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Genlokalisation auf den larvalen Speicheldriisenchromosomen
der Stechmiicke Culex pipiens L.

LEONORE DENNHOFER

Institut fiir Entwicklungsphysiologie der Universitat zu Koéln, Kéln (BRD)

Gene Mapping on the Salivary Gland Chromosomes of the Mosquito Culex pipiens L.

Summary. Crossing experiments were done with several mutations and aberrant lines of the mosquito Culex pipiens L.
Gene loci and chromosomal structure could be correlated by comparing crossover rates of mutations with breakage
points of chromosomal aberrations in the larval salivary gland chromosomes. This confirms linkage groups and their
correlated chromosomes.

Before comparing crossover rates in one chromosome in different experiments, the problem of different crossover
rates between two distinct factors should be solved. The reason for these different rates is not sex, age or small chromo-
somal aberrations in the heterozygous individuals. It could be interstrain behaviour, characteristic for each strain.
This was shown by comparing crossover rates of an allelomorph mutation in two different laboratory strains. There-
fore, only results within one pure strain or between two strains with known correlation can be compared. In the small
chromosome I, the correlation of the sex-determining allelomorphs M and m with the heteromorphic band 10 C 3 in
arm I L was confirmed. This was done by crossover analysis of breakpoints in sex-linked aberrations. The locus of
the eye colour mutation w is situated near this band. The eye colour mutation 7 is located in the segment 3 B/C in arm
IR.

In chromosome II, two gene loci are narrowed down: the larval colour mutation 4 is situated on the distal end of
arm II L, the eye colour mutation 7« in the central part of arm II R. In chromosome III, the male-limited mutation
kps is located in arm IIT L.

Hitherto only the sex-factor could be correlated which a distinct structure, i.e. the heteromorphic band 10C 3 in
arm I L. The results of the described experiments made it possible for the first time to establish a cytological gene

map of Culex pipiens.

Einleitung

Bei der Stechmiicke Culex pipiens sind seit langem
Mutationen bekannt, die drei verschiedenen Koppe-
lungsgruppen angehoren (Laven, 1967). Eine Zuord-
nung dieser Koppelungsgruppen zu den cytologisch
sichtbaren Chromosomen gelang durch die Analyse
einer pericentrischen Inversion (Dennhdfer, 1972).
Aufgrund der Kreuzungsergebnisse dieser Untersu-
chung wurde geschlossen, dafl der Locus der rezessi-
ven Augenfarbmutation ruby (= ru# rubinfarbene
Augen 2. Koppelungsgruppe; Iitis ef al. 1965) auf
dem an der Inversion nur wenig beteiligten Arm ge-
legen sei. Dies war das erste Mal, daBl bei Culex
pipiens ein Genort einem bestimmten Chromosomen-
arm zugeordnet werden konnte.

Inzwischen wurden die Bruchkontaktpunkte so-
wohl dieser pericentrischen Inversion als auch ande-
rer Aberrationen in den larvalen Speicheldriisenchro-
mosomen ermittelt (Dennhoéfer, 1974b). Diese Be-
stimmung der Bruchkontaktpunkte entlang den
Chromosomen bildet die Vo:aussetzung fiir eine Zu-
ordnung der Genorte zu bestimmten chromosomalen
Strukturen oder Abschnitten.

Durch die Analyse geschlechtsgekoppelter Aber-
rationen in den larvalen Speicheldriisenchromosomen
wurde der chromosomale Geschlechtsdimorphismus

einer einzigen Bande in Arm I L erkannt (Dennhéfer,
1974c). Es galt aber noch abzukliren, ob sich dieser
chromosomale Dimorphismus auch kreuzungsgene-
tisch als Geschlechtsrealisator bestitigt. Culex pi-
piens besitzt keine Heterosomen ; das Geschlecht wird
nach Gilchrist und Haldane (1946, 1947) durch ein ein-
ziges Allelenpaar bestimmt: das dominante Allel M
ist im heterozygoten Zustand Méinnchen-bestim-
mend, das rezessive Allel m ist homozygot Weibchen-
bestimmend.

In der vorliegenden Arbeit wurde versucht, Aus-
tauschwerte zwischen den Bruchkontaktpunkten von
Aberrationen und mehreren Mutationen bzw. dem
Geschlechtsfaktor festzustellen, um die entsprechen-
den Genorte entlang der Chromosomen bestimmten
Strukturen oder Chromosomenabschnitten zuordnen
zu koénnen.

Material und Methode

Untersucht wurden insgesamt 7 reziproke Transloka-
tionen, eine pericentrische Inversion und eine Transposi-
tion (Tab. 1), deren Bruchkontaktpunkte ermittelt sind
(Dennhéfer, 1974b). Diesen Bestimmungen liegt die mor-
phologische Karte der Speicheldriisenchromosomen von
Dennhéfer (1968, 1974a) zugrunde. Die Aberrationen
lagen nicht nur in dem Stamm vor, in dem sie durch
Rontgenstrahlen erzeugt worden waren (Laven, 1969a;
Laven und Jost, 1971), sondern wurden in andere Stimme
iiberfiihrt.
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Fiir die 1. Koppelungsgruppe standen aufler dem Ge-
schlechtsfaktor die rezessiven Augenfarbmutationen w
(= weie Augen; Gilchrist und Haldane, 1946, 1947;
Laven, 1967) in Stamm Hamburg sowie » (= rote Augen;
Wild, 1963) in den Stimmen Hamburg und London zur
Verfiigung. Hamburg und London sind autogene Stimme,
die bilateral inkompatibel sind.

Fiir die 2. Koppelungsgruppe wurde ein Hybridstamm
(Hamburg X Dixon) verwendet, der die rezessive Augen-
farbmutation ## (= ruby, rubinfarbene Augen; Iltis ¢t al.,
1965) und die ebenfalls rezessive Larvenfarbmutation &
(= dunkel; Dennhéfer, 1973) trug. Dieser Hybridstamm
ist mit Tieren des Stammes Hamburg in beiden Richtun-
gen fertil kreuzbar. Das erste Gelege wird autogen ohne
vorherige Blutmahlzeit gebildet.

Fiir die 3. Koppelungsgruppe stand nur die bei den
Minnchen sich manifestierende, rezessive Palpenmuta-
tion kps (= Verklumpung der Palpen, symmetrisch;
Laven, 1955, 1967) zur Verfiigung. Weibliche Imagines
wurden nur dann als homozygot fiir 2ps angesehen, wenn
samtliche Mannchen desselben Geleges die Mutation aus-
gepragt zeigten.

Alle Kreuzungen wurden unter moglichst einheitlichen
Bedingungen ausgefiihrt. Larven und Imagines wurden
bei einer Temperatur von 22—24 °C gehalten. Zum An-
satz gelangten immer — wenn nicht ausdriicklich anders
erwiahnt — unbefruchtete Weibchen und junge Mannchen
im Alter von 2—4 Tagen.

Das Vorhandensein einer chromosomalen Aberration
wurde nur durch die dadurch bedingte Teilsterilitit, d. h.
durch die Letalititsrate in der Nachkommenschaft eines
Tragerindividuums nachgewiesen. Deshalb wurde jedes
der in den Versuchen auszuwertende Minnchen mit zwei
normalen, unbefruchteten Weibchen einzeln verpaart;
jedes auszuwertende, unbefruchtete Weibchen wurde mit
normalen, jungen Minnchen verpaart. Zeigten die aus
diesen Paarungen erzielten Gelege die erwartete Teil-
sterilitdt, so wurde das Vorhandensein der betreffenden
Aberration als erwiesen angesehen.

Die verwendete Mutation d kann in den Larven des
4. Stadiums sicher erkannt werden. Die Augenfarbmuta-
tionen und das Geschlecht wurden in den Puppen oder
in den Imagines bestimmt. Die Mutation kps prigt sich
nur in den dafiir homozygoten médnnlichen Imagines aus.
Alle Individuen eines Kreuzungsansatzes wurden mnach
der Larvenfarbe klassifiziert; alle Puppen wurden verein-
zelt und in Roéhrchen bis zum Schliipfen der Imagines
gehalten.

Ergebnisse

Die untersuchten Chromosomen-Aberrationen zeig-
ten Koppelung und Austausch mit Faktoren jener
Koppelungsgruppen, die nach der Bestimmung der
Bruchkontaktpunkte in den larvalen Polytdnchromo-
somen (Dennhéfer, 1974b) zu erwarten waren (Tab.1).
Dies bestitigt die Zuordnung der drei genetischen
Koppelungsgruppen zu den cytologisch sichtbaren
Chromosomenpaaren (Dennhéfer, 1972): Koppe-
lungsgruppe 1 entspricht dem kleinen Chromosomen-
paar I, Koppelungsgruppe 2 dem mittellangen Chro-
mosomenpaar 11 und Koppelungsgruppe 3 dem lan-
gen Chromosomenpaar III.

In der Literatur wird sowohl fiir Aedes aegypi
(MacDonald und Sheppard, 1965; O’Meara und Craig,
1967) als auch fiir Culex pipiens (Sanders und Barr,
1966; Laven, 1967) die groBe Schwankungsbreite des
Faktorenaustausches bei Stechmiicken herausge-
stellt. Als Griinde werden dafiir Geschlecht (Mec-
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Tabelle 1. Nachgewiesene Koppelung bei einigen Aberra-
tionen, eingekreuzt in vevschiedene Stdmme

2. Koppe- 3. Koppe-

Aberration 1. Koppe-
lungsgruppe lungsgruppe lungsgruppe

T1Lo (1—2) M;r - —

T 15 Ha (1—2) M;v;, w — —
T15Hy. (1—2) — ; d —

T 59 Ha (1—2) w — —

T59Lo (1—2) M;r — —
T59Hy. (1—2) — ru; d —

T2Ha (1—2) 7 — —

T2Hy. (1—2) — vu; d —

T 1Ha (1—-3) — - kps

T3Lo (1—3) M;» — -

T35Ha (2—3) — - kps
T35Hy. (2—3) — vu; d —

I 61 Hy. (2) — ru; d —

Lo = London; Ha = Hamburg; Hy. = Hybridstamm

(Hamburg x Dixon)

Clelland und Smithson, 1968; Iltis ¢ al., 1965), Alter
(O’Meara und Craig, 1967), chromosomale Aberratio-
nen (MacDonald und Sheppard, 1965) oder modifi-
zierende Gene (Sanders und Barr, 1966) angesehen.

Durch laufende cytologische Untersuchung der
larvalen Speicheldriisenchromosomen ist in den hier
verwendeten Stimmen das Vorhandensein von klei-
nen Aberrationen, speziell von Inversionen, auszu-
schlieBen.

Um den EinfluB von Alter und Geschlecht auf den
Austausch zwischen zwei Faktoren zu priifen, wurden
bei konstanten AuBenbedingungen folgende Kreu-
zungen mit Tieren des Stammes Hamburg durchge-
fiihrt : unbefruchtete Weibchen, heterozygot fiir die
geschlechtsgekoppelten, rezessiven Mutationen # (rote
Augen) und war (Verschmelzung der Adern im Be-
reich des Radius; Laven, 1955) wurden mit jungen
Minnchen verpaart, die homozygot fiir beide Mu-
tationen waren. Im Alter von 4—5 Tagen oder erst
im Alter von 12—14 Tagen wurde den autogen able-
genden Weibchen Wasser zur Eiablage angeboten.
Da die Eier im Moment der Ablage befruchtet werden
und erst unter EinfluB des eindringenden Spermas
die meiotischen Teilungen beginnen (Jost, 1970a),
entspricht das Alter des Tieres bei der Eiablage in
etwa dem Zeitpunkt des Faktorenaustausches in der
meiotischen Prophase.

Des weiteren wurden fiir beide Mutationen hetero-
zygote Mannchen im Alter von 1—3 Tagen bzw.
10—12 Tagen mit homozygoten, jungen Weibchen
verpaart. Die dlteren Midnnchen hatten vorher be-
reits mit anderen Weibchen kopuliert; es sollte damit
versucht werden, die dltesten, bereits in der Puppe
gebildeten Spermien auszuschalten und nur neu ge-
bildete Spermien im Versuch zu testen. Die Ergeb-
nisse der vier Kreuzungsansitze zeigt Tab. 2: Die
Austauschwerte zwischen # und var schwanken zwi-
schen 16,83 + 4,80% bei jungen Weibchen bis
11,06 - 4,73%, bei jungen Mannchen; die Gesamt-
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Tabelle 2. Austauschhiufigkeiten zwischen den Faktoven v und var in Stamm Hamburg bei Weibchen

und Mdnnchen verschiedenen Alters

Alter der heterozygoten

Genotypen
Kreuzung Tiere bei Eiablage bzw.  ——— —
Kopula v var + 4+ ¥+ “+uovar Austausch in 9
4—5 Tage 143 193 37 31 16,83 4 4,80
0 vvar v uvay 3 T
T X oar ?2~14 age 75 122 15 15 13,22 + 5,797
gesamt 218 315 52 46 15,53 43,72
: 1—3 Tage 74 111 20 3 11,06 + 4,73
ALSSALY 12T 111 6,07 + 6
yoar X T 1 E)— agf 77 ) 33 3 16,07 :]: ,02
gesamt 151 222 53 6 13,66 4~ 4,26
gesamt 369 537 105 52 14,77 4 2,81

heit der Weibchen ergibt 15,53 4- 3,729%, Austausch,
die der Mannchen 13,66 - 4,26%,; alle Versuche zu-
sammen 14,77 + 2.819,. Die vier ermittelten Ein-
zelwerte zeigen — unter Berficksichtigung der unter-
schiedlichen Vitalitit der Genotypen — unterein-
ander Homogenitit, y2-Test p = 0,1—0,2, vorge-
geben o = 0,01.

Bewertet wurden nur solche Gelege, die von Ei bis
Imago eine Durchzugsrate von mindestens 709, auf-
wiesen. Die Austauschhiufigkeit zwischen den bei-
den Faktoren 7 und var wird also weder durch Alter
noch durch Geschlecht des heterozygoten Indivi-
duums beeinflu3t. Bereits in friiheren Untersuchun-
gen wurde in Chromosom 11 kein geschlechtsbeding-
ter Unterschied in der Haufigkeit des IFaktorenaus-
tausches gefunden (Dennhdfer, 1972, 1973).

Als weiterer Grund fiir die Streuung der Aus-
tauschhiufigkeit blieb noch die Hypothese der modi-
fizierenden Gene von Sanders und Barr (1966) zu
priifen. Es lag dabei nahe, die Unterschiede als
Stamm-spezifische Merkmale, deren genetische Basis
jedoch unbekannt ist, anzusehen. Die rezessive ge-
schlechtsgekoppelte Augenfarbmutation » wurde von
Wild (1963) und von Spinner (1964) beide Male ver-
mutlich in Stamm Hamburg nach Réntgenbestrah-
lung gefunden. Im Stamm London trat spiter spon-
tan ein gleicher Phinotyp auf, der als reine Linie
geziichtet werden konnte. Die Stimme Hamburg
und London sind in beiden Richtungen nicht fertil
miteinander kreuzbar (Laven, 1967), eine Verunreini-
gung scheidet damit aus. Beiden Phinen liegt jedoch
eine Mutation desselben TFFaktors zugrunde, wie der
Allelie-Test bewies: 7 aus Stamm Hamburg wurde
mit dafir homozygoten Minnchen in den Stamm
Fresno eingekreuzt ; heterozygote Ménnchen dieser I,
wurden mit Weibchen des Stammes London, homo-
zygot fiir 7, verpaart. Erwartungsgemil waren in der
Nachkommenschaft dieser Paarung alle Weibchen
normal schwarzdugig (heterozygot fiir #), alle Mann-
chen hingegen rotdugig (homozygot fiir #).

Trotz der Allelie sind die Austauschwerte zwischen
dieser Mutation » und dem Geschlechtsfaktor M bzw.

Theoret. Appl. Genetics, Vol. 45, No. 7

m im mdannlichen Geschlecht unterschiedlich. Bei
unseren Versuchsbedingungen betrigt er im Stamm
Hamburg 2,960 -+ 0,997% (unter 743 Individuen
fanden sich 22 Austauschtiere), im Stamm London
jedoch nur 0,386 4= 0,021% in der Riickkreuzungs-F,
(Dennhéfer, 1974c). Dieser Unterschied in der Aus-
tauschhiufigkeit beider Stimme bleibt auch in he-
terozygoten Translokationstrigern im Austausch
zwischen Bruchkontaktpunkt und Mutation bzw.
Geschlechtsfaktor erhalten. Um gewonnene Aus-
tauschwerte vergleichen zu konnen, wurden deshalb
die Werte vom Stamm London mit dem Quotienten
aus beiden Werten multipliziert. Man erhilt dadurch
Angaben, als ob alle Kreuzungen in Chromosomen I
in Stamm Hamburg durchgefithrt worden wiren.
Dies dndert nichts an der Reihenfolge der relativen
Entfernungen, erleichtert aber ihren Vergleich ent-
lang dem Chromosom.

Damit waren die Voraussetzungen gegeben, mittels
der Austauschwerte zwischen Bruchkontaktpunkten
und Mutationen eine cytologische Genkarte fiir Culex
pipiens in Angriff zu nehmen.

In vier reziproken, geschlechtsgekoppelten Trans-
lokationslinien, in denen die Aberration jeweils mit
dem Méannchen bestimmenden Allel M gekoppelt war,
konnte der Austausch zwischen dem geschlechtsbe-
stimmenden Allelenpaar M bzw. m und dem Bruch-
kontaktpunkt bestimmt werden (Tab. 3a). Aufgrund
cytologischer Untersuchungen lie8 sich der Schlul
ziehen, daB der Strukturdimorphismus der Bande
10C3% in Arm I L der larvalen Speicheldriisenchro-
mosomen dem geschlechtsbestimmenden Allelenpaar
M bzw. m (Gilchrist und Haldane, 1946, 1947) ent-
spricht (Dennhéfer, 1974c). InT 15 Ha (1—2), deren
Bruchkontaktpunkt unmittelbar neben dieser Bande
zwischen 10 B 1 —A 6 liegt, war kein Austauschtier
zu finden. Die Linie T 3 Lo (1—3) hat den Bruch-
punkt ebenfalls recht nahe der Bande 10C3 und
zeigt mit dem Geschlechtsfaktor nur sehr selten Aus-
tausch. Je weiter nun der Bruchkontaktpunkt einer
Translokation von der Bande 10 C 3 entfernt ist,
desto 6fter wurde Austausch festgestellt; zum Ver-
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Tabelle 3 a. Austausch zwischen Bruchkoniaktpunkt (= B) und dem Mdnnchen-bestimmenden Geschlechtsfaktor M

Aberration Testkreuzung 3 mﬁf_ Q % ) JZ—E @ % Austausch in % S&Sgigigk;irﬁzsngﬁiggen
T1Lo(1—2) i—Z X f_—]z 350 1216 5 19 1,346 + 0,743 10,321 -+ 1,966
T3Lo (1—3) —j:—f; X i—% 177 o111 — 0,084 + 0,214 0,644 + 0,593
T15Ha (1—2) %—% X i‘:ﬁ 323 1002 - - 0 0

T 59Lo (1-2) Z—i— X %Mf 139 1064 2 5 0,579 4 0,557 4,440 + 1,525

Tabelle 3 b. Austausch zwischen Bruchkontaktpunkt (= B) und dev Mutation v im mdnnlichen Geschlecht

i B+ fualld Br + + .o, Austausch in 9, bezogen
Aberration Testkreuzung 3 e Q T 3 Ty Q T Austausch in % auf Hamburg (3
T1Lo (1-2) Tr Bt 2458 1597 51 7 1,410 4 0,467 10,812 + 1,246
+ 7 + 7

T 3Lo (1—3) +r B4 2027 1388 5 1 0,138 4 0,139 1,064 + 0,397
+ 7 + ¥

T 15 Ha (1—2) j:—: X % 3245 2227 6 154 2,841 40,570 2,841 + 0,570

B

T 59Lo (1—2) %: X —_—5— 5949 3850 4 5 0,092 + 0,079 0,705 + 0,217
+r B+

T 2Ha (1—2) XTI 3799 1655 - - Y 0

Tabelle 3 c. Austausch zwischen Bruchkontaktpunkt (= B) und dev Mutation w
tm mdnnlichen Geschlecht

. B + + w Bw + + .
Aberration Testkreuzung 3 Tw Q e 3 ﬁ Q m— Austausch in %
+w B+
+w B4

gleich sei auf T 59 Lo (1—2) und T 1 Lo (1—2) hin-
gewiesen (Abb. 1). Ein Gleichsetzen des Geschlechts-
faktors mit der Bande 10 C 3 ist somit kreuzungsgene-
tisch bestitigt. Damit ist nicht nur fiir Culex pipiens
allein, sondern fiir Stechmiicken iiberhaupt erstmals
dic genaue Lokalisation eines Allelenpaares auf einer
Bande oder cytologischen Struktur der Polytdnchro-
mosomen durchgefiihrt.

In fiinf Translokationen wurde der Austausch je-
weils zwischen Bruchkontaktpunkt in Chromosom I
und der geschlechtsgekoppelten Mutation » bestimmt
(Tab. 3b). Der Bruch von T 2 Ha (1—2) zeigt unter

fast 5000 Individuen keinen Austausch mit der
Mutation. Der Genlocus féllt demnach entweder mit
diesem Bruchpunkt 3 C2—C 3 in Arm I R zusam-
men oder muB in allernidchster Ndhe davon liegen.
Je weiter der Bruchpunkt der getesteten Trans-
lokationen von diesem Bruchkontaktpunkt 3 C 2—C3
entfernt ist, desto hoher ist die Austauschhiufigkeit
mit dem »-Locus.

Bei unseren Versuchsbedingungen zeigt die rezes-
sive Augenfarbmutation % in Stamm Hamburg mit
dem Geschlechtsfaktor einen Austausch von nur
1,276 4 0,029%, (Dennhéfer, 1974c). Die beiden

Theovet. Appl. Genetics. Vol. 45, No. 7
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Allelenpaare sind demnach eng benachbart. Die Aus-
tauschwerte mit zwei verschiedenen Translokations-
linien bestitigen dies (Tab. 3¢). Der Bruchkontakt-
punkt von T 15 Ha (1—2) weist nur sehr geringe Aus-
tauschhiufigkeit mit w auf, wihrend der Bruchkon-
taktpunkt der Linie T 59 Ha (1—2) in Arm I R eine
hohere zeigt. Eine Entscheidung dariiber, ob der
Genort w proximal zwischen Geschlechtsfaktor und
Centromer oder distal vom Geschlechtsfaktor gegen
das Chromosomenende hin liegt, ist aufgrund der
wenigen Werte nicht zu fillen.

Die Austauschhéufigkeiten von Faktoren der 2.
Koppelungsgruppe wurden in fiinf Aberrationslinien
mittels quantitativ ausgewerteter 3-Punkt-Versuche
ermittelt (Tab. 4).

Die rezessive Larvenfarbmutation d zeigt mit der
ebenfalls rezessiven Augenfarbmutation »# in beiden
Geschlechtern 45 —479, Austausch (Dennhéfer, 1973);
die Allelenpaare sind demnach weit voneinander ent-
fernt. Bei heterozygotem Vorhandensein der pericen-
trischen Inversion 1 61 Hyb. (2) im Genom erniedrigt
sich dieser Wert auf 24,99,. Die ermittelten Aus-
tauschwerte zwischen den Bruchkontaktpunkten in
vier Translokationslinien bestitigen die groBe Ent-
fernung der beiden Mutationen entlang dem Chromo-
som II. Der Genort der Mutation 4 liegt demnach in
Arm II 1, der Locus der Mutation 7# ist hingegen
im zentralen Teil des Armes II R gelegen. Diese er-
neute Bestimmung des Armes IT R bestitigt die
frithere Aussage, wonach »u auf demjenigen Chromo-
somenarm liegt, der nur wenig an der pericentrischen
Inversion beteiligt ist (Dennhéfer, 1972). Die neu
gewonnenen Austauschwerte erlauben den Locus von
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Abb. 1. Cytologische Chromosomenkarte von Culex pipiens

7 einzuengen: zwischen den Bruchkontaktpunkten
von T 15 Hyb. (1—2) bei290 A1—A 2und T 35 Hyb.
(2—3) bei 21 A8—B 1. Dem ersteren ist der Gen-
ort ru stark gendhert. Eine Festlegung auf einen
distinkten Abschnitt oder gar auf eine Bandenfolge
ist mit den vorliegenden Ergebnissen jedoch nicht
moglich.

Der Locus der Larvenfarbmutation d liegt im
distalen Teil des Armes II L. Die hohen Austausch-

Tabelle 4. Austausch zwischen Bruchkontaktpunkt (= B) und den Mutationen vu und d im Hybridstamm
(Hamburg X Dixon)

T 59 Hy. (1—2)

T 35 Hy. (2—3)

Aberration T2Hy. (1—2) T 15 Hy. (1—2) 161 Hy. (2)
d+ ru +B+  d+ru +B4+  d-+ru + B+ dvu + ++B + B+ d+ ru
Testkreuzung X
d+rw d+rvu d+rvu dt+ru d4+ru d+ru dru + dvu + d -+ d4 ru
Gameten:
4+ B+ 117 279 114 131 347
d -+ ru 121 57 61 39 227
-+ Bru 39 86 10 10 23
d++ 65 30 - 3 19
d B+ 23 51 66 . 67 80
+ + ru 33 44 98 89 48
d Bru 4 22 4 13 7
+++ 22 7 4 8 2
Austausch in 9,
d— ru 49,99 4- 6,26 46,68 4- 5, 53,21 4+ 6,81 46,92 + 6,78 24,86 4 4,06
Austausch in 9,
B — ru 30,66 + 5,78 25,16 + 4,67 5,04 + 2,99 9,44 £ 3,97 6,60 4 2,33
Austausch in 9,
B —d 19,33 4- 4,95 21,52 4+ 4,42 48,17 L 6,82 56,36 + 6,74 18,26 4 3,63

Theorvet. Appl. Genetics, Vol. 45, No. 7
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werte mit den im zentralen Teil des Chromosomen-
arms gelegenen Bruchpunkten geben sowohl eindeu-
tig die Richtung an, in welcher der Genort auf dem
Chromosomen zu finden ist, als auch den Hinweis,
daB er am 4ulersten Chromosomenende zu erwarten
ist.

In der 3. Koppelungsgruppe diirfte der Locus der
Minnchen-begrenzten, rezessiven Palpenmutation 2ps
in Arm III L gelegen sein. Die Werte aus zwei Aber-
rationslinien — es konnten jeweils nur die Mdnnchen
der Riickkreuzungs-F, ausgewertet werden -- weisen

Leonore Dennhéfer: Genlokalisation der Stechmiicke Culex pipiens L.

nur genetische Koppelungskarten vor (Craig, Jr. und
Hickey, 1967; Bhalla und Craig, Jr., 1970).

Voraussetzung fiir das Herstellen einer Beziehung
zwischen cytologischen und kreuzungsgenetischen
Daten bei Culex pipicns war, Griinde fiir die Variabi-
litdt der Austauschhiufigkeiten zu erkennen und
dann nach Moglichkeit auszuschalten.

Die Speicheldriisenchromosomen aus Larven der
verwendeten Stdmme wurden laufend kontrolliert.
Kleine chromosomale Aberrationen, die von Mac-
Donald und Sheppard (1965) fiir unterschiedliche

Tabelle 5. Austausch zwischen Bruchkontaktpunkt (= B) und dev Mutation kps

] B k Bk
Aberration Testkreuzung n I_e;s i kiz 1 ljj_)s T kj;z Austausch in 9,
+ kps y B +
+ kps T+ kps
T Ha (2— 152 1 2
35 Ha (2—3) B + hps 5 4 7 16 18,22 + 6,48
+ kps T+ hps
+ kps % B +
+ kps + kps
T1Ha(1— 1 —* —*
a (1—3) B4 L hps 44 18 11,11 + 6,37
+ kps T+ kps

* Da die Aberration mit dem Mannchen-bestimmenden Faktor M gekoppelt war und kein Aus-
tausch zwischen M — m stattfand, traten in diesen beiden Gruppen nur Weibchen auf.

darauf hin (Tab. 5). Ein Versuch, der die Koppelung
mit den Bruchkontaktpunkten der Transposition
T 12 Ha (3) kliren sollte, spricht ebenfalls dafiir.

Die Ergebnisse sind in einer mafistabgerechten

Karte der Speicheldriisenchromosomen aufgetragen
(Abb. 1).

Bei allen diesen Kreuzungen zur Bestimmung der
Austauschhiufigkeiten zwischen cytologisch bekann-
ten Bruchkontaktpunkten und sicher erkennbaren,
rezessiven Mutationen konnte kein EinfluB von Alter
oder Geschlecht der heterozygoten Individuen darauf
festgestellt werden. Konstante Unterschiede traten
nur auf, wenn dieselben Aberrationen in verschiede-
nen Stimmen vorlagen. Es trat dann ein vergleich-
barer, individueller Stammeffekt auf wie in den
nichtaberranten Linien. Fir den Hybrid-Stamm
(Hamburg x Dixon) und die damit ausgefiihrten
Kreuzungen mit Faktoren auf Chromosom 11 liegen
keine Vergleiche mit den Ausgangsstimmen vor.

Diskussion

Die vorgelegten Ergebnisse von Untersuchungen
an Culex pipiens gestatten erstmals eine Genlokali-
sierung entlang der Chromosomen, d. h. eine Ein-
engung einiger Genorte auf bestimmte Chromosomen-
arme oder distinkte Abschnitte bei einer Stechmiicke
iiberhaupt. Fir Aedes acgypti, die genetisch wohl

am besten untersuchte Stechmiicke, liegen bislang
Austauschhdufigkeiten verantwortlich gemacht wer-
den, scheiden als Ursache aus.

Die ebenfalls als Ursache herausgestellten Faktoren
Alter (O’Meara und Craig, 1967) und Geschlecht der
Tiere (Iltis et al., 1965) konnten durch die Versuchs-
serie mit den Mutationen » und var ausgeschieden
werden. Alle vier gewonnenen Werte (Tab. 2) ent-
sprechen einander und zeigen gesicherte Homogeni-
tit. Zieht man die Zahlen der gefundenen Genotypen
zusammen, ergibt dies einen Gesamtaustauschwert
von 14,77 4 2,819%,. Jost {1970b) gibt fiir die glei-
chen Faktoren, ebenfalls in Stamm Hamburg, einen
Austauschwert von 149%, an. Dieses Ergebnis wurde
an parthenogenetisch entstandenen ,,Durchbrenner-
Weibchen® aus inkompatiblen Kreuzungen gewon-
nen: unter EinfluB des eindringenden Spermas er-
folgen die meiotischen Teilungen der Oocyte; zwei
dieser Teilungsprodukte verschmelzen zur Zygote
(Jost, 1970a). Der von Jost (1970b) angegebene
Wert betrifft so nur den Austausch im weiblichen
Geschlecht.

Ausgehend von der unterschiedlichenfAustausch-
hiufigkeit zwischen 7 und dem Geschlechtsfaktor in
den Stimmen Hamburg und London, lag es nahe,
weiter nach Stamm-spezifischen Unterschieden zu
suchen. Eine Zusammenstellung solcher Angaben
aus der Literatur gibt Tab. 6. Bereits Tadano und
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Tabelle 6. Unterschiedliche Austauschhiaufigheiten zwischen gleichen Faktoren in vevschiedenen Stimmen

Faktoren Austausch in 9, Stamm Autor
M —w 363406 ? Gilchrist und Haldane (1946, 1947)
31—30 Hamburg (?) Laven (1967)
8 1,28 4+ 0,03 Hamburg Dennhofer (1974 ¢)
M—v 36,6 Hamburg (?) Spinner (1964)
31,2 Hamburg (?) Laven (1967)
1) 8 0,87 Hybridstamm (Hamburg X ?) Barr (1969)
2) 31,70 Hybridstamm (Hamburg x ?) Barr (1969)
32,96 +0,9 Hamburg Dennhofer
30,39 +£0,2 London Dennhoéfer (1974 c)
v — var Q14 Hamburg Jost (1970 b}
? 15,53 4 3,72 Hamburg Dennhofer
3 13,66 4 4,26 Hamburg Dennhofer
Q + & 14,77 + 2,81 Hamburg Dennhofer
T —y Q24 Dixon Iitis et al. (1965)
317 Dixon Iltis et al. (19635)
? 23,8 Hybridstamm (Dixon X McClelland und Smithson (1968)
3 17,2 Los Angeles X Elmira)
Q+ g 22—23 Rangoon Tadano und Brown (1967)
DDT —y 943175 Hamburg Tadano und Brown (1967)
Q4+ & 20,4 Rangoon Tadano und Brown (1967)
Q + & 20,7 Fresno Tadano und Brown (1967)
Q@+ & 22,7 Stokton Tadano und Brown (1967)

Brown (1967) deuten unterschiedliche Austausch-
werte zwischen gleichen Faktoren in verschiedenen
Stimmen als ,,interstrain heterogeneity”. Diese
Stamm-bedingten Einfliisse werden durch die hier
dargelegten Ergebnisse an den beiden Mutationen
von r* verdeutlicht.

Von besonderem Interesse ist die Angabe von Barr
(1969), wonach in einem Hybridstamm in zwei Ver-
suchen mit einem zeitlichen Abstand von drei Jahren
unterschiedliche Austauschwerte ermittelt wurden.
Dies spricht dafiir, dafl die Variabilitat letztlich fak-
toriell bedingt ist' und daBl Allele dieser Faktoren
unbewult selektioniert werden koénnen bzw. in La-
borstimmen je nach dem Grad der Inzucht relativ
einheitlich sind. Uber die ursichliche, cytologisch
sichtbare Wirkung dieser Faktoren, die vermutlich
ein polygenes System darstellen diirften und von
Sanders und Barr (1966) als ,,modifizierende Gene
angesprochen werden, 1Bt sich einiges aussagen.

Vergleicht man Chromosomen in der meiotischen
Prophase aus Hoden von Culex piptens mit solchen
anderer Stechmiicken oder anderen Dipteren, so fillt
die unvollstdndige, liickenhafte Homologenpaarung
auf. Diese cytologisch sichtbare Asynapsis spiegelt
sich auch in der geringen Chiasma-Haufigkeit wider,
die dem Stiickaustausch gleichgesetzt werden darf.
So registrieren Moffett (1936) nur 1,06—1,64 und
Callan und Montalenti (1947) 1,7 Crossing-over-Er-
eignisse in einem normalen Bivalent von Culex pi-
piens; Moffet arbeitet mit in Merton/England gefan-
genen Larven, Callan und Montalenti mit Freiland-
fangen bei Neapel/Italien. Diesen Zahlen stehen z. B.
bei Drosophila melanogaster 1,2 Chiasmata pro Arm
gegeniiber (White, 1954).

Theovet. Appl. Genetics, Vol. 45, No. 7

Fir die Polytinchromosomen von Culex pipiens
sind die meist an wechselnden Stellen auftretenden
asynaptischen Bereiche charakteristisch. Diese tre-
ten trotz Inzucht der untersuchten Linien regelmiBig
auf, auch wenn keine Struktur-Heterozygotien er-
kennbar sind.

In der Prophase der somatischen Reduktionstei-
lungen der larvalen polyploiden Hinterdarmzellen
berichtet Risler (1964) ebenfalls von Paarungssto-
rungen. In Larven aus verschieden zusammengesetz-
ten Hybridstimmen sind diese Paarungsstérungen
unterschiedlich deutlich ausgeprigt, jedoch immer
stdrker als in den reinen Stimmen. Risler schlieBt
daraus, daB die Stamm-Unterschiede im Paarungs-
verhalten der homologen Chromosomen genetische
Ursachen haben miissen.

Unter der Voraussetzung, daf meiotische und so-
matische Homologenpaarung bei den Dipteren der
gleichen genetischen Steuerung unterliegt, stiitzen
die cytologischen Befunde die Annahme, daB die
Hohe des Faktorenaustausches in erster Linie eine
Stamm-spezifische Eigenschaft darstellt. Diese Ei-
genschaft diirfte faktoriell bedingt sein.

Andere Gegebenheiten, wie z. B. der chromosomale
Geschlechtsdimorphismus in ménnlichen Individuen
oder Bruchkontaktpunkte von Aberrationen, die
durch Behinderung der Homologenpaarung zu einer
positiven Interferenz fithren, konnen die Austausch-
hiufigkeit in ihrer unmittelbaren Umgebung zusitz-
lich beeinflussen.

Die SchluBifolgerung aus diesen Ergebnissen und
Uberlegungen ist, daB8 nur solche Austauschwerte
miteinander verglichen werden diirfen, die innerhalb
ein und desselben Stammes gewonnen wurden. Er-
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gebnisse von verschiedenen Stimmen miissen mittels
Testversuchen in einen festen Bezug zueinander ge-
setzt werden, um gewonnene Werte vergleichen zu
kénnen.

Zusammenfassend erlauben die Kreuzungsergeb-
nisse in Verbindung mit den cytologisch bekannten
Bruchkontaktpunkten die Erstellung einer Gen-
Karte: Die Lingen der Chromosomen entsprechen
denen der larvalen Speicheldriisenchromosomen.
MaBstabgerecht sind die Bruchkontaktpunkte der
Aberrationen und die Bande 10 C3 eingezeichnet
{Abb. 1}.

Der Geschlechtsrealisator M bzw. m entspricht der
unterschiedlich ausgebildeten Bande 10 C 3 in Arm
I L. In Speicheldriisenchromosomen aus weiblichen
Larven ist diese Bande 10 C 3 als heterochromatischer
..Ballon‘‘ zu erkennen, homozygot von beiden homo-
logen Chromosomenorten gebildet. In méinnlichen
Larven ist dieser Ballon nur heterozygot in einem
Chromosom vorhanden; das homologe Chromosom
zeigt an der entsprechenden Stelle dafiir eine scharf
konturierte, euchromatische Bande (Dennhdéfer,
1974c). Die Korrelation zwischen diesem Struktur-
dimorphismus und dem Geschlechtsfaktor wurde
durch vergleichende Analyse von Speicheldriisen-
chromosomen aus heterozygoten Trigerindividuen
geschlechtsgekoppelter Translokationen erkannt. Die
eindeutigen Ergebnisse der Austauschversuche er-
hiarten diese Korrelation: der Bruchkontaktpunkt
von T 15 Ha (1—2), nur 6 Banden von der im Midnn-
chen heteromorphen Bande 10 C 3 entfernt, zeigt im
mannlichen Geschlecht keinerlei Austausch mit dem
Faktor M bzw.m (Tab. 3a). Der Bruchkontaktpunkt
von T 3 Lo (1—3), zwar ebenfalls nur 6 Banden von
10 C 3 entfernt, kann hingegen seltenen Austausch
mit dem Faktor erfahren. Die anderen Bruchkon-
taktpunkte verhalten sich erwartungsgeméa8: mit der
Entfernung von der Bande 10 C 3 steigt die Aus-
tauschhiufigkeit proportional an. Die Lokalisierung
des Geschlechtsrealisators M bzw. m auf die Bande
10 C 3 bestitigt sich damit kreuzungsgenetisch. Das
Problem, ob diese Bande allein als Geschlechtsfaktor
anzusprechen ist oder ob es sich dabei um eine kurze
Bandenfolge handelt (Gilchrist und Haldane, 1947),
ist damit jedoch noch nicht mit letzter Klarheit ge-
lost. Dies diirfte nur durch die Analyse von Indi-
viduen maéglich sein, die entweder fiir die Bande
10 C 3 oder je eine der benachbarten Banden defi-
zient sind.

Die Zuordnung der Mutation 7 auf den Abschnitt
3 B/Cin Arm I Rist sicher. Der Bruchkontaktpunkt
von T 2 Ha (1—2) zeigt bei mehr als 5000 ausgewer-
teten Individuen keinerlei Austausch mit diesem
Allelenpaar. Je weiter die Bruchkontaktpunkte ande-
rer Translokationen von diesem Abschnitt entfernt
sind, desto Ofter ist Faktorenaustausch aufgetreten
(Tab. 3b, Abb. 1). In der Feinstruktur der Polytdn-
chromosomen konnte bislang kein Strukturunter-
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schied in diesem Chromosomenabschnitt 3 B/C bei
fiir # heterozygoten Larven erkannt werden. Die
genaue Genlokalisierung auf eine einzige Bande oder
kleine Bandenfolge steht damit noch aus.

In der Kreuzung mit T 3 Lo (1 —3) war mehr Aus-
tausch zu erwarten gewesen als mit T 415 Ha (1—2),
abgesehen vom Stamm-individuellen Unterschied. Es
ist dabei zu beachten, daB zwischen diesen beiden
Bruchkontaktpunkten die in Méinnchen hetero-
morphe Bande 10 C 3 liegt. Das oben Gesagte fiir
Struktur-homozygote Individuen gilt erst recht hier
bei Aberrationsheterozygoten; denn der Bruchkon-
taktpunkt bedingt ebenfalls eine Erschwerung des
Stiickaustausches in einem bestimmten, wenn auch
wechselnden Bereich. Der Grund fiir diese positive
Interferenz ist ebenfalls in Stérungen der Homologen-
paarung zu suchen. Sind méinnliche Individuen he-
terozygote Triger einer geschlechtsgekoppelten Aber-
ration, deren Bruchkontaktpunkt nahe dem Ge-
schlechtsfaktor liegt, stort zweimalige Strukturhete-
rozygotie in wechselndem MafBe. In Speicheldriisen-
chromosomen aus ménnlichen Larven beeintrichtigt
der Strukturdimorphismus der Bande 10C3 die
somatische Paarung der Homologen. Die Erstrek-
kung dieser asynaptischen Storung ist in nebenein-
ander liegenden Chromosomensitzen jedoch unter-
schiedlich. Man wird nicht fehl gehen, auch in Mei-
osechromosomen einen dhnlichen Strukturdimorphis-
mus anzunehmen, der auch dort mehr oder minder
grofle Storungen der Homologenpaarung in der meio-
tischen Prophase verursacht. Dadurch ergeben sich
fiir die Mechanik des Stiickaustausches in jeder Sper-
matozyte eines Individuums unterschiedliche Vor-
aussetzungen, was sich dann in scheinbar wider-
spriichlichen Werten der Austauschhiufigkeit dullert.
Dadurch sind auch die oft sehr grofen individuellen
Unterschiede im Austausch geschlechtsgekoppelter
Faktoren in Minnchen zu erkldren. Je ndher diese
am Genort des Geschlechtsfaktors liegen, desto grofer
kénnen diese durch cytologische Gegebenheiten be-
dingten Unterschiede sein. Als Beispiel seien die
Austauschwerte zwischen M bzw. # und der Mu-
tation w herangezogen, die nach Laven (1967) zwi-
schen 1—30% schwanken konnen. Solche grofe
Schwankungen kénnen vermutlich nur durch groBes
Versuchsmaterial ausgeglichen werden.

Der Genort des Allelenpaares w bzw. w* ist unseren
Versuchen nach in Arm I L gelegen und befindet sich
mit Sicherheit in allerndchster Nahe des Geschlechts-
faktors, d.h. der Bande 10C3 (Tab.3¢, Abb.1).
Diese Mutation konnte bislang mit keiner Anderung
der chromosomalen Feinstruktur in Verbindung ge-
bracht werden.

Die Loci der analysierten Mutationen der 2. Kop-
pelungsgruppe 4 und ru befinden sich auf dem mitt-
tellangen Chromosom II. Die Larvenfarbmutation 4
liegt am distalen Ende von Arm II L, die Augen-
farbmutation 7# im zentralen Teil des anderen Ar-
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mes II R. Fiir diese Bestimmungen sprechen die er-
mittelten Werte von fiinf Aberrationslinien (Tab. 4).
Eine Festlegung auf bestimmte Strukturen oder Ban-
den war mit dem vorhandenen Material nicht mog-
lich. Sicher ist, dal der Locus von ru zwischen den
Bruchkontaktpunkten von T 15 Hyb. (1—2) bei
20A1 —A2und T 35 Hyb. (2—3) bei 21 A8 — B1
liegt. Der Genort 4 ist distal vom Bruchkontakt-
punkt von T 59 Hyb. (1—2) bei 36B1—-B2 in
Richtung Chromosomenende zu finden.

Die Austauschhiufigkeiten zwischen beiden Mu-
tationen und den Bruchkontaktpunkten wurden
meist in Aberrations-heterozygoten Méannchen be-
stimmt. Nur die autosomalen Aberrationen T 35 Hyb.
(2—3) und 161 Hyb. (2) erlaubten, den Austausch
in beiden Geschlechtern zu vergleichen. Es traten
dabei keinerlei signifikante Unterschiede auf, so daB
letztlich die Gesamtwerte aus den reziprok angesetz-
ten Kreuzungen ermittelt wurden. Diese gleiche
Austauschhiufigkeit bei Weibchen und Méannchen,
heterozygot fiir I 61 Ha (2), wurde schon frither fiir
die damit verbundene Teilsterilitit herausgestelit
(Dennhéfer, 1972). Beil pericentrischen Inversionen
entstehen unvollstindige Chromosomen — und damit
aneuploide Gameten — nur durch einfachen Stiick-
austausch innerhalb der Inversionsschleife wihrend
der meiotischen Prophase. Beide Geschlechter zeigen
in dieser Linie den gleichen Prozentsatz unvollstdn-
diger Chromosomen bzw. aneuploider Gameten.

Die Kreuzungen zum Auffinden des Genortes von
kps in Chromosom III wurden nur mit Individuen
des Stammes Hamburg durchgefithrt. Die Zuord-
nung der 3. Koppelungsgruppe zu Chromosom III
wurde bestitigt. Der Genlocus kps ist im zentralen
Teil des Armes 111 L gelegen (Tab. 5, Abb. 1). Eine
Zuordnung zu einer distinkten Struktur oder Banden-
folge war nicht moglich. Geschlechtsbedingte Unter-
schiede in der Austauschhiufigkeit der F;-Individuen
wurden wiederum nicht festgestellt.

Zusammenfassend sind die chromosomalen Struk-
turen oder bestimmten Abschnitten zugeordneten
Genorte der untersuchten Faktoren zu einer cytolo-
gischen Gen-Karte zusammengestellt (Abb. 1). Die
Bruchkontaktpunkte dienen als feste Orientierungs-
hilfen entlang der Chromosomen und erlauben die
cytologische Interpretation der relativen Austausch-
werte zwischen FFaktoren. Diese vorgelegte, noch
grobe cytologische Gen-Karte von Culex pipiens ist
innerhalb der Familie der Stechmiicken die erste, die
Aussagen iiber Faktorenaustausch in einem Zusam-
menhang mit distinkten chromosomalen Strukturen
oder Chromosomenabschnitten setzt.

Die Reihenfolge der Faktoren in Chromosom I, die
Laven (1967) mit M — 7 — w angibt, kann nicht be-
statigt werden. Die Mutation » ist unseren Ergeb-
nissen nach nicht zwischen den Faktoren M — w ge-
legen, sondern auBlerhalb davon. Der genaue Locus
von @, ob zwischen M und » oder jenseits des Ge-

Theovet. Appl. Gemetics, Vol. 45, No. 7

287

schlechtsfaktors gelegen, bleibt offen. I9iir die beiden
Autosomen sind bislang keine Faktoren-Reihen auf-
gestellt, mit denen unsere Ergebnisse direkt vergli-
chen werden kénnten.

Bei einer Anwendung der Aberrationssterilitit im
Rahmen der genetischen Schidlingsbekimpfung
(Laven, 1968, 1969a, b; Curtis, 1968) sollte die Cyto-
logie der betreffenden, zum Aussetzen bestimmten
Linien unbedingt bekannt sein. Soweit aus der Lite-
ratur ersichtlich ist, wurde diese Seite jedoch bisher
nicht beriicksichtigt. Das bei den vorliegenden Un-
tersuchungen gefundene Ergebnis, daf ndmlich auch
bei méannlichen Individuen von Culex pipiens, die
heterozygot fiir eine geschlechtsgekoppelte Aber-
ration sind, im Chromosom I Austausch zwischen
Bruchkontaktpunkt wund Geschlechtsfaktor vor-
kommt, ist von Bedeutung. Es sollten deshalb aus-
schlieBlich nur solche Aberrationslinien in eine Popu-
lation eingeschleust werden, deren Bruchkontakt-
punkte in Chromosom I sicher bekannt sind. Diese
sollten dem Geschlechtsfaktor auf der Bande 10C 3
so eng benachbart sein, da3 ein Uberwechseln der
Aberration von dem Chromosom mit dem Madnnchen-
bestimmenden Allel M auf das homologe mit dem
Weibchen-bestimmende Allel m zu einem hdochst
unwahrscheinlichen Ereignis wird. Geschieht ndm-
lich dieser Stiickaustausch, dann besteht die Moglich-
keit, daB sich die Aberration in der Population homo-
zygot manifestiert. Wenn die urspriinglich vorhan-
dene Population durch die Aberrationssterilitit he-
terozygoter Triger zuriickgedrdngt ist, kann sich im
dann freien Biotop die neue, Struktur-homozygote
Form ungehemmt ausbreiten. Dieser neuen Form
fehlt jedoch die Fertilitdtsminderung durch aneu-
ploide Gameten aufgrund einer Struktur-Heterozygo-
tie; sie hat damit die gleiche Vermehrungsrate wie
die urspriinglich vorhanden gewesene Form. Die Be-
freiung von einem Schidling oder Lastling wire dann
nur von mehr oder minder kurzer Dauer gewesen.

Zusammenfassung

Die Austauschhidufigkeiten zwischen cytologisch
bekannten Bruchkontaktpunkten in den larvalen
Speicheldriissenchromosomen und Mutationen erlau-
ben bei der Stechmiicke Culex pipiens L. erstmals
die Zuordnung von Genorten zu chromosomalen
Strukturen oder Abschnitten. Die vorliegenden
Kreuzungsergebnisse stimmen mit der bereits be-
kannten Zuordnung der drei Koppelungsgruppen zu
den cytologisch sichtbaren Chromosomen iiberein.

Um Kreuzungsergebnisse innerhalb eines Chromo-
soms jedoch sicher miteinander in Bezug setzen zu
koénnen, muBte das Problem der unterschiedlichen
Austauschhiufigkeiten gekliart werden. Griinde dafiir
sind weder Alter noch Geschlecht, noch kleine chro-
mosomale Aberrationen der heterozygoten Indivi-
duen. Die Hohe des Austausches zwischen zwei Fak-
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toren ist jeweils eine Stamm-spezifische Eigenschaft,
die vermutlich faktoriell bedingt ist. Dies konnte
durch den Vergleich einer allelen Mutation in zwei
Stimmen erarbeitet werden. Es sind deshalb nur
solche Austauschwerte vergleichbar, die in ein und
demselben Stamm gewonnen wurden, oder bei ver-
schiedenen Stimmen, wenn diese in einen festen Be-
zug gebracht werden kénnen.

Im kleinen Chromosom I ist die Zuordnung des
Geschlechts-bestimmenden Allelenpaares M bzw. m
zu der heteromorphen Bande 10C3% in ArmIL
durch Austausch-Analyse mit Bruchkontaktpunkten
geschlechtsgekoppelter Translokationen bestitigt.
Der Locus der Augenfarbmutation w liegt in unmit-
telbarer Nihe davon. Der Genort der Augenfarb-
mutation 7 ist in Arm I R, in Abschnitt 3 B/C ge-
legen.

Im mittellangen Chromosom 1I werden zwei Gen-
orte eingegrenzt: die Larvenfarbmutation 4 ist am
distalen Ende des Armes II L gelegen; die Augen-
farbmutation »«# im zentralen Teil des Armes II R,
zwischen den Abschnitten 20 A—21 A. Im langen
Chromosom III ist der Genort der Minnchen-be-
grenzten Palpenmutation kps dem Arm III L zuge-
ordnet worden.

Eine Zuordnung zu einer distinkten Bande oder
Struktur war nur fiir den Geschlechtsfaktor moglich.
Mit den vorliegenden Werten wird fiir Culex pipiens
erstmals eine grobe cytologische Genkarte erstellt.

Die vorliegenden Untersuchungen wurden in den Jah-
ren 1969—1972 im Fachbereich 21 (Biologie) der Johan-
nes Gutenberg-Universitit Mainz durchgetiihrt.

Fiir freundliche Unterstiitzung und sachliche Kritik bei
der Abfassung des Manuskriptes, speziell bei der statisti-
schen Absicherung der Werte, danke ich Frau Professor
Dr. C. Harte, Koln, recht herzlich.
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