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OZET

Yiksek Lisans

ISI SOKU PROTEIN (HSP) AILESI UYELERININ KARPUZ BITKISINDE
TESPITI, KARAKTERIZASYONU VE KURAKLIK iLE SICAKLIK
STRESLERINDE GEN iFADE ANALIZLERI

Merve KELES
Kastamonu Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Genetik ve Biyomiihendislik Ana Bilim Dal1

Danisman: Dr. Ogr. Uyesi Yasemin CELIK ALTUNOGLU

Is1 soku (Hsp) genleri, canlilar igin hayati dneme sahip genlerdir. Bu gen ailesi alti
sinifa ayrilir ve tiim canlilarda bulunur. Bu ¢alismada karpuz bitkisindeki Hsp gen
aileleri biyoinformatik analizler ile belirlenmis ve incelenmistir. Bunun yani sira
genlerin deneysel olarak da kombine kuraklik ve sicaklik stresleri altindaki ifade
profilleri  incelenerek biyoinformatik analizler ile elde edilen sonuglar
karsilastirilmistir. Karpuz genomunda sHsp ailesine ait 39 gen, Hsp40 ailesine ait
101 gen, Hsp60 ailesine ait 23 gen, Hsp70 ailesine ait 12 gen, Hsp90 ailesine ait 6
gen ve Hspl00 ailesine ait 102 gen bulunmustur. Bu proteinlere ait elde edilen
filogenetik agaclarda ayni sinifta yer alan proteinlerin motif kaliplarinin benzer
oldugu goriilmiistiir. Bu genlere ait proteinlerin tahmini {i¢ boyutlu yapilar
incelendiginde hemen hemen tiim ailelerde o-sarmal yapmin hakim oldugu
belirlenmistir. Gen ontoloji analizlerinde molekiiler fonksiyonlarnin ¢ogunlukla
baglanma oldugu gozlenmistir. Kombine stres kosullari altinda gen ifade seviyelerine
gergek zamanli PZR ile bakildiginda ise tiim doku 6rneklerinde (kok, govde, yaprak,
siirgiin) caligilan genlerde genellikle 30. dakikada belirgin olarak bir artig tespit
edilmistir. Bu ¢alisma, karpuz Hsp’leri i¢in genis bir bilgi sunmaktadir ve Hsp
genleri ile kombine stres arasindaki iligkiler hakkinda bilgi birikimimizi arttirabilir.
Sonug¢ olarak, elde edilen veriler ile c¢alismanin daha da ileriki adimlara
tagiabilecegi ve karpuz yetistiriciligi i¢in yararli olabilecegi diisiintilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Karpuz, Hsp (Is1 soku proteini), kuraklik stresi, biyoinformatik
analiz, gen ifade analizi

2018, 128 sayfa
Bilim Kodu: 923



ABSTRACT

MSc. Thesis

IDENTIFICATION, CHARACTERIZATION OF HSP (HEAT SHOCK PROTEIN)
FAMILY MEMBERS IN WATERMELON AND ANALYSIS OF GENE
EXPRESSIONS UNDER DROUGHT AND HEAT STRESSES

Merve KELES
Kastamonu University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Genetics and Bioengineering

Supervisor: Assist. Prof. Dr. Yasemin CELIK ALTUNOGLU

Abstract: Heat shock (Hsp) genes have vital importance for organisms. This gene
family is divided into six classes and found in all living organisms. In this study, Hsp
gene families in watermelon were identified and studied by bioinformatics analysis.
Besides, expression profiles of genes under combined drought and heat stress
conditions were experimentally analyzed and the results were compared by
bioinformatics analyzes. In watermelon genome, 39 gene belonging to sHsp family,
101 gene belonging to Hsp40 family, 23 gene belonging to Hsp60 family, 12 gene
belonging to Hsp70 family, 6 gene belonging to Hsp90 family and 102 gene
belonging to Hsp100 family were found. It is also seen that the proteins in the same
clade in the constructed phylogenetic trees had similar motif patterns. When the
estimated three-dimensional structures of proteins belonging to these genes are
examined, it has been determined that a-helical structure was dominant in almost all
families. In gene ontology analysis, it has been observed that molecular functions of
those proteins were mostly by binding. A significant increase was detected usually at
30 minutes in almost all samples (root, stem, leaf, shoot) for studied gene families
when real time-PCR was used to assess the gene expression levels under combined
stress conditions. This study provides an extensive information for watermelon Hsps
and can enhance our knowledge about the relationships between Hsp genes and
combined stresses. Consequently, it is thought that this study can be carried forward
to further steps and can be beneficial for watermelon breeding.

Key Words: Watermelon, Hsp (Heat shock protein), drought stress, bioinformatics
analysis, gene expression analysis

2018, 128 pages
Science Code: 923
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1. GIRIS

Kiiresel 1sinmanin, yiliksek sicakliklarin bitki gelisimi {izerindeki zararli etkisi
nedeniyle, bitki biliylimesi tizerinde genel bir olumsuz etkiye sahip olacagi tahmin
edilmektedir (Bita ve Gerats, 2013). Kiiresel olarak, baslica abiyotik stres faktorleri -
kuraklik, yiiksek ve diisiik sicakliklar ve tuzluluk - iiriin verimindeki biiyiik diisiislere
yol agmaktadir (Kosova vd., 2018). Abiyotik stresler genellikle tek tek veya
kombinasyon halinde birbirleriyle iliskilidir, bitki biiylimesini ve iiretkenligini
olumsuz yonde etkileyen morfolojik, fizyolojik, biyokimyasal ve molekiiler

degisikliklere neden olur ve sonugta verimi diisiiriirler (Bita ve Gerats, 2013).

Diinya niifusundaki artig ile birlikte su sikintist da artmistir. Diinyada su
kaynaklarinin azalmasi nedeniyle kuraklik stresi bitki yetistiriciliginde her gegen giin
onemli hale gelmekte ve ekonomik Oneme sahip bitkilerin normal fizyolojik
islevlerinde 6nemli degisikliklere yol agmaktadir (Ors ve Ekinci, 2015). Dolayisiyla

su stresi, diinya genelinde mahsul iiretimini sinirlandirmaktadir (Kaya vd., 2003).

Artan iklim degisikligi tehdidi, diinya ¢apinda tarimsal iiretim iizerinde 6nemli bir
etkiye sahiptir, zira 1s1 dalgalar1 gelecekteki kiiresel gida giivenligi i¢in biiyiik riskler

ile 6nemli dlglide verim kayiplarina neden olmaktadir (Bita ve Gerats, 2013).

Bitkiler biitiin bu olumsuz etkileri azaltmak ya da tamamen engellemek icin bazi
molekiiler mekanizmalara sahiptirler. Bu mekanizmalar, iyonlarin ve makro
molekiillerin homeostazisi, reaktif oksijen tiirleri (ROS), koruyucu molekiillerin
sentezi gibi mekanizmalardir (Biiyiik vd., 2012). Ist ve kuraklik stresi, yiiksek
bitkilerde bir dizi bilylime ve metabolik tepkilere neden olur (Wang vd., 2014).
Proteinlerin bitki stres cevabindaki rolii onemlidir. Ciinkii proteinler, degismis
cevreye fizyolojik Ozelliklerin uyarlanmasi ile yeni fenotipin sekillendirilmesinde
dogrudan rol oynarlar (Kosova vd., 2018). Bundan dolay: bitkiler de degisen gevre
kosullarina adaptasyonu saglamak igin bazi proteinler iiretir. Bu streslere karsi
tiretilen proteinlerden biri de 1s1 soku proteinleridir. Is1 soku proteinleri (Hsp), diger
adiyla saperonlar, bircok normal hiicresel siirecte protein katlanmasi, birlestirilmesi,

translokasyonu ve parcalanmasindan sorumludur, proteinleri ve membranlari



stabilize eder ve stres kosullarinda proteinin yeniden katlanmasinda yardimci olur

(Wang vd., 2004).

Karpuz, diinyada yaygin olarak yetistirilen {riinlerden biridir (Huh vd., 2014).
Karpuz, Cucurbitaceae familyasinin ekonomik olarak énemli bir {iyesi olup, iki alt
aile, sekiz oymak, yaklagik 118 cins ve 825 tiirden olusur. Karpuzun diploid
kromozom sayis1 2n = 2x = 22'dir (Solmaz vd., 2010).

1.1. Karpuz Hakkinda Genel Bilgiler

Karpuz (Citrullus lanatus), diinyada yetisen 6nemli bir bitki tiiriidiir. Cucurbitaceae
(kabakgiller) familyasina ait karpuz, tek yillik bir bitki tiiriidiir. Karpuzun genomu
2013 yilinda yaymlanmistir. Buna gore 11 kromozoma sahip karpuz genomunda
23.440 protein kodlayan genin oldugu tahmin edilmektedir. Ayrica 123 ribozomal
RNA (rRNA), 789 transfer RNA, 335 kiiciik niikleer RNA ve 141 mikroRNA geni
de tamimlanmistir. Karpuz (C. lanatus) énemli bir bitki olup, bitkisel {retimine
ayrilan diinya capindaki alanin % 7'sini olusturmaktadir. Karpuz cesitlerinin
meyveleri sekil, boyut, renk, doku, lezzet ve besin kompozisyonu agisindan cesitlidir.
Cogunlukla sudan (% 90'm {iizerinde) olusmasma ragmen, karpuz ayrica seker,
likopen, sitrulin, arginin ve glutatyon gibi kardiyovaskiiler saglik artirict 6nemli
besleyici bilesikleri de igerir (Guo, vd., 2013). Ayrica karpuz acik tozlanma ve hibrit
cesitlerle yetistiriciligi yapilan bir meyvedir (Polat vd., 2017). Tiirkiye, Cin'den sonra
yaklasik 4 milyon ton ile ikinci bityiik karpuz tireticisidir (Huh vd., 2014).

1.1.1. Karpuzun Tarihgesi

Citrullus'un olas1 kokeninin ve gesitliliginin merkezi Giiney Afrika'dir (Guo vd.,
2013; Karipgin, 2009). Afrika ve Orta Dogu’da uzun bir tarim gegmisine sahip olan
karpuz, Misir’da en az 4000 y1l boyunca en 6nemli bitkilerden biri olmustur (Huh
vd., 2014; Karipgin, 2009).



1.1.2. Karpuzun Yetistirilme Kosullar

Sicak ve 1lik iklim bitkisi olan karpuz, sulu ortamlarda ve Tiirkiye’nin neredeyse her
ilinde yetisebilir. Bulunduklar1 boélgelere gore farkli genotiplerde yetistirilen
karpuzun, hava sicakligi ve buharlagsma orani yiiksek olan kuru bélgelerde yaygin

olarak yerel genotipleri kullanilir (Polat vd., 2017; Tuna ve Ozer, 2005).

Yetistirilme kosullar1 agisindan dikkat edilmesi gereken bazi1 6énemli hususlar vardir.
Bu hususlarin basinda, bitkinin yetisme evresinde karsilasmamasi gereken don
tehlikesidir. Ayn1 zamanda tohum ekimi esnasinda toprak sicakligi yaklasik olarak
12 °C veya iizerinde olmalidir. Rutubetli ortamlarda hastalanma riski yiiksek olan
karpuz Dbitkisini yetistirmek igin su tutma kapasitesi yiiksek olan topraklarin

kullanilmas: daha uygun olacaktir (Tuna ve Ozer, 2005).

Yetistirilmek i¢in kullanilan topraklarin icermesi gereken minerallerin basinda
kalsiyum (Ca*?) elementinin organik ve inorganik formlar1 gelir. Bu mineralin
varlig1, bitki biiyiimesi ve gelismesinde, bitki hiicrelerinin membran gegirgenliginin
ayarlanmasinda, dokularin dengede tutulmasinda ve ayrica bitki hiicrelerinin yapisal
ve fonksiyonel 6zellikleri i¢in oldukc¢a 6nemli rollere sahiptir. Topraktaki kalsiyum
mineralinin eksikligi ise karpuz bitkilerinin veriminin diismesi ve fizyolojik
bozukluklarin ortaya ¢ikmasmmin yam1 sira karpuz kalitesini de oldukca
etkilemektedir. Bitkinin ihtiya¢ duydugu kalsiyumu dikkate alarak ve bitki ¢esidine
bagl olarak temel giibrelemede kalsiyumlu giibreler tercih edilmelidir. Kalsiyumun
bitki bilinyesine aktarilmasi ise toprak veya yaprak yoluyla yapilir ve yapilan
caligmalarda bitki igerisinde bulunan kalsiyumun daha cabuk etki etmesi icin
kalsiyumun yaprak yoluyla verilmesi daha uygundur. Kalsiyum disinda bitkinin
ihtiyag duydugu diger mineraller K* (potasyum), Mg*?(magnezyum), N2 (azot), ve
P-3(fosfor) olarak siralanabilir. Topragi sulamanm yam sira bu mineralleri bitkiye
saglamanin da dengeli bir bicimde olmasi gerekmektedir. (Tuna ve Ozer, 2005;

Locascio vd., 1992).



1.1.3. Karpuzun Ekonomik Onemi

Yillik diinya karpuz iiretimi yaklasik 90 milyon ton olup en cok tiiketilen bes taze
meyve arasinda yer almaktadir (FAO, http://faostat.fao.org/). Cin’den sonra karpuz
iiretiminde diinyadaki en 6nemli iilkelerin baginda Tiirkiye ve iran gelmektedir (Huh
vd., 2014). Tiirkiye Istatistik Kurumu (TUIK) verilerine gére 2016 yilinda
Tirkiye’de toplam karpuz tiretimi 3 928 892 tondur ve bu oran 2017 yilinda yaklasik
olarak %1,02 oraninda artig gostererek 4 011 313 ton seviyesine ulasmistir. Boylece
diinyada tiretilen toplam karpuz miktarinin yaklasik 4 milyon tonla % 4,4 liik kismi
Tiirkiye’de tretilmektedir. Ayrica karpuz tiretimi konusunda 2017 yilinda il bazinda
en ¢ok {iretim olan ilimiz 831 684 tonla Adana ili ve ¢evresidir. Adana ilinden sonra
karpuz iiretiminde 6nemli pay! olan illerimiz sirasiyla Antalya, Izmir, Diyarbakir,
Bursa, Mersin, Samsun ve Sanlrfa’dir (TUIK, 2018). Adana ilinin 6ne ¢ikmasini,
Cukurova Bolgesinin uygun ekolojik ve ekonomik kosullara sahip olmasi ve sebze

tiretimi i¢in verimli topraklar1 kapsamasi ile agiklanabilir (Kege, 2012).

Tablo 1.1. Tiirkiye nin yillar bazinda karpuz iiretim miktar: (TUIK,2018)

YIL KARPUZ URETIM MIiKTARI (Ton)
2007 3796 680
2008 4002 285
2009 3810 205
2010 3683 103
2011 3 864 489
2012 4022 296
2013 3887 324
2014 3885617
2015 3918558
2016 3928 892
2017 4011313

1.2. Bitkilerde Stres Kavrami

Hem dogal, hem de tarimsal kosullar altinda, bitkiler siklikla ¢evresel streslere maruz
kalir. Hava sicakligi gibi bazi gevresel etmenler yalnizca birka¢ dakikaligina stres
olustururken; topraktaki su igerigi gibi diger stresler giinlerce siirebilir. Topraktaki

mineral eksikligi ise aylarca stres olusturabilir (Biiyiik vd., 2012)



Bunun disinda stres, toprak ve iklimin bitki tirlerinin dagilisini  nasil
sinirlandirdiginin  anlasilmasin1 saglar. Bu nedenle, bitkilerin g¢evresel streslere
adaptasyonu ve alisma mekanizmalarinin altinda yatan fizyolojik islemlerin

anlasilmas1 hem tarim hem de ¢evre agisindan biiyiik 6nem tasir (Biiytik vd., 2012).

Bitkiler hareketsiz dogalar1 geregince yasam dongiileri boyunca biliylime ve
gelismelerini etkileyen bir¢ok olumsuz stres faktori ile karsilasirlar (Biyiik vd.,
2012). Bitkiler taginarak bu olumsuz ¢evresel streslerden kagamazlar (Zhu, 2016) Bu
olumsuz gevre kosullari, patojen enfeksiyonu ve otgul saldirilar1 gibi biyotik stres ya
da kuraklik, 1s1, soguk, besin eksikligi ve topraktaki aliiminyum, arsenat ve
kadmiyum gibi tuz veya toksik metaller gibi abiyotik stresler olabilir (Zhu, 2016). Bu
streslerin ~ timii  bitkilerde  biyosentez ~ kapasitesinin  azalmasina, normal
fonksiyonlarinin degismesine ve sonug olarak Oliimiine neden olan zararlara yol

acabilir (Kalefetoglu ve Ekmekgi, 2005).

Kuraklik, tuz ve sicaklik stresleri, bitkilerin dogadaki cografi dagilimim etkileyen,
tarimda bitki verimliligini sinirlandiran ve gida giivenligini tehdit eden Onemli

cevresel faktorlerdir (Zhu, 2016).

Kuraklik, tuzluluk, asir1 sicakliklar, kimyasal toksisite ve oksidatif stres gibi abiyotik
stresler, tarim i¢in ciddi tehditler olusturur ve dogal ¢evrenin bozulmasina neden
olur. Abiyotik stres, diinya ¢apinda mahsul kaybinin baslica nedenidir ve ¢ogu temel

kiiltiir bitkisi i¢in ortalama verimi % 50'den fazla azaltmaktadir (Wang vd., 2004).

1.2.1. Kurakhk Stresi

Kuraklik, koklerin su aliminda azalmaya neden olan azaltilmis toprak su potansiyeli
anlamina gelir. Yapraklarda kuraklik, azalmis CO2 alimi ile iligkili stoma
kapanmasina yol acar, bu da fotosentetik elektron tasima islemleri ve karbon

asimilasyonu arasindaki dengesizliklere neden olur (Kosova vd., 2018).

Kuraklik, toprak verimi ile birlikte {iriin verimini diisliren en 6nemli abiyotik stres

faktorlerinden biridir. Kiiresel sicakliktaki artisa baglh olarak, kuraklik stresi veya su



kitliginin, bitkiler ve bitkisel iiretim iizerinde giderek artan bir etkiye sahip oldugu

tahmin edilmektedir (Baloglu vd., 2014).

1.2.2. Sicaklik Stresi

Is1 stresi - yiiksek sicaklik - bitkilerin metabolizmasin1 ve yapisini, 6zellikle hiicre
zarlarin1 ve fotosentez, solunum ve su iligkileri gibi bir¢ok temel fizyolojik siireci
etkiler (Al-Whaibi, 2011). Is1 stresi, ¢imlenme, biiyiime, gelisme, tireme ve verim
gibi bitki siireclerinin tiim ydnlerini etkiler. Ayrica, biyokiitle iiretiminde ve {iriin
veriminde es zamanli azalmalarla birlikte cesitli metabolik siireclerde islev goren
kilit bilesenlere zarar vererek bitki fotosentez aktivitesinin inhibe edilmesine yol acar

(Wang vd., 2018).

Is1 stresi, protein denatiirasyonunu dnlemek ve protein homeostazini korumak igin
molekiiler saperonlar olarak islev goren 1s1 soku proteinlerinin (Hsp'ler)

ekspresyonunu uyarir (Zhu, 2016).

1.3. Gen Ifadesinin Belirlenmesi I¢in Kullanilan Metotlar

1.3.1. Polimeraz Zincir Reaksiyonu

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) 1980'lerde Kary Mullis tarafindan gelistirilen bir
yontemdir. Bu yontemin belirli bir DNA dizisini karmasik DNA kaliplar1 arasindan
secip cogaltma Ozelligi, cesitli tibbi uygulamalarin yani sira molekiiler biyoloji
aragtirmalart lizerinde devrim niteliginde bir etkiye sahip olmustur. PZR, DNA
polimerazin sunulan kalip DNA zincirine tamamlayict yeni DNA dizisini
sentezlemesine dayanir. DNA polimeraz sadece dnceden var olan 3'-OH grubuna bir
niikleotid ekleyebildiginden, ilk niikleotidi ekleyebildigi bir primere ihtiya¢ duyar.
Bu gereksinim, arastirmacilarin biiyiitmek istedigi belirli bir DNA dizisi bolgesini
tanimlamay1 miimkiin kilar. PZR reaksiyonunun sonunda, belirli dizi milyonlarca
kopya halinde basit, hizl1 ve otomatik bir reaksiyon sonucunda ¢ogaltilmis olacaktir

(Erlich, 1989; Garibyan ve Avashia, 2013; URL-1).



PZR igin gerekli bilesenlerden biri hedef diziyi iceren 6rnek DNA’dir. Reaksiyonun
baslangicinda, orijinal iki iplik¢ikli DNA molekiiliine yiiksek sicaklik uygulanir,
bunlar iplik¢ikleri birbirinden ayirirlar. Diger bir bilesen, DNA'nin yeni dizisini
hedef dizinin tamamlayicisi olarak sentezleyen bir enzim tiirii olan termostabil DNA
polimeraz enzimidir. Bu enzimlerin ilk ve en yaygin olarak kullanilani, 1siya
dayanikli olmasi sebebiyle TagDNA polimerazidir (Thermus aquaticus). Ayrica,
hedef diziye tamamlayici olan tek iplikli kisa DNA parcalar1 olan primerlere, yeni
DNA dizileri icin temel yap1 taglar1 olan dNTP'lere (ATP, GTP, TTP, CTP) ve
kofaktor olarak kullanilan Mg+2 iyonuna ihtiyag duyulmaktadir (Garibyan ve
Avashia, 2013; URL-1).

PZR icin kullanilacak kimyasal malzemelerin miktarlar1 ve konsantrasyonlari
istenilen DNA dizisine gore farklilik gosterebilir. PZR dongiisii, istenilen DNA
dizisini ¢ogaltmak i¢in yaklasik olarak 30 dongiliden olusur ve her bir dongii li¢

asamaya dayanmaktadir:

I. asama (Denatiirasyon): Kalip DNA’nin yiiksek sicaklik sonucu tek iplik haline

doniismesi

II. asama (Baglanma): Yeni DNA ipligi sentezi ic¢in her orijinal diziye primerin

baglanmasi

IIl.agama (Sentez,Uzama): Yeni DNA ipliklerinin primerlerden uzamasi. Bu uzama
DNA polimeraz tarafindan gerceklestirilir ve istenilen DNA dizisinin senteziyle

sonuglanir (Delidow et al., 1993).

1.3.2. Gerg¢ek Zamanh Polimeraz Zincir Reaksiyonu

Son yillarda, gergek zamanli polimeraz zincir reaksiyonu (RT-PZR), biyoteknolojik
arastirmalar icin giiclii ve yaygin olarak kullanilan bir yontem olarak ortaya
cikmigtir. Ciinkii, PZR siirecinin her dongiisii sirasinda spesifik niikleik asit
dizilerinin giivenilir sekilde tespit edilmesini ve olglilmesini saglayan bir tekniktir
(URL-2; Valasek ve Repa, 2005). Ayrica PZR ile amplifikasyon oncesi ornekteki
baslangic DNA miktarinin daha iyi belirlenmesine olanak saglayan bir tekniktir



(Valasek ve Repa, 2005). Bu teknik, hedef diziye baglanacak sekilde tasarlanmis bir
oligontikleotid probun yerlestirilmesinden sonra miimkiin olmustur. Taq polimerazin
5 'niikleaz aktivitesi nedeniyle PZR sirasinda probun boliinmesi, algilanabilir bir
sinyal iiretilmesine neden olur bdylece hedef spesifik {iriintin amplifikasyonu tespit
edilir (URL-2).

Bu teknolojinin uygulanmasi, fizyolojik, patofizyolojik veya gelisim siirecindeki
degisiklikler sonucu gen ifadesindeki degisimlerin hizli ve dogru bir sekilde
degerlendirilmesine imkan saglar. Bu yontem, deneysel uyaranlara verilen yanitlar
6lcmek ve protein seviyesi ve fonksiyonundaki potansiyel degisikliklere 151k tutmak
icin model sistemlere uygulanabilir. RT-PZR, tek bir niikleotid polimorfizminin
(SNP) ve allelik ayriminin ve ayni zamanda mutasyonu tasiyan drnegin sadece Kiigiik
bir kisminin genetik varyasyonlarinin kantitatif genotiplemesine ve saptanmasina
izin verir. Boylece fizyolojik ve biyolojik siireglerin daha iyi anlagilmasi igin
molekiiler olaylarla iligkilendirilebilir (Valasek ve Repa, 2005; Deepak vd., 2007).

Gergcek zamanli PZR'yi gozlemlemek igin kullanilan floresan saptama yontemleri,
‘Tagman problart’, ‘molekiiler isaretleyiciler’ ve ‘dsDNA baglayict boya SYBR
Green I’ gibi raportér ve sondiiriicii boyalarla etiketlenmis florojenik problari i¢eren

teknikler olarak siralayabiliriz (Yin vd., 2001).

TagMan deneyi, gergek zamanli PZR reaksiyonunun gézlemlenmesi i¢in bulunan ilk
yontemlerden biridir ve hem mRNA'larin miktarinin belirlenmesinde hem de genetik
varyasyonun saptanmasinda yaygin olarak kullanilmaktadir. Yontem, PZR sirasinda
bir oligoniikleotid probun ayrilmasi i¢in TagDNA polimerazin 5' endoniikleaz
etkinliginden yararlanir, boylece saptanabilir bir sinyal firetilir. Problar 5' ucunda
floresanli olarak etiketlenmistir ve 3' ucunda kimyasal modifikasyonla uzatilamaz

(URL-2).
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Sekil 1.1. Tagman tekniginin asamalar1 (URL-2)

Tagman tekniginin asamalari; a. Baglanma: R raportor florofor sinyali ve Q ise bu
sinyali absorblayan emici (quencher) florofor, b. Problara dogru uzama: DNA
polimeraz, problara dogru ilerleyen primerleri uzatmaya baslar, c. Prob bdliinmesi:

Prob pargalanir ve raportdr florofor emici (quencher) florofordan ayrilir ve floresan

yaymaya baslar.

SYBR Green I (SG), molekiiler biyolojide bir niikleik asit boyasi olarak kullanilir.
PZR sirasinda olusan ¢ift zincirli DNA'ya baglanarak 1sima yapar ve bdylece
polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) diriinleri saptanir. Elde edilen DNA-boya
kompleksi, 497 nm dalga boyunda mavi 15181 emer ve 520 nm dalga boyunda yesil
151k yayar. SYBR Green I boyasinin PZR'de kullanilmasi, etidyum bromiir ile
karsilastirlldiginda algilama hassasiyetinin artmasini  saglar. Bu teknik, genel
anlamda herhangi bir ¢ift iplik¢ikli DNA dizisinin amplifikasyonunu izlemek igin
kullanilabilir ve reaksiyon kurulumu ve ¢aligma maliyetlerini arttiran problara ihtiyag

duymaz.



A. Reaksiyon kurulumu

B. Yikilma

C. Polimerizasyon

Tlari primer
® L
L @
1
. B,
gari primer

D. Polimerizasyonun tamamlanmasi
1 1 1
-8- -8- -0- -0- -0-

Sekil 1.2. Syber Green tekniginin asamalar1 (URL-3)

Syber Green tekniginin asamalari; A. Reaksiyon kurulumu: Syber Green floresan
boyasi ¢ift sarmalli DNA'ya baglanir, B. Yikilma: DNA zinciri agildiginda Syber
Green boyasi serbest kalir ve floresan 1simast onemli Ol¢lide azalir, C.
Polimerizasyon: Uzama esnasinda primerler baglanir ve PZR iirlinii ¢ogaltilir. D.
Polimerizasyon tamamlanmasi: Polimerizasyon tamamlandiginda Syber Green
boyasi ¢ift zincirli DNA {iriiniine baglanir ve floresan 1simasinda ciddi bir artis olur.

Bu artis ise kullanilan sistemler tarafindan gozlemlenir.

1.4. Is1 Soku Proteinleri (Heat Shock Protein)

Proteinler metabolik fonksiyonlar i¢in organizmalarin temel yapilaridir. Bu
fonksiyonlarmi yerine getirmek icin proteinler ii¢ boyutlu yapilarina uygun olarak
katlanmal1 ve kendi dogal yapilarin1 korumalidir. Bu nedenle, hiicrelerin hayatta

kalmasi i¢in proteinlerin kalite kontrolii gereklidir (Tutar ve Tutar, 2010).
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Is1 soku proteinleri, yagayan tiim canli organizmalarin hiicrelerinde bulunan, ytiksek
sicaklik da dahil olmak {izere ¢esitli stres kosullarina yanit olarak sentezlenen ve
hiicrenin biiyiimesi ve yasayabilmesi i¢in gerekli olan 6zel bir protein grubudur

(Whitley vd., 1999; Kumar et al., 2012; Celik Altunoglu, 2016).

Is1 soku proteinleri, dogal olmayan protein durumlarinin uygun sekilde katlanmasini
saglamak icin hem yapisal olarak hem de stres zamanlarinda hiicre sag kalimi igin
kritik Oneme sahiptir (Kumar vd., 2012). Ayrica 1s1 soku proteinleri kalite
kontroliiniin temel belirleyicileridir ve genel hiicresel protein dengesinin

korunmasinda da 6nemli role sahiptirler (D'Silva, 2012).

Is1 soku proteinleri; protein katlanmasi, hiicresel diizenlenmesi ve uygun olmayan
proteinlerin hiicrede birikiminin dnlenmesi gibi bir¢ok konuda islevsel olmalarinin
yant sira farkli stres kosullarinda da sentezlendigi bilinen molekiiler saperon gibi
davranan, yani proteinlerin katlanarak ti¢ boyutlu hale gelmesi isleminde yer alan
proteinlerdir (Henle vd., 1998). A¢ilmamis polipeptidlerin agiga ¢ikan hidrofobik
yiizeyleri ile dinamik olarak birlesirler, agregasyonlarini onlerler ve boylece
katlanma siirecini kuvvetlendirirler (URL-4). Hasar gormiis ve yanls katlanmis
polipeptitleri baglama potansiyeline sahip olan 1s1 soku proteinleri bu sayede bu
polipeptitlerin yikimini 6nleyerek potansiyel olarak hiicreyi strese kars1 korumada rol

oynarlar (Chiba vd., 2006).

Is1 soku proteinleri ilk olarak, 1962°de Italyan bilimci Ferruccio Ritossa’nin yiiksek
1stya maruz kalan meyve sinegi’nin (Drosophila melanogaster) tiikiiriik bezi
kromozomlarindaki siskinligin gen ifadesi iizerindeki gozlemi ile kesfedilmistir.
Bunun iizerine bu proteinler 1s1 soku proteini (heat-shock protein, Hsp) olarak
adlandirilmigtir (Al-Whaibi, 2011). Ancak 1s1 soku proteinleri, sicaklik disinda
biyolojik ve kimyasal bircok stres faktorii tarafindan da transkripsiyonel olarak

diizenlenir. Bu nedenle stres proteinleri olarak da bilinirler (Ulusal, 2015).

Bitkilerde, yiiksek ve diisiik sicaklik, ozmotik, tuzluluk, oksidatif, desikasyon,
yiiksek yogunluklu 1sinlamalar, yaralar ve agir metaller gibi streslerin Hsp sentezini
indiikledigi belirlenmistir (Al-Whaibi, 2011). Ayrica bitkilerde bu protein ailesi,
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yiiksek ve diisiik sicaklik, kuraklik, tuzluluk gibi abiyotik stres kosullarinin yaninda

bitkilerin normal gelisim asamalarinda da gorev alir (Krishna vd., 1995).

Tiim 1s1 soku proteinleri, karboksil uglarindaki karakteristik 1s1 soku (heat-shock)
domaininin varligiyla karakterize edilir. Molekiiler agirliklar1 10 kDa’ dan 200’ kDa’
a kadar degisen 1s1 soku proteinleri; molekiiler agirliklarina ve fonksiyon gosterme
mekanizmalarina gore siniflandirilirlar. Is1 soku proteinleri bu kriterlere gore sHsp
(kiigik 1s1 soku proteinleri), Hsp40 (J-proteinleri), Hsp60 (saperoninler), Hsp70,
Hsp90 ve Hsp100 (Clp proteinleri) olmak iizere kabaca alt1 sinifa ayrilabilirler. Bu
alt1 sinif birbiri ile etkilesim iginde ¢alisarak hiicredeki protein dengesini saglarlar
(Zorzi ve Bonvini, 2011).

1.4.1. Kiigiik Is1 Soku Proteinleri (smallHsp)

Kiiciik 1s1 soku proteinlerinin molekiiler agirlig: 15 ile 42 kD arasinda degismektedir
(Al-Whaibi, 2011). Kiiciik 1s1 soku proteini (sHsp) siiper familyasina ait proteinler,
dizi ve boyutta gesitlilik gosterse de, karakteristik 6zellikleri su sekildedir;

(i) ~ 90 amino asit kalintis1 olan korunmus bir a-kristalin domaininden olusur,
(i) biiyiik oligomerlerden olugmustur,

(iii) dinamik bir kuaterner yapiya sahiptir,

(iv) protein agregasyonunu baskilayan stres kosullari ve saperon aktivitesi ile
indiiklenir (Haslbeck vd., 2005).

sHsp'lerin en karakteristik Ozelliklerinden biri, biiylik oligomerik yapilar olarak
organize olma yetenekleridir (Haslbeck vd., 2005). Genellikle fizyolojik kosullar
altinda bitki hiicrelerinde bulunmayan sHsp’ler, kuraklik, tuzluluk, okside tiirler ve
diisiik sicakliklar dahil olmak tizere stres ile uyarilir (Sun vd., 2002). Son kanutlar,
dogal olmayan konformasyonlarda proteinleri baglayarak protein homeostazini
korudugunu ve boylece substrat agregasyonunu onledigini gostermektedir (Haslbeck

vd., 2005).
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Bir N-terminal bolgesinden, ardindan korunmus a -kristallin bdlgesi ve bir C-
terminal bolgesinden olusurlar (Haslbeck vd., 2005; Sun ve MacRae, 2005). Alfa

kristallin bolgesi sHsp'lerin imza motifini olusturur (Kim vd., 1998).

Aynstima

Denatiire ‘

e olmus protein.' \ E. ‘ A " o
Dogal protein ¢0~2# . -
= ’ o
~ (o1 / Denatiire proteinler ile »
e

oligomerik kompleks

“ ~ ‘ ‘ Yeniden katlanma

sHSP oligomerleri SHSP dimerleri

Sekil 1.3. sHsp’lerin denatiire proteinler ile oligomer kompleksi (URL-4)

1.4.2. Is1 Soku Proteini 40 (Hsp40)

Biitiin 1s1 soku proteini 40’lar (Hsp40) standart bir J-domaini ile karakterizedir. Ve
bundan dolay1 J-proteini olarak da adlandirilabilirler. J-protein 1s1 soku ailesi iiyeleri,
hem prokaryotlarda hem de Okaryotlarda her yerde bulunur ve farkli hiicre ici
boliimlerde yerlesim gosterirler. J-proteinleri, Hsp70'in hiicresel rollerini belirlemeye

yarayan bilyiik bir molekiiler saperon ailesini temsil eder (Rajan ve D'Silva, 2009).

Hsp40, Hsp70’e substrat gonderir. J-domaini, Hsp70’in ATPase domaini ile
etkilesim kurar. Bu etkilesim Hsp70'in ATPase aktivitesini uyarir. Boylece Hsp40-
Hsp70 ¢ifti, substrat proteini ya katlar ya da bozunmasi i¢in tagir (Tutar ve Tutar,
2010).

Antiparalel yonde sarmal II ve III ‘lin yogun olarak sikistirilmasi ile dort sarmaldan
olusur. His, Pro ve Asn (HPD) tripeptidi, iki ana sarmal (heliks Il and heliks III)
arasinda bir dongii iginde olup, J-domaininin 6nemli bir imza motifidir (Laufen vd.,
1999; Walsh vd., 2004). HPD tripeptidi, Hsp70'in ATPase aktivitesinin uyarilmasi
icin gereklidir (Walsh vd., 2004).
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Domain organizasyonu temel alinarak J-proteinleri 4 tip (Tip I, Tip I, Tip 11l ve Tip
IV) olarak smiflandirilir. Tip I J-proteinleri Dnal'de bulunan tiim domainlerin
varhigim1 gosterir. Bunlar, proteinin geri kalanindan 50-100 amino asit uzunlugunda
esnek bir baglayici olan "G/F bolgesi" ile ayrilan bir N-terminal J domaini igerir. Tip
IT proteinleri, ¢inko-parmak domaini digindaki tiim domainlere sahiptir. Tip III J-
proteinleri ise bir C-terminali J-domaini icerir ve hem G/F hem de ¢inko-parmak
domainlerinden yoksundur. Cogunlukla, J-domaini ilk iki tipte N-terminalinde
bulunurken, Tip III'de herhangi bir bolgede bulunabilir. Tip IV J-proteinleri yakin
zamanda tanmimlanmig ve J-domaini ile belirgin dizi ve yapisal benzerliklere sahip
olan ancak HPD motifi olmayan “J-benzeri proteinler” olarak smiflandirilmistir

(Rajan ve D'Silva, 2009).

1.4.3. Is1 Soku Proteini 60 (Hsp60)

Saperon veya saperoninlerin HsSp60 ailesi, hiicresel saperon makinelerinin temel
bilesenleridir. Bunlar, plastidler, mitokondri ve tiim Okaryotlarin ve &bakterilerin
sitoplazmasinda bulunan molekiiler saperonlarin en korunmus ve her yerde
bulunabilen sinifidir (Martin vd., 1992). Hsp60 sinifinin genellikle Rubisco gibi
plastid proteinlerin desteklenmesinde 6nem tasidigi kabul edilmektedir. Saperoninler,
dogal formlarini elde etmek i¢in yeni sentezlenmis ve yeni translokasyona ugramis

proteinlere yardimci olarak ¢ok 6nemli bir rol oynar (Wang vd., 2004).

Hiicredeki c¢esitli polipeptidlerin  birincil dizisi, o/f katlanmas1 ile ¢oklu
domainlerden olusur. Karmagik topolojilere sahip bu tiir proteinler, 6zel katlama
makinelerinin yardimimi gerektirir. Saperoninler, ~800 kDa'luk yiiksek molekiiler
agirliktaki, oligomerik kompleksleri olustururlar. Her biri merkezi bir boslugu
cevreleyen iki heptamerik halka tarafindan olusturulan biiyiik bir kafes benzeri yap1
meydana getirir. Heptamer, her biri 57 kDa'luk molekiil agirligina sahip benzer alt
birimlerden yapilir (Hartl ve Hartl, 2002).

Saperoninler, dizilemede yapisal olarak benzer ve oldukga ¢esitli iki gruba ayrilir.
Her iki grup da iki farkli evrimsel c¢izgi boyunca béliintir. Tip 1 saperoninler
bakteriyel sitoplazmada (GroEL), mitokondri (Hsp60) ve kloroplastlar (Rubisco

baglayici protein) gibi endosimbiyotik olarak iliskili organellerde bulunurlarken, Tip
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IT saperoninler ise arkeobakteriyel sitoplazmada (termosome) ve dkaryotik sitozolde
(CCT/TRIC) bulunur. GroEL, Hsp60 ve termozom, termal olarak indiiklenebilir 1s1
soku proteinleri olup, stres kosullar1 altinda, yanlis katlanmis proteinlerin onarilmasi
gibi, ilave fonksiyonel bir rol oynar (Horwich vd., 2007). Stres ile indiiklenen
GroEL'in aksine, TRiC, yapisal olarak ifade edilir ve temel proteinlerin katlanmasi

icin gereklidir (Martin vd., 1992).
1.4.4. Is1 Soku Proteini 70 (Hsp70)

Is1 soku proteini 70 (Hsp70), protein katlanmasi, membranlar arasinda protein
taginmasi, protein aktivitesinin modiilasyonu, protein yikiminin diizenlenmesi ve geri
dondiiriilemeyen protein agregasyonunun onlenmesi dahil olmak iizere ¢esitli hiicre
islemlerinde yer alan molekiiler saperonlardir. Hemen hemen tiim organizmalarda ve
hemen hemen tiim hiicre i¢i bolimlerde gorev alirlar (Su ve Li, 2008). Substrati
benzersiz sekilde katlayacak en gelismis yapiya sahiptirler (Tutar ve Tutar, 2010).
Hsp70 saperon sinifi, iki ana fonksiyonel domaine sahiptir; proteinin N-terminal
kismindaki ATPaz domaini ve proteinin C-terminal kismindaki bir peptit baglayici
domain (SBD) (Sung vd., 2001). Hsp70'ler, niikleotidi hidrolize eden ve substrat
baglama domainine (SBD) bir sinyal ileten ATPaz domainine sahiptir. Domain, bir
kapak ve peptit baglayici oluktan olusur. SBD, substrat i¢in hidrofobik ortam saglar
ve substrat proteinleri igin izole alan olusturur (Tutar ve Tutar, 2010). Hsp70Q'ler asla
yalniz islev gérmezler. Degismez bir J proteini ve hemen hemen her zaman ortak
olarak bir niikleotid degisim faktorii (NEF) gerektirirler (Kampinga ve Craig, 2010).
Hsp70 proteini ATP'ye baglandiginda, kapak aciktir ve peptitler nispeten hizli bir
sekilde baglanir ve serbest kalir. Hsp70 proteinleri ADP'ye baglandiginda, kapak
kapatilir ve peptitler substrat baglanma domainine siki sikiya baghidir (Mayer vd.,
2001). ADP'nin ve dolayisiyla substratin salinmasi daha sonra da dongiiniin devam
etmesine izin veren niikleotid degisim faktorii ile gerceklestirilir (Hartl ve Hartl,
2002). Substrat baglama domaini (SBD), her biri dort zincirli, iki antiparalel -
yaprak’tan olusan B-sandvi¢ yapisina sahiptir. Iki B-yaprak arasinda yer alan peptit
baglayici bolge, dogada hidrofobiktir ve sarmal bir kapakla kapatilmis derin bir cep
icerir. Sarmal kapak yapisi, A, B, C, D ve E olmak iizere bes sarmaldan olusur ve

saperonun substrat afinitesini yonetir. ki domain, yiiksek oranda korunan kisa bir
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baglayici segment (~ 6 amino asit kalintisi) ile baglanir (Mayer vd., 2001). Ayrica,
Hsp70 ve sHsp’ler esas olarak molekiiler koruyucu olarak hareket ederler ve bitki
hiicresinin 1s1  stresinin zararlt etkilerinden korunmasinda o6nemli bir rol

oynamaktadirlar (Rousch vd., 2004).

Hsp70+ATP+Substrat
AR Hsp40
N—,
ADP +Pi
HSP70 saperon dongiisii Hsp40
+
Substrat

NEF

Yiiksek afinite
Yavag degisim

Hsp70+ADP+Substrat Hsp70+ATP+Hsp40+Substrat

Sekil 1.4. Hsp70’in Saperon Dongiisti (URL-4)

1.4.5. Is1 Soku Proteini 90 (Hsp90)

Hsp90, okaryotlarda en fazla bulunan proteinlerden biridir ve stresli olmayan
kosullar altinda bile toplam ¢6ziiniir proteinin ~% 1'ini olusturur (Buchner, 1999).
Diger saperonlardan farkli olarak Hsp90, yeni protein katlanmasinda etkili degildir.
Katlanmanin sonraki bir asamasinda, dogala yakin bir durumda olan substrat

proteinlerine baglanir (Young vd., 2001). Hsp90, birgok saperon kompleksinde
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Hsp70'i baglayabilir (Pratt ve Toft, 2003). Bitki hiicrelerindeki Hsp90, bitkilerin
biiyiimesini kontrol eder (Krishna vd., 1995). Ek olarak, Hsp90 hiicre dongiisii

kontrolii, transkripsiyonel diizenleme ve sinyal iletiminde yer alir (Tutar ve Tutar,

2010).

Hsp90, 4 boliimden meydana gelir. Bunlar, yiiksek¢e korunmus N-terminal ve C-
terminal kisim, orta kistm ve N-terminal ile orta kisim arasinda bulunan yiik
baglayict kisimdir. N-terminal kismi, 25 kDa agirhigindadir ve ATP’nin
baglanmasindan sorumludur. ATP disinda da bir¢cok ko-saperonlar ve bazi Hsp90
inhibitorleri bu kisma baglanabilir. C-terminal kismi 12 kDa agirligindadir ve
Hsp90’1n biyolojik olarak aktif olan formuna homodimerizasyonundan sorumludur.
Orta kisim ise 40 kDa agirliginda olup N-terminal kismina bagl olan, fazla derecede

yiiklii kisimdir (Ulusal, 2015).

1.4.6. Is1 Soku Proteini 100 (Hsp100)

Hiicredeki protein kalite kontroliiniin siirdiiriilmesi, yeni sentezlenmis proteinlerin
katlanmasini, katlanmamis ve yanlis katlanmis proteinlerin yeniden katlanmasini ve
yeniden etkinlesmesini, makromolekiiler protein yapilarinin birlestirilmesini ve
demontajimn1 ve degradasyon igin anormal ve inaktif proteinlerin hedeflenmesini
igeren birka¢ adimin basarilmasini gerektirir. Hiicrenin siddetli strese maruz kalmasi
lizerine, proteinlerin ¢ogu dogal yapilarimi kaybeder ve agregat olusturan spesifik
olmayan etkilesimlere girer. Hspl00/Clp, siddetli stres sonrasi toplanan hemen
hemen her proteini ¢6zme yetenegine sahip bir molekiiler saperon sinifidir. Normal
bliylime kosullarinda gerekli degildirler ve asir1 sicak veya diger sert stresler
tarafindan tetiklenirler. ClpA, ATP'ye bagimli proteazin bir bileseni olarak
kesfedilen Hsp100 sinifinin ilk proteini olmustur (Lund, 2001).

Saperonlarin Hsp100 siifi, ATPase’larin AAA + siiper familyasina aittir. Bu aile, a-
sarmal domain ve bir Walker tipi niikleotid baglayict domain igeren, ~ 200-250

amino asitin temel ¢ekirdeginin varligi ile tamimlanir (Bukau vd., 2006).
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2. KURAMSAL CERCEVE

Dogu Asya karpuz ¢esidinin taslak genomu (2n = 2 x = 22) 2013 yilinda
yayinlanmistir. Genom dizileri bilgisi, temel biyolojik arastirmalar ve iirlin 1slahi1 igin
vazgecilmezdir. Kapsamli genomik ve transkriptom analizleri, karpuz genomunun
yapist ve evrimi, karpuz popiilasyonlarinin genetik cesitliligi ve yapisi, meyve
kalitesi ve floem bazli vaskiiler sinyalizasyon gibi 6nemli biyolojik siireclerin
molekiiler mekanizmalar1 hakkinda bilgi vermektedir. Bu nedenle taslak karpuz
genom dizisi, bitki aragtirmalari ve mahsul genetik iyilestirme i¢in Onemli bir

kaynagi temsil eder (Guo vd., 2013).

Abiyotik stresler ve stres kombinasyonlari, bitki biliylimesini ve verimini azaltarak
tarimsal liretimi etkileyen ve diinya capinda iiretim ve gida giivenligini kisitlayan ana
nedenlerden biridir (Georgii vd., 2017; Fahad vd., 2017). Bitki tepkilerinin ve gesitli
abiyotik stres senaryolarina adaptasyonlarin molekiiler bir sekilde anlasilmasi,
degisen iklim kosullar1 altinda iiriin ¢ikisini saglayabilen yetistirme ve ciftcilik
stratejilerinin gelistirilmesi i¢in ¢ok Onemlidir. Bu nedenle, molekiiler diizeyde
kuraklik ve 1s1 etkilesimlerini ¢alismak, stres bilesenlerini ve stres tiirleri arasindaki

iligkileri tanimlamak i¢in 6nemlidir (Georgii vd., 2017).

Cevresel stres faktorlerine karsi bitki tepkilerinin fizyolojik, hiicresel ve molekiiler
mekanizmalarinin anlagilmasinda 6nemli ilerlemeler kaydedilmistir. Strese verilen
cevaplar ile birlikte genellikle bitki transkriptomunda, proteomda ve metabolomda da
biiyiik degisiklikler meydana geldigi goriilmiistiir (Ahuja vd., 2010). Strese karsi
bitki tepkisinin cesitli mekanizmalarini ve edinilen stres toleransindaki rollerini

aciklamak, bu nedenle pratik ve temel dnem tasimaktadir (Wang vd., 2004).

Yapilan bazi ¢alismalarda, Hsp 20 ailesinin soya fasulyesi genomundaki evrim
sonucu toplam 23 gen kopyasi igerdigi belirlenmistir. Lopes-Caitar ve arkadaslari
yaptiklar1 ¢alismada, 51 adet GmHsp 20 adaymnin ¢ogunun yiiksek sicaklik altinda
indiiklendigini, ancak bu ailenin diger iiyelerinin de yiiksek sicaklik ile ilgisi
olmayan normal hiicresel fonksiyonlarda rol oynayabildigini ortaya cikarilmistir

(Lopes-Caitar vd., 2013).
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Ayrica domates bitkisinde Wang ve arkadaglarinin yaptiklari ¢alismada, Hsp gen
ailesini indiikleyen 1s1 soku transkripsiyon faktorii (Hsf), kuraklik stresi altinda
otofajinin indiiklenmesindeki oynadig1 pozitif roliiyle, kuraklik stresine karsi
domates bitkisinin toleransinda kritik bir rol oynadigini gostermislerdir (Wang vd.,
2015).

Kuraklik stresi altindaki aycicegi bitkisinde de bu 1s1 sok proteinlerinin sentezi ve
mRNA’larinin  birikimi aragtirllmig olup, stres altindaki bitkilerin kok ve
govdelerinde biriktigi gozlemlenmistir. Ayrica ayni bitkilerde 1s1  stresi
uygulandiginda bu genlerin ifadesi karsilastirilmis ve benzer olarak yiiksek
seviyelerde tespit edilmistir fakat bu iki stres altinda farkli molekiiler agirliktaki ve
farkli izoelektrik yiikteki 1s1 soku proteinleri ifade edilmistir. Dahas1 kuraklik ve
sicaklik streslerinde ifade edilen proteinlerin farkli dokularda yogunlastigi

bulunmustur (Almoguera vd., 1993).

2016’da yapilan bir ¢alismada ise okaliptiis bitkisinde, Hsp70 proteinleri genom
capinda incelenmistir. Bu calismaya gore okaliptlis genomunda Hsp70 proteinlerini
kodlayan 21 gen tespit edilmistir (Celik Altunoglu, 2016). Bagka bir calismada ise
kavak bitkisinde 34 adet Hsp70 geni oldugu belirlenmistir (Yer vd., 2016).

Calismamizda karpuz bitkisi genomundaki 1s1  soku proteini genlerinin,
biyoinformatik araglar kullanilarak tanimlanmasi ve karakterizasyonu ile bu genlerin
kombine kuraklik ve sicaklik streslerinde gen ifadelerinin analiz edilmesi
amaclanmig, boOylece abiyotik strese dayanikli bitki iiretimi i¢in Oncii olmasi

hedeflenmistir.
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3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal
3.1.1. Kimyasal Madde ve Kitler

S1v1 azot

Hoagland (Phyto Techology Laboratories, ABD)
PEG-6000 (Applichem, Almanya)

Trizol Reagent (Ambion, ABD)

izopropanol (Applichem, Almanya)

Kloroform (Applichem, Almanya)

Etanol (Kimetsan, Turkiye)

DNase I, RNase-free (Thermo Scientific, ABD)
EDTA (Applichem, Almanya)

iScript cDNA synthesis kit (BIO-RAD, ABD)
Rotor-Gene SYBR Green PCR Kit (Qiagen, Almanya)
PZR reaksiyon tiipii (Greiner bio-one, ABD)

Agaroz (Applichem, Almanya)
Nucleic Acid Staining Solution-Jel Boyasi (Intron Biotechology)
3.1.2. Kullanmilan Cihaz ve Aletler

Derin Dondurucu -20 °C - Buzdolab1 +4 (Argelik 4252N, Tiirkiye)

Derin Dondurucu -82 °C (Glacier Nuaire Nu-9668E, Meksika)
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Distile Su Cihaz1 (Protek Lab, Turkiye)

Buz makinesi (Hoshizaki, Avrupa Ltd.)

Thermal Cycler Is1 blogu (Thermo, ABD)

Thermo-Shaker (Biosan Ts-100, Letonya)

Hassas Terazi (Presica 350-8519, Isvicre )

Mikropipet (Thermo, ABD)

Mikrosantrifiij (N2631-0007 Star Lab, Kore)

Multipurpose Vorteks (Wisd Laboratory Gnstruments, Kore)
Phmetre (Jenco Quality Instruments, Cin)

Manyetik Karistirici (Wisd Laboratory MSH-20A, Kore)
Mikrodalga Firin (Argelik, Tiirkiye)

Spektrofotometre (Thermo Sci. Multiskan Go, Finlandiya)
Sogutmali Santrifiij (Hetrich Micro 220/220R, Almanya)
Elektroforez (Thermo Scientific EC1000XL2 ve EC300XL2, ABD)
Jel gortintiileme sistemi Quantum ST5 (Vilber Lourmat, Fransa)
Termal Dongii Cihaz1 (Thermo, ABD)

Real time PZR Cihaz1 (Rotor-Gene®, Qiagen, Almanya)
Otoklav (Nuve, Tirkiye )

Biyogiivenlik Kabini-Class Il (Tezsan, Tirkiye)

3.1.3. Bitki Materyali

Calismada kullanilacak bitki olan Citrullus lanatus tiirii i¢in gerekli Crisby karpuz
tohumlar1 Monsanto Gida ve Tarim Tic. Ltd. Sti (Antalya)’ den saglanmustir.
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Bu tohumlarin ekilmesi, ¢imlendirilmesi ve biiylitiilmesi iglemleri Kastamonu
Universitesi Genetik ve Biyomiihendislik Boliimii Arastirma Laboratuvar1 ve
iklimlendirme odasinda gergeklestirilmistir. Biiyiimesi tamamlanan bitkilere

belirlenen siire araliklarinda kuraklik ve sicaklik stresi birlikte uygulanmstir.
3.2. Yontem
3.2.1. Karpuz Genomunda Is1 Soku Genlerinin Belirlenmesi

Oncelikle karpuz genomunda calisilacak olan Hsp genlerinin belirlenmesinde,
HSPIR (Heat Shock Protein Information Resource) veri tabani kullanilmistir. Bu veri
tabani1 kullanilarak biitiin bitkilerdeki HSp genlerine ait genomik, kodlayan bolge ve

protein dizileri elde edilmistir.

Bu diziler igin Cucurbit Genomics veri tabani kullanilarak BLASTP (Protein Blast
Sekans Karsilastirmasi) yapilmis ve istatistik model olan Hidden Markov Model
(HMM) ile korunmus bolgelere gore taranip, se¢im yapilmistir. Secilen dizilerin

korunmus bolgeleri, Pfam (https://pfam.xfam.org/) veri tabani ile kontrol edilmistir.

Karpuzda bulunun bu Hsp dizilerinin, ProtParam Tool
(https://web.expasy.org/protparam/) veri tabani yardimi ile degiskenlik durumlari,

molekiiler agirliklari ve izoelektronik etki degerleri (pI) elde edilmistir.

3.2.2. Karpuz Genomunda Is1 Soku Genlerinin Kromozomal Yerlesimlerinin

Belirlenmesi ve Gen Yapisimin Tahmini

Cucurbit Genomics veri tabani (http://cucurbitgenomics.org/) kullanilarak karpuz
bitkisinde bulunan Hsp genlerinin kromozomal yerlesimleri yapilmis ve bu yerlesim

MapChart programi ile kromozomlar {izerinde gosterilmistir.

Karpuz bitkisinde bulunan tandem ve segmental duplikasyonlarin belirlenmesinde

yine Cucurbit Genomics veri tabani kullanilmistir.

Gene Structure Display Server (http://gsds.cbi.pku.edu.cn/) (Hu vd., 2015) programi
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kullanilarak da genlerin ekzon-intron bdlgeleri belirlenmistir.

3.2.3. Karpuz Bitkisinde Is1 Soku Genlerinin Dizi Hizalanmasi

Elde edilen karpuz 1s1 soku proteini dizilerinin, MEGA7 (Kumar vd., 2016) programi1

araciligiyla Clustal W programi kullanilarak ¢oklu dizi hizalamasi yapilmistir.

3.2.4. Filogenetik Analizler

ClustalW programi ile hizalanmis diziler kullanilarak filogenetik aga¢ ¢izilmistir.
Filogenetik aga¢ ¢izilirken Maximum Likelihood metodu (Milligan, 2003)
kullanilmistir. Bu metod araciligi ile 1000 tekrarli ‘bootstrap’ analizleri ile
filogenetik aga¢ olusturulmustur. Cizilen filogenetik aga¢ iTOL veri tabani

kullanilarak gorsellestirilmistir.

3.2.5. Korunmus Motiflerin ve Ekzon-intron Yapilarin Belirlenmesi

Evrim ile korunmus, kisa DNA, RNA ya da protein dizilerine motif denir. Bu

motiflerin tanimlanmasi ve anlasilmasi, molekiiler 6l¢ekte biliyiik 6nem tasir.

Korunmus motiflerin tanimlanmasinda Meme-suite (Bailey vd., 2015) veri tabani
kullanilmistir. Tanimlama yapilirken motif sayis1 20, motif genisligi optimum >2 ve
<300 olarak sec¢ilmistir. Elde edilen motiflerin InterProScan ve InterPro veri tabanlari

ile de taramasi yapilmistir (Quevillon vd., 2005)

Karpuz Hsp genlerinin yapisinin daha iyi anlasilabilmesi i¢in Gene Structure Display

Server (Hu vd., 2015) kullanilarak ekzon-intron yapilar belirlenmistir.

3.2.6. Is1 Soku Gen Ontoloji Analizleri

Karpuz Hsp dizilerinin fonksiyonel analizi i¢in Blast2Go programi kullanilmistir
(Conesa ve Gotz, 2008). Oncelikle programa, karpuz bitkisine ait Hsp’lerin

aminoasit dizileri yiiklenmistir. Ardindan programda BLAST, interpro, mapping,
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annot, chart, graphs gibi adimlar izlenerek GO siniflandirmasi ile biyolojik islevler,

hticresel igerikler ve molekiiler fonksiyonlar elde edilmistir.

3.2.7. Karpuzdaki Isi Soku Proteinlerinin Diger Tiirler Ile Karsilastirmah

Fiziksel Haritasimin Cikarilmasi

Karpuz bitkisindeki Hsp’lerin amino asit dizileri ve diger tiirlerin (Arabidopsis
thaliana, Oryza sativa, Glycine max, Populus trichocarpa, Vitis vinifera ve Zea
mays) peptid dizileri karsilagtirilmistir ve bunun i¢in Blastp programi kullanilmistir.
Cucurbit Genomics veri tabanindan bulunan verilerin E-degeri < le-5 ve en az %70
benzerlik gostermelerine dikkat edilerek anlamli kabul edilenler secilmistir. Karpuz
bitkisindeki Hsp genleri ve karsilastirilan bu tiirlerdeki Hsp genleri arasindaki
ortolog iliskileri belirlenmis ve Mapchart programi ile karsilagtirmali fiziksel

haritalar1 ¢ikarilmistir.
3.2.8. Homolog ve Homolog Olmayan Degisim Oranlarinin Hesaplanmasi

Homolog ve homolog olmayan degisim oranlarinin hesaplanmasi igin Kkarpuz
bitkisindeki duplikasyona ugramis Hsp genleri, Arabidopsis thaliana, Oryza sativa,
Glycine max, Populus trichocarpa, Vitis vinifera ve Zea mays tiirleri arasindaki
ortolog gen ciftleri Clustal W programi araciligiyla ¢oklu dizi hizalamas1 yapilmistir.
Ardindan Hsp genlerinin amino asit dizileri ile kendi orjinal komplementer DNA
dizilerinin hizalanmas1 metoduyla homolog (Ks) ve homolog olmayan (Ka) degisim
oranlar1 hesaplanmistir. Bu hesaplama icin PAL2NAL program: kullanilmigtir
(Suyama vd., 2006). Bu sekilde her Hsp geni i¢in duplikasyonlar ve ayrilma zamani
(milyon yil énce, MYO), her homolog bélge ve yila denk gelen A degisimlerinin
homolog mutasyon oranlar1 kullanilarak hesaplanmistir (T = Ks/2A (A =6.5 x 107)
(Lynch ve Conery, 2000; Celik Altunoglu vd., 2017).
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3.2.9. Karpuz Bitkisi icin Belirlenen Is1 Soku Proteinlerinin Homoloji

Modellemesi

Homoloji modellemesi, bir proteinin {i¢ boyutlu (3D) yapisinin, yapisi ¢ézimlenmis
olan bir ya da daha fazla protein yapisi lizerinden ¢éziimlenmesidir (Kara, 2016).
Karpuz bitkisindeki Hsp genlerinde homoloji modellemesi igin dncelikle BLASTP
taramasi yapilmistir. Ardindan karpuz Hsp genlerine benzer dizilerin ve bilinen ii¢
boyutlu yapiya sahip en uygun 6rnegin belirlenmesi i¢in Protein Data Bank (PDB)
taramasit yapilmistir (Berman vd., 2000). Sonug olarak elde edilen veriler, Phyre2
programi kullanilarak homoloji modellemesi yapilmistir ve karpuz bitkisindeki Hsp
genlerine ait proteinlerin muhtemel ii¢ boyutlu yapilar1 bulunmustur (Kelley vd.,

2015).

3.2.10. Karpuz Bitkisinde Is1 Soku Genlerini Hedef Alan miRNA’larin

Bilgisayarh Tanimlanmasi

MikroRNA'lar, gen ekspresyonunun diizenlenmesinde rol oynayan kiigiik, yiiksek
oranda korunmus kodlayici olmayan RNA molekiilleridir (MacFarlane & Murphy,
2010). Bu ¢alismada da karpuz bitkisindeki Hsp genlerinde miRNA kontrollii gen
hedeflerinin tanimlanmasi i¢in miRBase v20.0 (http://www.mirbase.org/) programi
kullanilarak o6nceden bilinen, bitki miRNA genlerini hedef alan miRNA’lar1

tanimlanmasinda bitki miRNA veri taban1 kullanilmigtir (Budak ve Akpinar, 2015).

psRNA Target, bu kiiciik RNA’larin hedef transkriptlerini tanimlamak i¢in 6zel
olarak gelistirilmistir. Bunun i¢in Onceden tanimlanmis bir puanlama semasi
kullanilarak kiigiik RNA’lar ve hedef arasindaki tamamlayici eslestirmenin analizi
yapilir (http://plantgrn.noble.org/psRNATarget/home). Bundan dolayr psRNA Target
Server kullanilarak da bilinen tiim bitki miRNA’lar1 ile karpuz bitkisindeki Hsp gen
transkriptleri hizalanarak varsayilan tiim bitki ve karpuz miRNA’lar1 belirlenmistir

(Dai ve Zhao, 2011).
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3.2.11. Transkriptom Verileri Kullanilarak Karpuz Bitkisinde Is1 Soku

Genlerinin ifade Profillerinin Belirlenmesi

Karpuz bitkisindeki Hsp genlerinin ekspresyonlarini inceleyebilmek amaciyla
transkripton verileri kullanilmistir. Bu ylizden RNA-Seq analizi i¢in tiim Illimuna
HiSeq okumalari, SRA (Sequence Read Archive) adindaki agik bir veri bankasi
arsivinden saglanmistir. Ulasilan tiim okumalarin ““.sra” ham dizi verisi indirilmistir
ve NCBI SRA Toolkit'in fastg-dump komutuyla “fastq” formatina doniistiiriillmiistiir.
Elde edilen okumalardan Kkalitesi diisiik olanlar c¢ikarilarak kalan tiim temiz

okumalara kalite kontrolii yapmak amaciyla FastQC analizi yapilmistir.

Elde edilen tiim okumalarin normalizasyonu (normalized) ve doniigimii (transform)
CLC Genomic Workbench version 7.5 programi ile yapilmistir. Hiyerarsik
kiimeleme haritas1 (heatmap) ve RPKM degerlerinin log2’ye doniistiiriilmesi ile gen
ifade Ol¢iimleri Permut Matrix programi kullanilarak yapilmistir. Karpuzun yaprak
ve kokleri kullanilarak yapilan ¢alismalar sonucunda elde edilen veriler Tablo 3.1°de

gosterilmistir.

Tablo 3.1. Transkriptom analizi i¢in kullanilacak ornekler ve erigim numaralart

Giris numarasi Aciklamasi
SRR1724899 Dollenmeden sonra 10 giinde toplanmig meyve
SRR1724900 Dollenmeden sonra 18 giinde toplanmis meyve
SRR1724901 Dollenmeden sonra 26 giinde toplanmis meyve
SRR1724902 Doéllenmeden sonra 34 ginde toplanmis meyve
SRR1724903 Dollenmeden sonra 42 ginde toplanmis meyve
SRR1724943 Doéllenmeden sonra 50 ginde toplanmis meyve

WM-UR-1/SRR1001435 | 10 giinliik beyaz meyve
WM-UR-2/SRR1001436 | 10 giinliik beyaz meyve
WM-IM-1/SRR1001437 | 18 giinliikk acik pembe meyve
WM-IM-2/SRR1001438 | 18 giinliik acik pembe meyve
WM-PM-1/SRR1001439 | 28 giinliik Pembe meyve
WM-PM-2/SRR1001440 | 28 giinliik Pembe meyve
WM-MA-1/SRR1001441 | 34 giinliik Olgun Kirmiz1 meyve
WM-MA-2/SRR1001442 | 34 ginliikk Olgun Kirmizi meyve

SRR494474 WMN-Floem1
SRR518988 WMN-Floem2
SRR518988 WMN-Floem3
SRR494479 WMN- Vaskiiler doku
SRR518992 WMN- Vaskiiler doku 2
SRR518993 WMN- Vaskiiler doku 3
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3.2.12. Karpuz Orneklerinin Yetistirilmesi ve Stres Uygulamalar

Monsanto Gida ve Tarim Tic. Ltd. Sti (Antalya)’den temin edilen karpuz tohumlari
yikanarak 2 saat distile suda bekletilmistir. Siire sonunda tohumlar, igerisinde
vermikiilit bulunan plastik saksilara ekilmistir. Her bir saksiya 5 tohum olacak
sekilde ekim yapilmistir. Ekim tamamlandiktan sonra saksilar Hoagland soliisyonu
(Hoagland & Arnon, 1950) ile sulanmis ve iklimlendirme kabinine kaldirilmustir.
Bitki iklimlendirme kabininde 24 + 2 °C ve 16 saat 1s1tk ve 8 saat karanlik
fotoperiyotta 400 pmol m™? s 1sik siddetinde yaklasik 35 giin boyunca
yetistirilmistir. Ekilen tohumlar her giin diizenli olarak Hoagland soliisyonu ile

sulanmustir.

Hoagland soliisyonu: 1,63 g Hoagland, 2L distile su igerisinde ¢6zdiiriiliir. Tamamen
¢oziinen sollisyonun pH’1 5,8’e ayarlanir. Son olarak hazirlanan soliisyonun 1giktan

etkilenmemesi i¢in folyo ile sarilarak muhataza edilir.

Karpuz bitkisinde stres uygulamasi yapilmasi icin  %20’lik polietilen glikol 6000
(PEG-6000) ¢6zeltisi hazirlanmustir.

Polietilen glikol (PEG), molekiil agirlig1 yliksek bir maddedir ve bitkinin su alimim
diizenleyerek, ortama istenilen su stresini uygulamay: saglar. Ek olarak PEG-6000
bitki kokleri tarafindan alinmamakta ve toksik etki olusturmamaktadir (Carpici
Budakli ve Erdel, 2015). PEG, bulundugu ortamin, ozmotik potansiyelini modifiye
ederek bitkilerde su alimini kontrol eder ve bu sekilde kuraklik stresinin olugmasini

saglar (Tiryaki, 2016).

Yaklasik 5 haftada biiyiiyen bitkilere kuraklik ve sicaklik stresi kombine olarak
uygulanmistir. Bes hafta sonunda bitkilere PEG ¢ozeltisi verilerek iklimlendirme
kabininin sicakligi 50°C’ye ayarlanmistir. Baloglu vd. (2014)’nin salatalik bitkisinde
kullanmig olduklart parametreler géz Oniine alinarak ve morfolojik 6zelliklerine de
bakilarak bitkilerden ornekler 0., 30.dk, 1.sa ve 2.sa’lerde toplanmistir. 0. Saatte
toplananlar kontrol olarak kullanilmigtir. Bitkilerden kok, govde, yaprak ve siirgiin
olmak iizere 4 farkli 6rnek toplanmistir. Toplama islemi yapilirken alinan tim

ornekler saf su ile yikanmis ve etiketleme yapilmis folyo ile sarilarak sivi azot
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ortaminda muhafaza edilmistir. Ardindan -80°C’ye kaldirilmustir.

Fotograf 3.2. Ekilen karpuz tohumlarinin 4. hafta sonundaki gé')riim'imleri
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3.2.13. Molekiiler Genetik Metodlar

3.2.13.1. Bitki orneklerinden RNA izolasyonu yapilmast

Toplanan karpuz bitkilerinden toplam RNA izolasyonu, Trizol reaktifi ile yapilmistir.

Izolasyon basamaklar1 asagida sirasiyla verilmistir.

1.

10.
11.

12.
13.
14.

Oncelikle izolasyonda kullanilacak biitiin porselen havanlar 121°C’de steril
edilmistir.

Steril havanlar s1v1 azot yardimiyla sogutulmustur.

Sogutulmus havanlarin igerisinde -80°C’de muhafaza edilen bitki drneklerinden
koyularak tamamen toz haline gelene kadar ezilmistir. Her bir 6rnek igin (kok,
govde, yaprak, siirgiin) ayn1 islem uygulanmustir.

Toz halindeki 6rnekler 2 mI’lik tiiplere ~100 mg 6rnek olacak sekilde alinmistir.
Bu esnada da 6rneklerin 1sinmamasina dikkat edilmistir.

Daha sonra tiiplerin iizerine 1 ml Trizol eklenerek homojenize edilmistir.
Homojenize olmus orneklerin niikleoprotein  komplekslerinin  tamamen
ayristirilmasini saglamak icin 20 dk. 1200 rpm’de Thermo Shaker kullanilarak
inkiibe edilmistir.

Inkiibasyon sonrasinda &rnekler, 15000 rpm’de 10 dk santrifiij edilmistir.
Santrifiij tamamlandiginda tiiplerde 3 faz goriiliir. Bu {i¢ fazdan en tstteki fazda
RNA’lar bulunur.

Ust faz dikkatlice almarak (~900 pl) farkli bir tiipe aktarilmigtir. Uzerine her
900 pl 6rnek i¢in 200 ul kloroform eklenerek homojenize edilmistir ve 5-6 dk.
oda sicakliginda bekletilmistir.

Daha sonra 6rnekler 4°C’de 15000 rpm’de 20 dk. santrifiij edilmistir.

Santrifiij sonrasinda iist faz dikkatlice alinarak yeni bir tiipe aktarilmigtir ve
tizerine 1:1 oraninda izopropanol eklenmistir. Ardindan 10 dk. oda sicakliginda
inkiibe edilmistir.

Inkiibasyondan sonra 10 dk. oda sicakliginda 15000 rpm’de santrifiij edilmistir.
Bunun ardindan tiiplerde RNA pelleti elde edilmistir.

RNA pelleti % 70°’lik 1 ml etanol ile yikanarak, 15000 rpm’de 5 dk. santrifiij

edilmistir.
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15. Etanoliin tamamen u¢masi beklendikten sonra RNA o6rneklerine 30 ul DEPC’li
su ile muamele edilerek ¢oziinmesi saglanmustir.

16. Coziinen Orneklerin  saflii  ve kalitesini  kontrol etmek amaciyla
spektrofotometre (MultiScanGo-Thermo) cihaz1 ile 260/280 nm dalga boyunda
absorbans degerleri 6l¢lilmiistiir.

17. Konsantrasyonlarina bakilan RNA 6rnekleri -80°C’ye kaldirilmustir.

% 0,1’lik DEPC su hazirlama:

1 ml DEPC 1000 ml distile suda ¢oziindiikten sonra oda sicakliginda 12 saat inkiibe
edilip ve ardindan 121°C ’de 20 dk otoklavlanmustir.

3.2.13.2. DNaz muamelesi

Izole edilen RNA orneklerinin  konsantrasyon &lgiimleri yapildiktan sonra
orneklerdeki DNA kalintilarinin tamamen temizlenmesi amaciyla DNase enzimi
uygulamasi yapilmistir. Bunun i¢in DNasel (RNase-free, Thermo Scientific, ABD)
enzimi kullanilmistir. Toplam hacim 30 pl olacak sekilde ayarlanmistir. DNase i¢in
kullanilacak RNA orneklerinin miktar1 izolasyon sonrasi konsantrasyonlarina gore
belirlenmistir. Kullanilacak RNA miktar1 = 3000/RNA konsantrasyonu seklinde

hesaplanmuistir.

Tablo 3.2. DNase reaksiyonu i¢in uygulanan protokol

Bilesenler Her 6rnek icin miktar
RNA 06rnegi Konsantrasyona gore degisken
Tampon 3ul
DNase 3ul

Son hacim 30 pl’ye
tamamlanacak

37°C’de 30 dk inkiibasyona birakilir
50mM EDTA 3ul

65°C’de 10 dk. inkiibasyona birakilir

dH.O (Niikleaz icermeyen)
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DNase islemi sonrasinda da orneklerin konsantrasyonlar1 6lgiilmiis ve agaroz jel

elektroforezinde kalitesi kontrol edilmistir.

3.2.13.3. Komplementer DNA sentezi

cDNA sentezi, olgun mRNA’dan DNA sentezleme islemine denir. Bu islem, Revers
transkriptaz enzimi ile gerceklestirilir. Oligo (dT)’ler mRNA’ya baglanarak tek
iplikli cDNA molekiilii elde edilir.

cDNA sentezini yapmak i¢in Bio-Rad (ABD) cDNA sentez kiti kullanilmistir.
Kullanilacak RNA 06rneginin miktar1 i¢in DNase sonrasit Olciilen RNA

konsantrasyonlar1 esas alinmistir. RNA miktarin1 hesaplamak i¢in;
Eklenecek RNA 6rnegi miktar1 = 1000/DNase sonrast RNA konsantrasyonu

Bio-Rad cDNA sentez protokoliine gore toplam hacim 20 pl olacak sekilde

hazirlanmistir.

Tablo 3.3. cDNA sentezi icin gerekli reaksiyon protokolii

Bilesenler Her ornek icin miktar
RNA 6rnegi DNase 'Ifonsaljf[rasyonuna
gore degisken
5X Reaksiyon Karisimi 4 ul
Revers Transkriptaz 1pl
. . Son hacim 20 pl’ye
dH,0O (Niikleaz igermeyen) tamamlanacak

Reaksiyon i¢in karisim hazirlandiktan sonra Thermalcycler (Thermo) cihazinda her
bir dongii icin ilk olarak 5 dk 25°C’de, 20 dk 46°C’de, 1 dk 92°C’de inkiibe
edilmistir ve reaksiyon tamamlandiktan sonra sicaklik 40C’ye diismiistiir. Bu sekilde

cDNA sentezi tamamlanmustir. Elde edilen cDNA’lar -20°C’de muhafaza edilmistir.

31



3.2.13.4. Primer Tasarimi

Polimeraz zincir reaksiyonu ve ger¢ek zamanli polimeraz zincir reaksiyonu
analizlerinde kullanilmak tizere transkriptom verilerinden secilen Hsp genlerine 6zel
primerler tasarlanmistir. Her Hsp geni ailesi i¢in primerler tasarlanmistir. internal
kontrol olarak ise a-Tubulin (GenBank ID: XM_004149597) geni (Wu, 2016)

kullanilmistir. Tasarlanan primerler asagidaki Tablo 3.4.’de verilmistir.

Tablo 3.4. Tasarlanan primerler ve ozellikleri

. Optimize
Hs Primer Primer GC Edilen
'SP primer Adi v . Primer Dizisi (5°—> 3’) Uzunlugu | Oram -
Ailesi Yonii (be) (%) Baglanma
¢ ° Sicakhig
fleri | CTTCCTCTGCCCCTGAAACC 20 60
sHsp | ClasHsp-23 _ 57°C
Geri | GAACTTCCCACTGCTTCGTTC 21 52
Henao | ClaHspao- fleri | CGACAACACCTCCCATCCAT 20 55 ssoc
Sp 15 Geri | CGCCCGTTGTTCACTTTCTG 20 55
ClaHsp60- | lleri | CGTAGACACCATTGCCGACT 20 55 oo
Hsp60 15 Geri | GGACAAACTTGCCGCTGATG 20 55
ClaHsp70- | lleri | GTTCAGGCTGGTGTTTTGGC 20 55 o
Hsp70 07 Geri | AACTCTCGTTCGCCTTGACA 20 50
Hong | ClaHspoo- fleri | ATTGCACGATCTGGGACCAA 20 50 s
Sp 04 Geri | CCCTGGTGACTGTGAACGAA 20 55
ClaHsp100- | lleri | TTGGTGTTGGTTCTGCTCGT 20 50
Hsp100 : 550C
67 Geri | ATTCCCTGACGCCTAGTTGC 20 55

3.2.13.5. Agaroz jel elektroforezi

%1°lik agaroz jel hazirlanarak elektroforez yapilmis ve DNase sonrasi, cDNA

sonrasi Oorneklerin ve primerlerin kontrolii yapilmistir.

Agaroz jel hazirlamak icin;

1 gr agaroz hassas tartilarak erlen igine alinmistir. Uzerine 100 ml 1X TAE tampon
eklenerek mikrodalga firinda yaklasik 1 dk. tamamen c¢oziinmesi saglanmigtir.
Ardindan biraz sogutularak 5 pl Redsafe (Nucleic Acid Staining Solution) jel boyasi
eklenmistir. Hafifce calkalanarak boyanin homojen bir sekilde dagilmasi

saglanmistir. Daha sonra dikkatlice elektroforez tankina dokiilmiis ve taraklari

32




yerlestirilmistir. Yiikleme yapmak i¢in jelin donmasi beklenmistir. Jel tamamen
donduktan sonra taraklar ¢ikarilarak yiikleme yapilmis ve elektroforez 100 voltta 40
dakika calistirilmistir. Yiikleme yaparken kuyucuklara, 4 pl yiikleme boyasi
(Loading Dye) ile 6 pul ornek karistirilarak toplam 10 pl yiiklenmistir. Marker ise, 1
ul marker, 1 ul yiikleme boyasi (Loading Dye), 4 ul su olacak sekilde yiiklenmistir.
Yiirime tamamlandiktan sonra UV Table Manuel (France) ile bakilmis sonra jel

gorlntiileme sistemi ile goriintiilenmistir.

3.2.13.6. Polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) analizleri

cDNA sentezi sonrasinda elde edilen cDNA o&rneklerinin ¢alisip calismadigini
kontrol etmek amaciyla optimizasyon c¢alismast yapilmistir. Polimeraz zincir
reaksiyonu icin hazirlanan reaksiyon karisimi Tablo 3.5.°te verilmistir. Ayrica
tasarlanan primerler i¢in uygun ¢alisma sicakliginin bulunmasi icin de optimizasyon
yapilmistir. Genlerin baglanma sicakligi i¢in uygulanan kosullar Tablo 3.6.’da

gosterilmistir.

Tablo 3.5. PZR i¢in gerekli bilesenler

Bilesenler 1X
10X Taq Tampon 2 ul
dNTP karigimu 2 ul
25 mM MgCl; 3 ul

F (ileri primer) 1 pl

R (geri primer) 1 ul
Taq DNA polimeraz 0,5 ul
cDNA 4yl
dH.0 6,5 pl
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Tablo 3.6. Polimeraz zincir reaksiyonunun ¢alismast igin gerekli sartlar

Isitilan Tk Denatiirasvon | PTimer DNA Son
kapak | denatiirasyon M baglanma sentezi uzama
95°C 55-58 °C 72°C
. 95 °C 1dk 1dk 1dk 790C
105°C 5dk 7 dk
35 dongii

3.2.13.7. Gergek zamanli PZR analizleri

cDNA sentezlendikten sonra karpuz bitkisine ait cDNA oOrnekleri, gergek zamanli
polimeraz zincir reaksiyonu ile c¢ogaltilmigtir. Ger¢ek zamanli polimeraz zincir
reaksiyonu i¢in Qiagen Rotor Gene 6000 "Real-Time" PZR cihazi kullanilmistir.
Reaksiyon icin sicakligi optimize edilmis primerler ve SYBR Green supermix (2x)
(Almanya) kullanilmistir. cDNA &rneklerinden ise 3 biyolojik, 3 teknik olmak iizere
6 tekrar kullanilmistir. Hazirlanan reaksiyon karigimi asagidaki Tablo 3.7’de

verilmigtir.

Tablo 3.7. Ger¢ek zamanli polimeraz zincir reaksiyonu i¢in gerekli bilegenler

Bilesenler Miktar
SYBR Green Supermix 10 ul
F (ileri primer) 1pl
R (geri primer) 1ul
cDNA 2 ul
dH20 6 ul

Her o6rnek ig¢in 6 tekrar hazirlandiktan sonra her tiip mikro-santrifiijjde kisa
dondiiriilerek karisimin tiipiin  dibine toplanmasi saglanmis ve tiipler cihaza
dikkatlice yerlestirilmistir. Ardindan primerler i¢in optimizasyon yapilmis, sicaklik
degeri ve dongii igin gerekli olan ayarlar yapildiktan sonra (Tablo 3.8.’de gosterildigi

tizere) cihaz calistirilmistir.
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Tablo 3.8. Ger¢ek zamanli polimeraz zincir reaksiyonunun ¢alisma kosullar

PZR . Dongii
basamaklari DL — Sayisi
Tk o
denatiirasyon 95°C 5 dk 1
Denatiirasyon 95 °C 5sn 1
Amplifikasyon <
L 60 °C 40 sn 5
Ve uzama
Erime egrisi 50-95 °C 53n 1

(Melting Curve)

Cogalan cDNA'ler, cihazin 530 nm'de verdigi isimanin Olg¢lilmesiyle analiz
yapilmistir. Ek olarak erime egrisi analizi de yapilmistir. Erime egrisi analizi i¢in
cDNA o6rnekleri, 95 °C'de denatiire edilip 65 °C'de bekletilmistir. Floresan sinyalleri,
530 nm'de 65°C'den 95°C'ye kadar her bir 0,5°C’de her saniyede alinarak

toplanmustir.

Sonug olarak her gen icin drneklerimize ait pikler elde edilmistir. Pikler g6z oniine
almarak Ct (Cycle Threshold) degerleri elde edilmistir. Ger¢ek zamanli PZR
analizinde normalizasyon i¢in ¢esitli kosullarda ekspresyonunun degismedigi bilinen
ya da en az etkilenen bir referans gen kullanilmaktadir. Calismada referans gen
olarak TUA kullanilmistir. Bu verilerden yola ¢ikarak ACT (ACT=CT 06rnek-CT
referans) ve AACT (AACT=ACT stres verilen 6rnek-ACT kontrol) (Celik Altunoglu
vd., 2017), gen ifadesi seviyesindeki farklilik 2%4€T degerleri hesaplanarak
ekspresyon profillerine ait grafikler ¢izilmistir (Livak ve Schmittgen, 2001).

3.2.14. istatistiksel Analizler

[statistiksel hesaplamalar ve karsilastirmalar, Minitab 18 paket programi kullanilarak
yapilmustir. Stres verilen ornekler ile kontrol 6rnekleri arasindaki fark “*” P degeri
<0.1; “**” P degeri <0.05; “***” P degeri <0.01 seklinde gosterilmistir. Sonuglarin
istatistik analizi i¢in TekYonli-ANOVA testi kullanilarak, P degeri < 0,01 ise

farkliligin anlamli oldugu kabul edilmistir.
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4. BULGULAR

4.1. ClaHsp Genlerinin Biyoinformatik Analizleri

4.1.1. Karpuz Bitkisinde Is1 Soku Genlerinin Dizilerinin Belirlenmesi,

Adlandirilmasi ve Karakterizasyonu

Biitiin bitkilerdeki Hsp dizileri elde edilip aralarindan karpuz bitkisine ait olanlar
belirlenmistir. Yapilan bu analizler sonucunda karpuz bitkisindeki her Hsp sinifina
ait diziler elde edilmis ve karpuzun latince adinin (Citrullus lanatus) bas harfleri ile

151 soku proteinlerinin kisaltmasiyla, ClaHsp seklinde adlandirilmalart yapilmistir.

Bu verilere gore; sHsp’ye ait 39 gen bulunmus ve ClasHsp-01’den ClasHsp-39’a
kadar adlandirilmis, Hsp40’a ait 101 gen bulunmus ve ClaHsp40-01’den ClaHsp40-
101’e kadar adlandirilmig, Hsp60’a ait 23 gen bulunmus ve ClaHsp60-01’den
ClaHsp60-23’¢ kadar adlandirilmis, Hsp70’e ait 12 gen bulunmus, ve ClaHsp70-
01°’den ClaHsp70-12’ye kadar adlandirilmis, Hsp90’a ait 6 gen bulunmus ve
ClaHsp90-01°den ClaHsp90-06’ya kadar adlandirilmig, Hsp100’e ait 102 gen
bulunmus ve ClaHsp100-01°den ClaHsp100-102’ye kadar adlandirilmastir.

Bulunan genlerin karakterizasyonu yapilirken, protein uzunlugu, izoelektronik etki

degeri (pl), molekiiler agirliklar: gibi 6zellikleri belirlenmistir. Buna gore:

[

SHsp’nin protein uzunluklarmin 97 ile 509 aa arasinda degistigi, ¢ogunun asidik

ozellikte oldugu, 33 genin kararsiz ve 6 tanesinin kararli oldugu gortilmiistiir.

oo

Hsp40’1in protein uzunlugunun 60 ile 2548 aa arasinda degistigi, genlerden 62
tanesinin bazik, 39 tanesinin asidik oldugu, cogunun kararsiz yapida oldugu

gorilmiistiir.

Hsp60’1n protein uzunlugu 57 ile 1741 aa uzunlugunda oldugu, 17 tanesinin asidik, 6

tanesinin bazik oldugu ve cogunlugunun kararli yapida oldugu goriilmiistir.

36



Hsp70’in protein uzunlugu 571 ile 898 aa uzunlugunda oldugu, hepsinin asidik

Ozellikte oldugu ve 8 tanesinin kararli, 4 tanesinin kararsiz oldugu goriilmiistiir.

Hsp90°nin protein uzunlugunun 699 ile 811 aa uzunlugunda oldugu, hepsinin asidik

oldugu ve 5 tanesinin kararli, 1 tanesinin kararsiz oldugu goriilmistiir.

Hsp100’tin protein uzunlugu 149 ile 1911 aa uzunlugunda oldugu, 66 tanesinin

asidik, 34 tanesinin bazik oldugu ve ¢ogunlugunun kararsiz oldugu goriilmiistiir.

Bu verilerle ilgili tablolar detayli olarak EK-3, EK-4, EK-5, EK-6, EK-7 ve EK-8’de

verilmistir.
4.1.2. Karpuz Bitkisindeki Hsp Genlerinin Kromozomal Dagilim

Hsp ailelerine ait belirlenen genler karpuz bitkisinin 11 kromozomu iizerinde
dagilmistir. Mapchart programi ile gosterimi yapilan bu yerlesim incelendiginde:
SHSP ailesine ait genler karpuzun 11 kromozomun tamamina dagilmis durumdadir.
ClasHsp’ye ait genlerden ¢ogunlugu (10 tanesi) 7. kromozom iizerinde yer
almaktadir. Ardindan 5. ve 10. kromozom {izerinde 5 adet gen yer almaktadir. En az

SHsp geni ise 1. ve 11. kromozom lizerinde (1 tane) bulunmustur (Sekil 4.1).

ClaCchro ClaChr1 ClaChr2 ClaCchr3 ClaChr4 Cichrs CIChr7 Cichrg CIChr® Cichr10 CIChr11

- e PN - e e .

B h 258 Clashsp 29 _
= ° = 016 Classp 17 2 P 2810 Eng -
274~1{ClasHspag T4 —CEnd

PP 22| |- Clstsp 07 77 ~-En 242 -~ ClasHsp
%, End Bo—T—End

Sekil 4.1. ClasHSP genlerinin karpuz kromozomu tizerindeki yerlesimi

ClaHsp40 genlerinin kromozomal dagilimina bakildiginda, genlerin en fazla 2. ve
10. kromozomda (14 gen) yerlestigi goriilmektedir. Ardindan 12 gen ile 5. ve 9.

kromozomlarda bulunurlar (Sekil 4.2).
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ciachro clachr clachrz ciachra clachrg ciacnrs ciachre clachr? clachra clachre clacnrio

Sekil 4.2. ClaHsp40 genlerinin karpuz kromozomu tizerindeki yerlesimi

Hsp60 ailesine ait ClaHsp60 genlerinin kromozomlar {izerindeki yerlesimleri
incelendiginde, Hsp60 genlerinden 5 tanesi 11. kromozoma yerlesmistir. 3., 6. ve 9.
kromozomlara 3 ClaHsp60 geni, 5. ve 10. kromozomlara 2 ClaHsp60 geni ve diger

kromozomlara birer tane ClaHsp60 geni yerlesmistir (Sekil 4.3).

Clachr1 ClaChr2 Clachrd ClaChr4 ClaChrs ClaChré ClaChr? ClaChrg Clachr9 Clachr10 ClaChr11
00— st 00— Stat 00— st 00— Start 00 —fStart 00y~ stat 00— Start 00— Stat B e 00 —FySte 00—~ St
R I 05 laHs pR0-15
2 o
a5 Clesso 18 claksra 20
8 ClatspE021
86— Clasped-10 83— Clatsp16

12,4~ ClaHsp@-12

7.7~ ClaHsped-03 17,7 7~ Clabisge0-17
192 £60-13

2241 carepmos 211 ClaHsped-11 215 Clasp0-22
. 20| L CleHspi0-0¢ 2425 End N ~
283~ ClaHsg0 01 3 T Cltapeo0s 260~ |- Clsspe12 254~ Claspz0 23

27,0 o End 281 End 271 En
29—o—Em 24 —Ena
@ £0.08
318 Clabspf-02 ’ " 315~ End
41— —End —-En 37— End
i T 20— End

Sekil 4.3. ClaHsp60 genlerinin karpuz kromozomu tizerindeki yerlesimi

ClaHsp70 genleri 1., 4., 5., 6., 9., 10. ve 11. kromozomlar {izerinde bulunmaktadir.
Bu kromozomlar {iizerindeki dagilimmna bakildiginda ise, ClaHsp70-02 geni 1.
kromozom iizerinde, ClaHsp70-03 geni 4. kromozom {iizerinde, ClaHsp70-04 geni 5.
kromozom {izerinde, ClaHsp70-05 geni 6. kromozom iizerinde, ClaHsp70-06,
ClaHsp70-07, ClaHsp70-08 ve ClaHsp70-09 genleri 9. kromozom iizerinde,
ClaHsp70-10 geni 10. kromozom {iizerinde ve ClaHsp70-11 ile ClaHsp70-12 geni ise

11. kromozom iizerinde bulunmaktadir (Sekil 4.4).

38



Clachro Clachr

00 —7— Start 0.0 7~ Start
1.6 —— ClsHsp70-02

10.5 ——— ClaHsp70-01

34,1 ——End

Clachr4

19.9 —— ClaHsp70-02

243 —=—End

ClaCchrs

4,8 —T— ClaHsp70-04

337 End

Clachre

17.2 —H—ClaHzp70-05

27.0 —=—End

Clachrg

0.0 —— Start
1,8 —— ClsHsp70-08

8,2 —{— ClaHzp70-07

32,0~ |- ClaHspT0-08
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18,1 —— ClaHsp70-12

271 —=—End

Sekil 4.4. ClaHsp70 genlerinin karpuz kromozomu {izerindeki yerlesimi

ClaHsp90 genlerinin 1., 2., 3. ve 8. kromozomlar {izerine yerlesmis oldugu

goriilmektedir. Bunlardan ClaHsp90-01 geni 1. kromozom iizerinde, ClaHsp90-02
geni 2. kromozom tizerinde, ClaHsp90-03, ClaHsp90-04 ve ClaHsp90-05 genleri 3.

kromozom iizerinde, ClaHsp90-06 geni ise 8. kromozom iizerinde yer almaktadir

(Sekil 4.5).

Clachr1

0.0 Start

7T ClaHs p20-01

a1 End

ClaChrz2

0.0 —=— Start

12,8 ——— ClaHspS0-02

24,4 —=— End

Clachr3

/A 1l ClaHspe0-05
End

229"

ClaCchrs

oo

M
w
3

ClaHsp20 02 ClaHspS0-04

Start

ClaHs p90-08

End

Sekil 4.5. ClaHSP90 genlerinin karpuz kromozomu {izerindeki yerlesimi

ClaHsp100 genlerinin ise ¢ogunlugu (19 ClaHsp100 geni) 1. kromozom iizerinde yer
almaktadir. Ardindan 12 ClaHsp100 geni 5. kromozom fiizerinde, 11 ClaHsp100 geni

2. kromozom iizerinde, 10 ClaHsp100 geni 11. kromozom iizerinde, 9 ClaHsp100 9.

kromozom iizerinde, sekizer ClaHsp100 geni 7. ve 10. kromozom fizerinde, 7

ClaHsp100 geni 8. kromozom iizerinde, 6 ClaHsp100 geni 4. kromozom iizerinde ve

beser ClaHsp100 geni 3. ve 6. kromozomlar iizerinde yer almaktadir (Sekil 4.6).
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Sekil 4.6. ClaHsp100 genlerinin karpuz kromozomu tizerindeki yerlesimi

4.2. Karpuz Is1 soku Genlerinin Filogenetik Analizleri
4.2.1. Karpuz Is1 Soku Genlerinin Filogenetik Aga¢ Analizi

Maximum Likelihood yontemi ile ¢izilen filogenetik agaclar incelendiginde; sHsp

proteinlerinin 4 ana kola ayrildigi goriilmiistir. Bunlar I’den IV’e kadar

smiflandirilmistir. Sinif I’de 7 protein, Siif II’de 15 protein, Sinif III’de 6 protein ve

Smif IV’de 11 protein bulundugu tespit edilmistir (Sekil 4.7).

Simf 11

ClasHsp-38
C’#stg.Dg

" f ‘1//
‘ ~ \/

Clashsp. 1,

crashs? P

ClasHsp-22
ClasHsp-07
ClasHsp-27

ClasHsp-11

Simf IV

o As\o\gm

20 dsHSBID"
51'65“5'\
o

Sumif I
Sekil 4.7. ClasHsp proteinlerine ait filogenetik agac

Hsp40’1in ise filogenetik agagta 5 ana kola ayrildigi belirlenmistir. Bu kollar
siiflandirildiginda; Siif I’de 3 protein, Sinif II’de 3 protein, Simif [II’de 2 protein,
Smif IV’de 5 protein ve Siif V’de 88 protein bulundugu tespit edilmistir (Sekil 4.8).
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Sekil 4.8. ClaHsp40 proteinlerine ait filogenetik agag

Hsp60 proteinlerinin filogenetik agacinin 6 ana kola ayrildigi goriilmiistiir. Siif I’de

2 protein, Smf II’de 5 protein, Sinif [II’de 1 protein, Smif IV’de 2 protein, Smif

V’de 6 protein ve Smif 6’da 8 protein bulundugu belirlenmistir (Sekil 4.9).
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Sekil 4.9. ClaHsp60 proteinlerine ait filogenetik agag

Hsp70’in filogenetik analizine gore de 6 ana kol olugsmustur. Smif I’de 1 protein,

Smif II’de 2 protein, Simif I[II’de 1 protein, sinif IV’de 1 protein, Snif V’de 3 protein

ve Sinif 6’da 4 protein bulundugu belirlenmistir (Sekil 4.10).
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Sekil 4.10. ClaHsp70 proteinlerine ait filogenetik agag

Hsp90’nin filogenetik analizine gore de 4 ana kol olusmustur. Smif I’de 1 protein,

Sinif II’de 2 protein, Smif [II’de 1 protein, smif IV’de 2 protein bulundugu tespit
edilmistir (Sekil 4.11).

Smif IT

0-06dSHED
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50,
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Sekil 4.11. ClaHsp90 proteinlerine ait filogenetik agag

Hsp100’lin filogenetik analizine gbre de 6 ana kol olusmustur. Simif I’de 4 protein,

Siif II’de 5 protein, Smif III’de 7 protein, sinif IV’de 12 protein, Siif V’de 36
protein ve Sinif 6’da 38 protein bulundugu belirlenmistir (Sekil 4.12).
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Sekil 4.12. ClaHsp100 proteinlerine ait filogenetik agag

Daha sonra bu agaglarin giivenilirligi, proteinlerin motifleri incelenerek kontrol

edilmistir.

4.2.2. Karpuz Is1 Soku Genlerinin Motiflerinin ve Ekzon-Intron Yapilarinin

Tanimlanmasi

Korunmus motiflerin elde edilmesi i¢in her HSp sinifina ait amino asit dizileri, ayr1
ayrt MEME suite veri tabanina yliklenerek her Hsp ailesine ait motif kompozisyonu
bulunmustur. Her Hsp ailesi i¢in toplamda 20 tane farkli motif belirlenmistir. Bunun
sonucunda sHsp’ye ait motifler incelendiginde, 3 baskin motif kalib1 goriilmustiir.
Bu motif kalibin1 igeren genlerin filogenetik agagta da ayni simifta yer aldig
belirlenmistir. Bu da ayni grupta yer alan proteinlerin benzer 6zelliklere sahip

oldugunu gosterir.

Hsp40’in motif yapisi incelendiginde, baskin olarak 7 motif kalib1 belirlenmistir.
Hsp40 proteinlerinin filogenetik agacina bakildiginda ayni motif kalibina sahip

proteinlerin ayni dal iizerinde konumlandig1 gozlenmistir.
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Hsp60’1n motif yapisi incelendiginde baskin olarak 1 tane motif kalib1 goriilmiistiir.

Bu da filogenetik agagla benzerlik gostermektedir.

Hsp70 proteinlerinin motif yapist incelendiginde, motiflerin, filogenetik agacla

benzerlik gosterdigi goriilmektedir.

Hsp90 i¢in motifler incelendiginde, baskin olarak 2 motif kalib1 goriilmektedir. Bu

kaliba sahip proteinlerin filogenetik agacta ayn1 kol iizerinde yer aldig1 goriilmustiir.

Hsp100 proteinlerinin motif yapist incelendiginde, 6 baskin motif kalibina sahip
oldugu goriilmektedir. Ayn1 motif kalibina sahip Hsp100 proteinleri ayn1 filogenetik

smiflarda yer almaktadir.

Hsp ailelerine ait motif kombinasyonlar1 EK-9, EK-10, EK-11, EK-12, EK-13 ve
EK-14’de verilmistir.

Hsp ailelerinin ekzon-intron bolgelerine bakildiginda ise; sHsp’de ekzon ve intron
bolgeleri yaklasik olarak esittir ve motif yapis1 ve filogenetik agagla benzer bir yap1
gostermektedir. Ornegin; ayni ekzon-intron yapisina sahip ClasHsp-16 ve ClasHsp-
17, filogenetik aga¢ lizerinde ayni kolda yer almaktadirlar ve ayn1 motif kalibina

sahiptirler.

Hsp40 proteinlerinde de ekzon ve intron bolgelerinin yaklasik olarak esit oldugu
goriilmiistiir. Filogenetik aga¢ ile benzerlik gosteren HSP40 ekzon-intron bolgeleri,

motif kaliplari ile de uyusmaktadr.

Hsp60 proteinlerinin ekzon-intron bolgelerine bakildiginda tamamen ekzon bdlgeden

olustugu ve hi¢ intron bolgesi igermedigi gézlenmistir.

Hsp70 icin ekzon-intron bdlgeler incelendiginde yaklasik olarak esit oldugu

gozlenmistir.

Hsp90 proteinlerinin ekzon-intron yapisina bakildiginda ise hi¢ intron bolge

icermedigi, tamamen ekzondan olustugu goriilmiistiir.

Hspl00 genlerinin ¢ok az intron bodlgeye sahip oldugu, c¢ogunlukla ekzondan

olustugu goriilmiistiir.
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Tiim Hsp aileleri i¢in daha agik ekzon-intron yapis1 EK’lerde verilmistir.

4.2.3. Karpuz Is1 Soku Genlerinin Ontoloji Analizleri

Karpuzun gen ontoloji analizleri incelendiginde ise Hsp genlerinin biyolojik islev,

hiicresel lokalizasyon ve molekiiler fonksiyonu belirlenmistir.

SHsp genlerinin analizleri incelendiginde, biyolojik islevinin uyaranlara cevap ve
hiicresel islevler oldugu goriilmiistiir. Molekiiler fonksiyonun baglanma oldugu ve
hiicresel lokalizasyonunun hiicre, hiicre kisimlari, organel, organel kisimlari,
membran, membran kisimlari ve membran ile iliskili bosluklarda dagildig

gozlenmektedir. SHsp’ye ait ontoloji grafigi Sekil 4.13.”de verilmistir.

™ Uyaranlara cevap

W Hiicresel iglevler

¥ Membran ile értiilii bogluk

¥ Membran kisimlan

HUCRESEL " Organel

BILESENLER

MOLEKULER

Organel kisimlan ™ Baglanma

FONKSIYON

® Hiicre
¥ Membran

¥ Hucre kisimlari

Sekil 4.13. ClasHsp genlerine ait fonksiyonel analizler

Hsp40°’da biyolojik islevlerin, biyolojik siireglerin diizenlenmesi ve pozitif
diizenlenmesi, c¢oklu organizma islevleri, yeniden iiretim, c¢ok hiicreli siiregler,
biyolojik diizenleme, hiicresel bilesim organizasyonu ve biyogenez gibi islevler
oldugu, molekiiler fonksiyonunun ise baglanma ve Katalitik aktivite oldugu
belirlenmistir. Hiicresel lokalizasyonun ise, organel kisimlari, membran kisimlari,

organel membran ve hiicre oldugu belirlenmistir (Sekil 4.14).
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Sekil 4.14. ClaHsp40 genlerine ait fonksiyonel analizler

Hsp60’1n ontoloji analizlerine bakildiginda, biyolojik islevin ¢ogunlukla hiicresel
islevler oldugu goriilmiistiir. Molekiiler fonksiyonun ¢ogunlukla baglanma oldugu ve
katalitik aktivitede gorev aldigi goriilmiistiir. Hiicrede ise en fazla hiicre ve hiicre

kisimlarinda yer aldig: tespit edilmistir (Sekil 4.15).
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* Hocresel bileyerren dosendenenes ve bryopencun
BIYOLOJIK ® Netabolk virwilor
ISLEVLER * ek onpanizzoa steesieni

& Hocresel varegler

* Membem kssilan

* Makromoleknler bieycaler
» Memsbean de ipsh boghek

* Membenn

» Ovganet kavanlan

* Orpanclier

" Hacre bsenlan

* Hacre
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Sekil 4.15. ClaHsp60 genlerine ait fonksiyonel analizler

46



Hsp70°’te biyolojik islevin hiicresel islevler, metabolik siire¢ ve tek organizma siireci
oldugu belirlenmistir. Molekiiler olarak katalitik aktivite ve baglanarak fonksiyon
gordiigii belirlenmistir. Hiicrede ise membranda, hiicrede, hiicre kisimlarinda ve

organellerde yer aldig tespit edilmistir.

® Hiicresel siiregler

BiYOLOJIK = Metabolik stiregler
ISLEVLER

» Tek organizma siireci

* Membran = Katalitik aktivite

HUCRESEL S :
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“ Organeller

= Baglanma

Sekil 4.16. ClaHsp70 genlerine ait fonksiyonel analizler

Hsp90’nin biyolojik islevinin uyaranlara cevap ve hiicresel siirecler olarak iki islevi

oldugu belirlenmistir. Molekiiler fonksiyonunun baglanma oldugu gézlenmistir.

BiYOL 0. JiK ® Uyaranlara yamt
ISLEVLER = Hiicresel siiregler

= Baglanma

Sekil 4.17. ClaHsp90 genlerine ait fonksiyonel analizler

Hsp100’de molekiiler fonksiyonun agirlikli olarak baglanma olmasiyla beraber
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katalitik aktivite de gosterdigi gozlenmistir. Biyolojik islev olarak da c¢ogunlukla
hiicresel islevler ve metabolik islevler olmakla birlikte uyaranlara cevap, yerlesim,
hiicresel bilesim organizasyonu ve biyogenesis gibi bir¢ok islevi oldugu goriilmiistiir.
Hiicre igerisinde membranda, hiicre kisimlarinda, organellerde ¢cogunlukla yer aldig1

tespit edilmistir (Sekil 4.18).

u Katalitik aktivite
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Sekil 4.18. ClaHsp100 genlerine ait fonksiyonel analizler

4.3. Karpuzda Is1 Soku Genlerini Hedefleyen miRNA’ larin Analizleri

psRNATarget veri tabani ile yapilan miRNA analizleri sonucunda toplam 19 farkl
karpuz Hsp geninin miRNA’lar tarafindan hedeflendigi belirlenmistir. Toplamda 23
farkli miRNA tarafindan, ClasHsp-11, ClaHsp40-05, ClaHsp40-06, ClaHsp40-30,
ClaHsp40-31, ClaHsp60-01, ClaHsp60-10, ClaHsp60-12, ClaHsp70-07,
ClaHsp100-05, ClaHsp100-11, ClaHsp100-15, ClaHsp100-16, ClaHsp100-58,
ClaHSP100-85, ClaHsp100-86, ClaHsp100-91, ClaHsp100-96, ClaHsp100-97
genlerinin hedeflendigi goriilmistiir (Sekil 4.19).
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Sekil 4.19. ClaHsp genlerini hedef alan miRNA’lar

4.4. Is1 Soku Proteinlerinin Homoloji Modellemesi

Protein Data Bank (PDB) kullanilarak yapilan homoloji modellemesi sonucunda

proteinlerin yapilar1 hakkinda bilgi edinilmeye ¢alisilmistir.

sHsp’ye bakildiginda 20 tane ClasHsp proteini yiiksek oranda benzerlik gostermistir.
Benzerlik orant Phyre2 veri tabanindan intensive modu segilerek yapilmistir.
Giivenilirligi %90 ve benzerligi %70 ile %100 arasinda belirlenmistir. Bunlarin
sonucunda yapilarda daha ¢ok B-yaprak yapinin hakim oldugu goriilmistir (Sekil
4.20).
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Sekil 4.20. ClasHsp genlerine ait proteinlerin tahmini {i¢ boyutlu yapist

Hsp40 ailesine bakildiginda, 4 tane proteinin yliksek oranda benzerlik gosterdigi
belirlenmistir. Bu 4 yapida ise daha ¢ok a-sarmal yapinin hakim oldugu goriilmiistiir

(Sekil 4.21).
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Sekil 4.21. ClaHsp40 genlerine ait proteinlerin tahmini ii¢ boyutlu yapisi

Hsp60 ailesi icin bakildiginda, 15 tane proteinin yiiksek oranda benzerlik gosterdigi
ve bu 15 protein yapisinda a-sarmal yapisinin baskin oldugu goriilmiistiir (Sekil

4.22).
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Sekil 4.22. ClaHsp60 genlerine ait proteinlerin tahmini ii¢ boyutlu yapisi

Hsp70 ailesi incelendiginde, 9 adet proteinin yliksek homolojiye sahip oldugu
belirlenmistir. Bu proteinlerde de a-sarmal yapinin hakim oldugu goriilmustiir (Sekil

4.23).
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Sekil 4.23. ClaHsp70 genlerine ait proteinlerin tahmini ii¢ boyutlu yapisi

Hsp90 ailesi i¢in bakildiginda, 3 adet proteinin yiliksek benzerlige sahip oldugu

belirlenmistir ve a-sarmal yapinin hakim oldugu gortilmiistiir (Sekil 4.24).
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Sekil 4.24. ClaHsp90 genlerine ait proteinlerin tahmini ti¢ boyutlu yapisi

Hsp100 ailesine bakildiginda 38 adet proteinin yliksek benzerlik gosterdigi
belirlenmistir. Bu 38 adet proteinde de a-sarmal sarmal yapinin, B-yaprak yapisina

gore daha hakim oldugu goriilmistiir (Sekil 4.25).
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Sekil 4.25. ClaHsp100 genlerine ait proteinlerin tahmini ti¢ boyutlu yapisi
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4.5. Karpuz Is1 Soku Genlerinin Farklh Organizmalar ile Ortologlarimin ve

Ayrilma Zamanlarimin Belirlenmesi

Farkli organizmalarda yap1 bakimindan farklilik gdstermesine ragmen fonksiyonel

acidan benzer olan genler ortolog genler olarak isimlendirilirler.

Karpuz genomunda elde edilen Hsp gen ailelerine ait diziler, farkli organizmalarin
(Arabidopsis thaliana, Oryza sativa, Glycine max, Populus trichocarpa, Vitis
vinifera ve Zea mays) dizileri ile karsilastirilmis ve ortolog analizi yapilmistir. Bunun
sonucunda ortolog gen ciftileri, benzer ve benzer olmayan degisim oranlari, evrimsel
sliregte muhtemel ayrilma zamanlar1 belirlenmistir. Elde edilen veriler sonucunda
ClasHsp gen ailesi incelendiginde (Sekil 4.26) en fazla ortolog iliskinin soya (47 ¢ift)
ile oldugu goriilmiistiir. Ardindan kavak (35 ¢ift) ile ortolog iliskiye sahip oldugu
goriilmistiir. En az ortolog iliski ise 5 ¢ift ile iizlim ve 6 ¢ift ile misirda gozlenmistir.
6 organizma arasinda Karpuz ile benzerlik orani fazla olan organizmalarin soya
(0,05), tiziim (0,05) ve kavak (0,05) oldugu goriilmistiir. Ardindan 0,03 benzerlik
orani ile Arabidopsis ve celtigin benzerlik gosterdigi goriilmiistir. 0,02 benzerlik

orani ile en az benzerlige sahip organizma ise misir olarak belirlenmistir.

Muhtemel ayrilma zamanlarina bakildiginda ise karpuz ile ilk ayrilma 227 MYO ile
Arabidopsis arasinda oldugu belirlenmistir. 18 MYO ile en son ayrilan organizmanin

ise tiziim oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.26. ClasHsp genlerinin diger organizmalar ile ortolog iliskisi
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ClaHsp70 gen ailesinin ortolog iliskilerine bakildiginda ise (Sekil 4.27) en fazla
ortolog iliski 148 ¢ift ile Soya arasinda oldugu belirlenmistir. Daha sonra 113 cift ile
kavak ile karpuz ortolog iliskisi oldugu goriilmiistiir. En az ortolog iliski ise 28 ¢ift
ile Giziim arasindadir. Bu organizmalar ile benzerlik oranlart incelendiginde ise
Arabidopsis, ¢eltik ve misirin neredeyse ayni benzerlik oranina (0,01) sahip oldugu
goriilmiistiir. Uziimiin ise en fazla benzerlik oranina (0,03) sahip oldugu
belirlenmistir. Muhtemel ayrilma zamanlar1 incelendiginde de ilk ayrilmanin 275
milyon y1l 6nce geltikle oldugu goriilmiistiir. En geg¢ ayrilma ise 112 milyon y1l 6nce

kavak ile oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.27. ClaHsp70 genlerinin diger organizmalar ile ortolog iliskisi

ClaHsp90 genlerinin ortolog iligkileri incelendiginde en fazla ortolog iliskinin 78 ¢ift
ile kavak arasinda oldugu belirlenmistir. Ardindan 52 gift ile Soya arasinda da yiiksek
ortolog iligski oldugu goriilmiistiir. En az ortolog iligki ise 11 ¢ift ile {iziim arasinda
goriilmistiir. Benzerlik oranlart incelendiginde ise karpuz ile Arabidopsis, soya,
lizim ve Kkavak arasinda neredeyse ayni benzerlik oranina sahip oldugu
belirlenmistir. Karpuz ile geltik ve misirin da yaklasik ayni benzerlik oranina sahip
oldugu belirlenmistir. Muhtemel ayrilma oranlarina bakildiginda ilk ayrilmanimn 153
milyon yil 6nce misir ile oldugu goriilmistiir. En ge¢ ayrilmanin ise 49 milyon yil

once kavak ile oldugu tahmin edilmistir (Sekil 4.28).
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Sekil 4.28. ClaHsp90 genlerinin diger organizmalar ile ortolog iliskisi

4.6. Karpuz Is1 Soku Genleri i¢in Transkriptom Analizi

SRA veri tabanindan elde edilen karpuzlarin gesitli dokularinin farkli stresler altinda,
farkli zamanlarda transkriptom verileri kullanilarak transkriptom veri analizi
yapilmistir. Karpuz Hsp genlerinin ifadelerini belirlemek i¢in SRA analizi sonucu
elde edilen SRR dosyalar1 kullanilarak her Hsp ailesi i¢in ayri 1s1 haritalar cizilerek
karpuzun farkli dokularinda stres altindaki ifade diizeyleri incelenmistir. Dollenme
sonrasinda farkli zamanlarda ve farkli agamalarda toplanmig meyvelerden ve floem
ve vaskiiler dokulardan toplanan dokulardaki Hsp genleri karsilagtirilmistir. Bu
incelemeler sonucunda, sHsp i¢in ClasHsp-23 geninin floem doku ve vaskiiler
dokularda, dollenmeden sonra 10., 18., 26. ve 34. giinde toplanmis meyvede, 10
giinliik beyaz meyvede, 18 giinliik agik pembe meyvede, 28 giinliikk pembe meyvede,
ClasHsp-26 geninin déllenmeden sonra 10., 18. ve 26. giinde toplanmis meyvede, 18
giinliik acik pembe meyvede, 28 giinliikk pembe meyvede ve 34 giinliik olgun kirmizi
meyvede, Hsp40 i¢in ClaHsp40-15 ve ClaHsp40-96 genlerinin vaskiiler ve floem
dokularinda, dollenmeden sonra 26., 34., 42. ve 50. glinde toplanmis meyvede, 18
giinliik acik pembe meyvede, 28 giinliik pembe meyvede ve 34 giinliik olgun kirmiz1
meyvede, Hsp60 i¢in ClaHsp60-09 ve ClaHsp60-15 genlerinin vaskiiler ve floem
dokularda, dollenmeden sonra 10., 18., 26., 34., 42. ve 50. giinde toplanmis
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meyvede, 10 giinliik beyaz meyvede, 18 giinliikk acik pembe meyvede, 28 giinliik
pembe meyvede ve 34 giinliik olgun kirmizi meyvede, Hsp70 i¢in ClaHsp70-07 ve
ClaHsp70-10 genlerinin vaskiiler ve floem dokularinda, dollenmeden sonra 26., 34.,
42. ve 50. giinde toplanmis meyvede, 18 giinliikk acik pembe meyvede, 28 giinliik
pembe meyvede ve 34 giinliik olgun kirmizi meyvede, Hsp90 i¢in ClaHsp90-04 ve
ClaHsp90-05 genlerinin vaskiiler ve floem dokularda, déllenmeden sonra 26., 34.,
42. ve 50. giinde toplanmis meyvede, 10 giinliik beyaz meyvede, 18 giinliik agik
pembe meyvede, 28 giinlik pembe meyvede ve 34 giinliikk olgun kirmizi meyvede,
Hsp100 i¢in ClaHsp100-54 ve ClaHsp100-67 genlerinin vaskiiler ve floem
dokularda, dollenmeden sonra 34., 42. ve 50. giinde toplanmis meyvede, 18 giinliik
acik pembe meyvede, 28 giinlik pembe meyvede ve 34 giinliik olgun kirmizi
meyvede diger Hsp genlerine gore daha fazla ifade edildigi gozlenmistir. Cizilen
heatmap’ler Sekil 4.29, 30, 31, 32, 33, 34’te verilmistir.

ol ol
W oW 112345 MMMMMMMM
WHMMW MM oséazo 20000000
TN KM dddddd UUIIPPMM
PP-YY ClasHsp-01 RRnnnMas
P23V23 ClasHsp-07 12121212
ClasHsp-01 ClasHsp-17 ClasHsp-01
ClasHsp-22 ClasHsp-11 ClasHsp-26
ClasHsp-39 ClasHsp-03 ClasHsp-25
ClasHsp-17 ‘E ClasHsp-04 ClasHsp-06
ClasHsp-18 ClasHsp-03 ClasHsp-07
ClasHsp-03 ClasHsp-31 ClasHsp-10
g:as:sp—%z ClasHsp-32 ClasHsp-31
CIaSHsp:ZS ClasHsp-23 ClasHsp-33
EI::H?_OT ClasHsp-26 ClasHsp-20
ClasHap-a1 ClasHsp-05 bty
ClasHsp-27 g”n’p'g ClasHep-22
ClasHsp-30 asl 59: ClasHsp-37
ClasHsp-04 ClasHsp-20 ClasHsp-35
ClasHsp-05 ClasHsp-25 ClasHsp-03
ClasHsp-03 ClasHsp-34 ClasHsp-17
lasHsp- asHsp- -
i - i b
asHsp- asHsp- ClasHsp-29
— ClasHsp-23 ClasHsp-16 ClaHp-15
ClasHsp-34 ClasHsp-30 ClasHsp-08
ClasHsp-36 . ClasHsp-18 ClasHsp-18
ClasHsp-08 ClasHsp-21 ClasHsp-23
E:“:""?f ClasHsp-37 aas:w*g:
asTisp™ ClasHsp-02 lasHsp-
dry — e
a ClasHsp-33 astsp"
Cti s Caten 2t
ClasHsp-25 Clastsp-10 astiep-
P ClacHap-1d ClasHsp-05
ClasHsp-26 s ClasHsp-09
ClasHsp-35 asHsp ClasHsp-36
ClasHsp-19 ClasHsp-33 ClasHsp-02
ClasHsp-24 ClasHsp-13 ClasHsp-13
E:as:sp—gg gasnsn-gg ClasHsp-11
lasHsp- asHzp- ClasHsp-13
ClasHsp-21 ClasHsp-05 ClasHsp-24
ClasHsp-12 ClasHsp-35 ClasHsp-38
ClasHsp-16 ClasHsp-13 ClasHsp-28
ClasHsp-37 ClasHsp-15 ClasHsp-33
The colors scale The coors scale The cobrs scale
O ————— e e
W 376 T Vaxa 3T Va=500 [T Vax=58 Min =442 000 M= 482

Sekil 4.29. ClasHsp genlerine ait 1s1 haritalart



0123¢
NTI23¢
w1 23¢
<123¢
N<123€C
wi123¢

The coors scake

The coors scake

i

1 =57
mn1nn

|

0000000000000000000000000000000

SRebbeqbgeheses

RiribbriibiE

000000000000000000

Vne 46 000

.

The cobrs scale

0 ==
ND L ZZE
WO 2L
<122
NS 22T
W< ZZTE

lin=-286 0w

axe 415 Vn =53

Sekil 4.30. ClaHsp40 genlerine ait 1s1 haritalar:
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Sekil 4.34. ClaHsp100 genlerine ait 1s1 haritalari

4.7. Karpuz Is1 Soku Genlerinin Sicaklik ve Kuraklik Stresi Altinda Gen Ifade

Analizleri

Karpuz bitkisindeki Hsp genlerinin ifade analizleri igin, heatmap ile belirlenen her
bir Hsp ailesine ait genler ile gercek zamanli PZR yapilmistir. Gergek zamanli PZR
icin kullanilacak primerler ve cDNA Orneklerinin optimizasyonu yapilmistir.
Optimizasyon sonucunda sHsp, Hsp60 ve Hsp70 genlerine ait primerlerin 57°C
sicaklikta, Hsp40, Hsp90 ve Hspl00 genlerine ait primerlerin ise 55°C sicaklikta
daha iyi calistig1 belirlenmistir.
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cDNA i¢in yapilan PZR’nin sonuglarma bakildiginda da cDNA’larin galistigi

gorilmistir.

Daha sonra her Hsp ailesi i¢in kok, govde, yaprak ve siirgiin 6rnekleri ile gergek
zamanli PZR yapilmig, zamana bagl ifade grafikleri ¢izilmis ve ek olarak erime

egrileri incelenmistir.

Karpuz govde 6rneginin ifade seviyeleri incelendiginde, ¢alisilan tiim Hsp ailelerinin
(ClasHsp-23, ClaHsp40-15, ClaHsp60-15, ClaHsp70-07, ClaHsp90-04, ClaHsp100-
67) ifadesinde 30. dakikada artis oldugu gozlenmistir (Sekil 4.35). Ardindan 1. saatte

ifadeleri azalmis ve 2. saatte tekrar bir artis oldugu belirlenmistir.
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Sekil 4.35. Karpuz gévde 6rneklerinin gercek zamanli PZR sonuglart
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Karpuz yaprak 6rnegi incelendiginde, ClasHsp-23 geninde 1. saatten itibaren belirli
bir diizeyde artis oldugu gozlenmistir. ClaHsp40-15, ClaHsp60-15 ve ClaHsp100-67
genleri i¢in 30. dakikaya kadar anlamli bir artis ve daha sonraki saatlerde azalma
gozlenmistir. Ayrica ClaHsp60-15 ve ClaHsp100-67 genleri igin en fazla ifadenin
30. dakikada oldugu goézlenmistir. ClaHsp70-07 ve ClaHsp90-04 genlerinde ise
strese ilk tepkinin 1. saatte oldugu belirlenmistir (Sekil 4.36).
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Sekil 4.36. Karpuz yaprak orneklerinin ger¢ek zamanli PZR sonuglari

Karpuz siirgiin ornegine bakildiginda, Sekil 4.37°de goriildigi gibi, ClasHsp-23,
ClaHsp60-15, ClaHsp70-07, ClaHsp90-04 ve ClaHsp100-67 genlerinde ifadenin
30.dakikada arttigi, ardindan 1. saatte azaldigi ve 2. saatte tekrar ifade artisinin
oldugu gozlenmistir. Siirgiin 6rneklerinde kombine kuraklik ve sicaklik stresine en
yiiksek seviyede yanitin ise ClaHsp70-07 ve ClaHsp90-04 genlerinin 30. dakikadaki

yanitlar1 oldugu goriilmiistiir.
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Sekil 4.37. Karpuz siirglin 6rneklerinin ger¢ek zamanli PZR sonuglari

Karpuz kok 6rnegi incelendiginde ise, ClaHsp40-15, ClaHsp90-04 ve ClaHsp100-67
genlerinde 30. dakikaya kadar bir artis oldugu daha sonra ifadenin azaldig:
gozlenmistir. ClasHsp-23 ve ClaHsp70-07 genlerinde 30. dakikada ifadede bir artis
ardindan 1. saatte azalma ve 2. saatte tekrar bir artis oldugu gozlenmistir. ClaHsp60-

15 geninde ise en fazla ifadenin 1. saatte oldugu belirlenmistir (Sekil 4.38).
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Sekil 4.38. Karpuz kok 6rneklerinin gergek zamanli PZR sonuglari

Elde edilen sonuglar birlikte géz Oniine alindiginda; karpuzun gévde dokusunda
caligilan biitiin genlerin ifade diizeylerinde kombine kuraklik ve sicaklik stresinin ilk
30 dakikas1 i¢inde hizli bir yiikselis, ardindan 1. saatte azalis ve 2. saatte tekrar bir
artis gozlenirken, goévde ve siirgiin doku Orneklerinde bu periyodu ortak olarak
ClasHsp-23, ClaHsp60-15, ClaHsp70-07, ClaHsp90-04 ve ClaHsp100-67 genlerinin
gosterdigi belirlenmistir. Bunun yaninda stres altindaki govde, siirgiin ve kok
orneklerinde ise bu periyot, ClasHsp-23 ve ClaHsp70-07 genlerinde ortak olarak
gozlenmistir. ClasHsp-23 ve ClaHsp70-07 genleri, gévde, kok ve siirglin dokularda
strese ilk cevap veren genler olarak nitelendirilebilir. Ayrica ClaHsp100-67 gen
ifadesi, caligsilan biitiin dokularda ortak olarak stresin ilk 30. dakikasinda hizli bir
artts gostermistir. ClaHsp100-67 geni de kombine kuraklik ve sicaklik stresine

yanitta tiim dokularda erken yanit geni olarak diistintilebilir.
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5. TARTISMA VE ONERILER

Diinya genelinde, karasal bitkiler, cevresel faktorlerden giicli bir sekilde
etkilenmektedir. Bunlarin arasinda kuraklik, bitkilerin verimliligini sinirlayan en
onemli faktorlerden biridir. Kurakligin bitkiler {izerindeki fizyolojik etkileri karmagsik
ve cesitlidir. Bitkilerin su stresine karsi fizyolojik tepkileri ¢esitli fonksiyonel

proteinlerin indiiksiyonu ile iligkilidir (Akashi vd., 2011).

Is1 soku proteinleri de (Hsp) biyotik ve abiyotik stres kosullarinda ifadeleri artan
onemli bir protein ailesidir. Hsp'ler esas olarak sitoplazmada yer alirlar, ancak stres
kosullar1 altinda hiicresel sinyalleri cekirdege transfer etmede de gorev alirlar.
Hsp'ler sitoplazmaya ek olarak, endoplazmik retikulum, Kloroplastlar, mitokondri ve
niikleus gibi diger organellerde de yer alirlar. Hsp'lerin, siradan hiicresel biiyiime ve
gelisme sirasinda protein katlanmasi, toplanmasi, translokasyonu ve bozunmasindan
sorumlu oldugu iyi bilinmektedir. Ayrica Hsp'ler proteinlerin stabilizasyonu ve stres

kosullarinda protein katlanmasina yardimei olurlar (Park ve Seo, 2015).

Tarlada ya da dogada bitkiler, siklikla kuraklik ve 1s1 soku gibi streslerin
kombinasyonuna maruz kaldig: i¢in, bitkilerin farkli streslerin birlesimine tepkilerini

arastirmak, bitkilerde stres toleransinin anlagilmasi i¢in ¢ok 6nemli olabilir.

Bu ¢alismada, karpuz bitkisinde, sicaklik ve kuraklik stres kombinasyonlarina karsi
Hsp proteinlerinin ekspresyon profillerindeki degisimler incelenerek bu streslere
verdigi yanit daha iyi anlasilmaya calisilmistir. Calismada yapilan biyoinformatik
analizler sonucunda karpuz bitkisi genomunda her Hsp ailesine ait farkli sayilarda
genler bulunmustur. Hsp40 ve Hspl100 aileleri siras1 ile 101 ve 102 gen ile en fazla
gen sayisina sahip ailelerdir. Ardindan sHsp ailesine ait 39 gen ve Hsp60 ailesine ait
23 gen bulunmustur. Karpuz genomunda en az sayida gen bulunduran Hsp aileleri ise

12 ve 6 gen ile Hsp70 ve Hsp90°dir.

Hsp100 / ClpB proteinleri, ¢esitli organizmalarda yiiksek sicaklia toleransta 6nemli
bir role sahiptir (Hong ve Vierling, 2001). Bundan dolay1 sicak iklimde yetisen
karpuz bitkisinde Hsp100 genlerinin yiiksek ¢ikmasi beklenen bir durumdur.
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Hsp ailelerinden, Hsp70 ailesinin {iyeleri bugiine kadar en kapsamli olarak incelenen
stres proteinleri grubudur. Hsp70 ailesinin bazi {iyeleri yapisal olarak ifade edilirken,
digerleri kesinlikle stresle uyarilabilir (Whitley vd., 1999). Bitkilerdeki Hsp70 ailesi
ile ilgili yapilan diger ¢aligmalara bakildiginda; okaliptiiste 21 adet (Celik Altunoglu,
2016), Arabidopsis’de 18 adet, geltikte 32 adet, kavakta 34 adet, kayinda 13 adet,
mesede 17 adet ve kestanede 15 adet Hsp70 gen ailesi tanimlanmustir (Yer et al.,
2016). Bu sonuglara bakildiginda karpuz Hsp70 genlerinin sayisinin diger tiirler ile
uygun oldugu anlasilmaktadir. Arabidopsis thaliana genomuna bakildiginda, Hsp
ailesi genlerinden, 29 adet Hsp60 geni (Hill ve Hemmingsen, 2001), 7 adet Hsp90
geni (Krishna & Gloor, 2001), 13 adet sHsp geni (Scharf vd., 2001) tanimlanmustir.
Yapilan diger ¢alismalar incelendiginde ise asma genomunda toplamda 222 adet,
soya genomunda toplamda 118 adet ve misir genomunda toplamda 264 adet Hsp
geni oldugu belirlenmistir. P. trichocarpa (kavak) genomunda yapilan bir baska
calismada Hsp ailelerinden sHsp’ye ait 60 adet, Hsp40’a ait 145 adet, Hsp60°’a ait 49
adet, Hsp90’a ait 12 adet ve Hsp100’e ait 90 adet gen tanimlanmustir (Yer, 2017).

Yapilan bu c¢alismalar ile karpuz genomunda tespit ettigimiz Hsp genlerini
karsilastirdigimizda da sayilarin benzerlik gosterdigi goriilmektedir. Ayrica Hsp70
proteininin ko-saperonu olarak gérev yapan Hsp40 proteinlerinin sayisinin HSp70’e
gore yiiksek olmasi da beklenen bir durumdur ve literatiirdeki bilgiler ile eslesme

gostermektedir.

Elde edilen ClaHsp genlerinin karakterizasyonunu belirlemek amaciyla yapilan
biyoinformatik analizler sonucunda tiim Hsp ailelerinin kromozomlar {izerindeki
yerleri, amino asit uzunluklari, molekiiler agirliklari, izoelektronik degerleri ve
kararsizlik durumlari tespit edilmistir. Belirlenen sonuglar Ek (3-4-5-6-7-8)’te detayli

olarak verilmistir.

Bu verilere gore ClasHsp ailesine ait 39 adet proteinin aminoasit uzunluklar1 97 ile
509 aa arasinda degismektedir. Bu proteinlerden 29 tanesi asidik, 9 tanesi bazik
ozellik gostermektedir. Belirlenen ClasHsp proteinlerinin molekiiler agirliklari,
11127.89 Da ile 56238.70 Da arasinda degiskenlik gostermektedir. ClasHsp
proteinlerinin  yaklasik %84,6’sinin  kararsiz durumda oldugu belirlenmistir.

Arastirmacilarin  kavak sHSP proteinleri ile ilgili yaptigt bir ¢aligmada bu
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proteinlerin uzunluklarmin 53 aa ile 539 aa arasinda oldugunu, molekiiler
agirliklarinin  5994.97 Da — 60644.94 Da arasinda oldugunu, %71’ inin asidik
karakterde ve %77 sinin kararli yapida oldugunu belirlemislerdir (Yer, 2017).
Patates genomunda yapilan bir ¢alismada ise belirlenen sHsp proteinlerinin amino
asit uzunluklarmin 133 aa ile 303 aa arasinda oldugu, %60’mnin asidik oldugu

belirlenmistir (Zhao vd., 2018).

101 adet ClaHsp40 proteinlerininin molekiiler agirliklart 11599.51 Da ile 279446.46
Da arasinda degisirken, amino asit uzunluklar1 60 aa (ClaHsp40-01) ile 2548 aa
(ClaHsp40-53) arasinda degismektedir. Proteinlerin 62 tanesi asidik karakter
gosterirken 39 tanesinin bazik karakterde oldugu ve yaklasik %77 sinin kararsiz
durumda oldugu belirlenmistir. Kavak bitkisinde yapilan c¢alismada Hsp40
proteinlerinin amino asit uzunluklar1 70 aa ile 2614 aa arasinda, molekiiler
agirliklarinin 7764.55 Da ile 286398.43 Da arasinda oldugu bulunmus ve bu
proteinlerin %59’unun bazik karakterde olup %66’smin kararli durumda oldugu

belirlenmistir (Yer, 2017).

23 adet ClaHsp60 proteini incelendiginde molekiiler agirliklarinin 14492.87 Da-
192143.35 Da arasinda oldugu, protein uzunluklarinin 57 aa (ClaHsp60-21) ile 1741

aa (ClaHsp60-12) arasinda degistigi goézlenmistir. Bu proteinlerin 17’sinin asidik, 6

tanesinin bazik 6zellik gosterdigi ve yaklasik %83 1inilin kararli oldugu belirlenmistir.

12 adet ClaHsp70 proteininin amino asit uzunluklar1 571 aa (ClaHsp70-04) ile 898
aa (ClaHsp70-12) arasindadir ve molekiiler agirliklart 62065.52 Da- 100054.81 Da
arasindadir. ClaHsp70 proteinlerinin hepsinin asidik karakterde oldugu goriilmiistiir.
%66.66’s1 ise kararli yapida oldugu belirlenmistir. Celtikte yapilan Hsp70 ailesi ile
ilgili bir galismada belirlenen ¢eltik Hsp70 proteinlerinin amino asit uzunluklarinin
215 aa ile 698 aa arasinda oldugu belirlenmistir (Sarkar vd., 2013). Kavak
genomundaki Hsp’ler ile ilgili yapilan ¢alismada Hsp70 proteinlerinin molekiiler
agirliklart 11005.4 Da-111276.3 Da arasinda oldugu, protein uzunluklarmin 99 aa-
972 aa arasinda oldugu ve %85 oraninda asidik karakterde oldugu belirlenmistir

(Yer, 2017).
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ClaHsp90 ailesine ait 6 proteinin amino asit uzunluklar1 699 aa ( ClaHsp90-03,
ClaHsp90-04, ClaHsp90-05) ile 811 aa (ClaHSp90-06) arasinda degisirken,
molekiiler agirliklar1 80042.19 Da - 92837.39 Da arasinda degismektedir. ClaHsp90
proteinlerinin de tamaminin ClaHsp70 proteinleri gibi asidik karakterde oldugu ve
%83.33’linilin kararli yapida oldugu goriilmiistiir. Yapilan bir calismada Oryza sativa
bitkisinde Hsp90 proteinlerinin uzunlugunun 699 aa ile 830 aa arasinda degistigi,
calisilan bu proteinlerin tiimiinlin asidik karakterde oldugu ve molekiiler
agirliklarinin 80194.04 Da ile 94195.46 Da arasinda degistigi belirlenmistir. Yine
ayni ¢alismada Triticum aestivum’da Hsp90 proteinlerinin uzunlugunun 615 aa ile
828 aa arasinda degistigi, molekiiler agirliklarinin 63993.24 Da ile 94182.74 Da
arasinda oldugu ve tiimiiniin asidik 6zellikte oldugu belirlenmistir. Glycine max
Hsp90 proteinlerinin uzunluklarinin 699 aa ile 847 aa arasinda oldugu, molekiil
agirliklarmin 75877.28 Da ile 97379.42 Da arasinda degistigi ve bu proteinlerinde
asidik karakterde oldugu belirlenmistir (Zhang vd., 2017). Kavaktaki ¢alismada ise
Hsp90 proteinlerinin uzunluklari151 aa - 823 aa arasinda degismektedir. Molekiil

agirliklarn 17540.71 Da ile 94046.84 Da arasinda oldugu ve hepsinin asidik
karakterde oldugu belirlenmistir (Yer, 2017).

102 adet ClaHsp100 proteinlerinin molekiiler agirligi 25499.63 Da - 211183.80 Da
arasinda degismektedir. Amino asit uzunluklar1 149 aa (ClaHsp100-73) ile 1911 aa
(ClaHsp100-49) arasinda degismektedir. Bu proteinlerin 66 tanesi asidik, 34 tanesi
bazik oOzelliktedir. Bunlardan %72.5’inin kararsiz yapida oldugu belirlenmistir.
Kavak genomundaki calismada Hspl00 proteinlerine bakildiginda ise protein

[

uzunluklarinin 69 aa ile 5410 aa arasinda degistigi, molekiil agirliginin 7971.71 Da

ile 613915.80 Da arasinda degistigi ve %62’sinin asidik oOzellik gosterdigi
belirlenmistir (Yer, 2017).

Karpuz genomunda belirlenen 283 adet ClaHsp genleri, 11 karpuz kromozomuna
dagilmistir. ClaHsp genleri en fazla 5. kromozomda yerlesmis, en az ise 11.
kromozomda yerlesmistir. Karpuz bitkisi genomundaki Hsp ailelerine ait genler bu

caligsma ile ilk kez belirlenmistir.

ClaHsp genleri arasindaki evrimsel iliskileri degerlendirmek amaciyla filogenetik

analizler yapilmugstir. Ilk olarak filogenetik aga¢ cizilmistir. Filogenetik agacin
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dogrulugunu kontrol etmek i¢in motif analizi yapilmigtir. Bu analizler
incelendiginde, 39 ClasHSP proteininin filogenetik agacta 4 ana kola ayrilarak, 101
ClaHSP40 proteininin 5 ana kola ayrilarak, 23 ClaHsp60 proteininin 6 ana kola
ayrilarak, 12 ClaHsp70 proteininin 6 ana kola ayrilarak, 6 ClaHsp90 proteininin 4
ana kola ayrilarak, 102 ClsHspl00 proteininin 6 ana kola ayrilarak smiflandig
goriilmiistiir. Her Hsp ailesi ana Kollarin altinda farkli sayida alt gruplara ayrilmistir.
Bu genlerin motif analizlerine bakildiginda her Hsp ailesi filogenetik agac ile uygun
sekilde motif kaliplar1 igerir. Yapilan diger caligmalardaki filogenetik analizler
incelendiginde, en fazla g¢alisilan Hsp ailelerinden biri olan Hsp70 proteinlerinin,
kavakta 3 ana kola ayrildig1 (Yer vd, 2016), okaliptus Hsp70 proteinlerinin 5 ana
kola ayrildigr (Celik  Altunoglu, 2016) goriilmiistir. Bunlarin  motif
kompozisyonlarina bakildiginda ise karpuzda oldugu gibi filogenetik agaca benzer
sekilde motif kompozisyonu igerdigi tespit edilmistir. Hsp’ler ile ilgili yapilan diger
caligmalar incelendiginde Hsp ailelerinin farkli siniflara ayrilarak her sinifin farkl alt

gruplara ayrildigi belirlenmistir (Lin vd., 2001).

ClaHsp genlerinin yapisinin incelenmesi amaciyla ekzon-intron yapilar
belirlenmistir. ClasHsp, ClaHsp40 ve ClaHsp70 ailelerinde ekzon-intronlar yaklasik
olarak esit sayida iken ClaHsp100’de ¢ok az intron oldugu belirlenmis ve ClaHsp60
ve ClaHsp90 ailelerinde hi¢ intron gozlenmemis, tamaminin ekzon oldugu
belirlenmistir. Yapilan diger ¢aligmalar incelendiginde, A. thaliana genomundaki
Hsp ailelerinden sHsp, Hsp70 ve Hspl00 ailelerinde ekzon yapisinin ¢ogunlukta
oldugu gorilmistir (Zhang vd., 2015). Okaliptus genomundaki Hsp70 ailesi
incelendiginde ise karpuz Hsp70 ailesinde oldugu gibi yaklasik olarak esit sayida
ekzon intron igerdigi goriilmiistiir (Celik Altunoglu, 2016). Ekzon-intron uzunlugu
gibi ayni fiziksel yapiya sahip genlerin filogenetik agagta da ayni sinifta bulunduklar
gorilmistiir. Buradan ekzon-intron yapilart ile filogenetik aga¢ sonuglarinin

benzerlik gosterdigi sonucuna ulasilmaktadir.

ClaHsp ailelerinin her birine gen ontoloji analizleri yapilarak her ailenin molekiiler
fonksiyonlari, biyolojik islevleri ve hiicrede nerede bulunduklari belirlenmistir.
Bunun sonucunda her Hsp ailesinin molekiiler fonksiyonunun agirliklt olarak

baglanma oldugu goriilmiistiir. Biyolojik islevleri ise ¢cogunlukla uyaranlara cevap

71



olmakla birlikte, hiicresel ve metabolik siireclerde, biyolojik islevlerin
diizenlenmesinde gorev aldiklar1 belirlenmistir. Hiicrede ise farkli kisimlara dagilmis
halde bulundugu goriilmiistiir. Agirlikli olarak ise hiicrenin i¢ kisimlarinda,
membranda ve organellerde bulundugu gozlenmistir. Literatiirdeki diger calismalar
incelendiginde Hsp ailelerinin hiicre i¢i kisimlarda cogunlukla goriildiigli tespit
edilmistir (Celik Altunoglu, 2016). Karpuz Hsp proteinleri de bu calismalarla

paralellik gostermektedir.

Karpuz genomundaki Hsp genlerinin diger organizmalarla karsilastirilmasi yapilarak,
yapt bakimindan farkli ancak fonksiyonel olarak benzer genler yani ortolog genleri
belirlenmistir. Bu calisma ile ClaHsp genlerinin evrimsel siiregleri hakkinda bilgi
sahibi olunmus ve Arabidopsis, soya, ¢eltik, kavak, asma ve misir organizmalari ile

karpuz arasindaki ortolog iliski belirlenmistir.

Bunun sonucunda ClasHsp genlerinin ortolog iliskileri incelendiginde, en fazla
ortolog iligkinin 47 ¢ift ile soya arasinda oldugu belirlenmistir. En az ortolog iliski
ise 5 ¢ift ile asma ile gergeklesmistir. Benzerlik oranlarna bakildiginda, ClasHsp
genlerinin soya, asma ve kavak ile neredeyse ayni benzerlik oranma (0,05) sahip
oldugu gorilmiistiir. ClasHsp genleri ile Arabidopsis ve geltik arasindaki benzerlik
oraninin da (0,03) ayni oldugu belirlenmistir. ClasHsp ile misir ise 0,02’lik benzerlik
orani ile en diisiik benzerlik oranina sahiptir. ClasHsp genleri ile bu organizmalar
arasindaki muhtemel ayrilma zamanlar1 incelendiginde, ilk ayrilmanin 227 milyon
yil 6nce Arabidopsis ile oldugu belirlenmistir. Daha sonra 203 milyon yil 6nce ¢eltik
ile ayrilma oldugu belirlenmistir. En ge¢ ayrilmanin ise 18 milyon y1l dnce asma ile
oldugu belirlenmistir. Bu sonuglara bakilarak 227 milyon yil 6nce ayrilma gosteren
ClasHSp genleri ile Arabidopsis arasinda en fazla farklilasmanmn oldugu tahmin

edilmektedir.

ClsHsp70 genlerinin diger organizmalar ile ortolog iliskileri incelendiginde, en fazla
ortolog iligki 148 c¢ift ile soyada belirlenmistir. Ardindan 113 ¢ift kavak ile, 90 ¢ift
celtik ile, 87 ¢ift musir ile, 74 ¢ift Arabidopsis ile, 28 ¢ift asma ile ortolog iliskisinin
oldugu goriilmiistiir. Bu ortolog iliskilerdeki benzerlik oranlarina bakildiginda ise en
fazla benzerlik oranina sahip organizmanin 0,03 ile asma oldugu goriilmiistiir. Soya

ve kavagin ayni benzerlik oranina (0,02) sahip oldugu goriilmiistiir. Arabidopsis,
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celtik ve kavagin en diisiik benzerlik oranina (0,01) sahip oldugu belirlenmistir. Bu
organizmalar ile ClaHsp70 genleri arasindaki muhtemel ayrilma zamanlari
incelendiginde, ilk ayrilmanin 275 milyon yil once celtik ile oldugu goriilmiistiir.
Daha sonra 230 milyon yil 6nce misir ile ayrilma oldugu goriilmiistiir. Arabidopsis
ve soyanin ise hemen hemen ayni ayrilma zamanina sahip oldugu goriilmiistiir. En

gec ayrilma ise 112 milyon yil 6nce kavak ile olmustur.

ClaHsp90 genlerinin ortolog iliskileri incelendiginde; en fazla ortolog iligkinin 78
cift ile kavak arasinda oldugu belirlenmistir. Daha sonra 52 ¢ift ile soya, 37 cift ile
mustr, 32 cift ile celtik, 30 cift ile Arabidopsis ve 11 ¢ift ile iiziim arasinda oldugu
belirlenmistir. Bu genler arasindaki benzerlik oranina bakildiginda; asma, kavak,
Arabidopsis ve soya arasinda ayni benzerlik oranina sahip oldugu tespit edilmistir.
Muhtemel ayrilma zamanlar1 incelendiginde ise ilk ayrilmanin 153 milyon yil 6nce
misir ile oldugu belirlenmistir. Boylece en fazla farklilasmanin misir ile oldugu
tahmin edilmektedir. En ge¢ ayrilma ise 49 milyon yil 6nce kavak ile oldugu

goriilmistir.

Bu analizlerin sonucu ele alindiginda karpuz Hsp genler ile kavak
organizmasindakilerin diger organizmalara gore daha ge¢ ayrildigi ve bundan dolay1
farklilagsmanin kavak ile daha az oldugu diistiniilmektedir. Ayrica bu organizmalar ile
ClaHsp genleri arasindaki evrimsel iligkinin daha iyi anlagilmasi hedeflenmistir. Bu
evrimsel iligski kullanilarak ilerideki bitki islahi ve klonlama ¢alismalarinda daha
biiyiik verimlerin elde edilebilecegi diisliniilmektedir. Grubumuzca yapilan baska bir
calisma ile de karpuz ile kavak arasinda LEA genlerinde yiiksek benzerlik oldugu
belirlenmistir. Ayrica LEA genlerinde en ge¢ ayrilma zamaninin da yine karpuz ile

kavak arasinda oldugu goriilmiistiir (Altunoglu, 2017).

Karpuz genomundaki bu genlerin miRNA analizleri incelendiginde, ClasHsp
ailesinden ClasHsp-11  genini hedefleyen miRNA’lar mtr-miR2673a ve mtr-
miR2673b’dir. Literatiire bakildiginda miR2673’iin kuraklik ile iligkili bir miRNA
oldugu gorilmektedir (Yang vd., 2013). ClaHsp40 ailesinde ClaHsp40-05,
ClaHsp40-06, ClaHsp40-30 ve ClaHsp40-31 genlerinin ath-miR870-5p, bdi-
miR7787-5p, stu-miR8046-3p, shi-miR529 ve 0sa-miR529a miRNA’lar1 tarafindan
hedeflendigi gorilmistir. ClaHsp60 ailesinden ClaHsp60-01, ClaHsp60-10 ve
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ClaHsp60-12 genlerinin osa-miR5522, ata-miR172a-5p ve ath-miR414 miRNA’lar1
tarafindan hedeflendigi belirlenmistir. miR172’nin Arabidopsis’de ¢igek gelisimi ile
ilgili transkripsiyon faktorlerinin kodlanmasi ve kuraklik stresi ile iliskili oldugu
tanimlanmistir. Bundan dolay1 bitki gelisimi ve metabolizmasinda ve strese karsi
cevapta onemli bir miRNA oldugu distiniilmektedir (Yang vd., 2013). Ayrica
miR414 ile ilgili literatiirdeki diger caligmalara bakildiginda, bitki biiyiimesi ve
gelisiminin diizenlenmesinde ¢ok onemli bir rol oynadig1 belirlenmistir (Guleria ve
Kumar Yadav, 2011). ClaHsp70 ailesinden ClaHsp70-07 genini hedefleyen
miRNA’nin osa-miR2875 oldugu belirlenmistir. ClaHsp90 ailesine ait genleri
hedefleyen bir miRNA bulunamamistir. ClaHsp100 ailesi ise miRNA’lar tarafindan
en fazla hedeflenen Hsp ailesidir. ClaHsp100-05, ClaHsp100-11, ClaHsp100-15,
ClaHsp100-16, ClaHsp100-58, ClaHsp100-85, ClaHsp100-86, ClaHsp100-91,
ClaHsp100-96 ve ClaHsp100-97 genleri; miR6473, miR1311, miR414, miR2673,
miR8576, miR5209, miR9778, miR167i, miR5658 ve miR614c miRNA’lar
tarafindan hedeflenmistir. Toplamda 19 farkli karpuz Hsp geninin 23 farkli miRNA

tarafindan hedeflendigi belirlenmistir.

Ayrica kombine kuraklik ve sicaklik stresleri de uygulanarak bu genlerdeki ifade
seviyeleri gergek zamanli PZR analizleri ile incelenmistir. Bu analizlerin sonuglarina
genel olarak bakildiginda, karpuz bitkisinin tiim 6rneklerinde Hsp ailelerinin hemen
hemen c¢ogunda 30. dakikada yiiksek ifade gésteren bir kalip goze garpmaktadir.
Bunun strese karsi ilk tepki oldugu disiiniilmiistiir. Ardindan genellikle ifade
seviyesi dlismiistiir ve 2. saatte tekrar ifade seviyesinde artis olmustur. 30.
dakikadaki artisin yeterli gelmemesi lizerine 2. saatte tekrar artisin oldugu
diigiiniilmektedir. Arabidopsis iizerinde yapilan bir ¢alismada bazi Hsp70 genlerinin,
40°C 1s1 stresi altinda 30. dakikadan itibaren ifade seviyesinin 2 ile 20 kat arttig1
goriilmiistiir. Celtikte ise baz1 sHsp transkriptlerinin, 41°C 1s1 stresi altinda 5 dakika
gibi kisa bir siirede artmaya basladigi tespit edilmistir (Cao vd., 2012). Bu
caligmalarla kargilastirildiginda ¢alismamizdaki Hsp ailelerinin ifade seviyelerindeki

artisin normal bir artis oldugu anlasilmaktadir.

Bu ¢aligmadan yola ¢ikarak karpuz bitkisi genomundaki Hsp genleri ile kuraklik-

sicaklik stresi arasinda bir iliski oldugu tespit edilmistir. Bu iliski yapilan
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biyoinformatik analizlerle de desteklenmektedir. ifade seviyelerindeki degisim goz
Oniine alinarak s6z konusu genlerin fonksiyonlarinin daha iyi anlasilabilecegi
diistiniilmektedir. Sonuglarin tiimii ve diinyadaki artan iklim degisikligi g6z Oniine
alindiginda bu calisma, ileride kuraklik ve sicaklik streslerine yiiksek toleransh
karpuz bitkilerinin gelistirilmesi i¢in ilk adim olabilir. Bunun yani sira ileride

yapilacak olan diger calismalar i¢in de 6nemli literatiir bilgisi igermektedir.
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EKLER

EK-1 HOAGLAND COZELTISININ KIMYASAL ICERIGI

EK-2 10X TAE TAMPONUNUN ICERIGI

EK-3 KARPUZDA (Citrullus lanatus) TANIMLANAN sHsp GENLERI

EK-4 KARPUZDA (Citrullus lanatus) TANIMLANAN Hsp40 GENLERI
EK-5 KARPUZDA (Citrullus lanatus) TANIMLANAN Hsp60 GENLERI
EK-6 KARPUZDA (Citrullus lanatus) TANIMLANAN Hsp70 GENLERI
EK-7 KARPUZDA (Citrullus lanatus) TANIMLANAN Hsp90 GENLERI
EK-8 KARPUZDA (Citrullus lanatus) TANIMLANAN Hsp100 GENLERI
EK-9 ClasHsp GENLERININ MOTIF KOMPOZiISYONLARI

EK-10 ClaHsp40 GENLERININ MOTIF KOMPOZiISYONLARI

EK-11 ClasHsp60 GENLERININ MOTIF KOMPOZISYONLARI

EK-12 ClasHsp70 GENLERININ MOTIF KOMPOZISYONLARI

EK-13 ClasHsp90 GENLERININ MOTIF KOMPOZISYONLARI

EK-14 ClasHsp100 GENLERININ MOTIF KOMPOZISYONLARI

EK-15 ClasHsp GENLERININ EKZON-INTRON YAPISI

EK-16 ClaHsp40 GENLERININ EKZON-INTRON YAPISI

EK-17 ClaHsp60 GENLERININ EKZON-INTRON YAPISI

EK-18 ClaHsp70 GENLERININ EKZON-INTRON YAPISI

EK-19 ClaHsp90 GENLERININ EKZON-INTRON YAPISI

EK-20 ClaHsp100 GENLERININ EKZON-INTRON YAPISI

EK-21 CLASHSP GENLERININ ARABIDOPSIS, SOYA, CELTIK, KAVAK,
UZUM VE MISIR ILE ORTOLOG iLiSKiSi

EK-22 CLAHSP70 GENLERININ ARABIDOPSIS, SOYA, CELTIK, KAVAK,
UZUM VE MISIR ILE ORTOLOG ILISKIiSi

EK-23 CLAHSP90 GENLERININ ARABIDOPSIS, SOYA, CELTIK, KAVAK,
UZUM VE MISIR ILE ORTOLOG iLISKIiSi
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EK-1 Hoagland c¢ozeltisinin kimyasal icerigi

Kimyasal icerik mg/L
Amonyum fosfat 115,03
Borik asit 2,86
Kalsiyum nitrat 656,4
Bakar Sulfat, Pentahidrat 0,08
EDTA, Disodyum Salt 3,35
Demir Sulfat, Heptahidrat 2,50
Magnezyum Sulfat, Anhydrous 240,76
Manganez kloriir, Tetrahidrat 1,81
Molibden trioksit 0,016
Potasyum nitrat 606,6
Cinko Siilfat, Heptahidrat 0,22

(Kaynak: http://phytotechlab.com/index.php/hoagland-modified-basal-salt-mixture.html)

EK-2 10X TAE Tamponunun icerigi

Bilesenler Miktar
Tris base 48,5 gr

800ml distile su ile iyice ¢oziinerek karigtirilir.

Glasiyal Asedik asit
17.4M

0.5M EDTA(pH 8) 20 ml

11,4 ml

Toplam 1000 ml oluncaya kadar distile su ilave edilmistir.
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EK-3 Karpuzda (Citrullus lanatus) tamimlanan sHsp genleri

Karpuz Genomundaki Fiziksel

Gen Adlan g:r?gr;?éts T::::;:: Bitis UZ;(:flel:gu pl h?éfll'(liligller Kz}rarsn}nk LIz LS
DEiEIE2es Kromozom | Pozisyonu | Pozisyonu (aq) (Da) ucehi DU
A (bp) (bp)
ClasHsp-01 | Cla000040 Scaffold 9,270,381 9,270,860 159 6,35 | 18085.49 56,71 Kararsiz
ClasHsp-02 | Cla000300 Scaffold 23,324,715 | 23,325,494 271 6,67 27198.98 43,28 Kararsiz
ClasHsp-03 | Cla009144 1 23,224,507 | 23,226,188 141 8,04 | 15919.31 62.73 Kararsiz
ClasHsp-04 | Cla016060 2 7,000,180 7,001,551 200 6,03 22952.58 49,97 Kararsiz
ClasHsp-05 | Cla019876 2 26,261,199 | 26,262,363 215 6,83 23135.38 43,95 Kararsiz
ClasHsp-06 | Cla019875 2 26,272,576 | 26,274,297 391 5,19 | 43717.27 40,79 Kararsiz
ClasHsp-07 | Cla003135 2 34,176,826 | 34,178,338 191 9,34 | 21760.91 53,46 Kararsiz
ClasHsp-08 | Cla008197 3 1,029,373 1,029,855 160 5,87 | 18216.56 59,63 Kararsiz
ClasHsp-09 | Cla008198 3 1,032,315, 1,032,761 148 4,56 | 16527.54 66,93 Kararsiz
ClasHsp-10 | Cla019390 3 4,803,805 4,804,296 124 6,73 | 13723.87 68.58 Kararsiz
ClasHsp-11 | Cla011096 3 25,116,515 | 25,119,564 340 9,56 37546.43 65,79 Kararsiz
ClasHsp-12 | Cla012124 4 15,868,725 | 15,869,738 211 6,02 | 23583.50 60,46 Kararsiz
ClasHsp-13 | Cla018155 4 19,222,596 | 19,223,027 143 6,76 | 15956.32 35,36 Kararli
ClasHsp-14 | Cla018648 4 23,960,367 | 23,960,962 169 913 18855.71 40,09 Kararsiz
ClasHsp-15 | Cla001268 5 15,080,571 | 15,082,035 142 6,16 | 16052.52 46,07 Kararsiz
ClasHsp-16 | Cla020854 5 26,216,760 | 26,217,230 156 593 | 17419.17 30,9 Kararli
ClasHsp-17 | Cla020853 5 26,219,145 | 26,219,618 157 6,11 | 17553.10 39,58 Kararli
ClasHsp-18 | Cla020460 5 29,674,936 | 29,676,601 369 5,83 | 39780.76 51,2 Kararsiz
ClasHsp-19 | Cla009996 5 32,904,720 | 32,905,521 234 9,4 26318.98 34,95 Kararli
ClasHsp-20 | Cla003963 7 2,977,251 2,977,627 97 9,63 | 11127.89 49,6 Kararsiz
ClasHsp-21 | Cla003964 7 2,983,675 2,984,154 159 6,35 | 18085.49 56,71 Kararsiz
ClasHsp-22 | Cla003965 7 2,984,907 2,985,371 154 6,33 | 17585.92 62,05 Kararsiz
ClasHsp-23 | Cla003968 7 3,002,489 3,002,968 159 5,55 | 18021.29 64,97 Kararsiz
ClasHsp-24 | Cla004312 7 4,133,759 4,134,238 159 5,84 | 18107.62 62,58 Kararsiz
ClasHsp-25 | Cla004313 7 4,135,587 4,135,963 97 9,63 | 11127.89 49,6 Kararsiz
ClasHsp-26 | Cla004314 7 4,142,011 4,142,490 159 6,35 | 18085.49 56,71 Kararsiz
ClasHsp-27 | Cla004315 7 4,143,243 4,143,707 154 6,33 17585.92 62,05 Kararsiz
ClasHsp-28 | Cla012545 7 23,980,441 | 23,981,813 160 6,75 | 17570.07 46,27 Kararsiz
ClasHsp-29 | Cla012714 7 25,610,453 | 25,614,281 410 6,05 | 46302.71 56,93 Kararsiz
ClasHsp-30 | Cla012373 8 2,725,497 2,726,063 188 5,76 | 21572.84 59,18 Kararsiz
ClasHsp-31 | Cla021916 8 18,551,288 | 18,551,871 144 91 15336.81 38,61 Kararli
ClasHsp-32 | Cla016397 9 9,247,187 9,248,627 447 5,22 | 50275.17 37,23 Kararli
ClasHsp-33 | Cla005544 9 34,190,341 | 34,192,447 254 7.00 | 27907.46 57,83 Kararsiz
ClasHsp-34 | Cla008962 10 2,150,927 2,157,797 509 5,21 | 56238.70 43,92 Kararsiz
ClasHsp-35 | Cla005645 10 2,992,879 2,993,921 211 5,66 23508.43 58,93 Kararsiz
ClasHsp-36 | Cla005275 10 6,354,500 6,358,176 200 4,73 | 23096.61 40 Kararsiz
ClasHsp-37 | Cla004568 10 9,893,375 9,893,947 190 5,75 21368.51 41,49 Kararsiz
ClasHsp-38 | Cla017945 10 27,430,544 | 27,431,125 193 7,76 22849.67 44,46 Kararsiz
ClasHsp-39 | Cla006565 11 1,410,108 1,410,584 158 542 | 18131.67 62,89 Kararsiz
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EK-4 Karpuzda (Citrullus lanatus) tanimlanan Hsp40 genleri

Karpuz Genomundaki Fiziksel

Ceuia: rossYen Protein Molekiiler
Gen Adlan %Zrt]glg;es Bas_langlg: Biﬁs Uzunlugu pl Agirhgi K?;Z;sklszihk Ksﬁizsg:;k
Kromozom | Pozisyonu | Pozisyonu (aa) (Da)
Ad (bp) (bp)
ClaHsp40-01 | Cla000525 | Scaffold | 12,702,812 | 12,704,605 60 6,11 | 6586.89 45.18 Kararsiz
ClaHsp40-02 | Cla000341 | Scaffold | 14,601,215 | 14,601,763 182 | 9,63 | 2047414 | 41.00 Kararsiz
ClaHsp40-03 | Cla004903 1 328502 | 330,823 773|869 | 8724490 | 3557 Kararli
ClaHsp40-04 | Cla003885 1 5,898,212 | 5,901,447 344  |573| 3836624 | 35.87 Kararl
ClaHsp40-05 | Cla003912 1 6,281,704 | 6,282,246 112|559 | 1295038 | 7175 Kararsiz
ClaHsp40-06 | Cla008333 1 10,303,770 | 10,306,317 | 346 | 9,19 | 3882507 | 39.23 Kararl
ClaHsp40-07 | Cla014006 1 27,284,967 | 27,200,064 | 485 | 6,23 | 5481278 |  49.94 Kararsiz
ClaHsp40-08 | Cla014224 1 20,235,901 | 29,237,885 | 329 | 9,69 | 3687566 | 41.02 Kararsiz
ClaHsp40-09 | Cla009642 1 31,772,323 | 31,773,679 347|913 38017.44 | 35.88 Kararli
ClaHsp40-10 | Cla009796 1 32,984,895 | 32,987,945 | 475  |502| 5345031 |  64.47 Kararsiz
ClaHsp40-11 | Cla007789 2 1,348,279 | 1,351,720 245 | 903| 27838.76 | 44.86 Kararsiz
ClaHsp40-12 | Cla015639 2 2,282,024 | 2,283,964 339 |894| 3762573 | 35.23 Kararl
ClaHsp40-13 | Cla015685 2 2,587,838 | 2,589,967 709|878 7902000 | 3433 Kararli
ClaHsp40-14 | Cla015807 2 3,748,045 | 3,749,348 362 | 935| 4067255 | 53.19 Kararsiz
ClaHsp40-15 | Cla003734 2 13,579,180 | 13,580,488 344|877 3808220 | 35.00 Kararli
ClaHsp40-16 | Cla020300 2 20,952,402 | 20,952,851 149 | 888 1639443 | 4569 Kararsiz
ClaHsp40-17 | Cla020055 2 24,379,770 | 24,381,436 | 465 | 9,09 | 51461.96 | 37.32 Kararli
ClaHsp40-18 | Cla019951 2 25,469,460 | 25,472,351 175  |513| 1967890 | 58.26 Kararsiz
ClaHsp40-19 | Cla019893 2 26,139,971 | 26,141,989 672 |6,08| 7531221 | 3216 Kararli
ClaHsp40-20 | Cla019892 2 26,142,793 | 26,144,963 263 | 6,01| 29547.33 | 5321 Kararsiz
ClaHsp40-21 | Cla019819 2 26,912,076 | 26,917,065 607 | 940| 6811209 | 47.63 Kararsiz
ClaHsp40-22 | Cla013324 2 30,333,509 | 30,336,511 289 |595| 3332300 | 55.08 Kararsiz
ClaHsp40-23 | Cla008620 2 32,482,342 | 32,487,906 980 | 6,21| 10854245 | 53.14 Kararsiz
ClaHsp40-24 | Cla008557 2 33,154,765 | 33,164,198 | 1317 | 565 | 14536175 |  49.92 Kararsiz
ClaHsp40-25 | Cla008174 3 822,126 | 827,821 380 | 9,78 | 42088.76 | 23.72 Kararli
ClaHsp40-26 | Cla019404 3 4923638 | 4,926,557 232|899 | 2661265 | 42.16 Kararsiz
ClaHsp40-27 | Cla019553 3 6,910,287 | 6,913,034 490 | 479| 5573120 |  60.09 Kararsiz
ClaHsp40-28 | Cla001769 3 21,109,237 | 21,113,028 192|963 | 2321268 | 6325 Kararsiz
ClaHsp40-29 | Cla001778 3 21,327,683 | 21,331,742 386 | 556| 43110.76 | 46.17 Kararsiz
ClaHsp40-30 | Cla011306 3 27,453,076 | 27,455661 | 861 | 9,04 | 9665957 | 39.12 Kararh
ClaHsp40-31 | Cla008022 4 1,332,083 | 1335918 831 | 7,66| 9323424 | 3501 Kararl
ClaHsp40-32 | Cla008073 4 2,717,158 | 2,726,746 711 |556| 7860360 | 4835 Kararsiz
ClaHsp40-33 | Cla011652 4 5,397,850 | 5,402,142 732|630 82527.02 | 44.21 Kararsiz
ClaHsp40-34 | Cla006834 4 9,777,541 | 9,787,963 1435 | 6,25 | 157680.00 |  45.63 Kararsiz
ClaHsp40-35 | Cla018270 4 20,351,775 | 20,353,466 | 112 1(;*2 12075.99 | 3171 Kararh
ClaHsp40-36 | Cla018278 4 20,417,950 | 20,422,773 | 491 | 653 | 5412572 | 37.81 Kararl
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EK-4’iin devam,

ClaHsp40-37 | Cla018612 4 23,743,761 | 237450689 | 642 | 839| 7208762 | 4635 Kararsiz
ClaHsp40-38 | Cla021248 5 1570493 | 1579493 | 1222|655 13523119 | 42,37 Koo
ClaHsp40-39 | Cla021401 5 2870989 | 2,872,408 | 204 | 986 | 2334326 | 8157 Kararsiz
ClaHsp40-40 | Cla021766 5 6,005,115 | 6,006,333 | 267 | 939| 3114100 | 4432 Rararsiz
ClaHsp40-41 | Cla006137 5 8,700,027 | 8713,019 684 | 564| 7669095 | 47.95 Kararsiz
ClaHsp40-42 | Cla004244 5 9,121,364 | 9,123913 | 849 | 697 | 9498752 | 4005 Rararsiz
ClaHsp40-43 | Cla013013 5 9,879,133 | 9,881,154 | 649 | 7.54| 7432035 | 5035 Kararsiz
ClaHsp40-44 | Cla020945 5 25,264,860 | 25266888 | 382 | 811 | 4220518 | 43.18 Kararsiz
ClaHsp40-45 | C1a020780 5 26,843,231 | 26,848,688 | 1461 | 491 | 163276.18 |  45.65 Kararsiz
ClaHsp40-46 | Cla020578 5 28,524,902 | 28526078 | 111 1%'4 1201481 | 38.03 Kararl
ClaHspd0-47 | Cla020473 5 20572527 | 20574712 | 413|617/ 4604818 | 36.96 Kararl
ClaHsp40-48 | Cla020412 5 30,043,764 | 30047490 | 409 | 6,37 | 45429.02 | 36.23 Kovari)
ClaHsp40-49 | Cla010143 5 31,732,603 | 31,734,344 | 315 | 9,20 | 3552345 | 38.97 Kararh
ClaHsp40-50 | Cla009227 6 4765999 | 4771590 | 651 | 7.96| 7237400 | 47.19 Karariz
ClaHsp40-51 | Cla009299 6 5493788 | 5494846 | 352 | 854| 4017545 | 56.03 Kararsiz
ClaHsp40-52 | Cla009337 6 5,885,186 | 5,888,047 953|586 | 10848343 | 47.01 Kovari)
ClaHsp40-53 | Cla012317 6 18,386,300 | 184402430 | 2548 | 579 | 279446.46 |  48.17 Kararsiz
ClaHsp40-54 | Cla012254 6 19,602,168 | 19,603,250 | 360 | 858 | 40570.62 | 58.12 Kararsiz
ClaHsp40-55 | Cla012253 6 19,608,242 | 19,609,327 | 361 | 7,62| 40727.52 | 5100 Kararsiz
ClaHsp40-56 | Cla019059 6 24,746,495 | 24747508 | 333 | 889 | 3887492 | 56.85 Kararsiz
ClaHsp40-57 | Cla019098 6 25,058,737 | 25071,230 | 788 | 6,28 | 8873855 | 47.77 Kararsiz
ClaHsp40-58 | Cla019280 6 26,655,713 | 26,658,226 | 837 | 890 | 9398436 | 47.20 Kararsiz
ClaHsp40-59 | Cla002245 7 1080877 | 1085784 | 33  |549| 3744502 | 5751 Karars1z
ClaHsp40-60 | Cla005991 7 2,024,023 | 2,025,822 599 | 543 | 6742266 | 40.87 R
ClaHsp40-61 | Cla012748 7 26,062,503 | 26,069,743 | 542 | 885 | 5873041 | 4321 Kararsiz
ClaHsp40-62 | Cla005417 7 27,921,573 | 27,928,482 | 563 | 853 | 6434687 | 5182 R
ClaHsp40-63 | Cla010894 7 30,880,463 | 30,882,814 | 783 | 9,19 | 87986.88 | 47.02 Kararsiz
ClaHsp40-64 | Cla010895 7 30,896,532 | 30,899,265 | 748 | 821 | 8477153 | 36.97 ]
ClaHsp40-65 | Cla003794 8 11,071,731 | 11,073819 | 291 | 945 | 3432308 | 5144 Kararsiz
ClaHsp40-66 | Cla013911 8 15,053,035 | 15058760 | 571 | 670 | 6236570 | 48.53 Kararsiz
ClaHsp40-67 | Cla013874 8 15500581 | 15503623 | 342 | 553 | 3846525 | 47.37 Kararsiz
ClaHsp40-68 | Cla022068 8 20,081,587 | 20,083,675 | 291 | 9.38 | 3432308 | 49.16 Kararsiz
ClaHsp40-69 | Cla022126 8 20,661,017 | 20,665,214 | 356 | 893 | 3920034 | 5104 Kararsiz
ClaHsp40-70 | Cla022553 8 24,565,743 | 24,566,282 | 179 | 461 | 1985122 | 4166 T
ClaHsp40-71 | Cla022652 8 25410422 | 25412757 | 242|948 2883880 | 4803 Kararsiz
ClaHsp40-72 | Cla015522 9 79453 | 797,309 208|520 2272281 | 5324 Kararsiz
ClaHsp40-73 | Cla015266 9 3039,031 | 3045240 | 433 | 904| 4713720 | 3379 Kararls
ClaHsp40-74 | Cla015130 9 4102047 | 4104397 | 584 |916| 6499960 | 49.78 Kararsiz
ClaHsp40-75 | Cla015125 9 4150851 | 4154740 | 346 | 611 3905740 | 4125 Karars1z
ClaHsp40-76 | Cla015106 9 4308171 | 4,309,665 | 105 |905| 1150951 | 60.70 Kararsiz
ClaHsp40-77 | Cla014790 9 5,994,602 | 5,999,871 614 |932| 6879455 | 5138 Kararsiz

87




EK-4’iin devam,

ClaHsp40-78 | Cla016352 9 9,627,880 | 9,635,484 598 8,80 | 68504.62 55.55 Kararsiz
ClaHsp40-79 | Cla012912 9 20,840,169 | 20,841,902 577 6,17 | 63290.71 57.26 Kararsiz
ClaHsp40-80 | Cla006400 9 24,772,247 | 24,772,741 164 1%0 18530.16 68.14 Kararsiz
ClaHsp40-81 | Cla010318 9 30,249,227 | 30,250,852 541 8,77 | 60748.36 43.70 Kararsiz
ClaHsp40-82 | Cla010421 9 31,444,806 | 31,447,336 299 8,89 | 34106.74 41.27 Kararsiz
ClaHsp40-83 | Cla005554 9 34,041,978 | 34,047,122 407 8,59 | 46003.23 39.42 Kararh
ClaHsp40-84 | Cla008841 10 1,111,339 | 1,113,282 647 8,85 | 75139.68 48.71 Kararsiz
ClaHsp40-85 | Cla005642 10 2,933,995 | 2,941,794 550 9,13 | 60979.66 40.26 Kararsiz
ClaHsp40-86 | Cla004448 10 4,628,376 | 4,628,771 131 9,85 | 15073.09 73.15 Kararsiz
ClaHsp40-87 | Cla004826 10 11,135,252 | 11,139,207 424 9,28 | 45694.03 44.32 Kararsiz
ClaHsp40-88 | Cla017371 10 16,657,261 | 16,660,944 566 8,78 | 62641.74 50.95 Kararsiz
ClaHsp40-89 | Cla017219 10 18,547,805 | 18,549,101 193 552 | 21643.10 57.52 Kararsiz
ClaHsp40-90 | Cla017171 10 19,185,234 | 19,186,840 315 8,68 | 3544257 54.15 Kararsiz
ClaHsp40-91 | Cla017170 10 19,191,523 | 19,191,958 111 8,89 | 12196.92 42.80 Kararsiz
ClaHsp40-92 | Cla017514 10 23,501,402 | 23,503,987 282 7,60 | 32538.60 51.77 Kararsiz
ClaHsp40-93 | Cla017546 10 23,806,571 | 23,809,917 193 9,30 | 22268.97 51.22 Kararsiz
ClaHsp40-94 | Cla017603 10 24,411,654 | 24,414,684 275 546 | 31286.19 49.27 Kararsiz
ClaHsp40-95 | Cla017991 10 27,784,516 | 27,786,950 342 9,19 | 38291.85 41.91 Kararsiz
ClaHsp40-96 | Cla018008 10 27,938,530 | 27,941,710 539 9,13 | 58986.28 39.68 Kararh
ClaHsp40-97 | Cla018044 10 28,212,250 | 28,213,923 557 7,54 | 63188.72 45.08 Kararsiz
ClaHsp40-98 | Cla011953 1 4,348,332 | 4,349,925 234 5,54 | 27067.30 48.25 Kararsiz
ClaHsp40-99 | Cla023047 1 16,822,811 | 16,824,940 136 4,77 | 16092.80 41.36 Kararsiz
C'a?osg‘m' Cla023053 1 16,891,161 | 16,892,198 345 8,79 | 38341.23 48.63 Kararsiz
C'a;'gf“o' Cla016582 11 22,850,510 | 22,853,603 | 310  |579| 35079.01 | 4119 Kararsiz

EK-5 Karpuzda (Citrullus lanatus) tamimlanan Hsp60 genleri

Cucurbit Citrullus Geno_mundaki Fiziksel _
- Pozisyonu Protein Molekiiler
Genin Adi Clatiites Baslangic Bitis Uzunlugu | pl Agirhg Ki.ll‘al‘SlZ!lk LT
DRIl Kromozom | Pozisyonu | Pozisyonu (aq) (Da) ek U
Ad1
(bp) (bp)

ClaHsp60-01 | Cla004608 1 25,312,321 | 25,317,492 585 8,04 | 62003.16 27,55 Kararli
ClaHsp60-02 | Cla008720 2 31,595,169 | 31,598,518 583 5,11 | 61624.60 31,37 Kararli
ClaHsp60-03 | Cla002528 3 17,719,292 | 17,731,257 714  |5,25| 79156.44 54,7 Kararsiz
ClaHsp60-04 | Cla011080 3 24,951,573 | 24,957,536 522 6,5 | 56247.30 36,34 Kararli
ClaHsp60-05 | Cla011114 3 25,335,997 | 25,339,852 608 5,86 | 64651.02 31,18 Kararh
ClaHsp60-06 | Cla018471 4 22,398,478 | 22,400,079 533 7,6 | 57676.11 35,87 Kararl
ClaHsp60-07 | Cla021376 5 2,652,428 | 2,655,101 140 8,58 | 14892.36 35,97 Kararli
ClaHsp60-08 | Cla020333 5 30,759,782 | 30,764,585 622 9,08 | 67704.66 34,04 Kararli
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EK-5’in devamu,

ClaHsp60-09 | Cla007006 6 778,631 781,551 133 8,91 | 14492.87 23,68 Kararl
ClaHsp60-10 | Cla007630 6 8,578,296 | 8,582,549 575 5,84 | 61102.44 25,38 Kararlt
ClaHsp60-11 | Cla018694 6 21,062,408 | 21,065,969 478 5,37 | 52334.36 36,32 Kararl
ClaHsp60-12 | Cla001947 7 13,449,479 | 13,457,863 1741 5,86 | 195622.62 52,65 Kararsiz
ClaHsp60-13 | Cla022726 8 26,027,284 | 26,032,395 535 5,45| 59210.24 41,97 Kararsiz
ClaHsp60-14 | Cla015579 9 279,478 284,884 557 5,49 | 59389.32 23,26 Kararli
ClaHsp60-15 | Cla015508 9 927,997 937,050 1720 5,22 | 192143.35 51,19 Kararsiz
ClaHsp60-16 | Cla014992 9 8,335,038 | 8,340,740 575 5,61 | 61409.70 29,84 Kararli
ClaHsp60-17 | Cla017298 10 17,682,624 | 17,693,734 522 5,65 | 56886.64 31,85 Kararlt
ClaHsp60-18 | Cla017173 10 19,159,956 | 19,172,504 545 5,42 | 58744.29 39,29 Kararli
ClaHsp60-19 | Cla004158 11 6,762,540 | 6,770,205 376 8,82 | 41177.07 35,16 Kararh
ClaHsp60-20 | Cla004159 11 6,772,470 | 6,773,770 156 5,01 | 16965.29 34.22 Kararlt
ClaHsp60-21 | Cla004160 11 6,779,566 | 6,779,820 57 45 | 6352.29 38,28 Kararh
ClaHsp60-22 | Cla016450 11 21,473,162 | 21,478,932 535 6,35 | 59121.15 32,14 Kararli
ClaHsp60-23 | Cla016843 11 25,384,754 | 25,389,657 527 5,77 | 57207.15 31,64 Kararh
EK-6 Karpuzda (Citrullus lanatus) tammmlanan Hsp70 genleri
Karpuz Genor_nundaki Fiziksel
Gen Ad g:ﬁ:;ﬁég roeyon . uerl?ltl?liPu I Mao.lfrl;lﬁ,lfr Ka}rars1z_11k Kararsizhk
Database Baslangi¢ | Bitis guip gurnig indeksi durumu
Adi Kromozom | pozisyonu | pozisyonu | (8 (Da)
(bp) (bp)

ClaHsp70-01 | Cla000274 | Scaffold | 10,497,482 | 10,502,745 | 777 |5,74| 87157.32 45,59 Kararli
ClaHsp70-02 | Cla011362 1 1,632,932 | 1,636,169 676 5,17 | 74732.78 29.41 Kararli
ClaHsp70-03 | Cla018221 4 19,910,945 | 19,913,600 582 5,07 | 63519.67 3241 Kararlh
ClaHsp70-04 | Cla021632 5 4,796,678 | 4,798,393 571 5,55 | 62065.52 36.61 Kararli
ClaHsp70-05 | Cla000858 6 17,195,853 (17,199,671 691 5,22 | 74001.51 32.83 Kararl
ClaHsp70-06 | Cla015431 9 1,588,208 | 1,592,393 816 5,32 | 89273.09 40.52 Kararsiz
ClaHsp70-07 | Cla016401 9 9,205,839 | 9,210,321 677 4,9 | 72943.12 30,05 Kararl
ClaHsp70-08 | Cla004677 9 32,032,818 | 32,035,243 584 5,04 | 63756.02 32,13 Kararl
ClaHsp70-09 | Cla004683 9 32,070,240 | 32,072,596 581 5 63534.61 34,13 Kararl
ClaHsp70-10 | Cla006484 10 14,013,839 | 14,017,244 680 5,89 | 73104.91 40,96 Kararsiz
ClaHsp70-11 | Cla005777 11 11,769,390 | 11,771,609 644 5,15| 70922.71 36,11 Kararl
ClaHsp70-12 | Cla023261 11 19,055,471 | 19,064,983 898 5,25 | 100054.81 44,18 Kararsiz
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http://www.icugi.org/cgi-bin/ICuGI/genome/search.cgi?organism=watermelon&cultivar=97103&ver=1&type=gene&gene=Cla018221
http://www.icugi.org/cgi-bin/ICuGI/genome/search.cgi?organism=watermelon&cultivar=97103&ver=1&type=gene&gene=Cla000858
http://www.icugi.org/cgi-bin/ICuGI/genome/search.cgi?organism=watermelon&cultivar=97103&ver=1&type=gene&gene=Cla015431
http://www.icugi.org/cgi-bin/ICuGI/genome/search.cgi?organism=watermelon&cultivar=97103&ver=1&type=gene&gene=Cla016401
http://www.icugi.org/cgi-bin/ICuGI/genome/search.cgi?organism=watermelon&cultivar=97103&ver=1&type=gene&gene=Cla004677
http://www.icugi.org/cgi-bin/ICuGI/genome/search.cgi?organism=watermelon&cultivar=97103&ver=1&type=gene&gene=Cla004683
http://www.icugi.org/cgi-bin/ICuGI/genome/search.cgi?organism=watermelon&cultivar=97103&ver=1&type=gene&gene=Cla006484
http://www.icugi.org/cgi-bin/ICuGI/genome/search.cgi?organism=watermelon&cultivar=97103&ver=1&type=gene&gene=Cla005777

EK-7 Karpuzda (Citrullus lanatus) tamimlanan Hsp90 genleri

Karpuz Genomundaki Fiziksel
Cucurbit Pozisyonu Protein Molekiiler
Gen Ad1 Genomic Bas}anglc Bitis uzunlugu | pl agirhg K?;gg?(l;hk Iszrfjrsrl]ﬂk
Ad1 Kromozom | Pozisyonu | Pozisyonu (aa) (Da)
(bp) (bp)
ClaHsp90-01 | Cla005871 1 7,733,158 | 7,740,430 789 4,89 | 89562.03 43.38 Kararsiz
ClaHsp90-02 | Cla001404 2 13,925,488 | 13,933,498 725 5,47 | 82408.34 39.61 Kararli
ClaHsp90-03 | Cla005206 3 28,082,412 | 28,084,959 699 5,01 | 80042.19 34.98 Kararh
ClaHsp90-04 | Cla005204 3 28,093,855 | 28,096,402 699 5,01 | 80042.19 34.98 Kararli
ClaHsp90-05 | Cla005202 3 28,111,861 | 28,114,370 699 5,01 | 80042.19 34.69 Kararl
ClaHsp90-06 | Cla022413 8 23,410,972 | 23,415,825 811 4,91 | 92837.39 31.63 Kararh
EK-8 Karpuzda (Citrullus lanatus) tamimlanan Hsp100 genleri
Karpuz genomundaki fiziksel
Cucurbit BOZISYONU Protein Molekiiler
Gen Ad1 Genomic Bas_langlg: Bitis Uzunlugu | pl Agirhg K?;Z;skl:ihk Kg;ﬁsr;]zlljlk
Adi Kromozom | Pozisyonu | Pozisyonu (aq) (Da)
(bp) (bp)
ClaHsp100-01 | Cla000354 | Scaffold | 18,340,631 | 18,354,636 603 6,73 | 67552.97 41.18 Kararsiz
ClaHsp100-02 | Cla000887 | Scaffold | 20,939,287 | 20,945,056 884 9,40 | 100506.25 45.77 Kararsiz
ClaHsp100-03 | Cla004874 1 52,676 55,231 414 6,25 | 46232.87 44.67 Kararsiz
ClaHsp100-04 | Cla004875 1 57,267 58,703 478 9,05 | 54744.83 56.65 Kararsiz
ClaHsp100-05 | Cla004905 1 340,927 349,305 830 5,59 | 90936.46 53.79 Kararsiz
ClaHsp100-06 | Cla004931 1 572,942 579,316 873 5,53 | 98392.40 46.67 Kararsiz
ClaHsp100-07 | Cla008438 1 9,329,156 | 9,340,347 855 5,94 | 95864.45 42.76 Kararsiz
ClaHsp100-08 | Cla008328 1 10,359,723 | 10,361,306 527 8,85 | 61278.98 46.07 Kararsiz
ClaHsp100-09 | Cla008327 1 10,388,966 | 10,390,483 505 7,21 | 57281.51 34.64 Kararl
ClaHsp100-10 | Cla008326 1 10,393,165 | 10,394,749 505 38.69 Kararlt
ClaHsp100-11 | Cla009035 1 20,548,784 | 20,559,721 745 5,84 | 81358.26 29.37 Kararl
ClaHsp100-12 | Cla009177 1 23,847,677 | 23,851,608 313 6 | 33796.94 44.83 Kararsiz
ClaHsp100-13 | Cla014216 1 29,181,083 | 29,184,773 626 9,12 | 69735.26 48.32 Kararsiz
ClaHsp100-14 | Cla014237 1 29,335,311 | 29,336,783 490 5,52 | 55692.43 50.51 Kararsiz
ClaHsp100-15 | Cla014238 1 29,339,471 | 29,340,955 494 6,73 | 56354.33 47.10 Kararsiz
ClaHsp100-16 | Cla014239 1 29,343,376 | 29,345,052 516 5,53 | 59212.96 54.73 Kararsiz
ClaHsp100-17 | Cla014240 1 29,347,246 | 29,348,770 474 8,47 | 54974.85 59.93 Kararsiz
ClaHsp100-18 | Cla014241 1 29,350,560 | 29,351,497 283 5,23 | 31960.67 47.72 Kararsiz
ClaHsp100-19 | Cla014243 1 29,359,416 | 29,360,922 475 5,35 | 54455.94 44.26 Kararsiz
ClaHsp100-20 | Cla014422 1 30,654,651 | 30,655,832 188 5,07 | 21493.43 46.97 Kararsiz
ClaHsp100-21 | Cla009775 1 32,768,522 | 32,775,391 426 5,82 | 47767.52 51.00 Kararsiz
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EK-8’in devamu,

ClaHsp100-22 | Cla006812 2 9,848,878 | 9,855,458 645 9,32 | 71263.60 47.38 Kararsiz
ClaHsp100-23 | Cla019965 2 25,355,684 | 25,362,775 998 42.36 Kararsiz
ClaHsp100-24 | Cla019934 2 25,638,231 | 25,643,117 408 5,25 | 45831.77 35.51 Kararl
ClaHsp100-25 | Cla013457 2 29,216,505 | 29,228,041 986 6,59 | 113528.43 4552 Kararsiz
ClaHsp100-26 | Cla013421 2 29,523,600 | 29,527,501 418 5,42 | 46964.61 38.04 Kararli
ClaHsp100-27 | Cla013326 2 30,322,154 | 30,325,398 611 4,50 | 66949.80 36.73 Kararlt
ClaHsp100-28 | Cla013319 2 30,396,868 | 30,402,801 816 8,59 | 90278.22 39.29 Kararli
ClaHsp100-29 | Cla008643 2 32,335,622 | 32,339,479 433 7,03 | 48378.97 48.29 Kararsiz
ClaHsp100-30 | Cla008641 2 32,344,567 | 32,347,166 430 8,65 | 48383.16 38.14 Kararli
ClaHsp100-31 | Cla008640 2 32,350,426 | 32,355,268 433 7,65| 48312.96 42.01 Kararsiz
ClaHsp100-32 | Cla008609 2 32,655,744 | 32,665,730 853 9,21 | 93107.95 36.21 Kararlh
ClaHsp100-33 | Cla008178 3 855,026 860,939 828 9,00 | 90042.61 39.53 Kararl1
ClaHsp100-34 | Cla008261 3 1,666,544 | 1,672,666 902 6,39 | 100255.07 42.89 Kararsiz
ClaHsp100-35 | Cla005117 3 3,381,800 | 3,385,776 456 5,15 | 50279.97 46.37 Kararsiz
ClaHsp100-36 | Cla002614 3 3,830,045 | 3,842,101 1194 5,98 | 129389.24 36.15 Kararlh
ClaHsp100-37 | Cla005201 8 28,116,089 | 28,121,391 389 5,12 | 43852.19 35.49 Kararl
ClaHsp100-38 | Cla002779 4 702,578 706,767 1221 6,29 | 137301.51 49.34 Kararsiz
ClaHsp100-39 | Cla011695 4 6,666,160 | 6,667,194 313 8,90 | 34311.58 66.82 Kararsiz
ClaHsp100-40 | Cla011698 4 6,675,632 | 6,687,938 582 5,37 | 64893.13 41.83 Kararsiz
ClaHsp100-41 | Cla018198 4 19,680,785 | 19,684,958 654 9,47 | 72854.03 34.48 Kararl
ClaHsp100-42 | Cla018314 4 20,739,065 | 20,744,435 807 5,12 | 89634.69 42.93 Kararsiz
ClaHsp100-43 | Cla018573 4 23,413,276 | 23,416,450 908 5,93 | 100997.22 38.13 Kararl
ClaHsp100-44 | Cla021130 5 658,597 660,042 481 9,05 | 55256.43 47.88 Kararsiz
ClaHsp100-45 | Cla021434 5 3,153,596 | 3,165,446 952 6,98 | 106831.88 55.18 Kararsiz
ClaHsp100-46 | Cla021866 5 7,073,456 | 7,076,578 479 6,46 | 53895.92 42.33 Kararsiz
ClaHsp100-47 | Cla006249 5 7,587,914 | 7,591,819 233 9,60 | 25499.63 47.06 Kararsiz
ClaHsp100-48 | Cla004278 5 9,439,652 | 9,443,642 384 6,18 | 42578.84 55.13 Kararsiz
ClaHsp100-49 | Cla004289 5 9,547,047 | 9,556,277 1911 5,77 | 211183.80 44.99 Kararsiz
ClaHsp100-50 | Cla000874 5 20,178,800 | 20,185,127 1029 6,57 | 115374.73 36.87 Kararlt
ClaHsp100-51 | Cla007398 5 22,696,676 | 22,699,512 715 5,81 | 76683.52 39.26 Kararli
ClaHsp100-52 | Cla021016 5 24,429,225 | 24,434,620 986 8,20 | 110267.97 39.55 Kararlt
ClaHsp100-53 | Cla020874 5 26,029,087 | 26,033,811 756 9,13 | 81746.51 43.60 Kararsiz
ClaHsp100-54 | Cla020787 5 26,776,329 | 26,777,816 462 6,19 | 52626.22 46.43 Kararsiz
ClaHsp100-55 | Cla000386 5 30,970,261 | 30,976,113 614 6,56 | 67030.66 40.20 Kararsiz
ClaHsp100-56 | Cla001483 6 1,701,112 | 1,702,408 186 7,58 | 21159.13 48.81 Kararsiz
ClaHsp100-57 | Cla012284 6 19,157,150 | 19,162,023 418 8,70 | 47198.70 40.23 Kararsiz
ClaHsp100-58 | Cla018825 6 22,478,971 | 22,480,536 521 5,60 | 59297.17 46.34 Kararsiz
ClaHsp100-59 | Cla019212 6 26,052,606 | 26,057,583 819 5,15| 91053.21 39.87 Kararlt
ClaHsp100-60 | Cla019320 6 26,876,965 | 26,884,550 801 5,90 | 89176.19 44.12 Kararsiz
ClaHsp100-61 | Cla002747 7 629,893 633,296 445 6,05 | 49719.23 42.16 Kararsiz
ClaHsp100-62 | Cla002239 7 1,032,850 | 1,035,804 688 6,29 | 73555.11 33.79 Kararlt
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EK-8’in devamu,

ClaHsp100-63 | Cla003995 7 3,452,211 | 3,454,479 442 5,65 | 48555.24 33.25 Kararlt

ClaHsp100-64 | Cla007252 7 5,683,085 | 5,687,603 413 7,91 | 47595.34 44.49 Kararsiz
ClaHsp100-65 | Cla000763 7 18,666,327 | 18,672,181 849 6,75 | 94197.83 42.83 Kararsiz
ClaHsp100-66 | Cla014575 7 20,915,888 | 20,918,882 526 8,58 | 59976.47 57.40 Kararsiz
ClaHsp100-67 | Cla012813 7 26,912,032 | 26,919,035 931 7,60 | 105021.75 40.97 Kararsiz
ClaHsp100-68 | Cla005449 7 28,288,055 | 28,289,701 548 6,34 | 59700.89 46.71 Kararsiz
ClaHsp100-69 | Cla003858 8 3,720,377 | 3,728,919 704 8,44 | 80794.22 58.94 Kararsiz
ClaHsp100-70 | Cla002846 8 13,675,620 | 13,678,815 767 5,37 | 84521.52 55.72 Kararsiz
ClaHsp100-71 | Cla013923 8 14,898,506 | 14,904,127 371 7,66 | 41481.74 40.84 Kararsiz
ClaHsp100-72 | Cla013681 8 17,665,957 | 17,668,951 556 6,22 | 62457.83 54.40 Kararsiz
ClaHsp100-73 | Cla013669 8 17,794,928 | 17,795,377 149 9,69 | 16769.39 67.76 Kararsiz
ClaHsp100-74 | Cla022465 8 23,882,677 | 23,886,141 415 6,75 | 46379.25 34.70 Kararl1

ClaHsp100-75 | Cla022466 8 23,888,292 | 23,891,825 398 7,71 | 44531.19 35.82 Kararl

ClaHsp100-76 | Cla015409 g 1,797,195 | 1,801,483 537 8,59 | 59130.70 48.15 Kararsiz
ClaHsp100-77 | Cla015315 9 2,517,006 | 2,520,360 427 6,03 | 47888.32 32.98 Kararl

ClaHsp100-78 | Cla015194 g 3,615,102 | 3,623,410 1030 6,71 | 115522.79 48.99 Kararsiz
ClaHsp100-79 | Cla015055 9 4,668,888 | 4,682,526 1121 6,23 | 121921.17 39.96 Kararl

ClaHsp100-80 | Cla014687 9 4,898,323 | 4,905,937 918 6,25 | 100486.92 46.88 Kararsiz
ClaHsp100-81 | Cla012893 9 20,215,952 | 20,226,095 1037 5,85 | 113194.58 45.69 Kararsiz
ClaHsp100-82 | Cla010328 9 30,360,510 | 30,364,098 679 5,90 | 73523.24 37.75 Kararlh

ClaHsp100-83 | Cla010354 9 30,766,965 | 30,768,386 473 6,89 | 54437.43 45.26 Kararsiz
ClaHsp100-84 | Cla005583 9 33,737,000 | 33,745,653 917 6,84 | 100618.83 46.48 Kararsiz
ClaHsp100-85 | Cla008772 10 256,23 266,725 865 6,11 | 96028.51 37.65 Kararlt

ClaHsp100-86 | Cla001144 10 3,797,278 | 3,799,589 199 8,81 | 21881.09 54.30 Kararsiz
ClaHsp100-87 | Cla017232 10 18,392,018 | 18,393,529 503 6,88 | 56270.77 53.76 Kararsiz
ClaHsp100-88 | Cla017037 10 20,681,823 | 20,683,430 535 6,53 | 62549.27 47.28 Kararsiz
ClaHsp100-89 | Cla017036 10 20,691,798 | 20,693,231 477 7,12 | 56151.40 46.65 Kararsiz
ClaHsp100-90 | Cla017003 10 21,133,523 | 21,135,673 308 6,67 | 34085.67 60.60 Kararsiz
ClaHsp100-91 | Cla017643 10 24,814,671 | 24,819,203 856 6,21 | 95530.20 56.45 Kararsiz
ClaHsp100-92 | Cla017808 10 26,337,720 | 26,342,709 804 5,06 | 89361.47 44.06 Kararsiz
ClaHsp100-93 | Cla006509 11 647,763 653,091 689 8,20 | 76811.99 52.37 Kararsiz
ClaHsp100-94 | Cla006542 11 1,151,314 | 1,153,481 478 5,80 | 52372.44 33.01 Kararl

ClaHsp100-95 | Cla006596 11 1,863,807 | 1,868,186 1124 6,75 | 125287.05 45.63 Kararsiz
ClaHsp100-96 | Cla022761 11 12,747,218 | 12,750,797 962 5,88 | 109143.65 57.96 Kararsiz
ClaHsp100-97 | Cla022854 11 14,730,915 | 14,733,825 447 5,97 | 49861.33 42.07 Kararsiz
ClaHsp100-98 | Cla022984 11 16,173,683 | 16,176,123 493 6,45 | 56033.94 52.67 Kararsiz
ClaHsp100-99 | Cla023188 11 18,319,925 | 18,324,871 336 5,67 | 37160.55 4524 Kararsiz
ClaHsp100-100 | Cla023341 11 19,808,929 | 19,817,047 662 5,38 | 73330.49 46.89 Kararsiz
ClaHsp100-101 | Cla016480 11 21,786,827 | 21,789,102 585 9,89 | 64936.17 37.11 Kararl

ClaHsp100-102 | Cla016736 11 24,269,005 | 24,273,392 418 8,51 | 47264.91 42.25 Kararsiz
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EK-9 ClasHsp genlerinin motif kompozisyonlari

[l AKVDEIKASMENGVLTVTVPK [[] DWKETPNAHIFRADLPGL (m} Wi [ ] DPFSLDVWOI LANLI [ RRFRLPEN [ VLQISGER
1M veekkPevksIDISG [l TGESRVKDRSPVFAMVFDPLCPPGSFSQSFQLPGPVDPDPFLAAFRGDGI [l MSLIPS [[] MASSIALRRLAASSAVKLFSPVRSASVLPSVGRSFNTNAQMTNYADDDRS [l FANTRI
. MLRVLCASTISITLNNKTKAY . WDGIVSATKTGVALTGTAAMGKVGPVIG . SFHAPSRAYVRDAKAMAATPA . DPFRILEQTPLSVP . NLHCLCLPKGFWLCLWNANQD . WRCVEWW . MMDCGWRW I:I INCCPV

Sequence
ClasHsp-01

ClasHsp-21
ClasHsp-26
ClasHsp-22
ClasHsp-27
ClasHsp-23
ClasHsp-24
ClasHsp-38
ClasHsp-12
ClasHsp-35
ClasHsp-20
ClasHsp-25
ClasHsp-13
ClasHsp-08
ClasHsp-05
ClasHsp-04
ClasHsp-06
ClasHsp-16
ClasHsp-37
ClasHsp-15
ClasHsp-38
ClasHsp-30
ClasHsp-17
ClasHsp-29
ClasHsp-31
ClasHsp-02
ClasHsp-28
ClasHsp-03
ClasHsp-09
ClasHsp-33
ClasHsp-19
ClasHsp-18
ClasHsp-11
ClasHsp-07
ClasHsp-36
ClasHsp-14
ClasHsp-10
ClasHsp-34

ClasHsp-32

E-value
1.5e-141

1.5e-141
1.5e-141
1.8e-135
1.8e-135
4.7e-135
2.5e-133
3.5e-109
3.7e-109
1.6e-108
1.2e-80
1.2e-80
2.9e-79
6.1e-79
2.9e-64
2.1e-62
4.7e-60
1.4e-54
1.0e-53
3.9e-50
8.7e-47
1.3e-46
7.2e-45
4.8e-44
7.6e-43
8.6e-25
1.6e-24
2.9e-24
2.3e-22
1.9e-20
6.1e-18
7.9e-16
2.1e-13
3.6e-13
2.5e-12
3.3e-12
4.0e-10
2.2e-4

6.5e+0

[ LFARACCG

Block Diagram

[ mm |
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EK-10 ClaHsp40 genlerinin motif kompozisyonlari

- Aok B o GYIVHUITLDGRMLLL [l DYVEILGVSRN
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= = W T ELGKKAAKQUIELE?
- oo |
o EvTFIGLL | aro PWCIVTOYCEGGDM [ VLPBSFTFSSLLKACTNLAALELGLQINGHIKFGFOSHLIVASALID
(0] RLAETLDADIKRWSSGKEGNLRALLSTLOY
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EK-11 ClasHsp60 genlerinin motif kompozisyonlar:

[l QBOEAGDGTTTVVVLAGELLKEAEKLVASGIHPVS)IRGYE [I] GKSLDNELEVVEGMKLDRGYISPYFITBQKKQKVEFEBPKILIHDKKIS [[] VKITNDGATILKEJEVEDPAAKVGVELVK

[l DERKRRVHDALNAVKAAIEEGIVWGGGGA [l GYDAATGEYEDMVEAGIIDPLKVKRCAJQDAASVAKTILTVDAIIVEKKK [l ARTANIVGVKALADAVKTTLGPKGRBKML

[l AAIKAPGFGERRKAYLQDJAILTGGEVITEELGLTLEKVTKEVLGSAKKY [l EQLGIEIFAEALEAPPKTIAENAGLDGA [l IWMWHRCLKCPRINGFPPATRRVVMSDAAWGLSFGKFLELSFSNHAAASR

[ OFMRQYTWDKHLETWVKASGILGGPKNASPTVISPKQYKKRFRKAMTAYF [l QIKKLIEASESDYDKEKLQERIAKLSGGVAVIKVGAATEVE [l ISTSEEIAQVATISAGNDREIGELIAEAMEKVGRDGVITIE
[ CCPSELDFVRSLSRCKRWGAQGGKSNVFFAKTLDERFIIKQUTKTELESF [l FWMPDKSCRVCYECDSQFTFINRRHHCRRCGRVFCAKCTAN [l LMFFEGCPKPLGCTILLRGADGDELKKVKHVVQYAVFAAYH
[ RPLLITAEDVESEALATLILNKLRGGLKYV [l VASCGHSLHRDCLRFYGYGRMVACFRY [l GIIAVRRVKREDLERIAKATGATIVP [l FOTLLQQEEDHLKMIVAKIDAHRPBVLLVEKSVSREAQEYL

[ YFKYLSEAIGTGSPTCLAKILGIYQVSAKHLKGGKEFKMDVLVMENLLFR

Sequence E-value Block Diagram
ClaHsp60-03 0.0e+0 - ] - —m e [ T o
ClaHsp60-05 0.0e+0 WA SO . ..

ClaHsp60-10 0.0e+0 M. T . ..

ClaHsp60-12 0.0e+0 - [ o | | - —
ClaHsp60-14 0.0e+0 _ I T . T e

ClaHsp60-15 0.0e+0 - — .- AN e = - |
ClaHsp60-16 0.0e+0 I N

ClaHsp60-02 3.9e-275 LI NERTTT] NN (UNAN R N

ClaHsp60-08 1.1e-268 T - N .

ClaHsp60-01 1.3e-246 [T - S W

ClaHsp60-17 3.2e-137 N lm .

ClaHsp60-13 3.0e-135 R e AW - W

ClaHsp60-23 5.6e-126 L ..

ClaHsp60-04 1.4e-112 R e s
ClaHsp60-11 9.9¢-108 | BN o N B
ClaHsp60-22 2.3e-103 - — M. ..

ClaHsp60-06 1.9¢-99 N = -
ClaHsp60-18 2.3e-94 S s smen R
ClaHsp60-19 1.3e-80 I mm

ClaHsp60-20 1.7e-30 --m

ClaHsp60-21 5.7e-20 L

ClaHsp60-09 1.3e+0
ClaHsp60-07 9.4e+0

EK-12 ClasHsp70 genlerinin motif kompozisyonlari

B VKNAVVTVPAYFNDSQRQATKDAGVIAGLNVLRIINEPTAAAJIAYGIDKK [] PLSLGLETAGGVMTVLIPRNTTIPTKKEQVFSTYSDNQPGVLIQVYEGER [l GGGTFDVSLLTIEEGIFEVKATAGDTHLGGEDFDNRLVNHF

[ TRARFEELNSDLFEKCMEPVEKCLRDAKLDKSDIHEVVLVGGSTRIPKVQ [[] GIPPAPRGVPQIEVCFDIDANGILNVSAEDKTTGKKNKITITNDKGRLSK [[l] VIGIDLGTTYSCVAVWQGDRVEITANDZGNRTTPSYVAFTD

[l FKRKNGIDISKBPRALRRLRTACERAKRTLSSTTQTTIEIESLYEGIDFY [} FNGKELC QAAILSG [ EX LENYAYNMRNTVKD

D PADKKKIEDAVEQAIQWLDSNQLAEADEFEDKMKELESICNPIIAKMYQG . ERLIGDAAKNQVAMNPENTVF . YPGEGKQFTPEEISAMVLTKLKEIAEKFL . KRLIGRKFSDPDVQK . RTRDNNLLGKF . EVQDILLLDVT
[ P56GSGAGPKIEEVD [l knvLIFDL [l ISGGSTEAIKEAMAALNQEVMQLGQSLYNQ [[] ECDEAEQWLREKKZNQELLPKNADPLLWSC [ QLLQDF

Sequence  E-value Block Diagram
| I— |
ClaHsp70-01 0.0e+0 TN [ T M— T e W | — |

ClaHsp70-02 0.0e+0

ClaHsp70-04 0.0e+0

1 I— [ s .

ClaHsp70-06 0.0e+0

ClaHsp70-07 0.0e+0

Ei

ClaHsp70-08 0.0e+0
ClaHsp70-09 0.0e+0 [l Bl eeeeel [ ESseeeel EEEE L {E—

ClaHsp70-10 0.0e+0

ClaHsp70-12 1.7e-211

ClaHsp70-05 1.0e-207 NN [ ] —_— -
ClaHsp70-03 7.7e-133 - EE [ — f 1 - T 1
ClaMep70-11 9.08-115 P e T . —_—m .
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EK-13 ClasHsp90 genlerinin motif kompozisyonlar:

. DSPCVLVTGEYGWSANMERIMKAQALKDNSMAGYMRSKKTMEINPEHPIM l DVSLIGQFGVGFYSAYLVAEKVIVITKHN . TETFAFQAEINRLLDLIINSLYSNKEIFLRELISNASDALDKIRFESLTD
l IHIIPDKANNTLSIIDSGIGMTKADLVBNLGTIARSGTKEF . ELIPEYLGFVKGIVDSEDLPLNISREMLQQNKILKVIR . KLGIHEDSQNRPKIAELLRFHSTKSGDELTSLDDYVTRMKEGQKDIFYIT
[l HEWELVNEQKPIWMRKPEEITKEEYAAFYKSLTNDWEEHLA [l QVWESQAGGSFTVTRDTSGENLGRGTKITLYLKEDQLEYLEERRLKDLI [ ENSPFLEKLKKKGYEVLFMVDPIDEYAVGQLKEYEGKKLVSASKEGLKLG
[ VKHFSVEGZLEFKAILFVPKRAPFDLFDT [ RAEVDPNDKSVKDLVLLLYETALLTSGFSLDEPNTFGNRIHEMLKLGLS] [l KKHSEFISYPIYLWVEKTIEKEISDDEDE [l KkKPNNIKLYVRRVFISDBFD [l KEKFEGLCKVIKDVLGDKVEKWVSDRW
1B reRenkEDYNKFYEAFGKNL [l DEEAGEGDSENPPLEDADADAEGSKMEEV [l KNLVKKALOLF [T QYVWEGERDASSYVIREETDPEKQLPRGTCITLY [[] KKDEEGKVEEVDEEKEKEEKKKKKIKEVS [ KSKLDAQPELF

Sequence  E-value Block Diagram
ClaHsp90-01 0.0e+0
claHspg0-02 0.0e+0
clatsp90-03 0.0e+0
ClaHsp90-04 0.0e40

(ClaHsp90-05 0.0e+0

ClaHsp90-06 0.0e+0
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EK-14 ClasHsp100 genlerinin motif kompozisyonlari

=] noraun O . rUcBIYDLURL:

] - e

Cansp100-

Cramap 100
o6
Ganso100-

Clarso100-
bey

Clabso100-
o7
Clanso100-
Clanses0-
o3
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Clanso100.
oz
Clansp100-
5y
Clanso100
i
Clanse100-
o
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Clanso100-
s
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720200
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e
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EK-15 ClasHsp genlerinin ekzon-intron yapisi

ClasHsp-07
ClasHsp-14 -

ClasHsp-11
ClasHsp-18 —
ClasHsp-32 -

ClasHsp-34 -
ClasHsp-36

ClasHsp-31 —

ClasHsp-05 — m—
ClasHsp-06 —i
ClasHsp-33 ——
ClasHsp-03

ClasHsp-12 —
ClasHsp-35 —
ClasHsp-20 e
ClasHsp-02 a

ClasHsp-19 ~
ClasHsp-38

ClasHsp-09

ClasHsp-20 -

ClasHsp-25 A

ClasHsp-15

ClasHsp-08

ClasHsp-39

ClasHsp-13

ClasHsp-22

ClasHsp-27

ClasHsp-23

ClasHsp-24

ClasHsp-01

ClasHsp-21

ClasHsp-26

ClasHsp-16

ClasHsp-17

ClasHsp-28

ClasHsp-10 i

ClasHsp-30

ClasHsp-04

ClasHsp-37

T s
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EK-16 ClaHsp40 genlerinin ekzon-intron yapis

CleHsp40-02 e —— e —
ClaHsp40-46 -
ClaHspa0-81 S —
CleHsp40-18 -

ClaHsp40-57 S —
CleHsp40-89 -

ClaHsp40-16 —— +

ClaHsp40-03
ClaHsp40-70 _——

CleHsp40-78

CleHsp40-84

ClaHsp40-26 [P —
ClaHsp40-38 --—

ClaHsp40-65 -

ClaHsp40-99 —_—_—

CleHsp40-12 -

ClaHspa0-64 ——— e i e,
CleHsp40-28

ClaHsp40-50

ClaHspa0-11

CleHsp40-56

ClaHsp40-61

CleHsp40-01

ClaHsp40-33 —_— —

ClaHsp40-74 _

CleHsp40-44 o

ClaHsp40-77

CleHsp40-04

ClaHsp40-47 —

ClaHsp40-20 _

ClaHsp40-05 —_—

ClHsp40-73 H—H— 88
CleHsp40-27 —_—— ——

ClaHsp40-45 —— -8~

ClaHsp40-14

ClaHsp40-37 e

CleHsp40-96 e

CleHsp40-90 —_———-

ClaHsp40-91 S

CleHsp40-92 —_—_

ClaHsp40-31 --—--——————|
ClaHsp40-06 cme—
CleHspa0-43 -—--- -
ClaHsp40-09 —_———
CleHsp40-93 -

ClaHsp40-07 - -

ClaHsp40-10 _ =

CleHsp40-13 - -

AT om0

il

CleHsp40-08 - —
ClaHsp40-25 —_

ClaHsp40-87 —_—

CleHsp40-97 —_—

ClaHsp40-55 -+ & &
CleHsp40-15 -

ClaHsp40-94 PSS N——

ClaHspa0-71

ClaHspa0-21 -
CleHsp40-19 H—— - H—— H— -
ClaHsp40-75 H———— -
ClaHspa0-17

ClaHsp40-67 -
ClaHsp40-58

CleHsp40-62 -—

ClaHsp40-40

CleHsp40-29 -

ClaHsp40-35

ClaHsp40-79

CleHsp40-95

ClaHsp40-41

CleHsp40-82

ClaHsp40-54

il

LWl

CleHsp40-32 r—————————
ClaHsp40-101

CleHsp40-23 o
ClaHsp40-48 —  rE——————
ClaHsp40-24 _
ClaHsp40-100

ClaHspa0-42 _ =
CleHsp40-69 ———
ClaHsp40-68

ClaHsp40-98

L]

ClaHsp40-36 PP —

ClaHsp40-76 — & —————H———

ClaHsp40-22 P —

ClaHsp40-30 -HH
ClaHsp40-49

CleHsp40-39 e
ClaHsp40-83 —— e ———————————————
CleHsp40-52

ClaHsp40-53

ClaHsp40-34 S
CleHsp40-59 — ————————
ClaHsp40-85
CleHsp40-51 e
ClaHsp40-30 —_———

ClaHsp40-60 ——— - ———

CleHsp40-63 -
ClaHsp40-66 ——— 88—
CleHsp40-88 —_—

ClaHsp40-72 - —

ClaHsn40-86 _— -
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EK-17 ClaHsp60 genlerinin ekzon-intron yapisi

ClaHsp60-01
ClaHsp60-21
ClaHsp60-02
ClaHsp60-03
ClaHsp60-08
ClaHsp60-14
ClaHsp60-10
ClaHsp60-16
ClaHsp60-03
ClaHsp60-15
ClaHsp60-12
ClaHsp60-09
ClaHsp60-07
ClaHsp60-24.
ClaHsp60-17
ClaHsp60-20
ClaHsp60-06
ClaHsp60-11
ClaHsp60-19
ClaHsp60-18
ClaHsp60.-04
ClaHsp60-13
ClaHsp60-22
ClaHsp60-23

Hﬂ?ﬂ AR AR

EK-18 ClaHsp70 genlerinin ekzon-intron yapisi

ClaHsp70-05.

ClaHsp70-07 _ - -
ClaHsp70-10 — - _——
ClaHsp70-02 _ - - = - -

ClaHsp70-12 S -—— - -— - —
ClaHsp70-01 —_——— = —
ClaHsp70-06 _— - — - - - =
ClaHsp70-04

ClaHspT0-11 -

ClaHsp70-03 _

ClaHsp70-09 —_—

ClaHsp70-08 D

EK-19 ClaHsp90 genlerinin ekzon-intron yapisi

ClaHspd0-08
Clabspd0-03
CleHsp0.04
ClaHspd0.03

_: CleHspo0-01
ClaHsp00-02

—

| I

5' 1 L L L 3‘
Ui ) 1000 1500 2000p

Legend
Exon
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EK-20 ClaHsp100 genlerinin ekzon-intron yapisi

ClaHsp100-14
ClaHsp100-16
ClaHep100-17
ClaHsp100-18
ClaHsp100-15
ClaHep100-87
ClaHsp100-04
ClaHsp100-44
ClaHzp100-66
ClaHsp100-58
ClaHsp100-98
ClaHep100-88
ClaHsp100-89
ClaHsp100-08
ClaHep100-10
ClaHsp100-09
ClaHsp100-83
ClaHep100-19
ClaHsp100-54
ClaHsp100-61
ClaHsp100-97
ClaHsp100-26
ClaHsp100-75
ClaHsp100-74
ClaHep100-77
ClaHsp100-57
ClaHsp100-102
ClaHep100-38
ClaHsp100-49
ClaHsp100-33
ClaHzp100-90
ClaHsp100-40
ClaHsp100-93
ClaHep100-11
ClaHsp100-80

ClaHsp100-92
ClaHep100-42
ClaHsp100-59
ClaHsp100-63
ClaHsp100-94
ClaHsp100-27
ClaHsp100-07
ClaHep100-70
ClaHspl00-13
ClaHspl00-22

ST

ClaHsp100-23
ClaHsp100-85

ClaHep100-01

ClaHsp100-68

ClaHsp100-69

ClaHep100-34

ClaHsp100-560

ClaHsp100-50

ClaHsp100-52

ClaHsp100-43

ClaHsp100-84

ClaHsp100-35

ClaHep100-64

ClaHsp100-95

ClaHsp100-32

ClaHzp100-47

ClaHsp100-56

ClaHsp100-45

ClaHep100-39

ClaHsp100-73

ClaHsp100-46

ClaHep100-100

ClaHsp100-71

ClaHsp100-86

ClaHzp100-99

ClaHsp100-96

ClaHsp100-72

ClaHep100-91

ClaHsp100-29

ClaHsp100-31

ClaHep100-30

ClaHsp100-76 -
ClaHsp100-21

ClaHep100-03

ClaHsp100-48

ClaHsp100-06

ClaHep100-65

ClaHsp100-78 — —

ClaHsp100-36
ClaHep100-79
ClaHsp100-02
ClaHsp100-53
ClaHep100-05
ClaHsp100-101
ClaHsp100-55
ClaHsp100-24
ClaHsp100-37
ClaHsp100-67
ClaHsp100-12
ClaHep100-28
ClaHsp100-41
ClaHsp100-25

o T

i

ClaHsp100-51
ClaHepl00-62
ClaHep100-82
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EK-21 ClasHsp genlerinin Arabidopsis, Soya, Celtik, Kavak, Asma ve Misir ile

ortolog iliskisi

Karpuz-Arabidopsis

Protein Adi | Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo
ClasHsp-01 Scaffold AT5G59720.1 5 12,658 | 0,168 0,013 97,37
ClasHsp-01 Scaffold AT1G53540.1 1 52,745 | 0,149 0,003 405,73
ClasHsp-01 Scaffold AT3G46230.1 3 48,981 | 0,159 0,003 376,77
ClasHsp-05 2 AT1G54850.1 1 52,210 | 0,406 0,008 401,62
ClasHsp-13 4 AT5G59720.1 5 9,581 0,161 0,017 73,70
ClasHsp-13 4 AT1G53540.1 1 3,264 0,181 0,055 25,11
ClasHsp-13 4 AT3G46230.1 3 4,811 0,184 0,038 37,01
ClasHsp-21 7 AT5G59720.1 5 12,676 | 0,168 0,013 97,50
ClasHsp-21 7 AT1G53540.1 1 52,547 0,149 0,003 404,21
ClasHsp-21 7 AT3G46230.1 3 48,953 | 0,159 0,003 376,56
ClasHsp-22 7 AT1G53540.1 1 29,801 | 0,169 0,006 229,24
ClasHsp-22 7 AT3G46230.1 3 21,579 | 0,189 0,009 165,99
ClasHsp-23 7 AT1G53540.1 1 45,387 | 0,168 0,004 349,13
ClasHsp-23 7 AT5G59720.1 5 15,377 | 0,188 0,012 118,28
ClasHsp-23 7 AT3G46230.1 3 33,006 | 0,186 0,006 253,89
ClasHsp-24 7 AT5G59720.1 5 15,321 0,170 0,011 117,85
ClasHsp-24 7 AT1G53540.1 1 52,193 | 0,152 0,003 401,48
ClasHsp-24 7 AT3G46230.1 3 50,556 | 0,170 0,003 388,89
ClasHsp-26 7 AT5G59720.1 5 12,659 | 0,168 0,013 97,37
ClasHsp-26 7 AT1G53540.1 1 52,501 | 0,149 0,003 403,85
ClasHsp-26 7 AT3G46230.1 3 48,982 | 0,159 0,003 376,78
ClasHsp-34 10 AT2G17410.1 2 2,101 0,365 0,174 16,16
ClasHsp-34 10 AT1G76510.1 1 2,488 0,436 0,175 19,14
ClasHsp-34 10 AT1G20910.1 1 1,978 0,435 0,220 15,22
ClasHsp-39 11 AT3G46230.1 3 55,245 | 0,219 0,004 424,96
Ortalama 29,504 | 0,208 0,032 226,95
Karpuz-Soya
Protein Ad1 | Kromozom Gen Adi Kromozom | Ks Ka | Ka/Ks | Myo
ClasHsp-01 | Scaffold | Glyma.14G063700.1 2,72 | 0,13 | 0,0485 | 20,89
ClasHsp-01 | Scaffold | Glyma.02G252800.1 2,05 | 0,13 | 0,0656 | 15,74
ClasHsp-01 | Scaffold | Glyma.07G200200.1 2,67 | 0,15 | 0,0560 | 20,50
ClasHsp-01 | Scaffold | Glyma.13G176300.1 3,32 | 0,16 | 0,0489 | 25,56
ClasHsp-01 | Scaffold | Glyma.08G069000.1 3,11 | 0,14 | 0,0455 | 23,93
ClasHsp-01 | Scaffold | Glyma.07G200500.1 2,76 | 0,13 | 0,0462 | 21,21
ClasHsp-01 | Scaffold | Glyma.07G200300.1 2,98 | 0,12 | 0,0408 | 22,94
ClasHsp-01 | Scaffold | Glyma.08G068700.1 3,37 | 0,14 | 0,0420 | 25,91
ClasHsp-03 1 Glyma.14G214800.1 1,72 | 0,23 | 0,1318 | 13,22
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EK 21’in devamu,

ClasHsp-08 3 Glyma.08G068700.1 8 2,57 | 0,19 | 0,0745 | 19,80
ClasHsp-13 4 Glyma.01G106800.1 1 2,26 | 0,14 | 0,0640 | 17,36
ClasHsp-13 4 Glyma.08G068700.1 8 3,66 | 0,18 | 0,0481 | 28,18
ClasHsp-13 4 Glyma.13G175700.1 13 2,53 | 0,17 | 0,0653 | 19,49
ClasHsp-13 4 Glyma.08G069000.1 3,64 | 0,18 | 0,0486 | 27,96
ClasHsp-13 4 Glyma.06G157800.1 441 | 0,17 | 0,0389 | 33,93
ClasHsp-16 5 Glyma.14G099900.1 14 2,92 | 0,09 | 0,0315 | 22,50
ClasHsp-16 5 Glyma.14G100000.1 14 3,04 | 0,09 | 0,0296 | 23,41
ClasHsp-16 5 Glyma.04G054400.1 4 2,31 | 0,10 | 0,0431 | 17,75
ClasHsp-16 5 Glyma.17G224900.1 17 2,79 | 0,10 | 0,0371 | 21,50
ClasHsp-16 5 Glyma.06G054700.1 6 4,38 | 0,11 | 0,0246 | 33,71
ClasHsp-16 5 Glyma.17G225000.1 17 4,09 | 0,11 | 0,0274 | 31,43
ClasHsp-21 7 Glyma.14G063700.1 14 2,72 | 0,13 | 0,0485 | 20,89
ClasHsp-21 7 Glyma.02G252800.1 2 2,05 | 0,13 | 0,0656 | 15,74
ClasHsp-21 7 Glyma.07G200200.1 7 2,67 | 0,15 | 0,0560 | 20,50
ClasHsp-21 7 Glyma.13G176300.1 13 3,32 | 0,16 | 0,0489 | 25,56
ClasHsp-22 7 Glyma.02G252800.1 2 3,21 | 0,16 | 0,0489 | 24,66
ClasHsp-22 7 Glyma.07G200500.1 7 14,05 | 0,15 | 0,0109 | 108,06
ClasHsp-22 7 Glyma.07G200300.1 7 3,78 | 0,15 | 0,0386 | 29,05
ClasHsp-22 7 Glyma.06G157800.1 6 4,70 | 0,16 | 0,0350 | 36,16
ClasHsp-22 7 Glyma.08G069000.1 8 443 | 0,17 | 0,0378 | 34,10
ClasHsp-23 7 Glyma.02G252800.1 2 2,79 | 0,15 | 0,0519 | 21,50
ClasHsp-23 7 Glyma.13G176300.1 13 3,46 | 0,18 | 0,0507 | 26,62
ClasHsp-23 7 Glyma.07G200200.1 7 3,53 | 0,16 | 0,0466 | 27,16
ClasHsp-24 7 Glyma.14G063700.1 14 2,30 | 0,13 | 0,0571 | 17,67
ClasHsp-26 7 Glyma.14G063700.1 14 2,72 | 0,13 | 0,0485 | 20,89
ClasHsp-26 7 Glyma.02G252800.1 2 2,05 | 0,13 | 0,0656 | 15,74
ClasHsp-26 7 Glyma.07G200200.1 7 2,67 | 0,15 | 0,0560 | 20,50
ClasHsp-26 7 Glyma.13G176300.1 13 3,32 | 0,16 | 0,0489 | 25,57
ClasHsp-27 7 Glyma.07G200500.1 7 56,95 | 0,30 | 0,0053 | 438,09
ClasHsp-27 7 Glyma.07G200300.1 7 56,92 | 0,30 | 0,0053 | 437,85
ClasHsp-34 10 Glyma.11G088400.2 11 1,93 | 0,25 0,1284 | 14,83
ClasHsp-34 10 Glyma.01G156400.1 1 2,05 | 0,25 | 0,1216 | 15,79
ClasHsp-36 10 Glyma.12G215300.1 12 19,17 | 0,33 | 0,0171 | 147,47
ClasHsp-36 10 Glyma.13G286300.1 13 17,11 | 0,33 | 0,0190 | 131,61
ClasHsp-39 11 Glyma.14G063700.1 14 4,54 | 0,18 | 0,0386 | 34,94
ClasHsp-39 11 Glyma.02G252800.1 2 4,12 | 0,18 | 0,0430 | 31,67
ClasHsp-39 11 Glyma.08G069000.1 11,73 | 0,17 | 0,0142 | 90,27

Ortalama 6,42 | 0,17 | 0,0482 | 49,36

103




EK 271’in devam,

Karpuz-Celtik

Protein Adi | Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks My
ClasHsp-01 Scaffold LOC_0s03g16020.1 3 35,33 0,18 0,0050 271,73
ClasHsp-01 Scaffold LOC_0s03g16030.1 3 32,46 0,17 0,0053 249,69
ClasHsp-13 4 LOC_0s01g04380.1 1 28,71 0,18 0,0064 220,82
ClasHsp-21 7 LOC_0s03g16020.1 3 34,84 0,18 0,0050 268,00
ClasHsp-21 7 LOC_0s03g16030.1 3 35,11 0,17 0,0049 | 270,06
ClasHsp-26 7 LOC_0s03g16020.1 3 35,75 0,18 0,0049 275,02
ClasHsp-34 10 LOC_0s06g41730.1 2 4,78 0,38 0,0790 36,77
ClasHsp-34 10 LOC_0s02g48370.1 2 4,39 0,45 0,1019 33,75
Ortalama 26,42 0,23 0,0265 | 203,23
Karpuz-Uziim
Protein Ad1 Kromozom Gen Ad1 Kromozom Ks Ka Ka/Ks | My
ClasHsp-01 Scaffold GSVIVT01016403001 13 254 | 0,13 | 0,053 | 19,50
ClasHsp-16 5 GSVIVT01035435001 4 2,54 | 0,10 | 0,040 | 19,57
ClasHsp-16 5 GSVIVT01035434001 4 299 | 0,09 | 0,032 | 22,99
ClasHsp-19 5 GSVIVT01010308001 1 2,38 | 0,18 | 0,078 | 18,33
ClasHsp-34 10 GSVIVT01026435001 4 1,29 | 0,06 | 0,043 | 9,94
Ortalama 2,35 | 0,11 | 0,049 | 18,07
Karpuz-Misir
Protein Ad1 Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka | Ka/Ks | Myd
ClasHsp-01 Scaffold | GRMZM2G306679_T01 1 45,49 | 0,19 | 0,0041 | 349,96
ClasHsp-01 Scaffold AC208204.3_FGTO006 1 19,21 | 0,17 | 0,0088 | 147,74
ClasHsp-21 7 GRMZM2G306679_TO01 1 44,26 | 0,18 | 0,0042 | 340,49
ClasHsp-21 7 AC208204.3_FGTO006 1 19,22 | 0,17 | 0,0088 | 147,85
ClasHsp-23 7 GRMZM2G306679_TO01 1 11,72 | 0,22 | 0,0187 | 90,13
ClasHsp-34 10 GRMZM2G180654_T04 6 2,70 | 0,22 | 0,0801 | 20,73
Ortalama 23,77 | 0,19 | 0,0208 | 182,82
Karpuz-Kavak
Protein Adi | Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks My
ClasHsp-01 Scaffold Potri.008G062300.1 8 5,80 0,13 0,022 44,65
ClasHsp-01 Scaffold Potri.010G195700.1 10 5,43 0,14 0,026 41,79
ClasHsp-01 Scaffold Potri.001G238700.1 30,70 0,12 0,004 | 236,19
ClasHsp-01 Scaffold Potri.009G039200.1 2,13 0,19 0,090 16,35
ClasHsp-03 1 Potri.017G130700.2 17 1,70 0,21 0,126 13,09
ClasHsp-05 2 Potri.013G024600.2 13 2,25 0,33 0,147 17,29
ClasHsp-08 3 Potri.001G238700.1 1 19,96 0,17 0,008 | 153,53
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EK 21’in devam,

ClasHsp-08 3 Potri.009G039200.1 9 3,93 0,20 0,050 30,24
ClasHsp-13 4 Potri.006G093500.1 6 4,03 0,14 0,036 31,02
ClasHsp-13 4 Potri.008G062300.1 8 5,51 0,17 0,032 42,38
ClasHsp-16 5 Potri.006G223900.1 6 2,94 0,08 0,027 22,61
ClasHsp-19 5 Potri.010G053400.1 10 2,55 0,20 0,080 19,65
ClasHsp-21 7 Potri.008G062300.1 8 5,81 0,13 0,022 44,66
ClasHsp-21 7 Potri.010G195700.1 10 5,43 0,14 0,026 41,78
ClasHsp-21 7 Potri.001G238700.1 30,28 0,12 0,004 | 232,94
ClasHsp-22 7 Potri.008G062300.1 2,33 0,12 0,051 17,91
ClasHsp-22 7 Potri.010G195700.1 10 2,98 0,13 0,044 22,94
ClasHsp-22 7 Potri.001G238700.1 1 17,09 0,11 0,007 | 131,45
ClasHsp-22 7 Potri.009G039200.1 9 2,96 0,18 0,062 22,77
ClasHsp-23 7 Potri.001G238700.1 1 16,02 0,12 0,007 | 123,20
ClasHsp-23 7 Potri.008G062300.1 8 3,14 0,14 0,043 24,13
ClasHsp-23 7 Potri.010G195700.1 10 3,27 0,14 0,042 25,14
ClasHsp-23 7 Potri.009G039200.1 9 3,66 0,18 0,050 28,17
ClasHsp-24 7 Potri.008G062300.1 8 4,17 0,13 0,030 32,09
ClasHsp-24 7 Potri.001G238700.1 1 12,34 0,11 0,009 94,90
ClasHsp-27 7 Potri.008G062300.1 8 2,33 0,12 0,051 17,91
ClasHsp-34 10 Potri.001G456500.1 1 1,91 0,32 0,168 14,70
ClasHsp-34 10 Potri.004G208900.1 4 2,31 0,39 0,171 17,75
ClasHsp-34 10 Potri.002G003700.1 2 3,41 0,41 0,121 26,25
ClasHsp-34 10 Potri.011G145400.1 11 1,43 0,11 0,079 11,01
ClasHsp-36 10 Potri.001G416200.1 1 6,00 0,33 0,056 46,18
ClasHsp-36 10 Potri.011G131800.1 11 5,28 0,37 0,071 40,59
ClasHsp-39 11 Potri.001G238700.1 1 5,88 0,19 0,032 45,23
ClasHsp-39 11 Potri.010G195700.1 10 10,97 0,15 0,014 84,40
ClasHsp-39 11 Potri.008G062300.1 8 12,07 0,17 0,014 92,84

Ortalama 7,09 0,18 0,052 54,51
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EK-22 ClaHsp70 genlerinin Arabidopsis, Soya, Celtik, Kavak, Asma ve Misir ile

ortolog iliskisi
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Karpuz-Arabidopsis
Protein Adi | Kromozom Gen Adi Kromozom | Ks Ka | Ka/Ks | Myo
ClaHsp70-01 scaffold | AT1G11660.1 1 6,33 | 0,27 | 0,043 | 48,677
ClaHsp70-02 1 AT5G42020.1 5 1,97 | 0,05 | 0,025 | 15,140
ClaHsp70-02 1 AT5G28540.1 5 2,02 | 0,05 | 0,024 | 15,556
ClaHsp70-02 1 AT1G09080.1 1 25,93 | 0,16 | 0,006 | 199,453
ClaHsp70-02 1 AT1G09080.2 1 29,86 | 0,15 | 0,005 | 229,674
ClaHsp70-02 1 AT5G42020.2 5 1,68 | 0,05 | 0,031 | 12,952
ClaHsp70-02 1 AT3G12580.1 3 26,81 | 0,29 | 0,011 | 206,200
ClaHsp70-02 1 AT3G09440.2 3 53,30 | 0,29 | 0,006 | 410,013
ClaHsp70-02 1 AT3G09440.1 3 53,30 | 0,29 | 0,006 | 409,964
ClaHsp70-02 1 AT1G16030.1 1 44,34 | 0,30 | 0,007 | 341,050
ClaHsp70-02 1 AT5G02500.1 5 54,87 | 0,31 | 0,006 | 422,093
ClaHsp70-02 1 AT5G02490.1 5 49,95 | 0,31 | 0,006 | 384,255
ClaHsp70-02 1 AT1G56410.1 1 53,74 | 0,31 | 0,006 | 413,412
ClaHSp70-03 4 AT3G12580.1 3 11,09 | 0,04 | 0,003 | 85,275
ClaHSp70-03 4 AT5G02490.1 5 6,62 | 0,05 | 0,007 | 50,928
ClaHSp70-03 4 AT3G09440.2 3 4,92 | 0,05 | 0,009 | 37,808
ClaHSp70-03 4 AT3G09440.1 3 491 | 0,05 | 0,009 | 37,791
ClaHSp70-03 4 AT5G02500.1 5 2,36 | 0,03 | 0,014 | 18,132
ClaHSp70-03 4 AT1G56410.1 1 3,27 | 0,06 | 0,019 | 25,132
ClaHSp70-03 4 AT1G16030.1 1 8,80 | 0,10 | 0,012 | 67,722
ClaHSp70-03 4 AT5G28540.1 5 44,33 | 0,27 | 0,006 | 341,006
ClaHSp70-03 4 AT5G42020.1 5 43,14 | 0,28 | 0,007 | 331,832
ClaHSp70-03 4 AT5G02500.2 5 2,98 | 0,04 | 0,012 | 22,909
ClaHSp70-03 4 AT1G09080.1 1 52,08 | 0,30 | 0,006 | 400,591
ClaHSp70-03 4 AT1G09080.2 1 52,08 | 0,30 | 0,006 | 400,645
ClaHSp70-03 4 AT5G42020.2 5 26,14 | 0,28 | 0,011 | 201,069
ClaHsp70-04 5 AT2G32120.2 2 12,20 | 0,19 | 0,016 | 93,818
ClaHsp70-04 5 AT2G32120.1 2 12,22 |1 0,19 | 0,016 | 94,020
ClaHsp70-05 6 AT4G24280.1 4 5,07 | 0,10 | 0,019 | 38,992
ClaHsp70-05 6 AT5G49910.1 5 4,94 | 0,10 | 0,021 | 38,033
ClaHsp70-05 6 AT5G09590.1 5 49,42 | 0,42 | 0,009 | 380,187
ClaHsp70-05 6 AT4G37910.1 4 49,48 | 0,44 | 0,009 | 380,599
ClaHsp70-06 9 AT1G79930.1 1 441 | 0,13 | 0,030 | 33,960
ClaHsp70-06 9 AT1G79930.2 1 4,72 | 0,12 | 0,026 | 36,324
ClaHsp70-07 9 AT4G24280.1 4 6,31 | 0,13 | 0,020 | 48,548
ClaHsp70-07 9 AT5G49910.1 5 5,70 | 0,12 | 0,022 | 43,848
ClaHsp70-07 9 AT5G09590.1 5 37,43 | 0,45 | 0,012 | 287,957
ClaHsp70-07 9 AT4G37910.1 4 48,16 | 0,44 | 0,009 | 370,453




EK-22’nin devam,

ClaHsp70-08 9 AT3G12580.1 3 4,30 | 0,03 | 0,008 | 33,115
ClaHsp70-08 9 AT5G02500.1 5 9,24 | 0,04 | 0,004 | 71,094
ClaHsp70-08 9 AT3G09440.2 3 6,70 | 0,04 | 0,007 | 51,537
ClaHsp70-08 9 AT3G09440.1 3 6,70 | 0,04 | 0,007 | 51,507
ClaHsp70-08 9 AT5G02490.1 5 6,87 | 0,05 | 0,007 | 52,873
ClaHsp70-08 9 AT1G56410.1 1 3,76 | 0,07 | 0,019 | 28,889
ClaHsp70-08 9 AT1G16030.1 1 8,01 | 0,10 | 0,012 | 61,619
ClaHsp70-08 9 AT5G28540.1 5 33,26 | 0,26 | 0,008 | 255,875
ClaHsp70-08 9 AT5G42020.1 5 36,36 | 0,28 | 0,008 | 279,715
ClaHsp70-08 9 AT5G02500.2 5 7,99 | 0,05 | 0,006 | 61,436
ClaHsp70-08 9 AT1G09080.1 1 16,55 | 0,30 | 0,018 | 127,316
ClaHsp70-08 9 AT1G09080.2 1 16,55 | 0,30 | 0,018 | 127,303
ClaHsp70-09 9 AT3G12580.1 3 10,07 | 0,04 | 0,004 | 77,448
ClaHsp70-09 9 AT5G02500.1 5 5,57 | 0,04 | 0,007 | 42,867
ClaHsp70-09 9 AT5G02490.1 5 6,21 | 0,05 | 0,008 | 47,748
ClaHsp70-09 9 AT3G09440.2 3 7,87 | 0,05 | 0,006 | 60,561
ClaHsp70-09 9 AT3G09440.1 3 7,88 | 0,05 | 0,006 | 60,642
ClaHsp70-09 9 AT1G16030.1 1 10,34 | 0,10 | 0,010 | 79,525
ClaHsp70-09 9 AT1G56410.1 1 8,11 | 0,07 | 0,008 | 62,398
ClaHsp70-09 9 AT5G28540.1 5 37,40 | 0,28 | 0,008 | 287,669
ClaHsp70-09 9 AT5G42020.1 5 40,83 | 0,28 | 0,007 | 314,038
ClaHsp70-09 9 AT1G09080.1 1 18,95 | 0,30 | 0,016 | 145,737
ClaHsp70-10 10 AT5G09590.1 5 3,40 | 0,07 | 0,022 | 26,142
ClaHsp70-10 10 AT4G37910.1 4 4,26 | 0,12 | 0,028 | 32,779
ClaHsp70-10 10 AT4G24280.1 4 50,68 | 0,43 | 0,008 | 389,881
ClaHsp70-10 10 AT5G49910.1 5 49,13 | 0,44 | 0,009 | 377,928
ClaHsp70-11 11 AT1G16030.1 1 523 | 0,09 | 0,018 | 40,212
ClaHsp70-11 11 AT3G12580.1 3 11,11 | 0,09 | 0,008 | 85,476
ClaHsp70-11 11 AT5G02500.1 5 26,44 | 0,09 | 0,003 | 203,411
ClaHsp70-11 11 AT3G09440.2 3 5,44 10,10 | 0,018 | 41,854
ClaHsp70-11 11 AT5G02490.1 5 15,70 | 0,10 | 0,006 | 120,751
ClaHsp70-11 11 AT1G56410.1 1 592 | 0,11 | 0,019 | 45,571
ClaHsp70-11 11 AT5G28540.1 5 17,66 | 0,29 | 0,016 | 135,865
ClaHsp70-11 11 AT5G42020.1 5 19,74 | 0,29 | 0,015 | 151,848
ClaHsp70-11 11 AT1G09080.1 1 6,24 | 0,30 | 0,048 | 48,031
ClaHsp70-12 11 AT4G16660.1 4 2,58 | 0,19 | 0,074 | 19,845

Ortalama 19,46 | 0,18 | 0,014 | 149,683

107




EK-22’nin devam,

Karpuz-Soya

Protein Adi Kronr:]ozo Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks My
ClaHsp70-01 scaffold Glyma.08G315300.1 1,85 | 0,22 | 0,12 14,24
ClaHsp70-01 scaffold Glyma.08G315300.2 1,85 0,22 0,12 14,24
ClaHsp70-01 scaffold Glyma.18G098800.1 18 2,07 | 0,23 | 0,11 15,95
ClaHsp70-01 scaffold Glyma.14G024200.1 14 1,88 0,22 0,12 14,42
ClaHsp70-01 scaffold Glyma.15G014400.1 15 14,88 | 0,38 0,03 114,46
ClaHsp70-02 1 Glyma.08G025700.1 8 1,70 | 0,02 | 0,01 13,05
ClaHsp70-02 1 Glyma.05G219400.1 5 1,36 | 0,03 | 0,02 10,47
ClaHsp70-02 1 Glyma.05G219600.1 5 1,72 | 0,05 | 0,03 13,25
ClaHsp70-02 1 Glyma.08G025900.1 8 1,72 | 0,05 | 0,03 13,20
ClaHsp70-02 1 Glyma.05G219400.2 5 1,26 | 0,04 | 0,03 9,66
ClaHsp70-02 1 Glyma.17G072400.1 17 24,13 | 0,28 | 0,01 185,60
ClaHsp70-02 1 Glyma.02G205600.1 2 44,59 | 0,29 | 0,01 | 342,98
ClaHsp70-02 1 Glyma.18G289100.1 18 53,26 | 0,30 | 0,01 | 409,69
ClaHsp70-02 1 Glyma.11G140500.1 11 41,86 | 0,29 0,01 322,02
ClaHsp70-02 1 Glyma.12G064000.1 12 44,10 | 0,29 | 0,01 | 339,21
ClaHsp70-02 1 Glyma.18G289600.1 18 33,69 | 0,31 | 0,01 | 259,16
ClaHsp70-02 1 Glyma.03G171100.1 3 52,80 | 0,30 | 0,01 | 406,15
ClaHsp70-02 1 Glyma.19G172200.1 19 53,19 | 0,31 | 0,01 | 409,18
ClaHsp70-02 1 Glyma.13G130900.1 13 53,29 | 0,30 | 0,01 | 409,92
ClaHsp70-02 1 Glyma.03G171100.2 52,68 | 0,30 | 0,01 | 405,27
ClaHsp70-02 1 Glyma.02G093200.1 2 53,56 | 0,31 | 0,01 | 411,96
ClaHsp70-02 1 Glyma.19G172200.2 19 53,92 | 0,30 | 0,01 | 414,75
ClaHsp70-02 1 Glyma.15G088000.1 15 51,80 | 0,38 | 0,01 | 398,47
ClaHsp70-02 1 Glyma.18G287900.1 18 52,70 | 0,43 | 0,01 | 405,36
ClaHsp70-02 1 Glyma.18G287800.1 18 32,31 | 0,42 | 0,01 | 248,52
ClaHsp70-02 1 Glyma.02G085600.1 2 52,24 | 0,44 | 0,01 | 401,81
ClaHsp70-02 1 Glyma.02G085600.2 2 52,23 | 0,44 | 0,01 | 401,79
ClaHsp70-02 1 Glyma.07G170800.2 7 52,23 | 0,43 | 0,01 | 401,77
ClaHsp70-02 1 Glyma.07G170800.5 7 52,23 | 0,43 | 0,01 | 401,80
ClaHsp70-02 1 Glyma.07G170800.4 7 52,23 | 0,43 | 0,01 | 401,79
ClaHsp70-02 1 Glyma.07G170800.3 7 52,23 | 0,43 | 0,01 | 401,74
ClaHsp70-02 1 Glyma.07G170800.1 7 52,22 | 0,44 | 0,01 | 401,68
ClaHSp70-03 4 Glyma.11G140500.1 11 1,96 | 0,03 | 0,01 15,09
ClaHSp70-03 4 Glyma.18G289600.1 18 2,89 | 0,03 | 0,01 22,26
ClaHSp70-03 4 Glyma.03G171100.1 3 1,58 | 0,02 | 0,02 12,18
ClaHSp70-03 4 Glyma.18G289100.1 18 2,36 | 0,03 | 0,01 18,15
ClaHSp70-03 4 Glyma.12G064000.1 12 2,52 | 0,02 | 0,01 19,42
ClaHSp70-03 4 Glyma.19G172200.1 19 2,09 | 0,02 | 0,01 16,05
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EK-22’nin devam,

ClaHSp70-03 4 Glyma.13G130900.1 13 1,60 | 0,02 | 0,01 12,32
ClaHSp70-03 4 Glyma.17G072400.1 17 8,85 | 0,08 | 0,01 68,11
ClaHSp70-03 4 Glyma.03G171100.2 161 | 0,02 | 0,01 12,39
ClaHSp70-03 4 Glyma.02G205600.1 7,74 | 0,08 | 0,01 59,51
ClaHSp70-03 4 Glyma.02G093200.1 2,81 | 0,08 | 0,03 21,63
ClaHSp70-03 4 Glyma.19G172200.2 19 2,32 | 0,06 | 0,02 17,88
ClaHSp70-03 4 Glyma.18G287900.1 18 3,68 | 0,24 | 0,06 28,33
ClaHSp70-03 4 Glyma.15G087900.1 15 23,75 | 0,25 | 0,01 182,69
ClaHSp70-03 4 Glyma.15G088000.1 15 20,96 | 0,21 | 0,01 161,22
ClaHSp70-03 4 Glyma.02G085600.1 2 3,74 | 0,26 | 0,07 28,77
ClaHSp70-03 4 Glyma.02G085600.2 3,74 | 0,26 | 0,07 28,77
ClaHSp70-03 4 Glyma.08G025900.1 8 39,50 | 0,29 | 0,01 303,88
ClaHSp70-03 4 Glyma.18G287800.1 18 3,04 | 0,24 | 0,08 23,41
ClaHSp70-03 4 Glyma.07G170800.2 7 4,80 | 0,23 | 0,05 36,91
ClaHSp70-03 4 Glyma.07G170800.5 7 4,80 | 0,23 | 0,05 36,91
ClaHSp70-03 4 Glyma.07G170800.4 7 4,80 | 0,23 | 0,05 36,91
ClaHSp70-03 4 Glyma.05G219400.1 5 18,77 | 0,29 | 0,02 144,35
ClaHSp70-03 4 Glyma.08G025700.1 8 17,30 | 0,28 | 0,02 133,10
ClaHSp70-03 4 Glyma.05G219600.1 5 15,90 | 0,28 | 0,02 122,32
ClaHsp70-04 5 Glyma.01G238600.1 1 1,59 | 0,14 | 0,09 12,24
ClaHsp70-05 6 Glyma.16G002500.1 16 2,61 | 0,04 | 0,02 20,11
ClaHsp70-05 6 Glyma.07G184300.1 7 50,96 | 0,42 | 0,01 391,99
ClaHsp70-05 6 Glyma.15G059900.1 15 50,08 | 0,43 | 0,01 385,25
ClaHsp70-05 6 Glyma.08G065100.1 8 50,65 | 0,42 | 0,01 389,65
ClaHsp70-05 6 Glyma.13G254900.1 13 50,29 | 0,43 | 0,01 386,83
ClaHsp70-05 6 Glyma.08G065100.2 8 50,83 | 0,39 | 0,01 390,97
ClaHsp70-05 6 Glyma.12G166200.1 12 3,70 | 0,04 | 0,01 28,45
ClaHsp70-06 9 Glyma.15G014400.1 15 2,00 { 0,11 | 0,05 15,36
ClaHsp70-06 9 Glyma.13G359500.1 13 2,13 | 0,10 | 0,05 16,39
ClaHsp70-06 9 Glyma.13G359500.2 13 2,11 | 0,11 | 0,05 16,27
ClaHsp70-06 9 Glyma.08G206900.1 8 1,81 | 0,14 | 0,08 13,92
ClaHsp70-06 9 Glyma.07G006300.1 1,8 | 0,15 | 0,08 14,31
ClaHsp70-07 9 Glyma.16G002500.1 16 4,38 | 0,10 | 0,02 33,72
ClaHsp70-07 9 Glyma.15G059900.1 15 49,76 | 0,43 | 0,01 382,74
ClaHsp70-07 9 Glyma.08G065100.1 8 49,35 | 0,43 | 0,01 379,58
ClaHsp70-07 9 Glyma.07G184300.1 49,30 | 0,43 | 0,01 379,22
ClaHsp70-07 9 Glyma.13G254900.1 13 49,91 | 0,43 | 0,01 383,96
ClaHsp70-08 9 Glyma.11G140500.1 11 7,63 | 0,03 | 0,00 58,69
ClaHsp70-08 9 Glyma.18G289100.1 18 3,25 | 0,04 | 0,01 25,03
ClaHsp70-08 9 Glyma.19G172200.1 19 2,36 | 0,03 | 0,01 18,18
ClaHsp70-08 9 Glyma.03G171100.1 3 2,37 | 0,03 | 0,01 18,21
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EK-22’nin devam,

ClaHsp70-08 9 Glyma.12G064000.1 12 8,57 | 0,03 | 0,00 65,90
ClaHsp70-08 9 Glyma.18G289600.1 18 293 | 003 | 0,01 22,54
ClaHsp70-08 9 Glyma.13G130900.1 13 4,06 | 0,03 | 0,01 31,24
ClaHsp70-08 9 Glyma.17G072400.1 17 6,06 | 0,08 | 0,01 46,59
ClaHsp70-08 9 Glyma.02G205600.1 2 6,17 | 0,08 | 0,01 47,47
ClaHsp70-08 9 Glyma.03G171100.2 2,34 | 0,03 | 0,01 17,98
ClaHsp70-08 9 Glyma.02G093200.1 2 3,19 | 0,09 | 0,03 24,54
ClaHsp70-08 9 Glyma.19G172200.2 19 3,93 | 0,06 | 0,02 30,24
ClaHsp70-08 9 Glyma.18G287900.1 18 2,90 | 0,23 | 0,08 22,32
ClaHsp70-08 9 Glyma.15G087900.1 15 16,23 | 0,24 | 0,01 124,86
ClaHsp70-08 9 Glyma.08G025900.1 8 36,98 | 0,28 | 0,01 284,50
ClaHsp70-08 9 Glyma.15G088000.1 15 14,01 | 0,20 | 0,01 107,74
ClaHsp70-08 9 Glyma.05G219400.2 5 14,46 | 0,26 | 0,02 111,24
ClaHsp70-09 9 Glyma.12G064000.1 12 584 | 0,03 | 0,01 44,90
ClaHsp70-09 9 Glyma.11G140500.1 11 4,67 | 0,03 | 0,01 35,89
ClaHsp70-09 9 Glyma.03G171100.1 3 341 | 0,03 | 0,01 26,25
ClaHsp70-09 9 Glyma.19G172200.2 19 537 | 0,07 | 0,01 41,29
ClaHsp70-09 9 Glyma.02G093200.1 2 2,80 | 0,09 | 0,03 21,56
ClaHsp70-09 9 Glyma.18G289100.1 18 2,66 | 0,04 | 0,01 20,48
ClaHsp70-09 9 Glyma.18G289600.1 18 4,80 | 0,03 | 0,01 36,95
ClaHsp70-09 9 Glyma.13G130900.1 13 4,28 | 0,03 | 0,01 32,94
ClaHsp70-09 9 Glyma.17G072400.1 17 9,16 | 0,08 | 0,01 70,49
ClaHsp70-09 9 Glyma.02G205600.1 2 9,73 | 0,08 | 0,01 74,82
ClaHsp70-09 9 Glyma.03G171100.2 3,08 | 0,02 | 0,01 23,69
ClaHsp70-09 9 Glyma.18G287800.1 18 6,00 | 0,24 | 0,04 46,12
ClaHsp70-09 9 Glyma.05G219400.1 5 17,17 | 0,29 | 0,02 132,05
ClaHsp70-09 9 Glyma.18G287900.1 18 4,77 | 0,22 | 0,05 36,67
ClaHsp70-09 9 Glyma.08G025700.1 8 24,91 | 0,28 | 0,01 191,59
ClaHsp70-09 9 Glyma.15G088000.1 15 16,61 | 0,20 | 0,01 127,79
ClaHsp70-09 9 Glyma.05G219600.1 50,05 | 0,28 | 0,01 384,98
ClaHsp70-09 9 Glyma.08G025900.1 8 52,25 | 0,28 | 0,01 | 401,94
ClaHsp70-09 9 Glyma.07G170800.1 3,98 | 0,23 | 0,06 30,60
ClaHsp70-09 9 Glyma.02G085600.1 2 577 | 0,26 | 0,05 44,41
ClaHsp70-09 9 Glyma.15G087900.1 15 41,16 | 0,25 | 0,01 316,59
ClaHsp70-10 10 Glyma.15G059900.1 15 1,72 | 0,05 | 0,03 13,26
ClaHsp70-10 10 Glyma.13G254900.1 13 1,68 | 0,05 | 0,03 12,91
ClaHsp70-10 10 Glyma.08G065100.1 8 161 | 0,05 | 0,03 12,36
ClaHsp70-10 10 Glyma.07G184300.1 1,58 | 0,05 | 0,03 12,15
ClaHsp70-10 10 Glyma.08G065100.2 8 1,50 | 0,04 | 0,03 11,57
ClaHsp70-10 10 Glyma.16G002500.1 16 32,33 | 0,43 | 0,01 248,67
ClaHsp70-10 10 Glyma.05G219600.1 5 54,38 | 0,48 | 0,01 | 418,30
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EK-22’nin devam,

ClaHsp70-10 10 Glyma.08G025700.1 8 52,95 | 0,46 0,01 407,34
ClaHsp70-10 10 Glyma.05G219400.1 52,92 | 0,47 0,01 407,08
ClaHsp70-10 10 Glyma.08G025900.1 8 53,08 | 0,50 | 0,01 | 408,33
ClaHsp70-11 11 Glyma.17G072400.1 17 4,49 0,06 0,01 34,51
ClaHsp70-11 11 Glyma.02G205600.1 2 4,21 0,06 0,01 32,41
ClaHsp70-11 11 Glyma.11G140500.1 11 11,36 | 0,09 0,01 87,42
ClaHsp70-11 11 Glyma.12G064000.1 12 11,01 | 0,08 0,01 84,66
ClaHsp70-11 11 Glyma.18G289600.1 18 13,07 | 0,09 0,01 100,50
ClaHsp70-11 11 Glyma.18G289100.1 18 9,08 0,08 0,01 69,82
ClaHsp70-11 11 Glyma.19G172200.1 19 11,75 | 0,09 0,01 90,38
ClaHsp70-11 11 Glyma.03G171100.1 3 9,98 0,09 0,01 76,78
ClaHsp70-11 11 Glyma.13G130900.1 13 11,21 | 0,09 0,01 86,26
ClaHsp70-11 11 Glyma.03G171100.2 11,39 | 0,09 0,01 87,63
ClaHsp70-11 11 Glyma.02G093200.1 2 8,40 0,08 0,01 64,62
ClaHsp70-11 11 Glyma.19G172200.2 19 14,60 | 0,09 0,01 112,33
ClaHsp70-11 11 Glyma.15G088000.1 15 12,85 | 0,18 0,01 98,86
ClaHsp70-11 11 Glyma.18G287900.1 18 42,64 | 0,27 0,01 327,98
ClaHsp70-11 11 Glyma.18G287800.1 18 11,21 | 0,26 0,02 86,24
ClaHsp70-11 11 Glyma.08G025700.1 8 51,24 | 0,29 0,01 394,15
ClaHsp70-11 11 Glyma.05G219600.1 5 51,56 | 0,29 0,01 396,61
ClaHsp70-11 11 Glyma.05G219400.1 5 51,47 | 0,30 0,01 395,94
ClaHsp70-11 11 Glyma.08G025900.1 8 51,80 | 0,29 0,01 398,46
ClaHsp70-11 11 Glyma.07G170800.1 7 9,73 0,26 0,03 74,87
ClaHsp70-11 11 Glyma.02G085600.1 2 10,54 | 0,28 0,03 81,05
ClaHsp70-11 11 Glyma.15G087900.1 15 13,16 | 0,23 0,02 101,20
ClaHsp70-11 11 Glyma.18G290600.1 18 20,47 | 0,27 0,01 157,42
ClaHsp70-12 11 Glyma.20G065900.1 20 2,05 0,21 0,10 15,76
ClaHsp70-12 11 Glyma.13G003700.1 13 2,09 0,21 0,10 16,11
Ortalama 19,54 | 0,20 | 0,02 150,27
Karpuz-Celtik
Protein Ad1 | Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo
ClaHsp70-01 | scaffold LOC_0s06g46600.1 6 8,80 | 0,38 | 0,044 | 67,70
ClaHsp70-02 1 LOC_0s02902410.1 2 6,02 | 0,05 | 0,009 | 46,27
ClaHsp70-02 1 LOC_0s03g50250.1 3 60,34 | 0,16 | 0,003 | 464,14
ClaHsp70-02 1 LOC_0s08g09770.1 8 61,48 | 0,17 | 0,003 | 472,96
ClaHsp70-02 1 LOC_0s05¢35400.1 1 61,47 | 0,17 | 0,003 | 472,82
ClaHsp70-02 1 LOC_0s05¢30480.1 5 59,01 | 0,21 | 0,004 | 453,89
ClaHsp70-02 1 LOC_0s03916920.1 3 68,64 | 0,27 | 0,004 | 527,97
ClaHsp70-02 1 LOC_0s01g62290.1 1 52,97 | 0,27 | 0,005 | 407,48
ClaHsp70-02 1 LOC_0s03g60620.1 3 16,78 | 0,29 | 0,017 | 129,04
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ClaHsp70-02 1 LOC_0s05¢38530.1 65,38 | 0,27 | 0,004 | 502,94
ClaHsp70-02 1 LOC_0s03g16860.1 68,25 | 0,28 | 0,004 | 525,04
ClaHsp70-02 1 LOC_Os11g47760.1 11 56,42 | 0,29 | 0,005 | 433,99
ClaHsp70-02 1 LOC_0s01g62290.2 1 52,98 | 0,27 | 0,005 | 407,56
ClaHsp70-02 1 LOC_0s03g16860.2 3 65,10 | 0,28 | 0,004 | 500,79
ClaHsp70-02 1 LOC_Os11g47760.2 11 5541 | 0,29 | 0,005 | 426,26
ClaHsp70-02 1 LOC_Os11g47760.3 11 53,73 | 0,38 | 0,007 | 41331
ClaHsp70-02 1 LOC_Os11g47760.5 11 3576 | 0,28 | 0,008 | 275,10
ClaHsp70-02 1 LOC_Os11g47760.4 11 57,46 | 0,29 | 0,005 | 442,01
ClaHsp70-02 1 LOC_0s03g16880.1 3 60,22 | 0,35 | 0,006 | 46322
ClaHSp70-03 4 LOC_Os11g47760.1 11 6,77 | 0,02 | 0,004 | 52,10
ClaHSp70-03 4 LOC_0s03g60620.1 3 10,08 | 0,03 | 0,003 | 77,53
ClaHSp70-03 4 LOC_0s05¢38530.1 5 34,68 | 0,03 | 0,001 | 266,75
ClaHSp70-03 4 LOC_0s01g62290.1 1 32,12 | 0,03 | 0,001 | 247,06
ClaHSp70-03 4 LOC_0s03g16920.1 3 49,02 | 0,06 | 0,001 | 377,11
ClaHSp70-03 4 LOC_Os11g47760.2 11 582 | 0,02 | 0,004 | 44,80
ClaHSp70-03 4 LOC_0s01g62290.2 1 28,70 | 0,03 | 0,001 | 220,79
ClaHSp70-03 4 LOC_0s03g16860.1 3 37,49 | 0,04 | 0,001 | 288,36
ClaHSp70-03 4 LOC_0s02g02410.1 2 54,17 | 0,26 | 0,005 | 416,69
ClaHsp70-04 5 LOC_0s03g11910.2 3 2574 | 0,23 | 0,009 | 198,01
ClaHsp70-04 5 LOC_0s03g11910.1 3 2535 | 0,23 | 0,009 | 194,97
ClaHsp70-05 6 LOC_0s05g23740.1 5 11,37 | 0,09 | 0,008 | 87,45
ClaHsp70-05 6 LOC_0s12g14070.1 12 487 | 0,10 | 0,021 | 37,43
ClaHsp70-05 6 LOC_0s02g53420.1 2 48,93 | 0,44 | 0,009 | 376,38
ClaHsp70-05 6 LOC_0s03g02260.1 3 48,75 | 0,44 | 0,009 | 375,03
ClaHsp70-05 6 LOC_0s09g31486.1 9 43,06 | 0,45 | 0,010 | 331,20
ClaHsp70-06 9 LOC_0s01g08560.2 1 555 | 0,17 | 0,030 | 42,66
ClaHsp70-06 9 LOC_0s01g08560.1 1 555 | 0,17 | 0,030 | 42,67
ClaHsp70-06 9 LOC_0s05g08840.1 5 501 | 0,22 | 0,043 | 38,58
ClaHsp70-07 9 LOC_0s05g23740.1 5 376 | 0,11 | 0,029 | 28,95
ClaHsp70-07 9 LOC_0s12g14070.1 12 455 | 0,12 | 0,027 | 34,97
ClaHsp70-07 9 LOC_0s02953420.1 2 4843 | 0,44 | 0,009 | 372,55
ClaHsp70-07 9 LOC_0s03g02260.1 3 48,19 | 0,43 | 0,009 | 370,67
ClaHsp70-08 9 LOC_Os11g47760.1 11 6,81 | 0,03 | 0,004 | 52,39
ClaHsp70-08 9 LOC_0s03g60620.1 3 7,89 | 0,04 | 0,005 | 60,71
ClaHsp70-08 9 LOC_0s03g16860.1 3 36,16 | 0,04 | 0,001 | 278,13
ClaHsp70-08 9 LOC_0s05g38530.1 5 28,38 | 0,04 | 0,001 | 218,29
ClaHsp70-08 9 LOC_0s01g62290.1 1 3513 | 0,04 | 0,001 | 270,25
ClaHsp70-08 9 LOC_0s03g16920.1 3 16,76 | 0,06 | 0,004 | 128,95
ClaHsp70-08 9 LOC_Os11g47760.2 11 544 | 0,03 | 0,005 | 41,85
ClaHsp70-08 9 LOC_Os11g47760.4 11 723 | 0,06 | 0,009 | 55,62
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ClaHsp70-08 9 LOC_0s03916860.2 3 24,01 | 0,04 | 0,002 | 184,73
ClaHsp70-08 9 LOC_0s01g62290.2 1 30,93 | 0,03 | 0,001 | 237,95
ClaHsp70-08 9 LOC_0s03g50250.1 3 61,58 | 0,29 | 0,005 | 473,70
ClaHsp70-08 9 LOC_0s08g09770.1 8 60,36 | 0,30 | 0,005 | 464,31
ClaHsp70-08 9 LOC_0s02g02410.1 2 42,64 | 0,27 | 0,006 | 328,01
ClaHsp70-09 9 LOC_0s11g47760.4 11 481 | 0,07 | 0,015 | 36,97
ClaHsp70-09 9 LOC_0s01g62290.1 1 30,44 | 0,03 | 0,001 | 234,19
ClaHsp70-09 9 LOC_0s05¢38530.1 5 34,09 | 0,04 | 0,001 | 262,21
ClaHsp70-09 9 LOC_0s03916860.1 3 25,11 | 0,04 | 0,002 | 193,12
ClaHsp70-09 9 LOC_0s03g60620.1 3 599 | 0,04 | 0,007 | 46,09
ClaHsp70-09 9 LOC_0s03916920.1 3 57,15 | 0,07 | 0,001 | 439,61
ClaHsp70-09 9 LOC_0s01g62290.2 1 26,15 | 0,03 | 0,001 | 201,19
ClaHsp70-09 9 LOC_0s03916860.2 3 29,99 | 0,04 | 0,001 | 230,73
ClaHsp70-09 9 LOC_0s08g09770.1 8 62,57 | 0,30 | 0,005 | 481,29
ClaHsp70-09 9 LOC_0s03g50250.1 3 62,89 | 0,30 | 0,005 | 483,79
ClaHsp70-09 9 LOC_0s02902410.1 2 54,76 | 0,26 | 0,005 | 421,27
ClaHsp70-09 9 LOC_0s05¢35400.1 5 62,39 | 0,28 | 0,005 | 479,92
ClaHsp70-10 10 LOC_0s02g53420.1 2 6,16 | 0,08 | 0,013 | 47,41
ClaHsp70-10 10 LOC_0s03g02260.1 3 499 | 0,09 | 0,018 | 3842
ClaHsp70-10 10 LOC_0s09g31486.1 9 52,28 | 0,14 | 0,003 | 402,15
ClaHsp70-10 10 LOC_0s12g14070.1 12 48,34 | 0,41 | 0,009 | 371,84
ClaHsp70-10 10 LOC_0s05¢23740.1 5 47,83 | 0,41 | 0,009 | 367,94
ClaHsp70-10 10 LOC_0s02g02410.1 2 53,35 | 0,47 | 0,009 | 410,36
ClaHsp70-11 11 LOC_0s05¢38530.1 5 18,48 | 0,08 | 0,004 | 142,19
ClaHsp70-11 11 LOC_0s01g62290.1 1 32,53 | 0,08 | 0,002 | 250,23
ClaHsp70-11 11 LOC_0s03916920.1 3 67,64 | 0,08 | 0,001 | 520,31
ClaHsp70-11 11 LOC_0s11g47760.1 11 26,69 | 0,09 | 0,003 | 205,31
ClaHsp70-11 11 LOC_0s03g60620.1 3 9,38 | 0,09 | 0,010 | 72,17
ClaHsp70-11 11 LOC_0s03g16860.1 3 47,61 | 0,09 | 0,002 | 366,20
ClaHsp70-11 11 LOC_0s02¢02410.1 2 54,71 | 0,28 | 0,005 | 420,85
ClaHsp70-11 11 LOC_0s03g16880.1 3 13,24 | 0,20 | 0,015 | 101,84
ClaHsp70-11 11 LOC_0s03g50250.1 3 64,72 | 0,31 | 0,005 | 497,83
ClaHsp70-11 11 LOC_0s08g09770.1 8 63,39 | 0,31 | 0,005 | 487,65
ClaHsp70-11 11 LOC_0s05¢35400.1 5 63,62 | 0,30 | 0,005 | 489,36
ClaHsp70-11 11 LOC_0s11g08460.1 11 10,58 | 0,24 | 0,022 | 81,37
ClaHsp70-12 11 LOC_0s02¢48110.1 2 15,43 | 0,28 | 0,018 | 118,69

Ortalama 35,75 | 0,18 | 0,008 | 275,03
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Karpuz-Kavak

Protein Ad1 Kromozom Gen Ad1 Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo
ClaHsp70-01 scaffold Potri.011G139100.2 11 1,44 0,19 0,132 11,063
ClaHsp70-01 scaffold Potri.011G139100.1 11 1,44 0,19 0,132 11,085
ClaHsp70-01 scaffold Potri.004G016700.1 4 2,85 0,26 0,093 21,944
ClaHsp70-01 scaffold Potri.004G016700.2 4 2,72 0,27 0,097 20,946
ClaHsp70-01 scaffold Potri.004G016700.3 4 2,73 0,24 0,087 20,977
ClaHsp70-02 1 Potri.003G143600.1 3 1,25 0,03 0,023 9,578
ClaHsp70-02 1 Potri.001G087500.1 1 1,40 0,03 0,020 10,802
ClaHsp70-02 1 Potri.012G017600.1 12 1,49 0,05 0,032 11,487
ClaHsp70-02 1 Potri.013G018000.1 13 32,83 | 0,12 0,004 | 252,555
ClaHsp70-02 1 Potri.001G087500.2 1 1,20 0,04 0,029 9,254
ClaHsp70-02 1 Potri.003G143600.3 3 1,18 0,05 0,044 9,064
ClaHsp70-02 1 Potri.003G143600.2 3 1,35 0,05 0,035 10,361
ClaHsp70-02 1 Potri.012G017600.2 12 1,48 0,12 0,082 11,386
ClaHsp70-02 1 Potri.010G206600.1 10 52,61 | 0,31 0,006 | 404,727
ClaHsp70-02 1 Potri.010G205800.1 10 53,37 | 0,31 0,006 | 410,558
ClaHsp70-02 1 Potri.008G054000.1 8 54,34 | 0,30 0,006 | 417,972
ClaHsp70-02 1 Potri.010G205700.1 10 54,15 | 0,31 0,006 | 416,521
ClaHsp70-02 1 Potri.001G042600.1 1 55,40 | 0,30 0,005 | 426,153
ClaHsp70-02 1 Potri.008G054600.1 8 54,42 | 0,30 0,006 | 418,583
ClaHsp70-02 1 Potri.008G054700.1 8 54,00 | 0,31 0,006 | 415,395
ClaHsp70-02 1 Potri.001G042700.1 1 8,17 0,30 0,036 62,881
ClaHsp70-02 1 Potri.001G087500.3 1 1,26 0,03 0,027 9,655
ClaHsp70-02 1 Potri.008G054600.2 8 54,42 | 0,29 0,005 | 418,589
ClaHsp70-02 1 Potri.008G054700.3 8 53,56 | 0,32 0,006 | 412,023
ClaHsp70-02 1 Potri.008G054700.2 8 53,48 | 0,30 0,006 | 411,408
ClaHsp70-02 1 Potri.003G184000.1 3 56,63 | 0,33 0,006 | 435,621
ClaHsp70-02 1 Potri.008G054900.1 8 24,31 | 0,37 0,015 187,025
ClaHsp70-02 1 Potri.010G205800.2 10 54,12 | 0,30 0,006 | 416,317
ClaHsp70-02 1 Potri.001G285500.1 1 52,62 | 0,45 0,009 | 404,751
ClaHSp70-03 4 Potri.008G054000.1 8 2,01 0,02 0,011 15,471
ClaHSp70-03 4 Potri.008G054600.1 2,17 0,02 0,011 16,715
ClaHSp70-03 4 Potri.010G205700.1 10 2,19 0,02 0,010 16,812
ClaHSp70-03 4 Potri.010G206600.1 10 2,73 0,03 0,010 21,005
ClaHSp70-03 4 Potri.008G054700.1 8 2,17 0,02 0,011 16,668
ClaHSp70-03 4 Potri.010G205800.1 10 2,04 0,03 0,013 15,667
ClaHSp70-03 4 Potri.008G054600.2 8 2,07 0,03 0,012 15,933
ClaHSp70-03 4 Potri.008G054700.3 8 2,54 0,04 0,017 19,508
ClaHSp70-03 4 Potri.008G054700.2 8 2,04 0,02 0,009 15,703
ClaHSp70-03 4 Potri.001G042600.1 1 9,69 0,07 0,008 74,504

114




EK-22’nin devam,

ClaHSp70-03 4 Potri.003G184000.1 3 9,09 0,11 0,012 69,937
ClaHSp70-03 4 Potri.001G042700.1 1 8,22 0,08 0,010 63,214
ClaHSp70-03 4 Potri.008G054900.1 8 3,01 0,18 0,059 23,158
ClaHSp70-03 4 Potri.001G087500.1 1 35,73 | 0,28 0,008 274,865
ClaHSp70-03 4 Potri.003G143600.1 3 27,63 | 0,28 0,010 212,508
ClaHSp70-03 4 Potri.012G017600.1 12 12,43 | 0,28 0,023 95,619
ClaHSp70-03 4 Potri.013G018000.1 13 8,37 0,31 0,037 64,389
ClaHsp70-04 5 Potri.008G152000.1 8 1,68 0,13 0,080 12,950
ClaHsp70-04 5 Potri.010G088600.1 10 1,61 0,14 0,084 12,357
ClaHsp70-05 6 Potri.004G224400.1 4 2,27 0,05 0,023 17,428
ClaHsp70-05 6 Potri.003G006300.1 3 2,37 0,06 0,024 18,256
ClaHsp70-05 6 Potri.004G224400.2 4 2,21 0,05 0,024 17,008
ClaHsp70-05 6 Potri.004G224400.3 4 2,16 0,06 0,027 16,595
ClaHsp70-05 6 Potri.003G006300.2 3 2,38 0,11 0,045 18,332
ClaHsp70-05 6 Potri.009G079700.1 9 50,15 | 0,43 0,009 385,777
ClaHsp70-05 6 Potri.001G285500.1 1 49,69 | 0,43 0,009 382,235
ClaHsp70-06 9 Potri.001G180100.1 1 2,38 0,12 0,050 18,334
ClaHsp70-06 9 Potri.003G055800.4 3 2,03 0,13 0,063 15,611
ClaHsp70-06 9 Potri.003G055800.1 3 2,09 0,13 0,061 16,055
ClaHsp70-06 9 Potri.003G055800.5 3 2,09 0,13 0,061 16,055
ClaHsp70-07 9 Potri.004G224400.1 4 4,02 0,11 0,026 30,912
ClaHsp70-07 9 Potri.003G006300.1 3 4,14 0,11 0,027 31,840
ClaHsp70-07 9 Potri.004G224400.2 4 3,81 0,10 0,027 29,316
ClaHsp70-07 9 Potri.004G224400.3 4 4,58 0,09 0,020 35,221
ClaHsp70-07 9 Potri.003G006300.2 3 5,47 0,14 0,025 42,079
ClaHsp70-07 9 Potri.009G079700.1 9 49,49 | 0,43 0,009 380,682
ClaHsp70-07 9 Potri.001G285500.1 1 48,15 | 0,43 0,009 370,397
ClaHsp70-08 9 Potri.010G205700.1 10 3,50 0,03 0,008 26,937
ClaHsp70-08 9 Potri.008G054000.1 8 4,02 0,03 0,008 30,949
ClaHsp70-08 9 Potri.010G206600.1 10 3,02 0,04 0,012 23,205
ClaHsp70-08 9 Potri.008G054600.1 8 4,06 0,03 0,008 31,198
ClaHsp70-08 9 Potri.008G054700.1 2,70 0,04 0,013 20,768
ClaHsp70-08 9 Potri.010G205800.1 10 4,09 0,03 0,007 31,425
ClaHsp70-08 9 Potri.008G054700.3 2,85 0,05 0,019 21,945
ClaHsp70-08 9 Potri.008G054600.2 3,71 0,03 0,008 28,557
ClaHsp70-08 9 Potri.001G042600.1 6,65 0,07 0,011 51,119
ClaHsp70-08 9 Potri.008G054700.2 2,55 0,03 0,012 19,630
ClaHsp70-08 9 Potri.010G205800.2 10 3,74 0,06 0,017 28,745
ClaHsp70-08 9 Potri.001G042700.1 8,72 0,09 0,010 67,077
ClaHsp70-08 9 Potri.003G184000.1 6,25 0,10 0,016 48,096
ClaHsp70-08 9 Potri.008G054900.1 2,91 0,18 0,063 22,422
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ClaHsp70-09 9 Potri.008G054000.1 8 3,57 0,03 0,008 27,475
ClaHsp70-09 9 Potri.010G205700.1 10 3,03 0,02 0,007 23,341
ClaHsp70-09 9 Potri.008G054700.1 8 2,38 0,03 0,012 18,337
ClaHsp70-09 9 Potri.010G205800.2 10 2,69 0,08 0,028 20,691
ClaHsp70-09 9 Potri.010G206600.1 10 2,47 0,03 0,013 18,968
ClaHsp70-09 9 Potri.008G054600.1 8 3,06 0,03 0,009 23,552
ClaHsp70-09 9 Potri.001G042600.1 1 7,65 0,08 0,010 58,832
ClaHsp70-09 9 Potri.001G042700.1 1 7,24 0,09 0,012 55,723
ClaHsp70-09 9 Potri.003G184000.1 3 9,59 0,11 0,011 73,778
ClaHsp70-09 9 Potri.001G087500.1 1 37,21 | 0,28 0,008 286,203
ClaHsp70-09 9 Potri.003G143600.1 3 34,81 | 0,29 0,008 267,744
ClaHsp70-09 9 Potri.012G017600.1 12 13,07 | 0,29 0,022 100,525
ClaHsp70-09 9 Potri.013G018000.1 13 7,41 0,31 0,041 57,011
ClaHsp70-10 10 Potri.001G285500.1 1 2,68 0,07 0,025 20,647
ClaHsp70-10 10 Potri.009G079700.1 9 2,26 0,06 0,026 17,355
ClaHsp70-10 10 Potri.004G224400.1 4 49,97 | 0,42 0,008 384,375
ClaHsp70-10 10 Potri.003G006300.1 3 49,96 | 0,42 0,008 384,315
ClaHsp70-11 11 Potri.001G042600.1 1 4,35 0,05 0,012 33,487
ClaHsp70-11 11 Potri.001G042700.1 1 4,54 0,06 0,014 34,930
ClaHsp70-11 11 Potri.008G054000.1 8 9,40 0,08 0,009 72,316
ClaHsp70-11 11 Potri.010G206600.1 10 7,81 0,08 0,011 60,110
ClaHsp70-11 11 Potri.008G054600.1 8 7,66 0,09 0,012 58,952
ClaHsp70-11 11 Potri.010G205800.1 10 7,60 0,09 0,012 58,449
ClaHsp70-11 11 Potri.008G054700.1 8 8,29 0,09 0,011 63,805
ClaHsp70-11 11 Potri.010G205700.1 10 9,31 0,09 0,010 71,643
ClaHsp70-11 11 Potri.003G184000.1 3 3,43 0,09 0,025 26,396
ClaHsp70-11 11 Potri.008G054900.1 8 13,63 | 0,21 0,016 104,814
ClaHsp70-11 11 Potri.001G087500.1 1 49,01 | 0,29 0,006 377,007
ClaHsp70-11 11 Potri.003G143600.1 3 30,78 | 0,29 0,009 236,772
ClaHsp70-11 11 Potri.012G017600.1 12 16,85 | 0,30 0,018 129,638
ClaHsp70-11 11 Potri.013G018000.1 13 7,06 0,30 0,042 54,315
ClaHsp70-12 11 Potri.016G019800.1 16 1,57 0,18 0,112 12,108
ClaHsp70-12 11 Potri.006G022100.1 6 1,83 0,18 0,099 14,098
Ortalama 14,58 | 0,16 0,025 112,191
Karpuz-Uziim

Protein Adi Kromozom Gen Ad1 Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo
ClaHsp70-02 1 GSVIVT01038580001 16 1,67 0,04 0,02 12,83
ClaHsp70-02 1 GSVIVT01019607001 2 1,19 0,03 0,02 9,13
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ClaHsp70-02 1 GSVIVT01031125001 14 15,33 0,12 0,01 117,89
ClaHSp70-03 4 GSVIVT01019607001 2 19,26 0,27 0,01 148,14
ClaHSp70-03 4 GSVIVT01038580001 16 15,13 0,28 0,02 116,39
ClaHsp70-04 5 GSVIVT01017960001 5 1,33 0,16 0,12 10,25
ClaHsp70-05 6 GSVIVT01026014001 18 3,91 0,05 0,01 30,05
ClaHsp70-05 6 GSVIVT01008331001 17 1,70 0,04 0,02 13,09
ClaHsp70-05 6 GSVIVT01038517001 49,35 0,40 0,01 379,65
ClaHsp70-06 9 GSVIVT01017110001 1,86 0,10 0,06 14,34
ClaHsp70-07 9 GSVIVT01026014001 18 2,10 0,06 0,03 16,15
ClaHsp70-07 9 GSVIVT01008331001 17 2,22 0,07 0,03 17,11
ClaHsp70-07 9 GSVIVT01038517001 3 48,57 0,40 0,01 373,62
ClaHsp70-08 9 GSVIVT01038580001 16 16,97 0,28 0,02 130,57
ClaHsp70-08 9 GSVIVT01019607001 2 15,12 0,27 0,02 116,33
ClaHsp70-09 9 GSVIVT01038580001 16 12,47 0,29 0,02 95,90
ClaHsp70-09 9 GSVIVT01019607001 2 13,19 0,27 0,02 101,46
ClaHsp70-10 10 GSVIVT01038517001 3 1,70 0,04 0,02 13,07
ClaHsp70-10 10 GSVIVT01006769001 | scaffold 2,72 0,07 0,03 20,90
ClaHsp70-10 10 GSVIVT01026014001 18 51,30 0,40 0,01 394,59
ClaHsp70-10 10 GSVIVT01008331001 17 49,31 0,38 0,01 379,33
ClaHsp70-10 10 GSVIVT01019607001 2 53,74 0,44 0,01 413,37
ClaHsp70-11 11 GSVIVT01038580001 16 11,52 0,29 0,03 88,62
ClaHsp70-11 11 GSVIVT01019607001 2 51,56 0,29 0,01 396,65
ClaHsp70-11 11 GSVIVT01031125001 14 23,51 0,30 0,01 180,87
ClaHsp70-12 11 GSVIVT01038380001 9 1,82 0,17 0,10 13,97
ClaHsp70-12 11 GSVIVT01035736001 4 1,64 0,16 0,10 12,65
ClaHsp70-12 11 GSVIVT01026352001 4 1,60 0,21 0,13 12,34
Ortalama 16,85 0,21 0,03 129,62
Karpuz-Misir
Protein Adi Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka | Ka/Ks Myo
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G114793 T01 5 5,59 | 0,05 | 0,009 43,009
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G415007_T01 4 4,08 | 0,05 | 0,013 31,390
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G366532_T02 9 63,20 | 0,29 | 0,005 486,149
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G366532_T01 9 65,70 | 0,26 | 0,004 505,391
ClaHsp70-02 1 AC209784.3_FGT007 3 59,15 | 0,27 | 0,005 454,963
ClaHsp70-02 1 GRMZM5G802801_T01 8 63,49 | 0,26 | 0,004 488,375
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G310431_T01 8 50,74 | 0,27 | 0,005 390,328
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G471196_TO01 5 50,69 | 0,19 | 0,004 389,940
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G340251_T02 3 30,35 | 0,29 | 0,010 233,499

117




EK-22’nin devam,

ClaHsp70-02 1 GRMZM2G340251_T03 3 28,86 | 0,29 | 0,010 222,022
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G340251_T01 3 30,40 | 0,29 | 0,010 233,820
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G056039_T01 1 28,31 | 0,29 | 0,010 217,793
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G428391_T01 1 63,37 | 0,28 | 0,004 487,495
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G428391_T02 1 65,88 | 0,28 | 0,004 506,775
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G340251_TO04 3 57,33 | 0,28 | 0,005 440,962
ClaHsp70-02 1 GRMZM2G145275_T01 1 21,31 | 0,36 | 0,017 163,909
ClaHSp70-03 4 GRMZM2G340251_T02 3 8,79 | 0,03 | 0,003 67,652
ClaHSp70-03 4 GRMZM2G056039_T01 1 9,07 | 0,03 | 0,003 69,766
ClaHSp70-03 4 GRMZM5G802801_T01 8 36,26 | 0,04 | 0,001 278,890
ClaHSp70-03 4 GRMZM2G428391_T01 1 30,07 | 0,04 | 0,001 231,298
ClaHSp70-03 4 AC209784.3_FGTO007 3 40,03 | 0,04 | 0,001 307,952
ClaHSp70-03 4 GRMZM2G310431_T01 8 41,35 | 0,04 | 0,001 318,042
ClaHSp70-03 4 GRMZM2G366532_T02 9 49,05 | 0,06 | 0,001 377,315
ClaHSp70-03 4 GRMZM2G415007_T01 4 54,47 | 0,27 | 0,005 418,971
ClaHSp70-03 4 GRMZM2G114793_T01 5 41,14 | 0,27 | 0,006 316,467
ClaHSp70-03 4 GRMZM2G106429_TO01 4 10,18 | 0,16 | 0,016 78,298
ClaHSp70-03 4 GRMZM2G145275_T01 1 27,33 | 0,21 | 0,008 210,243
ClaHsp70-04 5 GRMZM2G024718_TO01 9 6,62 | 0,23 | 0,035 50,924
ClaHsp70-05 6 GRMZM2G111475_TO01 5 7,03 | 0,09 | 0,012 54,062
ClaHsp70-05 6 GRMZM2G079668_T02 1 7,11 | 0,09 | 0,013 54,699
ClaHsp70-05 6 GRMZM2G079668_TO01 1 7,12 | 0,09 | 0,013 54,736
ClaHsp70-05 6 GRMZM2G001500_T02 10 6,64 | 0,11 | 0,017 51,077
ClaHsp70-05 6 GRMZM2G001500_T01 10 20,67 | 0,16 | 0,008 158,993
ClaHsp70-05 6 GRMZM2G111475_T02 5 5,30 | 0,07 | 0,013 40,804
ClaHsp70-06 9 GRMZM2G063676_T01 8 7,23 | 0,18 | 0,025 55,632
ClaHsp70-06 9 GRMZM2G023232_T01 6 6,63 | 0,16 | 0,024 51,019
ClaHsp70-06 9 GRMZM2G361605_T01 6 8,00 | 0,19 | 0,024 61,557
ClaHsp70-06 9 GRMZM2G361605_T02 6 8,17 | 0,19 | 0,023 62,825
ClaHsp70-07 9 GRMZM2G111475_T01 5 3,54 | 0,12 | 0,032 21,222
ClaHsp70-07 9 GRMZM2G079668_T02 1 3,54 | 0,12 | 0,033 27,213
ClaHsp70-07 9 GRMZM2G079668_T01 1 3,54 | 0,12 | 0,033 27,209
ClaHsp70-07 9 GRMZM2G001500_T02 10 11,13 | 0,14 | 0,012 85,632
ClaHsp70-07 9 GRMZM2G001500_T01 10 46,34 | 0,18 | 0,004 356,459
ClaHsp70-07 9 GRMZM2G153815_T01 5 48,27 | 0,43 | 0,009 371,288
ClaHsp70-07 9 GRMZM2G365374_T01 2 49,37 | 0,46 | 0,009 379,779
ClaHsp70-07 9 GRMZM2G111475_T02 5 4,34 | 0,12 | 0,027 33,391
ClaHsp70-08 9 GRMZM2G056039_T01 1 10,42 | 0,04 | 0,004 80,128
ClaHsp70-08 9 GRMZM2G340251_T02 3 10,97 | 0,04 | 0,004 84,365
ClaHsp70-08 9 GRMZM2G340251_T01 3 11,08 | 0,04 | 0,004 85,199
ClaHsp70-08 9 GRMZM5G802801_T01 8 32,02 | 0,04 | 0,001 246,270
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ClaHsp70-08 9 GRMZM2G428391_T01 1 17,60 | 0,04 | 0,002 135,385
ClaHsp70-08 9 AC209784.3_FGTO007 3 34,71 | 0,04 | 0,001 267,038
ClaHsp70-08 9 GRMZM2G310431_T01 8 31,61 | 0,04 | 0,001 243,146
ClaHsp70-08 9 GRMZM2G366532_T02 9 41,67 | 0,06 | 0,001 320,539
ClaHsp70-08 9 GRMZM2G366532_T01 9 62,14 | 0,06 | 0,001 478,033
ClaHsp70-08 9 GRMZM2G428391_T02 1 22,34 | 0,08 | 0,003 171,847
ClaHsp70-08 9 GRMZM2G340251_T04 3 20,80 | 0,08 | 0,004 159,982
ClaHsp70-09 9 GRMZM2G428391_T02 1 40,21 | 0,07 | 0,002 309,318
ClaHsp70-09 9 GRMZM2G340251_T02 3 4,70 | 0,04 | 0,008 36,179
ClaHsp70-09 9 GRMZM5G802801_T01 8 38,75 | 0,04 | 0,001 298,113
ClaHsp70-09 9 GRMZM2G340251_T01 3 4,70 | 0,04 | 0,008 36,172
ClaHsp70-09 9 GRMZM2G056039_T01 1 515 | 0,04 | 0,008 39,615
ClaHsp70-09 9 AC209784.3_FGTO007 3 41,22 | 0,04 | 0,001 317,080
ClaHsp70-09 9 GRMZM2G310431_T01 8 42,55 | 0,04 | 0,001 327,336
ClaHsp70-09 9 GRMZM2G366532_T02 9 53,50 | 0,05 | 0,001 411,516
ClaHsp70-09 9 GRMZM2G415007_T01 4 55,72 | 0,26 | 0,005 428,585
ClaHsp70-09 9 GRMZM2G114793 _T01 5 55,93 | 0,26 | 0,005 430,205
ClaHsp70-09 9 GRMZM2G106429_T01 4 6,81 | 0,16 | 0,024 52,388
ClaHsp70-09 9 GRMZM2G145275_TO01 1 24,10 | 0,20 | 0,008 185,412
ClaHsp70-10 10 GRMZM2G153815_T01 5 502 | 0,09 | 0,018 38,608
ClaHsp70-10 10 GRMZM2G365374_T01 2 50,93 | 0,14 | 0,003 391,734
ClaHsp70-10 10 GRMZM2G111475_TO01 5 48,24 | 0,42 | 0,009 371,053
ClaHsp70-10 10 GRMZM2G079668_T02 1 47,99 | 0,42 | 0,009 369,189
ClaHsp70-10 10 GRMZM2G001500_T02 10 32,33 | 0,43 | 0,013 248,677
ClaHsp70-11 11 GRMZM2G310431_T01 8 31,44 | 0,07 | 0,002 241,838
ClaHsp70-11 11 AC209784.3_FGTO007 3 37,50 | 0,08 | 0,002 288,498
ClaHsp70-11 11 GRMZM5G802801_T01 8 33,82 | 0,07 | 0,002 260,189
ClaHsp70-11 11 GRMZM2G366532_T02 9 35,54 | 0,07 | 0,002 273,412
ClaHsp70-11 11 GRMZM2G340251_T02 3 22,97 | 0,09 | 0,004 176,692
ClaHsp70-11 11 GRMZM2G428391_T01 1 48,82 | 0,09 | 0,002 375,548
ClaHsp70-11 11 GRMZM2G056039_T01 1 13,68 | 0,09 | 0,007 105,252
ClaHsp70-11 11 GRMZM2G106429_TO01 4 14,70 | 0,19 | 0,013 113,077
ClaHsp70-11 11 GRMZM2G114793_T01 5 56,03 | 0,28 | 0,005 430,989
ClaHsp70-11 11 GRMZM2G415007_T01 4 55,87 | 0,28 | 0,005 429,759
ClaHsp70-11 11 GRMZM2G145275_T01 1 28,38 | 0,22 | 0,008 218,297
ClaHsp70-12 11 GRMZM2G020040_T01 5 18,23 | 0,30 | 0,017 140,222
ClaHsp70-12 11 GRMZM2G158093_T01 4 50,35 | 0,33 | 0,007 387,315

Ortalama 29,85 | 0,16 | 0,009 229,649
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EK-23 ClaHsp90 genlerinin Arabidopsis, Soya, Celtik, Kavak, Asma ve Misir ile

ortolog iliskisi

Karpuz-Arabidopsis
Protein Adi Kro::ozo Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myd

ClaHsp90-01 1 AT3G27770' 3 19,09 | 026 | 0,013 | 146,859
ClaHsp90-01 1 AT2G04030.1 2 3,31 0,09 0,026 | 25,472
ClaHsp90-01 1 AT2G04030.2 2 3,31 0,09 0,026 | 25,456
ClaHsp90-01 1 AT5G52640.1 5 10,30 0,49 0,047 | 79,257
ClaHsp90-01 1 AT4G24190.1 4 40,01 0,54 0,013 | 307,781
ClaHsp90-01 1 AT4G24190.2 4 52,35 0,53 0,010 | 402,722
ClaHsp90-01 1 AT5G56030.1 5 15,07 0,49 0,032 | 115,956
ClaHsp90-01 1 AT5G56000.1 5 13,92 0,49 0,035 | 107,099
ClaHsp90-01 1 AT5G56010.1 5 14,44 0,49 0,034 | 111,092
ClaHsp90-02 2 AT3G07770.1 3 2,00 0,10 0,050 | 15,369
ClaHsp90-02 2 AT2G04030.1 2 45,14 0,22 0,005 | 347,212
ClaHsp90-02 2 AT2G04030.2 2 47,89 0,22 0,005 | 368,355
ClaHsp90-03 3 AT5G56000.1 5 2,47 0,03 0,014 | 18,984
ClaHsp90-03 3 AT5G56030.1 5 2,09 0,03 0,015 16,078
ClaHsp90-03 3 AT5G56010.1 5 2,61 0,03 0,013 20,049
ClaHsp90-03 3 AT5G56030.2 5 2,09 0,03 0,015 16,078
ClaHsp90-03 3 AT5G52640.1 5 31,18 0,07 0,002 | 239,816
ClaHsp90-04 3 AT5G56000.1 5 2,47 0,03 0,014 | 18,985
ClaHsp90-04 3 AT5G56030.1 5 2,09 0,03 0,015 16,079
ClaHsp90-04 3 AT5G56010.1 5 2,61 0,03 0,013 20,045
ClaHsp90-04 3 AT5G56030.2 5 2,09 0,03 0,015 16,077
ClaHsp90-04 3 AT5G52640.1 5 30,20 0,07 0,002 | 232,312
ClaHsp90-05 3 AT5G56000.1 5 2,51 0,03 0,013 19,337
ClaHsp90-05 3 AT5G56030.1 5 2,10 0,03 0,014 | 16,135
ClaHsp90-05 3 AT5G56010.1 5 2,56 0,03 0,013 19,656
ClaHsp90-05 3 AT5G56030.2 5 2,10 0,03 0,014 | 16,135
ClaHsp90-05 3 AT5G52640.1 5 32,38 0,07 0,002 | 249,039
ClaHsp90-06 8 AT4G24190.2 4 2,43 0,12 0,051 18,665
ClaHsp90-06 8 AT4G24190.1 4 2,50 0,12 0,050 | 19,229
ClaHsp90-06 8 AT5G52640.1 5 52,58 0,43 0,008 | 404,454

Ortalama 14,86 0,18 0,019 | 114,326

Karpuz-Soya
Protein Adi Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myd
ClaHsp90-01 1 Glyma.02G124500.1 2 1,401 | 0,072 | 0,0511 10,7769
ClaHsp90-01 1 Glyma.01G068000.1 1 1,327 | 0,077 | 0,0580 10,2038
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ClaHsp90-01 1 Glyma.02G305600.1 2 15,664 | 0,221 | 0,0141 120,4892
ClaHsp90-01 1 Glyma.14G007700.1 14 11,414 | 0,231 | 0,0203 87,8023
ClaHsp90-01 1 Glyma.09G131500.1 9 18,732 | 0,470 | 0,0251 144,0900
ClaHsp90-01 1 Glyma.16G178800.2 16 20,970 | 0,475 | 0,0226 161,3069
ClaHsp90-01 1 Glyma.16G178800.1 16 20,920 | 0,475 | 0,0227 160,9238
ClaHsp90-02 2 Glyma.14G007700.1 14 1,502 | 0,076 | 0,0503 11,5546
ClaHsp90-02 2 Glyma.02G305600.1 2 1,500 | 0,082 | 0,0549 11,5369
ClaHsp90-02 2 Glyma.02G124500.1 2 12,092 | 0,215 | 0,0178 93,0177
ClaHsp90-02 2 Glyma.01G068000.1 1 16,409 | 0,222 | 0,0135 126,2238
ClaHsp90-03 3 Glyma.08G332900.1 8 2,481 | 0,022 | 0,0087 19,0815
ClaHsp90-03 3 Glyma.14G011600.1 14 2,077 | 0,026 | 0,0124 15,9746
ClaHsp90-03 3 Glyma.02G302500.1 2 1,856 | 0,025 | 0,0136 14,2792
ClaHsp90-03 3 Glyma.18G074100.1 18 2,406 | 0,022 | 0,0090 18,5054
ClaHsp90-03 3 Glyma.09G131500.1 9 25,338 | 0,066 | 0,0026 194,9077
ClaHsp90-03 3 Glyma.16G178800.2 16 26,855 | 0,067 | 0,0025 206,5785
ClaHsp90-03 3 Glyma.16G178800.1 16 25,950 | 0,067 | 0,0026 199,6185
ClaHsp90-03 3 Glyma.08G032900.1 8 2,484 | 0,124 | 0,0499 19,1092
ClaHsp90-03 3 Glyma.08G032900.2 8 2,345 | 0,083 | 0,0354 18,0377
ClaHsp90-03 3 Glyma.08G032900.4 8 2,345 | 0,083 | 0,0354 18,0377
ClaHsp90-03 3 Glyma.08G032900.3 8 2,922 | 0,104 | 0,0355 22,4738
ClaHsp90-04 3 Glyma.08G332900.1 8 2,481 | 0,022 | 0,0087 19,0815
ClaHsp90-04 3 Glyma.14G011600.1 14 2,077 | 0,026 | 0,0124 15,9754
ClaHsp90-04 3 Glyma.02G302500.1 2 1,856 | 0,025 | 0,0136 14,2792
ClaHsp90-04 3 Glyma.18G074100.1 18 2,406 | 0,022 | 0,0090 18,5077
ClaHsp90-04 3 Glyma.09G131500.1 9 25,159 | 0,066 | 0,0026 193,5308
ClaHsp90-04 3 Glyma.16G178800.2 16 27,267 | 0,067 | 0,0025 209,7431
ClaHsp90-04 3 Glyma.16G178800.1 16 26,330 | 0,067 | 0,0026 202,5385
ClaHsp90-04 3 Glyma.08G032900.1 8 2,484 | 0,124 | 0,0499 19,1085
ClaHsp90-04 3 Glyma.08G032900.2 8 2,345 | 0,083 | 0,0354 18,0377
ClaHsp90-04 3 Glyma.08G032900.4 8 2,345 | 0,083 | 0,0354 18,0377
ClaHsp90-04 3 Glyma.08G032900.3 8 2,922 | 0,104 | 0,0355 22,4731
ClaHsp90-05 3 Glyma.08G332900.1 8 2,403 | 0,022 | 0,0090 18,4862
ClaHsp90-05 3 Glyma.14G011600.1 14 1,977 | 0,026 | 0,0129 15,2092
ClaHsp90-05 3 Glyma.02G302500.1 2 1,835 | 0,025 | 0,0137 14,1146
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ClaHsp90-05 3 Glyma.18G074100.1 18 2,211 | 0,022 | 0,0098 17,0092
ClaHsp90-05 3 Glyma.09G131500.1 9 25,960 | 0,065 | 0,0025 199,6885
ClaHsp90-05 3 Glyma.16G178800.2 16 24,546 | 0,066 | 0,0027 188,8162
ClaHsp90-05 3 Glyma.16G178800.1 16 24,384 | 0,066 | 0,0027 187,5723
ClaHsp90-05 3 Glyma.08G032900.1 8 2,377 | 0,125 | 0,0527 18,2854
ClaHsp90-05 3 Glyma.08G032900.2 8 2,269 | 0,084 | 0,0371 17,4562
ClaHsp90-05 3 Glyma.08G032900.4 8 2,269 | 0,084 | 0,0371 17,4554
ClaHsp90-05 3 Glyma.08G032900.3 8 2,750 | 0,106 | 0,0384 21,1562
ClaHsp90-06 8 Glyma.14G219700.4 14 1,804 | 0,073 | 0,0406 13,8777
ClaHsp90-06 8 Glyma.14G219700.1 14 1,804 | 0,073 | 0,0406 13,8785
ClaHsp90-06 8 Glyma.14G219700.3 14 1,797 | 0,072 | 0,0399 13,8223
ClaHsp90-06 8 Glyma.17G258700.1 17 1,611 | 0,074 | 0,0459 12,3946
ClaHsp90-06 8 Glyma.17G258700.2 17 1,611 | 0,074 | 0,0457 12,3946
ClaHsp90-06 8 Glyma.16G178800.2 16 53,978 | 0,433 | 0,0080 415,2185
ClaHsp90-06 8 Glyma.16G178800.1 16 53,977 | 0,433 | 0,0080 415,2077
ClaHsp90-06 8 Glyma.14G219700.2 14 2,006 | 0,071 | 0,0356 15,4315
Ortalama 10,158 | 0,115 | 0,024 78,14
Karpuz-Celtik
Protein Ad1 | Kromozom Gen Adi Kromozom | Ks Ka | Ka/Ks | Myo
ClaHsp90-01 1 LOC_0s09g29840.1 9 3,80 | 0,12 | 0,033 | 29,241
ClaHsp90-01 1 LOC_0s08g38086.3 8 3,33 | 0,12 | 0,035 | 25,624
ClaHsp90-01 1 LOC_0s08g38086.4 8 3,03 | 0,09 | 0,030 | 23,303
ClaHsp90-01 1 LOC_0s12g32986.1 12 11,07 | 0,25 | 0,022 | 85,151
ClaHsp90-01 1 LOC_0s09g29840.2 9 30,27 | 0,20 | 0,007 | 232,838
ClaHsp90-02 2 LOC_0s12932986.1 12 3,87 | 0,15 | 0,038 | 29,791
ClaHsp90-02 2 LOC_0s09g29840.1 9 12,70 | 0,22 | 0,017 | 97,693
ClaHsp90-02 2 LOC_0s08g38086.3 8 8,26 | 0,22 | 0,027 | 63,502
ClaHsp90-02 2 LOC_0s08938086.4 8 528 | 0,19 | 0,036 | 40,592
ClaHsp90-02 2 LOC_0s09g29840.2 9 57,84 | 0,30 | 0,005 | 444,928
ClaHsp90-03 3 LOC_0s08g39140.1 8 7,73 | 0,04 | 0,005 | 59,467
ClaHsp90-03 3 LOC_0s09g30412.1 9 3,37 | 0,04 | 0,013 | 25,948
ClaHsp90-03 3 LOC_0s09g30418.1 9 3,71 | 0,05 | 0,012 | 28,535
ClaHsp90-03 3 LOC_0s08g39140.2 8 8,71 | 0,04 | 0,005 | 66,978
ClaHsp90-03 3 LOC_0s04g01740.1 4 38,34 | 0,09 | 0,002 | 294,931
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ClaHsp90-03 3 LOC_0s08939140.3 8 11,13 | 0,04 | 0,003 | 85,650
ClaHsp90-03 3 LOC_0s08g39140.4 8 2,77 | 0,06 | 0,022 | 21,301
ClaHsp90-04 3 LOC_0s08g39140.1 8 7,73 | 0,04 | 0,005 | 59,426
ClaHsp90-04 3 LOC_0s09g30412.1 9 3,37 | 0,04 | 0,013 | 25,947
ClaHsp90-04 3 LOC_0s09g30418.1 9 3,71 | 0,05 | 0,012 | 28,545
ClaHsp90-04 3 LOC_0s08g39140.2 8 8,71 | 0,04 | 0,005 | 66,979
ClaHsp90-04 3 LOC_0s04g01740.1 4 43,83 | 0,09 | 0,002 | 337,145
ClaHsp90-04 3 LOC_0s08g39140.3 8 10,93 | 0,04 | 0,003 | 84,108
ClaHsp90-04 3 LOC_0s08g39140.4 8 2,77 | 0,06 | 0,022 | 21,302
ClaHsp90-05 3 LOC_0s08g39140.1 8 9,37 | 0,04 | 0,004 | 72,057
ClaHsp90-05 3 LOC_0s09g30412.1 9 3,48 | 0,04 | 0,012 | 26,786
ClaHsp90-05 3 LOC_0s09g30418.1 9 3,84 | 0,04 | 0,011 | 29,568
ClaHsp90-05 3 LOC_0s08939140.2 8 8,84 | 0,04 | 0,005 | 67,988
ClaHsp90-05 3 LOC_0s04901740.1 4 40,64 | 0,09 | 0,002 | 312,632
ClaHsp90-05 3 LOC_0s08g39140.3 8 12,05 | 0,04 | 0,003 | 92,714
ClaHsp90-05 3 LOC_0s08g39140.4 8 3,17 | 0,06 | 0,019 | 24,399
ClaHsp90-06 8 LOC_0s06g50300.1 6 2,78 | 0,12 | 0,043 | 21,355
Ortalama 11,89 | 0,10 | 0,015 | 91,451
Karpuz-Kavak
Protein Adi1 | Kromozom Gen Adi Kromozom | Ks Ka | Ka/Ks | Myd
ClaHsp90-01 1 Potri.008G112700.1 8 1,51 | 0,07 | 0,046 | 11,605
ClaHsp90-01 1 Potri.010G136800.1 10 1,53 | 0,08 | 0,053 | 11,805
ClaHsp90-01 1 Potri.008G112700.3 8 1,51 | 0,07 | 0,046 | 11,647
ClaHsp90-01 1 Potri.008G112700.2 8 1,58 | 0,06 | 0,036 | 12,188
ClaHsp90-01 1 Potri.010G136800.2 10 1,53 | 0,09 | 0,056 | 11,792
ClaHsp90-01 1 Potri.010G136800.3 10 1,59 | 0,09 | 0,054 | 12,262
ClaHsp90-01 1 Potri.014G164900.2 14 7,01 | 0,23 | 0,033 | 53,925
ClaHsp90-01 1 Potri.014G164900.3 14 6,94 | 0,23 | 0,033 | 53,365
ClaHsp90-01 1 Potri.014G164900.1 14 6,55 | 0,23 | 0,035 | 50,379
ClaHsp90-01 1 Potri.014G164900.6 14 7,72 | 0,18 | 0,024 | 59,385
ClaHsp90-01 1 Potri.014G164900.5 14 13,82 | 0,22 | 0,016 | 106,278
ClaHsp90-01 1 Potri.014G164900.4 14 7,22 | 0,23 | 0,031 | 55,509
ClaHsp90-01 1 Potri.014G164900.7 14 6,87 | 0,23 | 0,033 | 52,883
ClaHsp90-01 1 Potri.008G112700.4 8 1,65 | 0,06 | 0,034 | 12,672
ClaHsp90-02 2 Potri.014G164900.3 14 1,39 | 0,07 | 0,050 | 10,708
ClaHsp90-02 2 Potri.014G164900.2 14 1,39 | 0,07 | 0,050 | 10,712
ClaHsp90-02 2 Potri.014G164900.1 14 1,39 | 0,07 | 0,050 | 10,708

123




EK-23’iin devam,

ClaHsp90-02 2 Potri.014G164900.6 14 1,39 | 0,05 | 0,034 | 10,705
ClaHsp90-02 2 Potri.014G164900.5 14 1,60 | 0,08 | 0,047 | 12,344
ClaHsp90-02 2 Potri.014G164900.4 14 1,45 | 0,08 | 0,056 | 11,157
ClaHsp90-02 2 Potri.014G164900.7 14 1,45 | 0,08 | 0,056 | 11,157
ClaHsp90-02 2 Potri.010G136800.1 10 13,53 | 0,21 | 0,016 | 104,068
ClaHsp90-02 2 Potri.008G112700.1 7,86 | 0,22 | 0,028 | 60,442
ClaHsp90-02 2 Potri.008G112700.3 10,07 | 0,21 | 0,021 | 77,445
ClaHsp90-02 2 Potri.008G112700.2 5,27 | 0,19 | 0,036 | 40,576
ClaHsp90-02 2 Potri.010G136800.2 10 23,83 | 0,22 | 0,009 | 183,281
ClaHsp90-02 2 Potri.010G136800.3 10 18,38 | 0,22 | 0,012 | 141,352
ClaHsp90-02 2 Potri.008G112700.4 8 3,97 | 0,19 | 0,049 | 30,507
ClaHsp90-03 3 Potri.001G466000.1 1 2,44 | 0,03 | 0,012 | 18,785
ClaHsp90-03 3 Potri.001G466000.2 2,44 | 0,03 | 0,012 | 18,785
ClaHsp90-03 3 Potri.016G003400.1 16 298 | 0,03 | 0,011 | 22,941
ClaHsp90-03 3 Potri.006G002800.1 2,75 | 0,04 | 0,013 | 21,136
ClaHsp90-03 3 Potri.001G286700.1 2,50 | 0,03 | 0,013 | 19,228
ClaHsp90-03 & Potri.017G146600.1 17 17,97 | 0,08 | 0,004 | 138,234
ClaHsp90-03 3 Potri.017G146600.2 17 18,47 | 0,08 | 0,004 | 142,109
ClaHsp90-03 3 Potri.004G073600.1 4 36,38 | 0,08 | 0,002 | 279,828
ClaHsp90-03 & Potri.001G466000.4 1 2,48 | 0,04 | 0,015 | 19,052
ClaHsp90-03 3 Potri.016G003400.3 16 2,47 | 0,07 | 0,029 | 18,979
ClaHsp90-03 3 Potri.006G002800.2 6 2,63 | 0,08 | 0,031 | 20,230
ClaHsp90-03 3 Potri.016G003400.2 16 3,30 | 0,06 | 0,018 | 25,365
ClaHsp90-03 3 Potri.001G466000.3 1 2,91 | 0,07 | 0,023 | 22,402
ClaHsp90-03 3 Potri.001G286700.3 1 2,22 | 0,05 0,022 | 17,055
ClaHsp90-03 3 Potri.001G286700.2 1 2,02 | 0,04 | 0,021 | 15,535
ClaHsp90-04 3 Potri.001G466000.1 1 2,44 | 0,03 | 0,012 | 18,785
ClaHsp90-04 3 Potri.001G466000.2 1 2,44 | 0,03 | 0,012 | 18,786
ClaHsp90-04 3 Potri.016G003400.1 16 2,98 | 0,03 | 0,011 | 22,946
ClaHsp90-04 3 Potri.006G002800.1 6 2,75 | 0,04 | 0,013 | 21,135
ClaHsp90-04 3 Potri.001G286700.1 1 2,50 | 0,03 | 0,013 | 19,230
ClaHsp90-04 3 Potri.017G146600.1 17 18,80 | 0,08 | 0,004 | 144,649
ClaHsp90-04 3 Potri.017G146600.2 17 17,97 | 0,08 | 0,004 | 138,202
ClaHsp90-04 3 Potri.004G073600.1 4 36,17 | 0,08 | 0,002 | 278,202
ClaHsp90-04 3 Potri.001G466000.4 1 2,48 | 0,04 | 0,015 | 19,052
ClaHsp90-04 3 Potri.016G003400.3 16 2,47 | 0,07 | 0,029 | 18,978
ClaHsp90-04 3 Potri.006G002800.2 6 2,63 | 0,08 | 0,031 | 20,229
ClaHsp90-04 3 Potri.016G003400.2 16 3,30 | 0,06 | 0,018 | 25,365
ClaHsp90-04 3 Potri.001G466000.3 1 2,91 | 0,07 | 0,023 | 22,401
ClaHsp90-04 3 Potri.001G286700.3 3 2,22 | 0,05 0,022 | 17,055
ClaHsp90-04 3 Potri.001G286700.2 1 2,02 | 0,04 | 0,021 | 15,534
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EK-23’iin devam,

ClaHsp90-05 3 Potri.001G466000.1 1 2,25 | 0,03 | 0,013 | 17,282
ClaHsp90-05 3 Potri.001G466000.2 1 2,25 | 0,03 | 0,013 | 17,282
ClaHsp90-05 3 Potri.016G003400.1 16 2,87 | 0,03 | 0,011 | 22,092
ClaHsp90-05 3 Potri.006G002800.1 2,75 | 0,03 | 0,012 | 21,153
ClaHsp90-05 3 Potri.001G286700.1 2,40 | 0,03 | 0,013 | 18,431
ClaHsp90-05 3 Potri.017G146600.1 17 20,89 | 0,08 | 0,004 | 160,714
ClaHsp90-05 3 Potri.017G146600.2 17 21,33 | 0,08 | 0,004 | 164,078
ClaHsp90-05 3 Potri.004G073600.1 4 43,95 | 0,08 | 0,002 | 338,043
ClaHsp90-05 3 Potri.001G466000.4 1 2,43 | 0,04 | 0,015 | 18,698
ClaHsp90-05 3 Potri.016G003400.3 16 2,40 | 0,07 | 0,029 | 18,443
ClaHsp90-05 3 Potri.006G002800.2 6 2,80 | 0,08 | 0,029 | 21,527
ClaHsp90-05 3 Potri.016G003400.2 16 3,34 | 0,06 | 0,018 | 25,676
ClaHsp90-05 3 Potri.001G466000.3 1 2,56 | 0,07 | 0,026 | 19,677
ClaHsp90-05 3 Potri.001G286700.3 1 2,13 | 0,05 | 0,023 | 16,348
ClaHsp90-05 3 Potri.001G286700.2 1 1,95 | 0,04 | 0,021 | 15,025
ClaHsp90-06 8 Potri.005G241100.3 5 1,51 | 0,07 | 0,043 | 11,584
ClaHsp90-06 8 Potri.005G241100.4 5 1,71 | 0,08 | 0,047 | 13,123
ClaHsp90-06 8 Potri.005G241100.2 5 1,59 | 0,06 | 0,040 | 12,253
ClaHsp90-06 8 Potri.005G241100.1 5 1,68 | 0,08 | 0,048 | 12,904
Ortalama 6,37 | 0,09 | 0,025 | 49,031
Karpuz-Uziim
Protein Adi Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka Ka/Ks Myo6
ClaHsp90-01 1 GSVIVT01010120001 1 1,27 0,08 0,059 9,76
ClaHsp90-01 1 GSVIVT01030056001 12 11,05 0,22 0,020 85,04
ClaHsp90-02 2 GSVIVT01030056001 12 1,27 0,08 0,065 9,76
ClaHsp90-02 2 GSVIVT01010120001 1 54,72 0,22 0,004 | 420,88
ClaHsp90-03 3 GSVIVT01003469001 scaffold 3,62 0,03 0,009 27,82
ClaHsp90-03 3 GSVIVT01028856001 16 25,79 0,07 0,003 198,40
ClaHsp90-04 3 GSVIVT01003469001 scaffold 3,62 0,03 0,009 27,83
ClaHsp90-04 3 GSVIVT01028856001 16 24,84 0,07 0,003 191,07
ClaHsp90-05 3 GSVIVT01003469001 scaffold 3,92 0,03 0,008 30,17
ClaHsp90-05 3 GSVIVT01028856001 16 27,58 0,07 0,002 | 212,15
ClaHsp90-06 8 GSVIVT01009931001 18 1,84 0,09 0,047 14,18
Ortalama 14,50 0,09 0,021 | 111,55
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EK-23’iin devam,

Karpuz-Misir

Protein Adi Kromozom Gen Adi Kromozom Ks Ka | Ka/Ks | Myb
ClaHsp90-01 1 GRMZM5G813217_T03 7 3,08 | 0,09 | 0,029 | 23,67
ClaHsp90-01 1 GRMZM2G002220_T01 4 3,21 | 0,12 | 0,037 | 24,73
ClaHsp90-01 1 GRMZM5G813217_T01 7 4,13 | 0,13 | 0,032 | 31,79
ClaHsp90-01 1 GRMZM5G813217_T02 7 421 |0,13 | 0,032 | 32,41
ClaHsp90-02 2 GRMZM5G813217_T03 7 22,29 | 0,18 | 0,008 | 171,44
ClaHsp90-02 2 GRMZM5G813217_T01 7 56,65 | 0,22 | 0,004 | 435,77
ClaHsp90-02 2 GRMZM2G002220_T01 4 45,50 | 0,22 | 0,005 | 349,98
ClaHsp90-02 2 GRMZM5G813217_T02 7 56,16 | 0,22 | 0,004 | 432,01
ClaHsp90-03 3 GRMZM2G112165 _T01 2 19,87 | 0,04 | 0,002 | 152,85
ClaHsp90-03 3 GRMZM2G012631_T01 4 13,12 | 0,04 | 0,003 | 100,94
ClaHsp90-03 3 GRMZM2G069651_T01 7 16,35 | 0,04 | 0,003 | 125,73
ClaHsp90-03 3 GRMZM5G833699_T01 10 70,03 | 0,09 | 0,001 | 538,71
ClaHsp90-03 3 GRMZM2G069651_T02 7 33,27 | 0,07 | 0,002 | 255,95
ClaHsp90-03 3 GRMZM2G069651_T05 7 5,33 | 0,04 | 0,007 | 40,97
ClaHsp90-03 3 GRMZM2G024668_T01 1 2,52 | 0,04 | 0,016 | 19,42
ClaHsp90-03 3 GRMZM2G024668_T02 1 2,52 | 0,04 | 0,016 | 19,42
ClaHsp90-04 3 GRMZM2G112165 T01 2 19,37 | 0,04 | 0,002 | 148,99
ClaHsp90-04 3 GRMZM2G012631_T01 4 13,18 | 0,04 | 0,003 | 101,36
ClaHsp90-04 3 GRMZM2G069651_T01 7 15,93 | 0,04 | 0,003 | 122,55
ClaHsp90-04 3 GRMZM5G833699_T01 10 75,91 | 0,09 | 0,001 | 583,89
ClaHsp90-04 3 GRMZM2G069651_T02 7 39,65 | 0,07 | 0,002 | 304,97
ClaHsp90-04 3 GRMZM2G069651_T05 7 534 | 0,04 | 0,007 | 41,07
ClaHsp90-04 3 GRMZM2G024668_T01 1 2,52 | 0,04 | 0,016 | 19,42
ClaHsp90-04 3 GRMZM2G024668_T02 1 2,53 | 0,04 | 0,016 | 19,42
ClaHsp90-05 3 GRMZM2G112165_T01 2 22,03 | 0,04 | 0,002 | 169,48
ClaHsp90-05 3 GRMZM2G069651_T01 7 17,44 | 0,04 | 0,002 | 134,17
ClaHsp90-05 3 GRMZM2G012631_T01 4 14,99 | 0,04 | 0,003 | 115,32
ClaHsp90-05 3 GRMZM5G833699_T01 10 62,21 | 0,09 | 0,001 | 478,52
ClaHsp90-05 3 GRMZM2G069651_T02 7 36,78 | 0,07 | 0,002 | 282,89
ClaHsp90-05 3 GRMZM2G069651_T05 7 16,90 | 0,04 | 0,002 | 129,98
ClaHsp90-05 3 GRMZM2G024668_T01 1 2,79 | 0,04 | 0,014 | 21,43
ClaHsp90-06 8 GRMZM2G141931_T01 6 4,47 | 0,12 | 0,026 | 34,38
ClaHsp90-06 8 GRMZM2G399073_TO03 5 4,27 | 0,12 | 0,029 | 32,87
ClaHsp90-06 8 GRMZM2G399073_T02 5 4,73 | 0,13 | 0,028 | 36,42
ClaHsp90-06 8 GRMZM2G141931_T04 6 4,46 | 0,11 | 0,025 | 34,30
ClaHsp90-06 8 GRMZM2G141931_TO03 6 524 | 0,11 | 0,020 | 40,33
ClaHsp90-06 8 GRMZM2G141931_T02 6 5,03 | 0,11 | 0,023 | 38,70

Ortalama 19,84 | 0,09 | 0,012 | 152,60
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