 *0.16
At5g65470 expressed protein Unbekanntes Protein 0,706 -0.171 *0.155
At5g50100 expressed protein Unbekanntes Protein 0,729 0.022 *0.19
At3g10020 expressed protein Unbekanntes Protein *#0.18 0,934 *0.081
At5g02550 expressed protein Unbekanntes Protein 0,93 0.105 *0.357
At4g26850 expressed protein Biosynthese 0,88 *0.224 8%.3
At5g43150 expressed protein Unbekanntes Protein -0,716 -0,455 *-0.651
At3g52740 expressed protein Unbekanntes Protein 0,765 -0.105 *0.231
At4g19160 expressed protein Unbekanntes Protein 0,794 0.164 *0.376
Atlg10790 expressed protein Unbekanntes Protein -0,865*-0.638 *.0.398
At3g27025 expressed protein Unbekanntes Protein -1,069 -0,973 *-0.889
At5g38980 expressed protein Unbekanntes Protein 0,788 -0.163 *0.511
At3g02930 expressed protein Unbekanntes Protein -0,317 -0,702 *0.575
At3g56040 expressed protein Unbekanntes Protein 0,724 0.164 *0.43
At1g19180 expressed protein Unbekanntes Protein 0,743 -0.056 *0.15

At3g03150 expressed protein Unbekanntes Protein 0,767 ,6190 *0.373
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At3g57450 expressed protein Unbekanntes Protein 0,728 ,1170 *0.345
At4g26240 expressed protein Unbekanntes Protein 0,721 -0.012 *0.42
At1g33410 expressed protein Unbekanntes Protein 0,877 0.186 *0.504
At5g03390 expressed protein Unbekanntes Protein 1,047 -0.038 *0.628
At2g16900 expressed protein Unbekanntes Protein 0,744 0.1 * *0.345
At4g28085 expressed protein Unbekanntes Protein 0,86 .0260 *0.296
At5g67040 expressed protein Unbekanntes Protein -0,85 0,873 *.1.057
At4g25760 expressed protein Unbekanntes Protein 0,745 ,1440 *0.307
At3g60320 expressed protein Nukleinséurebindung 1,069 *-0.094 *0.741
At3g49720 expressed protein Unbekanntes Protein 0,768 -0.164 *0.451
At4g03180 expressed protein Unbekanntes Protein 0,796 0.084 *0.362
Atlg75810 expressed protein Unbekanntes Protein -0,78 -0.729 *-0.823
At5g51105 expressed protein Unbekanntes Protein 0,849 0.143 *0.94
At4g37090 expressed protein Unbekanntes Protein 0,808 0.052 *0.432
At1g24265 expressed protein Unbekanntes Protein 0,735 0.125 *0.354
At1g51355 expressed protein Unbekanntes Protein 0,941 -0.353 *0.635
At1g78890 expressed protein Unbekanntes Protein 0,895 ,3570 *0.566
Atlg72510 expressed protein Unbekanntes Protein 0,786 -0.115 *0.501
Atlg47400 expressed protein Unbekanntes Protein 0,817 0,495 *0.325
At5g06270 expressed protein Unbekanntes Protein 1,224 -0.15% *0.903
At3g14280 expressed protein Unbekanntes Protein 0,761 ,4920 *0.372
At3g06035 expressed protein Unbekanntes Protein 0,864 -0.333 0,646
At3g17900 expressed protein Unbekanntes Protein 0,812 0.06% 0,492
At1g69050 expressed protein Unbekanntes Protein 0,781 ,14 0 0,415
At5g02740 expressed protein Unbekanntes Protein 0,751 0 * 0,453
At4g30200 expressed protein Unbekanntes Protein 0,771 -0.069 0,369
At4g29590 expressed protein Unbekanntes Protein 0,802 0.055 0,228
At3g05680 expressed protein Unbekanntes Protein 0,803 0.026 0,594
At3g19900 expressed protein Unbekanntes Protein 0,722 ,3180 0,396
Atlg21740 expressed protein Unbekanntes Protein -,355 -1,243 -1,128
At5g24170 expressed protein Unbekanntes Protein 0,783 0.023 0,457
At4g30150 expressed protein Unbekanntes Protein 0,711 0.123 0,458
At3g09250 expressed protein Unbekanntes Protein -1,7 30610 0,869
Atlg47395 expressed protein Unbekanntes Protein 0,76  ,3860 0,411
At5g46020 expressed protein Unbekanntes Protein 0,701 ,3140 0,553
At5g53620 expressed protein Unbekanntes Protein 0,737 0.081 0,524
At3g51010 expressed protein Unbekanntes Protein 0,772 ,2120 0,513
At2g35610 expressed protein Unbekanntes Protein 0,885 -0.036 0,522
At2g37940 expressed protein Unbekanntes Protein 0,712 0.034 0,438
At5g49820 expressed protein Unbekanntes Protein 0,798 0.042 0,434
At1g32920 expressed protein Unbekanntes Protein 0,741 0.235% 0,289
At2g32760 expressed protein Unbekanntes Protein 0,978 0.134 0,676
At4g28690 expressed protein Unbekanntes Protein -0,431 -0,656 -0,735
At4g39840 expressed protein Unbekanntes Protein 0,73 0.234 0,476
At2g35790 expressed protein Unbekanntes Protein 0,748 ,2980 0,464
At1g32260 expressed protein Unbekanntes Protein 0,703 -0.059 0,405
Atlg74220 expressed protein Unbekanntes Protein -1,11 .
At3g28750 expressed protein Unbekanntes Protein -,30

At3g47836 expressed protein Unbekanntes Protein 0,894 ,3920 0,541
At2g35470 expressed protein Unbekanntes Protein 0,896 0.211 0,77
At3g52040 expressed protein Unbekanntes Protein 0,71  .02%0 0,548
At2g43540 expressed protein Unbekanntes Protein 1,147 0.08% 0,682
At5g49830 expressed protein Unbekanntes Protein 0,898 0.11% 0,527
At2g40765 expressed protein Unbekanntes Protein 0,924 2150 0,608
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At2g28430 expressed protein Unbekanntes Protein 0,741 ,2880 0,49
At5g51110 expressed protein Unbekanntes Protein 0,721 0.121 0,623
At5g42960 expressed protein Unbekanntes Protein 0,953 0.129% 0,56
At3g07910 expressed protein Unbekanntes Protein 0,825 ,3360 0,493
At2g17990 expressed protein Unbekanntes Protein 0,893 -0.093 0,644
At1g31835 expressed protein Unbekanntes Protein 1,115 -0.084 0,582
At5g05100 expressed protein Nukleinsaurebindung 0,846 ,2650 0,44
At2g24945 expressed protein Unbekanntes Protein 0,894 ,2390 0,744
At2g21290 expressed protein Unbekanntes Protein 0,844 0.057 0,519
At2g44080 expressed protein Unbekanntes Protein 0,92 .5280 0,452
At5g67600 expressed protein Signaltransduktion 1,113 34D, 0,666
At5g24570 expressed protein Unbekanntes Protein 0,925 0.407 0,643
At1g33055 expressed protein Unbekanntes Protein 0,532 ,7660 0,154
At5g46770 expressed protein Unbekanntes Protein 73 -1,244
Atlg79660 expressed protein Unbekanntes Protein 0,715 -0.056 0,375
At3g15240 expressed protein Unbekanntes Protein 0,85 0.004 0,478
At1g69510 expressed protein Unbekanntes Protein 0,72 .11% 0,5
At3g01690 expressed protein Metabolismus 0,878 *0.12 34,5
At4g33380 expressed protein Unbekanntes Protein 0,761 ,1630 0,548
At3g04550 expressed protein Unbekanntes Protein 0,265 0.376 0,708
At5g04470 expressed protein Unbekanntes Protein 0,803 0.068 0,491
At3g22210 expressed protein Unbekanntes Protein 1,072 ,2620 0,809
At2g47960 expressed protein Unbekanntes Protein 0,774 -0.009 0,531
At5g45460 expressed protein Unbekanntes Protein -0,534 -0,765 -0,364
At2g32210 expressed protein Unbekanntes Protein 0,973 -0.036 0,684
At5g14330 expressed protein Unbekanntes Protein 0,909 0.07* 0,527
At4g00585 expressed protein Photorespiration 0,99 .09 0,634
Atlg73940 expressed protein Unbekanntes Protein 0,826 ,1580 0,58
At2g37860 expressed protein Unbekanntes Protein 1,119 0.007 0,597
At2g20760 expressed protein Unbekanntes Protein 0,804 0.136 0,468
At1g05205 expressed protein Unbekanntes Protein 0,953 0.016 0,621
At1g55080 expressed protein Unbekanntes Protein 0,818 0.179 0,466
At3g02420 expressed protein Unbekanntes Protein 0,858 0.099% 0,527
At4g16380 expressed protein Unbekanntes Protein 0,79 .0020 0,515
At4g33980 expressed protein Unbekanntes Protein *0.197 *0.407 1,341
At4g23760 expressed protein Unbekanntes Protein 0,88 2550, 0,604
At1g53400 expressed protein Unbekanntes Protein 0,749 0.155% 0,507
At5g55420 expressed protein Unbekanntes Protein 1,156 0.112 0,591
At3g21360 expressed protein Unbekanntes Protein -1,041-1,029 -0,567
Atlg27300 expressed protein Unbekanntes Protein 0,751 ,1510 0,47
At1g12080 expressed protein Unbekanntes Protein 1,058 ,3260 0,453
At4g32240 expressed protein Unbekanntes Protein 0,934 -0.094 0,602
At2g07739 expressed protein Unbekanntes Protein 0,708 ,3750 0,321
At5g63910 expressed protein Unbekanntes Protein 0,799 0.025 0,531
At3g47850 expressed protein Unbekanntes Protein 0,744 ,3020 0,448
At4g10810 expressed protein Unbekanntes Protein 0,808 0.16* 0,531
At5g05670 expressed protein Unbekanntes Protein -0,818 -0,565 -0,774
Atlg71260 expressed protein Nukleinsaurebindung 0,754 1890 0,447
Atlg57680 expressed protein Unbekanntes Protein 0,88 2910, 0,498
At3g01740 expressed protein Unbekanntes Protein 0,735 0.075 0,424
At5g03460 expressed protein Unbekanntes Protein 0,713 ,21 0 0,539
At1g05410 expressed protein Unbekanntes Protein 0,846 ,2220 0,534
At4g37300 expressed protein Unbekanntes Protein 0,829 ,1290 0,763
At2g33720 expressed protein Transkription 0,793 0,408 62D,
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At4g25670 expressed protein Unbekanntes Protein 0,725 ,2510 0,482
At5g13140 expressed protein Unbekanntes Protein 0,578 0.037 0,732
At4g30996 expressed protein Unbekanntes Protein 0,736 0.087 0,378
At2g46000 expressed protein Unbekanntes Protein 0,718 0.253 0,43
At1g65845 expressed protein Unbekanntes Protein 0,88 .02*0 0,391
At4g13320 expressed protein Unbekanntes Protein -0,924 -0,503 -0,719
At1g09645 expressed protein Unbekanntes Protein 0,831 0.079% 0,405
At4g01985 expressed protein Unbekanntes Protein 1,206 0,194 1,009
At3g62580 expressed protein Unbekanntes Protein 0,949 250 0,561
At1g33810 expressed protein Unbekanntes Protein 0,77 19 O, 0,462
At2g34585 expressed protein Unbekanntes Protein 0,718 0.184 0,491
At2g46540 expressed protein Unbekanntes Protein 0,801 0.047 0,492
At5g03345 expressed protein Unbekanntes Protein 1,075 0.197 0,65
At1g07985 expressed protein Unbekanntes Protein 0,761 ,3380 0,552
At5g66090 expressed protein Unbekanntes Protein 1,251 0.1038 0,901
Atlg1l5780 expressed protein Unbekanntes Protein -,328 -1,036 -
At3g54500 expressed protein Unbekanntes Protein -0,347 0,804 -0,99
At3g12510 expressed protein Unbekanntes Protein 0,731 ,2730 0,471
At4g33660 expressed protein Signaltransduktion 0,792 199, 0,595
At4g18400 expressed protein Unbekanntes Protein 0,786 ,1340 0,571
At3g01175 expressed protein Unbekanntes Protein -0,845 / -0,864
At5g48335 expressed protein Unbekanntes Protein 0,844 0.098 0,588
At3g53850 expressed protein Unbekanntes Protein 0,813 -0.076 0,442
At4g29070 expressed protein Unbekanntes Protein 0,74 1990, 0,422
At3g23590 expressed protein Unbekanntes Protein 0,753 0.148 0,631
At4g09830 expressed protein Unbekanntes Protein 0,761 ,3390 0,553
At5g66420 expressed protein Unbekanntes Protein 0,807 -0.0% 0,484
At2g36420 expressed protein Unbekanntes Protein 0,932 ,2380 0,808
At4gl7215 expressed protein Unbekanntes Protein 1,033 0.27* 0,504
At1g31460 expressed protein Unbekanntes Protein 0,751 ,4170 0,456
At4g16170 expressed protein Unbekanntes Protein 0,789 0.312 0,496
At4g20010 expressed protein Unbekanntes Protein 0,743 0.088 0,423
Atlg55675 expressed protein Unbekanntes Protein 0,713 ,1990 0,551
At2g43310 expressed protein Unbekanntes Protein -,741- -
At4g39300 expressed protein Unbekanntes Protein 0,754 0.12* 0,468
At2g31490 expressed protein Photorespiration 0,823 20,22 0,49
At2g46080 expressed protein Unbekanntes Protein 0,827 ,2480 0,527
At5g11970 expressed protein Unbekanntes Protein 0,742 0.169% 0,457
At4g13520 expressed protein Unbekanntes Protein 0,881 2 0 0,581
At4g33640 expressed protein Unbekanntes Protein 0,911 0.167 0,586
At5g49210 expressed protein Unbekanntes Protein 0,837 ,2080 0,544
At3g60910 expressed protein Metabolismus 0,88 0,147 0,56
At3g01670 expressed protein Unbekanntes Protein 0,948 ,0660 0,595
At1g06590 expressed protein Unbekanntes Protein -0,806 -1,133 -0,956
Atlg72020 expressed protein Unbekanntes Protein 0,872 ,3740 0,745
At3g17860 expressed protein Unbekanntes Protein 0,898 0,168 0,462
Atlg48170 expressed protein Unbekanntes Protein 0,732 0.151 0,472
At5g01360 expressed protein Unbekanntes Protein 0,803 ,3330 0,584
Atlg26110 expressed protein Unbekanntes Protein 1,005 0.13% 0,753
At5g26790 expressed protein Unbekanntes Protein 0,845 ,2450 0,576
At3g49580 expressed protein Unbekanntes Protein 0,864 0.172 0,617
At4g31430 expressed protein Unbekanntes Protein 0,737 0.088 0,564
At1g58460 expressed protein Unbekanntes Protein -0,78 0,577 -0,796
At3g11810 expressed protein Unbekanntes Protein 0,849 3150 0,532
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At4g18070 expressed protein Unbekanntes Protein 0,89 .0810 0,659
At4g31030 expressed protein Unbekanntes Protein 0,712 ,1380 0,531
At2g41945 expressed protein Unbekanntes Protein 0,806 ,1880 0,458
At5g11070 expressed protein Unbekanntes Protein 0,939 0.089% 0,627
At2g04900 expressed protein Unbekanntes Protein 0,764 ,3140 0,543
At3g10770 expressed protein Unbekanntes Protein 0,884 ,1870 0,525
At5g64340 expressed protein Transkription 0,709 *0.199 0,515
At1g80040 expressed protein Unbekanntes Protein 0,7 480,2 0,449
At4g00910 expressed protein Unbekanntes Protein -,507 -1,019 -1,067
At4g33625 expressed protein Unbekanntes Protein 0,645 0.019% 0,743
At2g28330 expressed protein Unbekanntes Protein 0,785 0.007 0,524
At5g51040 expressed protein Unbekanntes Protein 0,9 040,2 0,602
At2g40390 expressed protein Unbekanntes Protein 0,713 -0.2Z 0,772
At1g52720 expressed protein Unbekanntes Protein 0,942 0.13* 0,624
At5g22790 expressed protein Unbekanntes Protein 0,832 0.085 0,412
At2g29995 expressed protein Unbekanntes Protein 0,784 -0.087 0,49
Atlg76200 expressed protein Unbekanntes Protein 0,918 0.171 0,676
At5g22350 expressed protein Unbekanntes Protein 0,991 ,18 0 0,657
At3g13845 expressed protein Unbekanntes Protein 0,921 ,2470 0,536
At2g37750 expressed protein Unbekanntes Protein 1,066 ,5920 0,409
At2g25280 expressed protein Unbekanntes Protein 0,914 0.08* 0,544
At2g32190 expressed protein Unbekanntes Protein 0,723 ,0830 0,328
At5g11280 expressed protein Unbekanntes Protein 0,747 0.142 0,398
At3g10650 expressed protein Unbekanntes Protein 0,826 -0.032 0,582
At2g20930 expressed protein Unbekanntes Protein 0,859 ,2380 0,499
At2g18210 expressed protein Unbekanntes Protein 0,753 -0.1F 0,471
At2g17710 expressed protein Unbekanntes Protein 0,756 ,3320 0,683
At4g38490 expressed protein Unbekanntes Protein 0,708 0.099% 0,458
At3g17780 expressed protein Unbekanntes Protein 0,797 0.103 0,471
At4g33666 expressed protein Unbekanntes Protein *0.546 *0.306 0,893
At4g30050 expressed protein Unbekanntes Protein -,87- -
At1g68220 expressed protein Unbekanntes Protein 0,737 0.004 0,788
At5g43970 expressed protein Transport (Protein) 0,837 273 0,489
At3g14340 expressed protein Unbekanntes Protein 0,911 ,4430 0,66
At4g01960 expressed protein Unbekanntes Protein 0,917 ,2720 0,641
At4g12700 expressed protein Unbekanntes Protein -,441- -
At5g19570 expressed protein Unbekanntes Protein 0,819 ,2020 0,515
At4g16450 expressed protein Photorespiration 0,997 80,33 0,653
At2g11890 expressed protein Biosynthese 0,834 0,214 30,53
At5g58920 expressed protein Unbekanntes Protein 0,705 ,2910 0,394
At2g02510 expressed protein Unbekanntes Protein 0,95 2630, 0,648
At1g13380 expressed protein Unbekanntes Protein 0,872 ,17 0 0,71
Atlg72170 expressed protein Unbekanntes Protein 0,766 ,2210 0,435
At2g17240 expressed protein Unbekanntes Protein 0,887 ,18 0 0,646
At1g19240 expressed protein Unbekanntes Protein 0,813 ,0710 0,669
At2g15830 expressed protein Unbekanntes Protein 0,754 0.042 0,456
At5g51510 expressed protein Unbekanntes Protein 0,795 0.097 0,433
At2g25670 expressed protein Unbekanntes Protein 0,728 -0.007 0,591
At2g46390 expressed protein Unbekanntes Protein 1,019 ,2970 0,716
At4g20150 expressed protein Unbekanntes Protein 0,755 ,5170 0,555
At2g40080 expressed protein Unklare Klassifikation 98,0 -0,599 1,523
At1g16850 expressed protein Unbekanntes Protein 1,254 -0.0& 0,782
At3g01130 expressed protein Unbekanntes Protein 0,972 ,2530 0,635
At3g08610 expressed protein Unbekanntes Protein 1,077 /5120 0,755
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At1g65900 expressed protein Unbekanntes Protein 0,76 0.127 0,656
At4g40042 expressed protein Unbekanntes Protein 0,835 ,2420 0,459
At2g15890 expressed protein Unbekanntes Protein 0,686 ,8920 0,335
Atlg16840 expressed protein Unbekanntes Protein 0,898 ,4270 0,575
At2g42310 expressed protein Unbekanntes Protein 1,003 0.147 0,789
At2g44525 expressed protein Unbekanntes Protein 0,786 ,3080 0,49
At5g10700 expressed protein Unbekanntes Protein 0,801 ,2060 0,484
At4g11300 expressed protein Unbekanntes Protein 0,907 ,2180 0,426
At4gl6146 expressed protein Unbekanntes Protein *0.172 *0.034 0,805
At4g31130 expressed protein Unbekanntes Protein 0,792 0.306 0,337
At5g01350 expressed protein Unbekanntes Protein 0,723 ,3270 0,508
At1g51630 expressed protein Unbekanntes Protein 0,828 0.158 0,452
At3g19120 expressed protein Unbekanntes Protein 0,833 0.14* 0,484
At5g53650 expressed protein Unbekanntes Protein 0,846 ,2680 0,514
At5g62900 expressed protein Unbekanntes Protein 0,767 0.057 0,586
Atlg21770 expressed protein Unbekanntes Protein 0,852 ,2820 0,547
At4g33960 expressed protein Unbekanntes Protein 0,8 01%0. 0,729
At2g17350 expressed protein Unbekanntes Protein 0,748 ,3440 0,448
At3g12650 expressed protein Unbekanntes Protein 0,886 ,3920 0,563
At3g57090 expressed protein Unbekanntes Protein 0,709 0.172 0,422
At4g33985 expressed protein Unbekanntes Protein 0,306 ,2370 0,797
At3g12870 expressed protein Unbekanntes Protein 0,776 ,2380 0,535
At5g14370 expressed protein Unbekanntes Protein 0,756 0.272 0,602
At3g47833 expressed protein Unbekanntes Protein 0,848 ,46 0 0,595
At5g04550 expressed protein Unbekanntes Protein 0,751 0.07% 0,433
At5g64130 expressed protein Unbekanntes Protein 1,2 0,2 0,668
At4g02880 expressed protein Unbekanntes Protein 0,811 ,1410 0,524
At2g19180 expressed protein Unbekanntes Protein 0,85 1610, 0,531
At3g12570 expressed protein Unbekanntes Protein 0,817 0.063 0,462
At3g27770 expressed protein Unbekanntes Protein 0,978 ,2860 0,597
At1g56200 expressed protein Unbekanntes Protein 0,945 ,1990 0,647
At5g05950 expressed protein Unbekanntes Protein 0,715 ,2070 0,459
Atlg73810 expressed protein Unbekanntes Protein 0,604 -0.28 0,722
At5g20190 expressed protein Unbekanntes Protein 0,986 ,3780 0,619
Atlg67920 expressed protein Unbekanntes Protein 0,726 ,1050 0,4
At4g22160 expressed protein Unbekanntes Protein 0,912 -0.084 0,561
At5g57410 expressed protein Unbekanntes Protein 0,729 -0.159 0,606
At2g40000 expressed protein Unbekanntes Protein *6.18 0,778 -0,895
At5g66985 expressed protein Unbekanntes Protein 0,985 ,1930 0,653
At4g30670 expressed protein Unbekanntes Protein 0,983 0.079 0,727
At3g51510 expressed protein Unbekanntes Protein 0,701 ,2960 0,449
At5g09310 expressed protein Unbekanntes Protein 0,712 ,3040 0,39
At4g04745 expressed protein Unbekanntes Protein 0,814 0,48- 0,816
At5g39590 expressed protein Unbekanntes Protein 0,731 ,3880 0,466
At2g28370 expressed protein Unbekanntes Protein 0,722 ,1620 0,45
At1g12805 expressed protein Nukleinsaurebindung 0,98 .02® 0,715
Atlg26750 expressed protein Unbekanntes Protein -0,738 -0,412 -0,368
At4g36440 expressed protein Unbekanntes Protein 0,703 ,2360 0,421
At2g38465 expressed protein Unbekanntes Protein 0,47 ,1460 1,047
At1g05540 expressed protein Unbekanntes Protein 0,804 52 0 0,739
At5g17670 expressed protein Unbekanntes Protein 0,897 0.104 0,457
At3g11690 expressed protein Unbekanntes Protein 0,712 ,3570 0,392
At3g18050 expressed protein Unbekanntes Protein 0,709 ,2320 0,522
At1g63055 expressed protein Unbekanntes Protein 0,973 -0.119 0,58
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At4g26060 expressed protein Unbekanntes Protein 0,759 ,3260 0,482
At5g58375 expressed protein Unbekanntes Protein 0,765 ,2010 0,492
At5g56550 expressed protein Unbekanntes Protein *3.18 0,677 -0,983
At4g33560 expressed protein Unbekanntes Protein 0,718 ,2160 0,547
At3g12320 expressed protein Unbekanntes Protein / 0,779 -1,113
At3g29034 expressed protein Unbekanntes Protein 0,725 0.108 0,567
At3g05800 expressed protein Transkription 0,535 *.0.087 0,758
At5g22555 expressed protein Unbekanntes Protein 0,834 -0.105 0,273
At2g41230 expressed protein Unbekanntes Protein 0,902 ,3520 0,484
At1g22030 expressed protein Unbekanntes Protein 0,807 ,2730 0,498
At5g05250 expressed protein Unbekanntes Protein 1,046 ,41 0 0,59
At5g60150 expressed protein Unbekanntes Protein 70,87 / *-0.853
At3g07350 expressed protein Unbekanntes Protein 0,881 0,243 *0.049
At5g46230 expressed protein Unbekanntes Protein 0,704*0.111 *0.4
At5g03990 expressed protein Unbekanntes Protein 0,719 0,637 *0.302
At1g07090 expressed protein Unbekanntes Protein 0,892 -0,305 0,7
At3g03570 expressed protein Unbekanntes Protein 0,798 *0.082 0,419
At3g51890 expressed protein Unbekanntes Protein 0,787 *0.196 0,492
At3g44380 expressed protein Unbekanntes Protein 0,788 *0.076 0,541
At1g12150 expressed protein Unbekanntes Protein 81,01 -0,939
At1g50740 expressed protein Unbekanntes Protein 0,853 0,279 0,58
At4g15802 expressed protein Unbekanntes Protein 0,868 *0.11 0,476
At3g58470 expressed protein Unbekanntes Protein 0,785 0,123 0,52
At3g53630 expressed protein Unbekanntes Protein 1,015 0,124 0,634
At3g07470 expressed protein Unbekanntes Protein 0,751 0,318 0,544
At1g59710 expressed protein Unbekanntes Protein 0,786 *0.064 0,438
At5g51400 expressed protein Unbekanntes Protein 0,914 *0.096 0,485
At5g39650 expressed protein Unbekanntes Protein 0,793 0,427 0,689
At3g62460 expressed protein Unbekanntes Protein 0,779 *0.127 0,407
At3g57280 expressed protein Unbekanntes Protein 0,989 0,161 0,722
At4g23870 expressed protein Unbekanntes Protein 0,734 *0.067 0,61
At2g37110 expressed protein Unbekanntes Protein 1,056 0,354 0,617
At4g02360 expressed protein Unbekanntes Protein 0,755 0,502 0,601
At2g36410 expressed protein Unbekanntes Protein 0,714 *0.199 0,534
At5g13890 expressed protein Unbekanntes Protein 0,707 0,167 0,442
At3g43520 expressed protein Unbekanntes Protein 0,789 0,307 0,469
At3g29240 expressed protein Unbekanntes Protein .07 0,851 -0,123
At2g46490 expressed protein (APS2) UnbekanntesiRrote 0,837 *0.23 0,612
At2g20820 expressed protein . Unbekanntes Protein 80,85 *0.134 0,558
Atlg11210 expressed protein Unbekanntes Protein 1¥D. 0,186 -
At3g19030 expr.protein sim. to phosphoser. Aminctfenase Biosynthese *0.524 -0,721 *-0.339
At4g35190 expressed protein . Unbekanntes Protein 261,0 -0,887 -1,148
At2g31670 exp. prot. sim. to NADH-ubiquinone oxidduetase Unklare Klassifikation 0,821 *0.146 0,698
At5g23410 expressed protein similar to Adagio 3 Usalvekes Protein 0,698 0,152 0,837
At3g15450 expressed protein similar to auxin doven-re Hormonantwort *0.114 0,932 *0.07
At3g18165 expressed protein similar to DAM1 Unbekasrrotein 0,751 0,177 0,396
At1g69680 expr. protein similar to MOG1 isoform A lékanntes Protein 0,771 *0.084 0,475
Atlg73960 expressed protein similar to TATA binding Unklare Klassifikation 1,052 *0.194 *0.809
At3g05110 expressed protein Unbekanntes Protein -,45 / *.1.104
At2g40316 expressed protein Unbekanntes Protein 60,70 / *-0.404
At4g01640 expressed protein Unbekanntes Protein -0,78 |/ *0.667
At1g52470 expressed protein Unbekanntes Protein 60,80 / /
At5g56050 expressed protein Unbekanntes Protein 80,99 / *0.93
At4g36170 expressed protein Unbekanntes Protein 30,81 -0,656 *0.718
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At3g14670 expressed protein Unbekanntes Protein 0,989*-0.339 *0.759
Atlg76750 expressed protein Unbekanntes Protein 1,01 -0.025 *0.746
Atlg13740 expressed protein Unbekanntes Protein 20,72 *0.199 *0.558
At3g01311 expressed protein Unbekanntes Protein 1,155 *0.118 *0.824
At5g66930 expressed protein Unbekanntes Protein 0,779 0,265 *0.418
At3g05450 expressed protein Unbekanntes Protein 30,75 -0,887 *0.732
At5g55120 expressed protein Hormonantwort (jasmacid) 0,852 *0.013 0,546
At5g24610 expressed protein Unbekanntes Protein 0,915 *0.101 0,566
At5g45500 expressed protein Unbekanntes Protein 1,01 ,1730 0,699
At5g64470 expressed protein Unbekanntes Protein 0,894 *0.057 0,47
At5g57910 expressed protein Unbekanntes Protein 0,744 0,285 0,374
At5g21940 expressed protein Unbekanntes Protein .05 0,714 -0,366
At5g04750 F1F0-ATPase inhibitor protein Energie 0,975 0,328 0,657
At1g30720 FAD-binding domain-containing protein ElektenTransport *0.252 0,961 *-0.189
At1g30730 FAD-binding domain-containing protein ElektenTransport *0.144 0,896 -0,479
At1g26390 FAD-binding domain-containing protein BhelkenTransport -0,916 / *1.02
At5g56470 FAD-dependent oxidoreductase fam. protein etaldblismus -0,81 *0.153 -0,958
At4g14103 F-box family protein Unklare Klassifikation -0,724 / /
At5g36730 F-box family protein Unklare Klassifikation -0,196 -0,987 *-0.06
At5g52610 F-box family protein Unklare Klassifikation 0,741 *-0.193 *0.328
At5g67250 F-box family protein Unklare Klassifikation 0,726 0,314 0,296
At2g40920 F-box family protein Unklare Klassifikation -1,243 -

At2g16365 F-box family protein Unklare Klassifikation *0.079 0,318 0,946
At5g52880 F-box family protein Unklare Klassifikation 0,759 *-0.166 0,542
At1g69090 F-box family protein Unklare Klassifikation 0,731 *0.173 0,601
At2g36090 F-box family protein Unklare Klassifikation 0,918 *0.013 0,887
At1g68050 F-box family protein Proteinabbau *0.16 0,3 787,
At3g23420 F-box family protein-related Unklare Ki@ikation 1,223 *0.267 *0.958
At1g31163 F-box family protein-related Unklare Ki@ikation -0,801 -0,811 *0.664
At1g20020 ferredoxin--NADP(+) reductase ElektronemBport *0.046 0,512 0,787
At5g07990 flavonoid 3'-monooxygenase Biosynthese 60,4 -0,693 -0,768
At5g08640 flavonol synthase 1 (FLS1) Biosynthese 0,687 -0,784 *0.374
At3g24100 four F5 family protein Unklare Klassifikat 0,887 0,411 0,572
At4g13615 four F5 protein-related Unklare Klassifika 1 0,493 0,63
At4g23490 fringe-related protein Metabolismus 0,851 493, 0,547
Atlg48270 G protein coupled receptor-related Hormomart -1,02 -0,921 -1,066
At2g03220 galactoside 2-alpha-L-fucosyltransferase ellwandbiosynthese 0,85 *0.054 0,609
At4g39640 gamma-glutamyltranspeptidase fam. protein nkldse Klassifikation 0,709 *0.147 0,213
At3g03920 Garl RNA-binding region family protein Neiksaurebindung 1,176 0,384 0,809
At5g13780 GCNb5-related N-acetyltransferase Metatmls -0,697 -0,76 -0,762
At4g28030 GCNb5-related N-acetyltransferase (GNAT) taelismus 0,817 0,243 0,408
At3g09930 GDSL-motif lipase/hydrolase family protein Metabolismus -0,789 / /
At5g41890 GDSL-motif lipase/hydrolase family protein Metabolismus -0,949 -0,943 -0,845
At3g29970 germination protein-related Unklare Klaksifion 0,82 *0.397 0,768
At5g39150 germin-like protein Unklare Klassifikation -0%079 *0.031 0,755
At3g05930 germin-like protein (GLP8) Unklare Klagsiftion -0,717 / /
At1g44090 gibberellin 20-oxidase family protein Homb@synthese 1,11 *0.063 *1.131
At1g80340 gibberellin 3-beta-dioxygenase Hormonbitsyse 0,869 -1,289 *0.17
At5g14920 gibberellin-regulated family protein Homamtwort 0,994 0,518 0,931
Atlg22770 gigantea protein (GI) Unklare Klassifikatio *0.244 0,71 0,747
At3g29320 glucan phosphorylase Metabolismus *0.049 30.2 0,721
At3g24090 glucosamine-fruct.-6-phos. aminotransteras Metabolismus -0,765 -0,773 -0,895
At1g14185 glucose-methanol-choline (GMC) oxidored. ekiflonenTransport *0.554 / -0,856
At5g07440 glutamate dehydrogenase 2 (GDH2) Metahabs *0.202 0,759 -0,266
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Atlg15040 glutamine amidotransferase-related UnKkfdaissifikation *0.324 1,058 -0,856
At1g28480 glutaredoxin family protein ElektronenTspart 0,926 *0.031 *0.276
At3g15660 glutaredoxin family protein ElektronenTspart 0,705 0,352 0,346
At3g24170 glutathione reductase ElektronenTransport 0.131 0,402 -0,709
At2g29470 glutathione S-transferase Metabolismus D,71 *0.272 *0.458
At5g62480 glutathione S-transferase, putative Metaimols 0,758 *0.249 0,473
At5g56100 glycine-rich protein Unklare Klassifikation *0.132 0,909 *-0.065
At1g15280 glycine-rich protein Unbekanntes Protein 88,0 *.0.046 0,682
At1g07135 glycine-rich protein Unbekanntes Protein 76,9 0,318 0,401
At2g05530 glycine-rich protein Unbekanntes Protein 18,7 0,132 0,473
At4g30460 glycine-rich protein Unbekanntes Protein 6Q,9 0,426 0,456
At4g21620 glycine-rich protein Unbekanntes Protein 63,1 0,43 0,775
At1g65440 glycine-rich protein Nukleinséurebindung m1 0,467 0,856
At2g22660 glycine-rich protein Unbekanntes Protein 09,9 0,365 0,602
At3g07560 glycine-rich protein Unbekanntes Protein 0Z,0 0,465 0,63
At1g27090 glycine-rich protein Unbekanntes Protein 06,8 0,541 0,55
At3g04640 glycine-rich protein predicted proteins Bkdnntes Protein 1,015 0,66 0,56
At3g20470 glycine-rich protein, putative Unklare Kddigation 0,966 0,411 0,623
At4g13850 glycine-rich RNA-binding protein (GRP2) KNeinséurebindung 0,769 0,514 0,572
At2g21660 glycine-rich RNA-binding protein (GRP7) KNeinséurebindung 0,825 0,365 1
At4g39260 glycine-rich RNA-binding protein 8 (GRP8) Nukleinséurebindung 0,591 0,269 1,14
At3g21260 glycolipid transfer protein-related Unlda¢lassifikation 0,817 *0.2 *0.508
At1g09010 glycoside hydrolase family 2 protein Metédmous 0,72 *0.126 *0.407
At3g15720 glycoside hydrolase family 28 protein Melamus -1,235 -1,011 -0,876
At2g26620 glycoside hydrolase family 28 protein Metésmus 0,755 *-0.025 0,837
At5g58090 glycosyl hydrolase family 17 protein Meibdmus 0,724 *0.029 0,438
At5g42720 glycosyl hydrolase family 17 protein Meibdmus 0,745 *0.27 0,326
At3g57270 glycosyl hydrolase family 17 protein Meibdmus *0.178 *0.009 0,726
At5g49360 glycosyl hydrolase family 3 protein Metabwlus *0.432 0,711 -0,64
At4g09090 glycosyl hydrolase family 17 protein UnlelXlassifikation -0,717 -1,183 *0.852
At2g18700 glycosyl transferase family 20 protein dbetlismus *0.279 0,855 -0,621
At3g02350 glycosyl transferase family 8 protein Biubese 0,776 *-0.055 0,527
At2g22590 glycosyltransferase family protein Metadrolis 0,615 -1,009 *0.199
At3g06460 GNS1/SUR4 membrane family protein UnklalasKifikation 0,725 0,226 0,494
Atlg05785 Gotl-like family protein Transport 0,868 m18 0,557
At3g63150 GTP-binding protein-related Signaltrangiturk 0,948 0,201 *0.438
At3g62475 gypsy-like retrotransposon family Unkl&tassifikation -0,292 -0,7 *.0.224
At3g28710 H+-Transporting two-sector ATPase Energie 0,841 0,316 0,573
At1g14310 haloacid dehalogenase-like hydrolase Mdisabus 0,814 *0.043 0,381
At2g38740 haloacid dehalogenase-like hydrolase Mdisabus 0,717 0,171 *0.251
At2g32150 haloacid dehalogenase-like hydrolase Mdisabus *0.18 0,676 -0,726
Atlg11660 heat shock protein Proteinfaltung 0,763 80.1 0,389
At3g22830 heat shock transcription factor familytpio Transkription 0,737 / /
At3g05920 heavy-metal-associated domain-containing randport 1,067 0,405 0,669
At3g05220 heavy-metal-associated domain-containing randport 0,722 0,431 0,681
At3g24140 helix-loop-helix DNA-binding protein Tramghtion 0,715 *0.252 *0.83
At2g24150 heptahelical transmembrane protein HHP3 rmidoantwort 0,707 0,229 0,465
At2g16800 high-affinity nickel-Transport family pest Transport 0,779 *0.213 0,511
At1g08090 high-affinity nitrate Transporter (ACH1) rahsport *0.067 -0,783 *0.673
At3g44750 histone deacetylase Nukleins&urebindung 0,71 0,199 0,388
At4g27230 histone H2A Nukleinséurebindung 0,769 *0.015 *0.439
At3g46030 histone H2B Nukleinséurebindung 1,155 *0.09 0,784
At3g46320 histone H4 Nukleinséurebindung 0,744 *0.09 0,507
At5g59690 histone H4 Nukleinséurebindung 1,096 0,171 0,579
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Atlg07660 histone H5 Nukleinsaurebindung 0,856 *0.111 0,623
At1g07820 histone H6 Nukleinsaurebindung 0,8 0,252 0,388
At3g45930 histone H7 Nukleinsaurebindung 0,733 *0.156 0,51
At4g02560 homeobox protein Transkription -37 -313 *1.323
At5g44180 homeobox Transkription factor Transkription 0,712 *0.12 0,512
At4g35550 homeobox-leucine zipper protein (HB-2) Baiption -1,085

At2g36290 hydrolase, alpha/beta fold family protein etdbolismus 0,875 *.0.155 0,447
At4g30650 hydrophobic protein Stress 0,349 0,333 0,897
At3g05880 hydrophobic protein (RCI2A) Stress, Hornminert *0.114 *0.103 0,878
At3g02120 hydroxyproline-rich glycoprotein Unklaréaissifikation 0,813 *-0.066 *0.482
At3g06750 hydroxyproline-rich glycoprotein Unklaréaissifikation 1,126 *0.19 *0.644
Atlg14710 hydroxyproline-rich glycoprotein Unklaréaissifikation 0,805 *.0.228 0,664
At2g32600 hydroxyproline-rich glycoprotein Nukleinsébindung 0,808 0,215 0,789
Atlg72790 hydroxyproline-rich glycoprotein Unklaréaissifikation 0,716 *0.029 0,512
At5g49280 hydroxyproline-rich glycoprotein Unklaréaissifikation 0,856 0,222 0,646
At1g41855 hypothetical protein Unbekanntes Protein 848, / /
Atlg47495 hypothetical protein Unbekanntes Protein 939, / /
At5g06890 hypothetical protein Unbekanntes Protein 760, -0,513 *-0.598
At1g34910 hypothetical protein Unbekanntes Protein 740 *0.01 -0,894
At3g26235 hypothetical protein Unbekanntes Protein 789, - -1,256
At5g02510 hypothetical protein Unbekanntes Protein 588, -0,739 -0,523
At1g64870 hypothetical protein Unbekanntes Protein 058, -0,764 -0,906
At2g14630 hypothetical protein Unbekanntes Protein ,920 / *0.959
At5g36980 hypothetical protein Unbekanntes Protein , 720 -0,475 *.0.504
At1g68100 IAA-alanine resistance protein 1 Transport ,72@ *0.145 0,353
At5g52000 importin alpha-1 subunit Transport -1,157 171, *.1.249
At1g32880 importin alpha-1 subunit Transport -0,661 560, -0,748
At1g05620 inosine-uridine preferring nucleoside loydr Unklare Klassifikation 0,776 *-0.085 *0.289
At4g39800 inositol-3-phosphate synthase isozyme 1 syBithese -0,317 *.0.152 -1,06
At2g22240 inositol-3-phosphate synthase isozyme 2 osyBithese -0,054 *0.161 -0,786
At1g03700 integral membrane family protein Unklarassifikation 0,704 0,227 0,258
At4g27860 integral membrane family protein Unklarassifikation 0,728 *0.21 0,332
At4g27870 integral membrane family protein Unklarassifikation 0,882 *0.124 0,57
At4g20390 integral membrane family protein Unklatedsifikation 0,914 *-0.158 0,481
At5g62720 integral membrane HPP family protein Unkliglassifikation 0,58 *0.033 0,734
At2g46180 intracellular protein Transport protein@QIS Transport 0,807 *0.071 0,382
At5g62360 invertase/pectin methylesterase inhibitor nklbare Klassifikation 0,229 0,79 0,806
At5g64620 invertase/pectin methylesterase inhibitor etdolismus 0,829 *.0.154 0,487
At5g62350 invertase/pectin methylesterase inhibitor nklare Klassifikation *0.282 0,769 0,703
At4g14716 iron-deficiency-responsive protein lonedhing 0,825 *0.149 0,635
At3g16190 isochorismatase hydrolase family protein etdolismus 0,753 0,172 0,567
At3g45300 isovaleryl-CoA-dehydrogenase (VD) Proabipau *0.041 1,035 -0,325
At1g32130 IWS1 C-terminus family protein Unklare Edifikation 0,722 *0.371 0,416
At3g59940 kelch repeat-containing F-box family pirote Unklare Klassifikation *0.179 1,051 *0.196
Atlg67480 kelch repeat-containing F-box family pirote Unklare Klassifikation 0,821 0,348 0,265
At1g26930 kelch repeat-containing F-box family pirote Unklare Klassifikation 0,729 0,354 0,371
At3g63220 kelch repeat-containing F-box family pirote Unklare Klassifikation 0,833 0,268 0,533
At1g80440 kelch repeat-containing F-box family pirote Unklare Klassifikation *-0.004 1,016 -0,713
At3g07720 kelch repeat-containing protein Unklaradslfikation 1,129 0,423 *0.4
At1g18370 kinesin motor family protein (NACK1) UnkéaKlassifikation 1,446 0,905 1,492
At2g43970 La domain-containing protein Nukleinsédundbing 0,92 *0.014 0,613
At5g66100 La domain-containing protein Unklare Kifisation 0,813 *0.08 0,577
At5g07130 laccase, putative / diphenol oxidase loimehing *0.701 *0.742 *0.54
At1g52920 lanthionine synthetase C-like family pirote Unklare Klassifikation ‘ -3 ‘5



Anhang

130

Anhang Tabelle 2:Fortsetzung

id Name Funktionelle Kategor 4h 1d 4d
Atlg72100 late embryogenesis abundant domain-cont. tressS -1,21 -1,09
At3g22500 late embryogenesis abundant protein (ECP31  Stress - -S
At2g41260 late embryogenesis abundant protein (M17) Unklare Klassifikation -0,87 / /
At1g52680 late embryogenesis abundant protein-cblate Stress - -1,271 ‘
At1g19790 lateral root primordium (LRP) protein Unid&Klassifikation -0,623 -0,722 -0,713
At5g64240 latex-abundant family protein (AMC3) Pra@ibau 0,963 0,373 0,634
At5g60320 lectin protein kinase family protein Sigreahsduktion 1,207 *0.055 0,974
Atlg79450 LEMS (ligand-effect modulator 3) protein nilare Klassifikation 0,736 *0.171 0,518
Atlg74200 leucine-rich repeat family protein Sigraisduktion -0,551 -0,773 -0,171
At5g45510 leucine-rich repeat family protein Abwettveort 0,987 *0.206 0,642
At3g24480 leucine-rich repeat family protein / exien Zellwandbestandteil 0,814 0,364 0,499
At3g22800 leucine-rich repeat family protein / exien Zellwandbestandteil 0,706 *0.146 0,541
At3g56100 leucine-rich repeat transmembrane protein Signaltransduktion -0,777 -0,823 -0,837
At2g19190 light-responsive receptor protein kinase ign&transduktion -0,893 -0,659 -0,898
At1g45201 lipase class 3 family protein Metabolismus ,71@ *0.081 *0.129
At1g06800 lipase class 3 family protein Metabolismus 0,841 0,081 0,437
At2g44300 lipid transfer protein-related Transport 7104 -0,267 0,778
At4g39730 lipid-associated family protein Stress 0,944 0,294 *0.491
At2g22170 lipid-associated family protein Unklareagsifikation 0,864 *0.095 0,926
At3g08930 LMBR1 integral membrane family protein Uinte Klassifikation 0,967 *0.165 0,5
At2g30340 LOB domain protein 13 Unklare Klassifiloati 0,732 0,249 0,434
At3g02550 LOB domain protein 41 Unklare Klassifiloati 0,806 *0.471 0,264
At5g64550 loricrin-related Unklare Klassifikation 0B *0.036 0,469
At5g52310 low-temperature-responsive protein 78 SStre *0.339 0,923 1,397
At1g09080 luminal binding protein 3 (BiP-3) Proteitting -0,257 -0,779 *-0.463
At3g01760 lysine and histidine specific Transporter ransport -0,891 / /
At1g14950 major latex protein-related Unklare Klflsation -0,565 -0,66 -0,783
At3g11780 MD-2-related lipid recognition domain Unid&Klassifikation 0,743 0,279 0,426
At3g44100 MD-2-related lipid recognition domain Unid&Klassifikation 0,975 0,258 0,491
At2g06520 membrane protein Unklare Klassifikation ®,92 0,46 0,718
At3g07080 membrane protein Unklare Klassifikation a5 *.0.029 1,053
At2g04190 meprin and TRAF homology domain Unklares&ifikation *0.354 -0,714 *-0.448
At5g43560 meprin and TRAF homology domain Unklares&ifikation 0,807 *0.147 0,485
At5g26300 meprin and TRAF homology domain Unklares&ifikation -0,476 -0,777 -0,358
At3g20870 metal Transporter family protein Transport 0,867 0,2 0,493
At3g08650 metal Transporter family protein Transport 0,77 *0.235 0,415
At3g09390 metallothionein protein lonenbindung *.0.025 *0.153 0,944
At3g15353 metallothionein protein, putative lonenbing 1,163 0,301 0,935
At4g21850 methionine sulfoxide reductase UnklaresKifikation 1,058 *0.028 0,578
At1g03090 methylcrotonyl-CoA carboxylase alphachain roténabbau *0.272 0,714 -0,395
At4g34030 methylcrotonyl-CoA carboxylase beta chain roténabbau 0,735 0,77 0,205
At5g43070 MFP1 attachment factor Unklare Klassifikati 0,834 *0.418 *0.715
At4g29480 mitochondrial ATP synthase Energie 0,874 0,224 0,456
At2g45030 mitochondrial elongation factor Translation 0,709 *0.045 0,281
At5g05990 mitochondrial glycoprotein family protein nklare Klassifikation 0,771 *-0.059 0,445
At2g42210 mitochondrial import inner membrane trans| Proteintransport 1,028 0,209 0,727
At4g26670 mitochondrial import inner membrane trans| Proteintransport 0,721 0,234 0,919
At5g56580 mitogen-activated protein kinase kinase gn&transduktion -0,854 -1,143 *.1.084
At4g10100 molybdenum cofactor synthesis protein Haoamowort 0,749 0,238 0,45
At1g21860 multi-copper oxidase type | family protein lonenbindung -0,662 -0,88 -0,738
At5g05090 myb family transcription factor Transkigpt -0,73 / *0.271
At2g47210 myb family transcription factor Transkigpt 0,739 0,241 0,511
At3g09600 myb family transcription factor Hormonaottv -0,544 *-0.105 -0,821
At3g10590 myb family transcription factor Transkigpt -0,571 -0,701 -0,513
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At1g18330 myb family transcription factor Transkiopt *0.531 *0.572 -0,728
At1g01060 myb family transcription factor Hormonaotiv *0.324 *0.561 -
At3g46640 myb family transcription factor Transkiopt *0.265 *0.079 1,124
At3g06490 myb family transcription factor (MYB108) okHmonantwort -0,631 -0,702 -0,61
At2g46830 myb-related transcription factor (CCA1) rionantwort / *0.189

At1g20400 myosin heavy chain-related Unklare Kfdssion 1,159 *0.157 *0.926
At3g25830 myrcene/ocimene synthase Biosynthese 0,849 .0630 *0.153
At3g25820 myrcene/ocimene synthase Biosynthese -0,528 -0.165 -0,988
At1g54000 myrosinase-associated protein Metabolismus ,8080 *0.057 0,601
At4g30440 NAD-dependent epimerase/dehydratase Métahs 0,786 *.0.147 0,489
At4g26965 NADH:ubiquinone oxidoreductase family Energ 0,895 *0.039 0,563
At3g03100 NADH:ubiquinone oxidoreductase family EtekenTransport 1,049 0,387 0,65
At3g18410 NADH-ubiquinone oxidoreductase-related tBtespiration 1,066 *0.197 0,768
At5g52840 NADH-ubiquinone oxidoreductase-related rBiee 0,774 0,18 0,457
At5g37940 NADP-dependent oxidoreductase Energie 0,783 *-0.065 *0.339
At3g51240 naringenin 3-dioxygenase Biosynthese 0,48 400 -0,967
Atlg77760 nitrate reductase 1 (NR1) Biosynthese *9.35 *0.035 0,719
At3g48450 nitrate-responsive NOI protein Unklare Kifisation 0,811 0,376 *0.555
At3g44300 nitrilase 2 (NIT2) Abwehrantwort *0.113 or *-0.069
At5g49940 nitrogen fixation NifU-like family protein Unklare Klassifikation 0,834 0,317 0,39
At3g63510 nitrogen regulation family protein Energie *0.443 *0.94 *0.382
At5g46590 no apical meristem (NAM) family protein ahiskription -0,735 -0,113 /
At3g10480 no apical meristem (NAM) family protein ahiskription 0,745 *0.121 0,615
At1g02250 no apical meristem (NAM) family protein ahiskription -0,691 -0,33 -0,8
At5g08790 no apical meristem (NAM) family protein ahskription 0,773 0,201 0,451
At3g43630 nodulin Unklare Klassifikation *.0.049 *.0.353 -0,712
At5g14120 nodulin family protein Unklare Klassifikarti *0.11 0,863 -0,579
At4g28040 nodulin MtN21 family protein Unklare Klé##sation *0.268 0,838 *0.053
At4g08290 nodulin MtN21 family protein Unklare Klé##sation -0,4 0,818 -0,769
At3g48740 nodulin MtN3 family protein Unklare Klafiisation -0,345 -0,402 0,739
At5g50790 nodulin MtN3 family protein Unklare Klafisation -0,458 -0,717 -0,506
At3g14770 nodulin MtN3 family protein Unklare Klafésation *0.032 0,835 -0,396
At2g03440 nodulin-related Unklare Klassifikation *04 0,319 1,046
At5g35076 non-LTR retrotransposon family (LINE) Ualke Klassifikation 0,718 *0.072 *0.743
At2g11240 non-LTR retrotransposon family (LINE) Ualke Klassifikation -0,377 *-0.049 -0,726
At3g63000 NPL4 family protein Unklare Klassifikation 187 0,336 0,534
At1g44130 nucellin protein Proteinabbau -0,676 -0,672 , 799
At5g09860 nuclear matrix protein-related Unklare Kifilsation 0,768 *-0.019 0,483
At5g47210 nuclear RNA-binding protein Nukleinsédureling 0,958 0,239 0,514
At3g07250 nuclear Transport factor 2 (NTF2) family uKieinsaurebindung 0,876 *-0.159 *0.287
At5g05210 nucleolar matrix protein-related Unklaraddifikation 0,769 *0.133 0,489
At2g20490 nucleolar RNA-binding Nop10p family Nukisiiurebindung 0,959 0,177 0,543
At3g18230 octicosapeptide/Phox/Bemlp (PB1) UnklaeesKifikation 1,062 *.0.097 0,744
At4g05150 octicosapeptide/Phox/Bem1p (PB1) UnklaeesKifikation 0,884 0,38 0,522
At5g64430 octicosapeptide/Phox/Bem1p (PB1) UnklaeesKifikation 0,776 *0.002 0,559
At1g21110 O-methyltransferase Metabolismus 0,899 0,373 51D
At2g48080 oxidoreductase, 20G-Fe(ll) oxygenase famil Metabolismus *0.02 -0,798 *0.158
At4g33910 oxidoreductase, 20G-Fe(ll) oxygenase famil Metabolismus 0,773 0,168 0,319
At3g12900 oxidoreductase, 20G-Fe(ll) oxygenase famil Metabolismus *0.001 / -1,003
At4g02940 oxidoreductase, 20G-Fe(ll) oxygenase famil Metabolismus 1,007 *0.18 0,54
At2g02710 PAC motif-containing protein Signaltraristion *0.26 0,816 -0,431
At4g35360 pantothenate kinase family protein Metabuls 0,742 0,114 0,256
At4g37060 patatin Metabolismus *0.369 -0,336 -0,747
At1g62910 pentatricopeptide (PPR) repeat-containing Unklare Klassifikation -0,702 / *0.512
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At4g34830 pentatricopeptide (PPR) repeat-containing nkldte Klassifikation -0,77 / /
At2g31400 pentatricopeptide (PPR) repeat-containing Unklare Klassifikation 0,888 *0.122 0,543
Atlg12470 Pep3/Vpsl8/deep orange family protein embindung 0,738 *0.045 0,456
At2g17120 peptidoglycan-binding LysM domain-protein Zellwandkatabolismus 0,741 0,236 0,326
At5g58390 peroxidase Stress -0,697 -0,768 *.0.83
Atlg49570 peroxidase Stress *0.006 *0.346 0,706
At1g05250 peroxidase Stress 1,018 *0.04 0,711
At1g05240 peroxidase Stress 0,916 *0.087 0,68
At3g32980 peroxidase 32 (PER32) Abwehrantwort 1,163 .08R 0,677
At3g21865 Peroxin6. Interacts with PEX4 Proteinbimgl 0,732 0,353 0,392
At3g52960 peroxiredoxin type 2 Antioxidative Wirkung , 794 *0.105 0,396
At1g65970 peroxiredoxin type 2 Antioxidative Wirkung ,804 *0.15 0,629
At3g28380 P-glycoprotein Energie -0,815 / /
At5g26210 PHD finger family protein contains Trangikion -0,611 -1,017 *1.075
At4g02860 phenazine biosynthesis PhzC/PhzF family osyBithese 0,81 *.0.054 0,483
At2g35150 phosphate-responsive 1 family protein Urkidassifikation 0,759 *0.299 0,366
At3g03520 phosphoesterase family protein Metabolssmu 0,828 *0.113 0,525
At2g06925 phospholipase A2 family protein Metabolism *0.188 *0.091 0,718
At2g38110 phospholipid/glycerol acyltransferase fami Metabolismus 0,848 *0.04 0,549
At1g80380 phosphoribulokinase/uridine kinase-related Photorespiration 0,578 0,837 -0,369
At4g38800 phosphorylase family protein Metabolismus ,990 *-0.095 0,758
At1g31330 photosystem | reaction center subunit 111 Photosynthese 0,568 0,726 0,511
At3g21055 photosystem Il 5 kD protein Photosynthese 830, *0.247 0,611
At2g30570 photosystem Il reaction center W Photdmse *0.242 0,755 0,52
At2g02120 plant defensin-fusion prot., put. (PDF2.1) Abwehrantwort 0,886 *-0.039 1,09
At1g48940 plastocyanin-like domain-containing pnotei ElektronenTransport -0,193 -0,787 -0,373
At5g07475 plastocyanin-like domain-containing pnotei ElektronenTransport 1,033 *-0.037 0,563
At2g29700 pleckstrin homology (PH) domain-containing Unklare Klassifikation 0,841 0,193 0,542
At1g61040 plus-3 domain-containing protein Unklatedsifikation 0,844 *0.185 0,587
At5g45880 pollen Ole e 1 allergen and extensin famil Unklare Klassifikation 1,568 0,65 1,567
Atlg10640 polygalacturonase, putative / pectinase abldtsmus 0,423 *0.374 0,702
At4g02890 polyubiquitin (UBQ14) Proteinmodifikation 061 0,265 0,863
At4g07390 PQ-loop repeat family protein / transmembr Unklare Klassifikation 0,747 *0.08 *0.35
At5g02040 prenylated rab acceptor (PRA1) family Unklglassifikation 0,869 *0.327 0,556
At2g38360 prenylated rab acceptor (PRA1) family Unklglassifikation 0,756 *0.005 0,581
At3g30775 proline oxidase Proteinabbau *0.124 0,263 39,8

At3g55740 proline Transporter 2 (ProT2)

At5g35190 proline-rich extensin-like family protein
At3g28550 proline-rich extensin-like family protein
At5g49080 proline-rich extensin-like family protein
At1g12810 proline-rich family protein

At2g27380 proline-rich family protein

At3g22070 proline-rich family protein

At5g11990 proline-rich family protein

At4g07670 protease-associated (PA) domain-containing
At2g38860 proteasel (pfpl)-like protein (YLS5)
At5g15610 proteasome family protein

At5g38650 proteasome maturation factor UMP1 family
At4g14270 Protein containing PAM2 motif

At5g55910 protein kinase

At2g23030 protein kinase

At5g28620 protein kinase C-related

At1g33770 protein kinase family protein

At4g38470 protein kinase family protein

Transport
Zellwandbestandteil
Zellwandbestandteil
Zellwandbestandteil

Signaltransdiok
Zellwandbestbeil
Unklare Klafisation
Zellwandbestbeil
Proteinabbau
UnidaKlassifikation
Proteinabbau
nkldre Klassifikation
Unklare Kddikation
Signaltransduktion
Signaltransduktion

Unklare Klasaifién

Signaltrarigibn

Metabolismus

30,7 *0.081 0,437
0,857 *0.476 *0.596

1511 0364 | 1,04
1236  *0.164 0,706
0,781  *0054 058
094 0237 | 1186
1,116  *0.114 0683
0839 0269 0681
s / /
074 0081 0597
®70 0172 0346
0926 ‘0131 0565
0692 0623 0842
0734  *0149  *0.147
0078  *018 0,969
068  *1127 [H,284
114  *0032 %0942
0946 0781  *0.153



Anhang 133
Anhang Tabelle 2:Fortsetzung

id Name Funktionelle Kategor 4h 1d 4d
At3g44610 protein kinase family protein Signaltrarigibn 0,786 *0.201 0,487
At4g23210 protein kinase family protein Signaltrarigibn - - -6
At3g51630 protein kinase family protein Signaltrarigibn 0,717 *0.012 0,613
At1g49270 protein kinase family protein Signaltrarigibn -0,523 -0,719 -0,398
At4g11470 protein kinase family protein Signaltrarigibn -0,78 -0,782 -0,701
At3g03930 protein kinase-related Unklare Klassifibat -0,712 -0,57 -0,807
At5g66080 protein phosphatase 2C family protein Sigansduktion 1,197 0,452 *0.943
At2g05580 pseudogene Unbekanntes Protein 0,789 / /
At4g08995 pseudogene Unklare Klassifikation 0,843 0,319 0,693
At5g49350 pseudogene Unklare Klassifikation 0,938 *0.116 0,45
At5g28664 pseudogene Unbekanntes Protein -0,763 -0,73 -0,479
At2g46670 pseudo-response regulator Unklare Klasgifik *0.296 0,42 -1,203
At5g02810 pseudo-response regulator 7 (APRR7) Triptskr -0,41 0,886 -0,293
At2g46790 pseudo-response regulator 9 (APRR9) Triptika *0.643 *0.537 -0,995
Atlg75470 purine permease-related Transport -1,005/ 0941, -1,028
At2g16430 purple acid phosphatase (PAP10) Unklaasdffikation -0,856 -0,572 -0,512
At2g16430 purple acid phosphatase (PAP10) Unklaasdffikation 0,786 *0.041 *0.513
At2g32770 purple acid phosphatase (PAP13) Unklaredffization 0,956 *-0.001 *0.688
At4g13258 putative MuDR-like transposon protein Un&lKlassifikation -0,638 -0,605 -0,758
At3g44190 pyridine nucleotide-disulphide oxidoredset ElektronenTransport 0,74 *0.32 0,49
At5g54960 pyruvate decarboxylase Metabolismus *0.095 39D, 0,746
At2g30710 RabGAP/TBC domain-containing protein UnklKtassifikation 1 *0.064 0,551
At4g35950 Rac-like GTP-binding protein (ARAC6) Sigrensduktion -1,025 -0,942 -0,914
At1g60230 radical SAM domain-containing protein dohindung 1,021 *0.188 0,892
At5g58590 Ran binding protein 1 homolog - like Traorsp 0,816 0,301 0,438
At4g14020 rapid alkalinization factor (RALF) family nldlare Klassifikation 0,735 0,339 0,451
At4g14010 rapid alkalinization factor (RALF) family Signaltransduktion 0,857 *0.153 0,592
At5g20010 Ras-related GTP-binding nuclear protein n&igansduktion 0,724 0,246 0,469
At5g20020 Ras-related GTP-binding nuclear protein n&igansduktion 0,833 0,393 0,489
At5g59150 Ras-related GTP-binding protein Signaltlaksion -0,906 -0,798 -0,867
At1g19880 regulator of chromosome condensation Ualddassifikation 0,719 *0.037 *0.425
At2g46170 reticulon family protein (RTNLB5) Unklarddssifikation 0,843 *0.05 0,593
At3g58460 rhomboid family protein Unklare Klassiftion *0.172 -0,72 *0.178
At2g01720 ribophorin | family protein Metabolismus (o]: 8 *0.16 0,812
At2g42710 ribosomal protein L1 family protein Protaimsynthese 0,776 *0.036 0,534
At5g47190 ribosomal protein L19 family protein PinkBosynthese 0,731 0,243 0,433
At4g39880 ribosomal protein L23 family protein PinkBosynthese 0,804 0,192 0,407
At2g24090 ribosomal protein L35 family protein PinkBosynthese 0,845 0,296 0,612
At1g56045 ribosomal protein L41 family protein PinkBosynthese 0,791 0,323 *0.683
At5g06360 ribosomal protein S8e family protein Prav@synthese 1,013 0,146 0,583
At1g67090 rib. bisphosphate carboxylase small chain Photosynthese 1,007 0,313 0,999
At5g38430 rib. bisphosphate carboxylase small chBin Photosynthese 0,863 *.0.275 0,668
At5g38410 rib. bisphosphate carboxylase small cBBin Photosynthese 0,846 *0.2 0,602
Atlg47530 ripening-responsive protein Transport 0,723 0.034 *0.101
At5g22100 RNA cyclase family protein Unklare Kladsiftion -1,028 -0,616 -0,729
At2g39240 RNA polym. | specific transcr. init. facto Transkription -0,727 -0,612 -0,616
At2g34750 RNA polym. | specific transcr. init. facto Transkription 0,705 *-0.007 0,385
At4g32720 RNA recognition motif (RRM) Nukleinsduretiimg 0,762 0,161 *0.384
Atlg73490 RNA recognition motif (RRM) Nukleinsduretiimg 0,745 *0.099 0,482
At3g12640 RNA recognition motif (RRM) Nukleinsauretiimg 0,713 *0.025 0,528
At5g32450 RNA recognition motif (RRM) Nukleinsauretiimg 0,746 0,376 0,412
At5g54900 RNA-binding protein 45 (RBP45) Nukleinséinelung 0,711 0,305 *0.226
At1g51730 RWD domain-containing protein Unklare Ksifikation 0,788 *0.042 0,511
At2g43650 Sas10/U3 ribonucleoprotein (Utp) Unklatadsifikation 0,751 0,171 0,348
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At3g55460 SC35-like splicing factor Nukleinsaurebindu 0,702 0,332 0,546
At2g45160 scarecrow transcription factor familytpio Transkription 1,583 *0.091 *0.794
At4g00150 scarecrow-like transcription factor 6 Talanption -0,248 -0,864 *0.271
At2g04940 scramblase-related Unklare Klassifikation 720 0,182 0,504
At3g46450 SEC14 cytosolic factor family protein Tspart 0,854 *0.18 0,461
At2g27460 sec23/sec24 Transport family protein Tparts 0,759 *-0.056 0,523
Atlg05720 selenoprotein family protein Unklare Kifilsation 0,848 *0.188 0,425
At4g35770 senescence-associated protein (SEN1) sStres *0.425 *1.221 -1,158
At5g65040 senescence-associated protein-related aldnKlassifikation 0,871 *0.008 0,735
At1g78290 serine/threonine protein kinase Signalttakson *-0.082 0,866 -0,534
At1g04050 SET domain-containing protein lonenbindung 0,792 *-0.084 *0.65
Atlg73100 SET domain-containing protein (SUVH3) Unkl&lassifikation 0,724 0,337 0,409
At3g45290 seven transmembrane MLO family protein walrantwort -0,272 0,618 -1,248
At2g07360 SH3 domain-containing protein Unklare Kifilsation 0,808 0,166 0,431
At4g18060 SH3 domain-containing protein 3 (SH3P3) ldrkKlassifikation 0,797 *0.055 0,449
At5g20710 similar to beta-galactosidase Metabolismus 0,87 *0.429 *0.635
At1g68080 similar to leprecan Metabolismus -0,702 / /
Atlg45214 similar to putative lectin Unklare Kladsition 0,865 *0.181 0,36
At1g06460 small heat shock family protein / hsp20 rest *-0.005 *0.54 1,243
At2g35384 snoRNA rRNA Modifikation 0,719 *0.326 *0.229
At5g47560 sodium/dicarboxylate coTransporter Trartspor 0,232 0,779 *0.257
At2g37970 SOUL heme-binding family protein Unklaressifikation 0,809 0,456 *0.13
At5g63160 speckle-type POZ protein-related Transiatpt *0.05 *0.038 -0,924
At3g48360 speckle-type POZ protein-related Transiatpt *0.08 0,426 -1,047
At5g21010 speckle-type POZ protein-related Protehiony 0,722 0,209 0,408
At3g23325 splicing factor mMRNA Prozessierung 0,89 *0.185 0,551
At2g37340 splicing factor RSZ33 (RSZ33) Nukleinsé@imdung 0,789 0,195 0,529
At1g33290 sporulation protein-related isoform ATRd@ing 0,744 *0.032 0,458
Atlg10760 starch excess protein (SEX1) Unklare Kiiksgion -1,012 -0,674 -0,817
At3g46970 starch phosphorylase Metabolismus *0 *0.283 261,
At5g48680  sterile alpha motif (SAM) domain-contamin Unklare Klassifikation -0,989 -0,544 -0,59
At2g29390 sterol 4-alpha-methyl-oxidase 1 (SMO1) sBidhese -0,861 -0,96 -1,008
At2g21970 stress enhanced protein 2 (SEP2) Photesant 0,903 *0.181 *0.207
At5g15970 stress-responsive protein (KIN2) Stress *0.114 0,852 0,49
At1g32960 subtilase family protein Proteinabbau -6,79 *0.332 -0,597
At4g04750 sugar Transporter family protein Transport *0.174 -0,765 *0.171
At2g28190 superoxide dismutase [Cu-Zn] Detoxifikation 0,731 *0.01 0,414
At3g03590 SWIB complex BAF60b domain-containing Unkl&lassifikation 0,819 *0.078 0,612
At1g51160 synbindin Transport 0,849 0,239 0,471
At5g67480 TAZ zinc finger family protein Transkripti / -0,716 -0,351
At4g29000 tesmin/TSO1-like CXC domain-containing fAglaription -0,501 -0,753 *.0.593
At2g29630 thiamine biosynthesis family protein Biahese *0.012 *0.115 0,752
At5g54770 thiazole biosynthetic enzyme Biosynthese .086 0,843 0,901
At3g04520 threonine aldolase family protein Metadrolis 0,773 0,205 *0.15
At3g55005 tonneau 1b (TON1b) Unklare Klassifikation 85y *0.082 0,498
At3g20810 transcription factor jumoniji (jmjC) Tramgkion 0,801 -1,085 1,088
At1g09950 transcription factor-related Transkription ,044 *0.061 0,655
At2g46020 transcription regulatory protein SNF2 Bhaiption 1,147 0,372 0,792
At3g53310 transcriptional factor B3 family protein rahskription 0,749 0,406 *0.453
At3g26740 transcripts are differentially regulated nklare Klassifikation *-0.008 0,791 0,795
At3g33530 transducin family / WD-40 repeat familpipr Nukleinséurebindung 0,705 *0.213 *0.508
At5g14050 transducin family / WD-40 repeat familpipr Nukleinséurebindung 0,778 *0.076 0,467
At5g45760 transducin family / WD-40 repeat familpipr Nukleinséurebindung 0,821 0,517 0,517
At4g07410 transducin family / WD-40 repeat familpipr Nukleinséurebindung 0,971 *0.107 0,607
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At5g23940 transferase family protein Metabolismus 232, -1,187 -1,046
Atlg66070 Translation initiation factor-related Tshation 0,704 *-0.055 0,436
At4g21790 transmembrane protein-related (TOM1) fbiedung 0,83 0,233 0,476
Atlg70290 trehalose-6-phosphate synthase Biosynthese -0.067 0,872 -0,504
At1g50010 tubulin alpha-2/alpha-4 chain (TUA2) Zeliwhestandteil 1,077 *0.061 0,778
At5g62690 tubulin beta-2/beta-3 chain (TUB2) Sigraaisduktion 1,013 *-0.026 0,759
At1g20960 U5 small nuclear ribonucleoprotein helicas Nukleinsdurebindung -0,815 -0,848 *0.965
At1g53950 ubiquitin family protein Proteinmodifikati -0,394 -0,784 -0,544
At2g35635  ubiquitin family protein Proteinmodifikati 0,738 0,324 0,49
At1g19270 ubiquitin interaction motif-containing pem lonenbindung 0,75 *0.125 0,499
At2g32300 uclacyanin | ElektronenTransport 0,986 *0.06 *0.875
At5g17050 UDP-glucoronosyl/lUDP-glucosyl transferase Metabolismus 0,735 -0,412 *0.163
At2g16890 UDP-glucoronosyl/lUDP-glucosyl transferase Metabolismus 0,796 *0.3 *0.209
At1g73880 UDP-glucoronosyl/lUDP-glucosyl transferase Metabolismus 0,708 *0.071 0,636
At1g64440 UDP-glucose 4-epimerase Zellwandbiosynthese -1,236 -1,215

At3g21560 UDP-glucosyltransferase Metabolismus 0,704 ,390 0,317
At3g01520 universal stress protein (USP) family girot Stress 0,728 *0.143 0,642
At1g68300 universal stress protein (USP) family girot Stress 0,726 0,419 0,384
At1g11360 universal stress protein (USP) family girot Stress 0,778 0,422 0,479
At2g05170 vacuolar protein sorting 11 family protein Transport 0,713 0,331 0,454
At3g11530 vacuolar protein sorting 55 family protein Transport 0,7 0,334 0,436
At5g54110 vesicle-associated membrane family protein Unklare Klassifikation 0,865 0,252 0,483
At4g00170 vesicle-associated membrane family protein Unklare Klassifikation 0,788 0,156 0,494
At4g05060 vesicle-associated membrane family protein Unklare Klassifikation 0,781 0,277 0,552
At2g23830 vesicle-associated membrane protein Unkassifikation -0,914 -0,395 *0.811
At5g57320 villin, putative similar to villin 2 (VLNR Unklare Klassifikation -0,784 / /
At3g22160 VQ motif-containing protein Unbekanntestin 0,728 0,319 0,422
At1g21230 wall-associated kinase Signaltransduktion ,808 / /
At1g21210 wall-associated kinase 4 Zellwachstum -0,763 -0,563 -0,799
Atlg64610 WD-40 repeat family protein Signaltranstitork -0,905 / /
At5g51980 WD-40 repeat family protein Nukleinséurehbing -1,229 *-0.502 -1,063
At4g30840 WD-40 repeat family protein Unklare Kldigsition 0,703 *.0.023 0,523
At4g10270 wound-responsive family protein Stress 0,888 *0.399 0,527
At3g10985 wound-responsive protein-related Stress 0,822 0,426 0,383
At5g57540 xyloglucan:xyloglucosyl transferase Metémls 0,904 *0.017 0,415
At3g07430 YGGT family protein Unklare Klassifikation 0,773 *0.059 0,647
At1g06040 zinc finger (B-box type) family protein arrskription *0.062 0,86 -0,469
At5g57660  zinc finger (B-box type) family protein arrskription *0.4 0,942 -0,519
At4g27310 zinc finger (B-box type) family protein arrskription *0.3 1,395 -1,023
At1g28050 zinc finger (B-box type) family protein arrskription 0,762 0,186 0,897
At2g31380 zinc finger (B-box type) family protein arrskription -0,281 0,677 -0,873
At4g38960  zinc finger (B-box type) family protein arrskription -0,33 *0.163 -0,762
At1g55110 zinc finger (C2H2 type) family protein Tskription -0,943 -1 *1.202
At2g01650  zinc finger (C2H2 type) family protein Neinsaurebindung 0,799 0,384 0,4
At3g02790  zinc finger (C2H2 type) family protein Tskription 1,112 0,341 0,594
At5g58787  zinc finger (C3HC4-type RING finger) peiot Proteinbindung -0,396 -0,839 *0.116
At4g38140 zinc finger (C3HC4-type RING finger) priote Proteinbindung *0.861 *0.269 *0.375
At5g08750  zinc finger (C3HC4-type RING finger) priote Proteinbindung 0,929 *0.47 *0.856
At1g63170 zinc finger (C3HC4-type RING finger) priote Proteinbindung 0,742 *0.199 0,562
At1g72220 zinc finger (C3HC4-type RING finger) priote Proteinbindung 1,026 *0.179 0,775
At3g46620  zinc finger (C3HC4-type RING finger) priote Proteinbindung 0,756 0,168 0,293
At1g18660 zinc finger (C3HC4-type RING finger) priote Proteinabbau -1,161 -1,17 7
At2g35330 zinc finger (C3HC4-type RING finger) priote Unklare Klassifikation 0,707 *0.139 0,461
At4g25230 zinc finger (C3HC4-type RING finger) priote Proteinbindung 0,717 *0.204 0,389
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id Name Funktionelle Kategor 4h 1d 4d
At3g18773  zinc finger (C3HC4-type RING finger) priote Proteinbindung -0,201 0,753 -0,412
At1g19310 zinc finger (C3HC4-type RING finger) priote Proteinbindung 0,7 0,388 0,471
At3g12130 zinc finger (CCCH type) family protein Tshniption 0,906 *0.205 0,483
At3g02830 zinc finger (CCCH-type) family protein Nainsaurebindung -0,737 -0,769 -0,808
At3g51120 zinc finger (CCCH-type) family protein Tekription 0,722 *.0.028 0,528
At1g21570 zinc finger (CCCH-type) family protein Nainsaurebindung *0.43 *0.021 1,451
At2g19810 zinc finger (CCCH-type) family protein Tekription -0,413 0,232 -0,819
At2g25900 zinc finger (CCCH-type) family protein Tekription *0.235 0,701 -0,565
At3g48760  zinc finger (DHHC type) family protein Umke Klassifikation -0,67 -0,701 -0,694
At4g15080 zinc finger (DHHC type) family protein Umke Klassifikation 0,875 *0.025 0,611
At1g20110 zinc finger (FYVE type) family protein lenbindung 0,948 0,183 0,541
At5g58470 zinc finger (Ran-binding) family protein Neinséurebindung 0,91 0,329 0,582
At1g49920 zinc finger protein-related lonenbindung 928 *0.124 *0.903
At3g53500  zinc knuckle (CCHC-type) family protein Reinséurebindung 1,045 0,261 0,744
At5g59520 zinc Transporter (ZIP2) Transport 0,763 ey 0,506

* Genexpression ist nicht signifikant
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Anhang Tabelle 3:Héaufig vorkommende Genfamilien nach HHL-BehandlimBlattern

id Name Familie 4h 1d 4d
At3g46040  40S ribosomale protein S15A Ribosomalécive 0,413 0,743 0,421
At5g18380  40S ribosomale proteine S16 Ribosomaleihmo 0,6 0,465 0,766
At5g45775 60S ribosomale proteine L11 Ribosomadécitre 0,721 / 0,729
At4g37450  arabinogalactan-protein (AGP18) Arabinagtn Proteine *0,81€ *0,45 *0,185
At5g40730  arabinogalactan-protein (AGP24) Arabinogala Proteine 0,882 *0,063 *0,351
At2g14890  arabinogalactan-protein (AGP9) Arabinogala®roteine 0,352 0,713 0,231
At4g16980  arabinogalactan-protein family Arabinogtda Proteine 0,683 0,725 0,709
At2g18010  auxin-responsive protein Auxin gesteuertteine -0,27 -0,74 -0,54
At3g25290  auxin-responsive protein Auxin gesteulrateine 1,119 0,328 0,972
At5g18010  auxin-responsive protein Auxin gesteulrtgeine 0,647 0,964 0,555
At4g12980  auxin-responsive protein Auxin gesteuertteine 0,794 0,516 0,838
At5g43700  auxin-responsive protein Auxin gesteulertteine 0,446 0,771 0,104
At5g18030  auxin-responsive protein Auxin gesteulrtteine *0,467 0,981 0,26
At5g18080  auxin-responsive protein Auxin gesteulerateine *0,098 0,948 0,329
At4g34760  auxin-responsive protein Auxin gesteulertteine -0,29 -0,73 *0,579
At2g21210  auxin-responsive protein Auxin gesteuertteine 0,323 1,028 *0,104
At3g27690  chlorophyll A-B binding protein PhotosystéChlorophyll Proteine *0,116 0,7 *0,775
At2g47450  chloroplast signal recognition particle ofelsystem / Chlorophyll Proteine 0,471 0,766 0,576
At5g39210  chloroplastic NAD(P)H dehydrogenase Plystesn / Chlorophyll Proteine 0,543 0,701 0,406
At2g34930  disease resistance family protein Krarikresistenz Proteine -0,4 -1,09 -0,6
At4g16880  disease resistance protein Krankheitseegiftroteine 0,443 0,936 0,706
At3g46710  disease resistance protein (CC-NBS-LRBsEla Krankheitsresistenz Proteine 0,642 0,793 0,774
At1g61100 disease resistance protein (TIR class) Kreitsresistenz Proteine -0,37 -0,68 -0,98
At4g14370  disease resistance protein (TIR-NBS-LRRS)I Krankheitsresistenz Proteine 0,385 0,798 0,604
At1g56510  disease resistance protein (TIR-NBS-LRRS)I Krankheitsresistenz Proteine *0,25E -0,9 -0,83
At1g56520 disease resistance protein (TIR-NBS-LRRS)I Krankheitsresistenz Proteine / -0,8 /
At4g19520  disease resistance protein (TIR-NBS-LRRS)I Krankheitsresistenz Proteine *0,28E -0,81 *0,532
At1g63750  disease resistance protein (TIR-NBS-LRRS)I Krankheitsresistenz Proteine -0,4 -0,97 *0,029
At1g69530 EXP1 expansin, putative (EXP1) Expansiniefisine 0,673 0,894 0,491
At1g20190 EXP11 expansin, putative (EXP11) ExparfiSixtensine 0,618 1,154 0,296
At2g40610  EXP8 expansin, putative (EXP8) Expansinefisine *0,233 0,917 *0,318
At5g02260  expansin, putative (EXP9) Expansine/Extens *0,509 0,763 0,731
At3g45970  EXPL1 expansin family protein ExpansingéBgine -0,23 -0,86 -1,14
At4g38400 EXPL2 expansin family protein ExpansingéBgine -0,56 -1,2 -1,07
At3g45960  EXPL3 expansin family protein Expansineédagine -0,48 ‘ -1
At2g34680  from auxin treated root culture Auxin gastge Proteine 0,834 *0,226 0,519
At2g26620  glycoside hydrolase family 28 protein GhydgGlycosid-Hydrol.und -Transf. 0,764 / 0,822
At5g49215  glycoside hydrolase family 28 protein GhydgGlycosid-Hydrol.und -Transf. 1,016 0,361 0,811
At3g15720  glycoside hydrolase family 28 protein @lyy-/Glycosid-Hydrol.und -Transf. *0,18E -0,79 -0,25
At3g61490  glycoside hydrolase family 28 protein @lyy-/Glycosid-Hydrol.und -Transf. 0,307 0,758 0,362
At4g27820  glycosyl hydrolase family 1 Glycosyl-/Glyid-Hydrol.und -Transf. *0,171 0,764 0,368
At1g51490  glycosyl hydrolase family 1 Glycosyl-/Glyid-Hydrol.und -Transf. 0,414 1,058 0,76
At2g44460  glycosyl hydrolase family 1 Glycosyl-/Gbgid-Hydrol.und -Transf. -0,49 / -0,76
At1g64760  glycosyl hydrolase family 17 Glycosyl-/Ghgid-Hydrol.und -Transf. 0,735 *0,246 *0,381
At3g46570  glycosyl hydrolase family 17 protein Glggh/Glycosid-Hydrol.und -Transf. *0,339 0,78 0,689
At3g57270  glycosyl hydrolase family 17 protein Glggb/Glycosid-Hydrol.und -Transf. 0,712 11 0,819
At5g67540  glycosyl hydrolase family 43 protein Glggb/Glycosid-Hydrol.und -Transf. 0,75 0,152 0,535
At2g44540  glycosyl hydrolase family 9 protein Glyce&glycosid-Hydrol.und -Transf. 0,678 *.0,051 0,776
At1g19940  glycosyl hydrolase family 9 protein GlygleiSlycosid-Hydrol.und -Transf. 0,852 0,255 0,938
At5g67230  glycosyl transferase family 43 protein ¢alyyl-/Glycosid-Hydrol.und -Transf. -0,56 *0,111 -0,7
At1g02720  glycosyl transferase family 8 protein @lyy-/Glycosid-Hydrol.und -Transf. -0,62 *0,462 -0,77
At4g11430  hydroxyproline-rich glycoprotein familygiein Expansine/Extensine *0,058 1,104 *0,377
At1g51760 I1AA-amino acid hydrolase 3 Auxin gesteaéttoteine -0,31 *.0,452 -1,01
At1g51780 I1AA-amino acid hydrolase 5 Auxin gesteuéneteine -0,44 *0,353 -0,74

At1g44350

IAA-amino acid hydrolase 6

Auxin gesteu@hteteine

/

*1,377
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id Name Familie 4h 1d 4d
At1g62440  leucine-rich repeat family protein Expas#ixtensine *0,141 0,988 0,732
At39g24480  leucine-rich repeat family protein Expap#Extensine 0,868 0,752 1,103
At5g15780  pollen Ole e 1 allergen and extensin fapribtein Expansine/Extensine *0,284 1,06 *0,301
At1g76930  proline-rich extensin-like family protein xfansine/Extensine *0,672 0,717 0,773
At4g08380  proline-rich extensin-like family protein xfansine/Extensine *0,248 1,084 *0,791
At2g24980  proline-rich extensin-like family protein xf@ansine/Extensine *0,044 0,894 *0,559
At5g06640  proline-rich extensin-like family protein xfansine/Extensine *0,01¢ 1,062 *0,606
At4g08400  proline-rich extensin-like family protein xfansine/Extensine *0,342 0,86 *0,598
At3g54590  proline-rich extensin-like family protein xfansine/Extensine *0,07¢8 0,862 *0,57
At4g08410  proline-rich extensin-like family protein xfEansine/Extensine *0,029 0,734 *0,574
At1g26240  proline-rich extensin-like family protein xfansine/Extensine *0,01 0,943 *0,512
At1g23720  proline-rich extensin-like family protein xfEansine/Extensine *0,011 1,075 *0,567
At3g54580  proline-rich extensin-like family protein xf@ansine/Extensine *-0,097 0,899 *0,471
At5g06630  proline-rich extensin-like family protein xfansine/Extensine *0,121 0,862 *0,501
At2g27380  proline-rich family protein Expansine/Ehdne 0,585 1,151 0,919
At3g20850  proline-rich family protein Expansine/Ehdne *0,254 0,54 0,737
At4g38770  proline-rich family protein (PRP4) ExparegExtensine *0,349 0,919 *0,64
At1g12100 protease inh./seed st./lipid transfergancfl_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) 0,618 / 0,724
At3g22120  protease inh./seed st./lipid transfergancfl_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) 0,498 0,842 582
At5g48490  protease inh./seed st./lipid transfergana_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) 0,65 0,745 57
At5g07230  protease inh./seed st./lipid transfergana_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) *0,495 0,761 982
At1g62510  protease inh./seed st./lipid transfergancfl_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) 0,819 0,748 618
At4g12520  protease inh./seed st./lipid transfergancfl_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) *0,202 0,735 ,586
At5g54740  protease inh./seed st./lipid transfergana_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) -0,44 -1,22 0,207
At1g56045  ribosomal protein L41 family protein Ribogle Proteine 0,599 0,378 0,798
At5967480  TAZ zinc finger family protein Zinkfing&roteine *0,184 -0,96 -0,75
At4g04110  Toll-Interleukin-Resistance (TIR) protein Krankheitsresistenz Proteine 0,872 0,202 0,69
Atlg73870  zinc finger (B-box type) family protein kiinger Proteine *0,362 1,005 0,615
At2g21320  zinc finger (B-box type) family protein kiinger Proteine *0,155 0,722 *0,469
At4g27310  zinc finger (B-box type) family protein nkifinger Proteine 0,492 0,828 0,733
At2g31380  zinc finger (B-box type) family protein rkifinger Proteine *0,246 0,834 *0,191
At4g35700  zinc finger (C2H2 type) family protein Kfimger Proteine -0,7 / -0,82
At5g60470  zinc finger (C2H2 type) family protein Kfmger Proteine -0,18 -0,73 -0,37
At5g04240  zinc finger (C2H2 type) family protein Kfmger Proteine 0,798 *0,137 0,354
At1g27730  zinc finger (C2H2 type) family protein Kfmger Proteine 0,301 *1,206 0,871
At1g63170  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Zimder Proteine 0,7 0,279 0,588
At1g72220  zinc finger (C3HCA4-type RING finger) Zimder Proteine 0,716 0,806 0,745
At2g37950  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Zimder Proteine 0,752 0,279 0,528
At5g08750  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Zimder Proteine 0,593 0,542 0,766
At5g47610  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Zimder Proteine 0,709 0,802 0,837
At3g25030  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Zimder Proteine 0,788 *0,125 0,858
At1g33480  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Zimder Proteine 0,731 *0,148 0,389
At5g01520  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Zimder Proteine *0,301 0,792 *0,604
At4938140  zinc finger (C3HC4-type RING finger) Zimder Proteine *0,405 0,862 *0,714
At3g51950  zinc finger (CCCH-type) family protein Ziimger Proteine 0,317 0,867 *0,087
At4g29190  zinc finger (CCCH-type) family protein Zfimger Proteine *0,266 0,921 *0,206
At1g21570  zinc finger (CCCH-type) family protein Zfimger Proteine 0,813 0,73 *0,018
At5926930  zinc finger (GATA type) family protein Afinger Proteine 0,849 / 0,706
At3g54810  zinc finger (GATA type) family protein Zfinger Proteine *0,777 - -1,05
At5g50450  zinc finger (MYND type) family protein Zifinger Proteine 0,773 *0,114 0,559
At1g75240  zinc finger homeobox family protein Ziimfer Proteine 0,391 1,016 0,764
At3g02380  zinc finger protein CONSTANS-LIKE 2 Zink{jer Proteine *0,02€ 1,51 *0,359
At5g54630  zinc finger protein-related Zinkfinger ®iioe 0,477 0,801 0,6
At3g47500  zinc finger, Dof-type zinc finger ZinkfiegProteine *0,322 1,209 0,743
At5g62430  zinc finger, Dof-type zinc finger ZinkfiagProteine *-0,02¢ 0,731 *0,084

* Genexpression ist nicht signifikant
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Anhang Tabelle 4:Haufig vorkommende Genfamilien nach HHL-Behandlim@vurzeln

id Name Familie 4h 1d 4d
At5924490 30S ribosomal protein Ribosomale Proteine *0,297 0,777 *0,152
At5g30510 30S ribosomal protein S1 Ribosomale Pretein 0,77 *0,125 0,351
At3g46040 40S ribosomal protein S15A (RPS15aD) Ritmade Proteine 0,754 0,425 0,43
At4g09800 40S ribosomal protein S18 (RPS18C) Ribosmteine 0,775 0,356 0,462
At5g62300 40S ribosomal protein S20 (RPS20C) Ribaderroteine 0,759 0,365 0,431
At4g34555  40S ribosomal protein S25, putative RibaderRroteine 0,716 *0,121 *0,453
At2g31610 40S ribosomal protein S3 (RPS3A) RibosorRadteine 0,799 *0,078 0,402
At5g35530 40S ribosomal protein S3 (RPS3C) RiboserRabteine -0,54 -0,94 -0,54
At3g27830 50S ribosomal protein L12-1 Ribosomale étnet 0,828 0,216 0,57
At39g27850 50S ribosomal protein L12-3 Ribosomale dtet 0,801 *0,11 0,537
Atlg01100 60S acidic ribosomal protein P1 RibosorRat#eine 0,755 0,439 0,614
At4g00810 60S acidic ribosomal protein P1 RibosorRat#eine 0,796 0,214 0,383
At2g27710 60S acidic ribosomal protein P2 RibosorRateeine 0,956 0,322 0,351
At5g57290 60S acidic ribosomal protein P3 RibosorRatgeine 0,99 0,723 0,882
At5g45775 60S ribosomal protein L11 (RPL11D) Riboslenfroteine 0,703 0,17 0,515
At1g09590 60S ribosomal protein L21 (RPL21A) RiboaterProteine 0,739 *0,126 *0,317
At1g77940 60S ribosomal protein L30 (RPL30B) RiboatmProteine 0,893 0,297 0,557
At1g41880 60S ribosomal protein L35a (RPL35aB) Ribasle Proteine 0,792 0,198 *0,29
At2925210 60S ribosomal protein L39 Ribosomale fmete 0,751 0,311 0,323
At3g25520 60S ribosomal protein L5 Ribosomale Pnetei 0,801 0,205 0,533
At1g18540 60S ribosomal protein L6 (RPL6A) Ribosaeratoteine 0,721 *0,17 0,307
At1g74060 60S ribosomal protein L6 (RPL6B) Ribos@Rloteine 0,775 0,214 0,509
At5g20960 AAO1 mRNA for aldehyde oxidase Auxin gesteuerte Proteine -1,22 8 -1,28
At4g09030 arabinogalactan-protein (AGP10) Arabinagn Proteine 0,814 *-0,087 0,643
At3g13520 arabinogalactan-protein (AGP12) Arabinagen Proteine *0,473 0,285 0,709
At4926320 arabinogalactan-protein (AGP13) Arabinogala Proteine 0,938 *0,035 0,501
At5g56540 arabinogalactan-protein (AGP14) Arabinagen Proteine 1,087 *0,217 0,696
At2g46330 arabinogalactan-protein (AGP16) Arabinogala Proteine 1,149 *0,001 0,719
At2g22470 arabinogalactan-protein (AGP2) Arabinodala Proteine 0,805 0,198 0,548
At1g55330 arabinogalactan-protein (AGP21) Arabinogala Proteine 0,934 *0,089 0,499
At4g40090 arabinogalactan-protein (AGP3) Arabinag&in Proteine 1,027 *0,035 0,761
At5g10430 arabinogalactan-protein (AGP4) Arabinodala Proteine 0,892 0,161 0,652
At5g65390 arabinogalactan-protein (AGP7) Arabinogala®roteine 0,979 *0,177 0,821
At4g16980 arabinogalactan-protein family Arabinogtda Proteine 0,939 *0,277 *.0,014
At2g17500 auxin efflux carrier family protein Auxgesteuerte Proteine 0,775 *0,141 0,435
Atlg71090 auxin efflux carrier family protein Auxgesteuerte Proteine -0,74 -1,04 *1,027
At1g34310 auxin response factor 1, putative Auxirigesrte Proteine -1,16 / /
At5g19140 auxin/aluminum-responsive protein Auxinteeasrte Proteine *0,127 0,782 0,25
At3g25290 auxin-responsive family protein Auxin gesgrte Proteine 0,874 *0,109 0,556
At4g17280 auxin-responsive family protein Auxin gesgrte Proteine 0,803 *0,151 *0,368
At4g34770 auxin-responsive family protein Auxin gesrte Proteine 0,858 *.0,237 *0,741
At1g16510 auxin-responsive family protein Auxin gesgrte Proteine 0,814 0,18 *0,271
At2g23170 auxin-responsive GH3 family protein Auggesteuerte Proteine 0,893 *0,291 *0,03
At49g12980 auxin-responsive protein Auxin gesteuertieethe 0,765 *0,285 0,54
Atlg72430 auxin-responsive protein-related Auxinegesrte Proteine 0,77 *0,08 0,528
At1g12240 beta-fructosidase (BFRUCT4) Glycosyl-/@hid-Hydrol.und -Transf. 0,745 *0,216 *0,193
Atlg44446 chlorophyll a oxygenase (CAO) Photosyst&hlbrophyll Proteine *0,113 0,728 -0,27
At4914690 chlorophyll A-B binding family protein Ptosystem / Chlorophyll Proteine 1,09 -0,6 *0,171
At3g22840 chlorophyll A-B binding family protein Ptasystem / Chlorophyll Proteine 0,756 *0,054  *0,109
At1g15820 chlorophyll A-B binding protein Photosysté@hlorophyll Proteine *0,206 0,938 0,462
At3g08940 chlorophyll A-B binding protein (LHCB4.2) Photosystem / Chlorophyll Proteine -0,45 0,705 *0,185
At3g54890 chlorophyll A-B binding protein / LHCI ted Photosystem / Chlorophyll Proteine 0,281 0,832 38,2
At1g61520 chlorophyll A-B binding protein / LHCI tedll Photosystem / Chlorophyll Proteine *0,099 ®92 0,206
At2g34420 chlorophyll A-B binding protein / LHCIIpe | Photosystem / Chlorophyll Proteine 0,57 1,528 34
At2g05070 chlorophyll A-B binding protein / LHCII pe Il Photosystem / Chlorophyll Proteine -0,73 *1,383 -0,54
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At2g05100 chlorophyll A-B binding protein / LHCII pe Il Photosystem / Chlorophyll Proteine -0,44 *1,561 -0,45
At5954270 chlorophyll A-B binding protein / LHCII pe 11 Photosystem / Chlorophyll Proteine *0,087 A4 *0,127
At1g29910 chlorophyll A-B binding protein 2 Photorst/ Chlorophyll Proteine *0,076 0,744 0,168
At3g47470 chlorophyll A-B binding protein 4 Photosyst/ Chlorophyll Proteine *0,123 1,286 *0,129
At4g10340 chlorophyll A-B binding protein CP26 Photstem / Chlorophyll Proteine *0,109 0,732 0,278
At2g37400 chloroplast lumen common family protein ofélsystem / Chlorophyll Proteine 0,707 *0,089 0,545
At5g40170 disease resistance family protein Krarkresistenz Proteine -0,82 / /
At5g45490 disease resistance protein Krankheitseegistroteine 0,886 -0,22 *0,443
At1lg63730 disease resistance protein (TIR-NBS-LRRS)| Krankheitsresistenz Proteine -0,75 / /
At1g56220 dormancy/auxin associated family protein UXiA gesteuerte Proteine 0,786 0,602 0,483
At1g09010 glycoside hydrolase family 2 protein GlyyleGlycosid-Hydrol.und -Transf. 0,72 *0,126 *0,407
At2g26620 glycoside hydrolase family 28 protein @lyyl-/Glycosid-Hydrol.und -Transf. 0,755 *.0,025 0,837
At3g15720 glycoside hydrolase family 28 protein @lyyd-/Glycosid-Hydrol.und -Transf. -1,24 -1,01 -0,88
At3g57270 glycosyl hydrolase family 17 protein Glggl/Glycosid-Hydrol.und -Transf. *0,178 *0,009 0,726
At5g42720 glycosyl hydrolase family 17 protein Glyggb/Glycosid-Hydrol.und -Transf. 0,745 *0,27 0,326
At5g58090 glycosyl hydrolase family 17 protein Glggl/Glycosid-Hydrol.und -Transf. 0,724 *0,029 0,438
At5g49360 glycosyl hydrolase family 3 protein Glych&ylycosid-Hydrol.und -Transf. *0,432 0,711 -0,64
At4g09090 glycosyl hydrolase family protein 17 Glggl/Glycosid-Hydrol.und -Transf. -0,72 -1,18 *.0,852
At2g18700 glycosyl transferase family 20 protein ®lyyd-/Glycosid-Hydrol.und -Transf. *0,279 0,855 -0,62
At3g02350 glycosyl transferase family 8 protein @lyyl-/Glycosid-Hydrol.und -Transf. 0,776 *.0,055 0,527
At2g22590 glycosyltransferase family protein Glyde§lycosid-Hydrol.und -Transf. 0,615 -1,01 *0,199
At5g49280 hydroxyproline-rich glycoprotein familyqtein Expansine/Extensine 0,856 0,222 0,646
At1g72790 hydroxyproline-rich glycoprotein familygtein Expansine/Extensine 0,716 *0,029 0,512
At1g14710 hydroxyproline-rich glycoprotein familyqtein Expansine/Extensine 0,805 *0,228 0,664
At3g06750 hydroxyproline-rich glycoprotein familygtein Expansine/Extensine 1,126 *0,19 *0,644
At39g22800 leucine-rich repeat family protein Expar#Extensine 0,706 *0,146 0,541
At3g24480 leucine-rich repeat family protein Expap#fExtensine 0,814 0,364 0,499
At4910100 molybdenum cofactor synthesis family prote Auxin gesteuerte Proteine 0,749 0,238 0,45
At1g31330 photosystem | reaction center subunit Il Photosystem / Chlorophyll Proteine 0,568 0,726 0,511
At3g21055 photosystem Il 5 kD protein Photosysterhlb@phyll Proteine 0,834 *0,247 0,611
At2g30570 photosystem Il reaction center W (PsbW) ot®¥ystem / Chlorophyll Proteine *0,242 0,755 0,52
At5g45880 pollen Ole e 1 allergen and extensin famil Expansine/Extensine 1,568 0,65 1,567
At5g49080 proline-rich extensin-like family protein xfansine/Extensine 1,236 *0,164 0,706
At3g28550 proline-rich extensin-like family protein xansine/Extensine 1,511 *0,364 1,04
At5g35190 proline-rich extensin-like family protein xfansine/Extensine 0,857 *0,476 *0,596
At5g11990 proline-rich family protein Expansine/Extare 0,839 0,269 0,681
At39g22070 proline-rich family protein Expansine/Exigre 1,116 *0,114 0,683
At2g27380 proline-rich family protein Expansine/Extare 0,94 *0,237 1,186
At1g12810 proline-rich family protein Expansine/Extgre 0,781 *0,054 0,58
At3g53980 protease inh./seed st./lipid transferginofL T P) Lipidtransfer Proteine (LTPs) 0,789 0,383 78R
At5g54740 protease inh./seed st./lipid transferginof_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) -1,22 -1,16 ,90
At5g05960 protease inh./seed st./lipid transferginofL T P) Lipidtransfer Proteine (LTPs) 1,163 *0,422 799
At4g12545 protease inh./seed st./lipid transferganof_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) 0,882 *0,164 381
At1g05450 protease inh./seed st./lipid transferginofL T P) Lipidtransfer Proteine (LTPs) 0,752 / 0,386
At4g33550 protease inh./seed st./lipid transferginof_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) *0,18 0,847 20,
At4g12500 protease inh./seed st./lipid transferginoflL T P) Lipidtransfer Proteine (LTPs) *0,096 *0,117 0,901
At3g22120 protease inh./seed st./lipid transferginof_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) 0,617 0,461 718
At4g12470 protease inh./seed st./lipid transferginofL T P) Lipidtransfer Proteine (LTPs) *0,085 *0,024 0,829
At3g22620 protease inh./seed st./lipid transferginof_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) 1,03 *0,012 0,526
At1g62500 protease inh./seed st./lipid transfetgimgLTP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) -0,71 =119 -1224
At4922610 protease inh./seed st./lipid transferginofL T P) Lipidtransfer Proteine (LTPs) 0,861 *0,462 *0,141
At5g07230 protease inh./seed st./lipid transferginof_TP) Lipidtransfer Proteine (LTPs) *0,842 *082 *0,802
At2g42710 ribosomal protein L1 family protein RibostimProteine 0,776 *0,036 0,534
At5g47190 ribosomal protein L19 family protein Ribosale Proteine 0,731 0,243 0,433
At4g39880 ribosomal protein L23 family protein Ribowle Proteine 0,804 0,192 0,407
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At2g24090 ribosomal protein L35 family protein Ribogle Proteine 0,845 0,296 *0,612
At1g56045 ribosomal protein L41 family protein Ribowle Proteine 0,791 0,323 *0,683
At5g06360 ribosomal protein S8e family protein Ribrosle Proteine 1,013 0,146 0,583
At3g15450 similar to auxin down-regulated protein xikugesteuerte Proteine *0,114 0,932 *0,07
At4g38960  zinc finger (B-box type) family protein nki-Finger Proteine -0,33 *0,163 -0,76
At29g31380 zinc finger (B-box type) family protein nkiFinger Proteine -0,28 0,677 -0,87
At1g28050 zinc finger (B-box type) family protein nki-Finger Proteine 0,762 0,186 0,897
At4927310  zinc finger (B-box type) family protein nkiFinger Proteine *0,3 1,395 -1,02
At5g57660  zinc finger (B-box type) family protein nki-Finger Proteine *0,4 0,942 -0,52
At1g06040 zinc finger (B-box type) family protein nkiFinger Proteine *0,062 0,86 -0,47
At3g02790 zinc finger (C2H2 type) family protein Kifringer Proteine 1,112 0,341 0,594
At2g01650 zinc finger (C2H2 type) family protein Kifringer Proteine 0,799 0,384 0,4
At1g55110 zinc finger (C2H2 type) family protein Kifringer Proteine -0,94 -1 *.1,202
At2g35330  zinc finger (C3HC4-type RING finger) ZiRkager Proteine 0,707 *0,139 0,461
At19g19310 zinc finger (C3HCA4-type RING finger) faynprotein Zink-Finger Proteine 0,7 0,388 0,471
At3g18773  zinc finger (C3HC4-type RING finger) fayngrotein Zink-Finger Proteine -0,2 0,753 -0,41
At4925230  zinc finger (C3HCA4-type RING finger) faynprotein Zink-Finger Proteine 0,717 *0,204 0,389
At1g18660  zinc finger (C3HC4-type RING finger) fayngrotein Zink-Finger Proteine -1,16 1,17 -4
At3g46620  zinc finger (C3HCA4-type RING finger) faynprotein Zink-Finger Proteine 0,756 0,168 0,293
At1g72220 zinc finger (C3HC4-type RING finger) fayngrotein Zink-Finger Proteine 1,026 *0,179 0,775
At1g63170 zinc finger (C3HC4-type RING finger) fayngrotein Zink-Finger Proteine 0,742 *0,199 0,562
At5g08750  zinc finger (C3HCA4-type RING finger) faynprotein Zink-Finger Proteine 0,929 *0,47 *0,856
At4g38140 zinc finger (C3HC4-type RING finger) fayngrotein Zink-Finger Proteine *0,861 *.0,269 *0,375
At59g58787  zinc finger (C3HC4-type RING finger) faymprotein Zink-Finger Proteine -0,4 -0,84 *0,116
At2g25900 zinc finger (CCCH-type) family protein Eifringer Proteine *0,235 0,701 -0,57
At2919810 zinc finger (CCCH-type) family protein Eifringer Proteine -0,41 0,232 -0,82
At1g21570 zinc finger (CCCH-type) family protein Eifringer Proteine *0,43 *0,021 1,451
At3951120 zinc finger (CCCH-type) family protein Eifringer Proteine 0,722 *0,028 0,528
At3g02830  zinc finger (CCCH-type) family protein Eifringer Proteine -0,74 -0,77 -0,81
At4g15080  zinc finger (DHHC type) family protein Zifringer Proteine 0,875 *.0,025 0,611
At3g48760  zinc finger (DHHC type) family protein Zifringer Proteine -0,67 *0,701 -0,69
At1g20110 zinc finger (FYVE type) family protein ZisFinger Proteine 0,948 0,183 0,541
At59g58470  zinc finger (Ran-binding) family protein ink-Finger Proteine 0,91 0,329 0,582
At1g49920 zinc finger protein-related Zink-Fingeofeine 0,892 *0,124 *0,903

* Genexpression ist nicht signifikant
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