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2. Zwei Pilzstimme besitzen Restless-Kopien mit Deletionen des
5’-Bereichs

2.1 Das 5’-deletierte Element Restless-d1 weist eine hohe
Sequenzdivergenz im Vergleich zu intakten Restless-Kopien auf

2.2 Die flankierenden Sequenzen am Insertionsort des Restless-d1-
Transposons weisen charakteristische Kennzeichen pilzlicher h4T-
Elemente auf

2.3 Der Insertionsort des Elements Restless-d1 entspricht einer
komplexen Anordnung ineinander-inserierter 414 7-Elemente

3. Die kloniert vorliegende Restless-Kopie weist in 7. inflatum-Stimmen
Transpositionsaktivitit auf

3.1 Der Vektor pFW128 erméglicht die phanotypische Detektion
von Exzisionsereignissen des Restless-Transposons

3.2 Putative Reinsertionen der exzisierten Rest/ess-Kopien konnten
im Stamm Ti2 detektiert werden

3.3 Die Exzisionsraten in den Rezipientenstimmen Til, Ti2 und Ti3
zeigen vermutlich keine signifikanten Unterschiede

3.4 Exzisionen der klonierten Restless-Kopie sind relativ selten

3.5 Die Exzision des Restless-Transposons aus der Plasmidsequenz
des Vektors pFW128 erzeugt zwei verschiedene ,,footprint"-
Sequenzmuster
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