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Kurzbeschreibung der Projektfragestellungen 

GABI DUPLO beschäftigte sich mit der Erstellung einer Kollektion von Doppelmutanten zur 

Studie von resultierenden Phänotypen die nicht durch endogenen duplizierte Regionen 

balanciert werden.  Um ein rationales experimentelles Design durchzuführen sollte durch in 

silico Methodiken und Berücksichtigung verschiedener genomischer und funktionaler 

Parameter eine Vorauswahl geeigneter und vielversprechnder Kandidaten Genpaarungen 

selektioniert weren unddiese dann nachfolgend funktionell und bezüglich evolutionärerer 

Parameter untersucht und näher charakterisiert werden. 

 
Ziele und Ergebnisse 

Der erste Teil der Analysen umfasste die Identifizierung von Kandidaten für GABI-DUPLO, die 

eine mögliche funktionale Redundanz im Genom von Arabidopsis thaliana besitzen. Für diese 

Studie wurde funktionale Redundanz auf Basis von Sequenz- und Expressionsähnlichkeit 

ermittelt. Abb.1 zeigt eine Übersicht über das Schema, mithilfe dessen Kandidaten für GABI-

DUPLO selektiert wurden.  

 




