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 Tetradenanalyse
	F.4

	J. Riedl (Gr. 7) – 07/2004


	Vorbemerkung


Die Tetradenanalyse wurde nach der Praktikumsanleitung (Stolz / Tanner SS 2004) durchgeführt. Die einzelnen Arbeitsschritte sind grob skizziert, um einen Überblick über die Abfolge zu geben. Für Details wird auf die Anleitung verwiesen (Symbol ). In diesem Protokoll werden dokumentiert:

· Abweichungen von der Anleitung (Symbol )

· Erhaltene Messwerte und sonstige Ergebnisse

· Auswertung und Diskussion.

	Mikromanipulator
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	Ergebnisse
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Es wurden insgesamt 12 Tetraden gepickt, von denen schließlich 9 bei jeder Spore Wachstum zeigten, so dass eine Auswertung möglich war. Von diesen 9 × 4 Kolonien wurden Ausstriche auf YPD-Platten und auf SD-ade-Platten angelegt.

Auf YPD-Platten können unterschieden werden (Bild oben, links): 

- () Wachstum, rot: ade2
- () Wachstum, weiß: WT oder ade3 oder ade2ade3
Auf SD-ade-Platten können unterschieden werden (Bild oben, rechts):

- () Wachstum, weiß: WT

- (—) kein Wachstum (weißer oder roter Hintergrund): ade2 oder ade3 oder ade2ade3

Folgende Ergebnisse wurden verzeichnet:
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Insgesamt treten also drei Phänotypen auf, die folgenden Genotypen zuzuordnen sind:

a - ( —): ade2
b - (): Wildtyp

c - (—): ade3 oder ade2ade3
Bei den analysierten Tetraden sind nur folgende Kombinationen möglich:

- a b c c: alle vier Genotypen sind vertreten (Tetrade 2, 3, 4, 6)

- a a c c: 2×WT, 2×ade2ade3 (Tetrade 8, 9, 11)

- b b c c: 2×ade2 , 2×ade3
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Tabelle2

		Activity test

		t / min		0		30		60		90		120

		Wildtyp		0.046		0.049		0.045		0.05		0.05

		Disruptante		0.055		0.06		0.051		0.052		0.051

		Glc / µg		0		0		1		2		4		7		10		15

		Messwert		0		0.024		0.044		0.1		0.242		0.422		0.6		0.891
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Tabelle3

		

		Tetrade #		2				3				4				5				6

		Spore #		YPD		SD-ade		YPD		SD-ade		YPD		SD-ade		YPD		SD-ade		YPD		SD-ade

		a		¡		—		l		—		¡		—		¡		—		¡		—

		b		l		—		¡		—		¡		¡		l		—		l		—

		c		¡		¡		¡		—		l		—		¡		—		¡		—

		d		¡		—		¡		¡		¡		—		l		—		¡		¡
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		Spore #		YPD		SD-ade		YPD		SD-ade		YPD		SD-ade		YPD		SD-ade
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